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DNK MARKERLARI YORDAMIDA AD1, A1, G GENOMLI  GʻOʻZA TURLARI MOLEKULYAR FILOGENETIK 

TAHLILI 

Аnnotatsiya 

Ushbu maqolada, DNK markerlari yordamida AD1, A1 va G genomli gʻoʻza turlarini ierarxik klasterlash usuli asosida, ularning 

filogenetik shajara daraxtini tuzishga yoʻnaltirilgan tadqiqotlarning natijalari keltirilgan. Oʻrganilgan tur va nav namunalari 

oʻrtasidagi oʻzaro filogenetik munosabatga oydinlik kiritilgan. Filogenetik tahlil natijalari, Gossypium L. avlodi gʻoʻza turlari 2 ta 

asosiy klasterga ajralganligini koʻrsatgan. Filogenetik daraxtning yuqori qismidagi 1-klasteridan G. hirsutum turiga mansub 

Ravnaq-1, Ravnaq-2 va Baraka navlari oʻrin olgan. 2-klasterning 1-subklasteridan G.bickii Prokh., G.nelsonii Fryx. va G.australe 

F.Mull. gʻoʻza turlari joy olgan boʻlsa, 2-subklaster oʻz navbatida 2 ta kichik subklasterlarga ajralgan hamda 1-kichik 

subklasterdan G. herbaceum L. kenja turlari vakillari joy olib, 2- kichik subklasterdan G.sturtianum var.nandewarense va G. 

sturtianum var.sturtianum lar joy olgan. Bu esa oʻz navbatida 13 ta gʻoʻza namunalarining bir-biri bilan genetik jihatdan oʻzaro 

yaqin yoki uzoqligini koʻrsatib bergan. 

Kalit soʼzlar: gʻoʻza, yovvoyi turlar, madaniy turlar, diploid, tetraploid, DNK, markerlar, genotip. 

 

МОЛЕКУЛЯРНО-ФИЛОГЕНЕТИЧЕСКИЙ АНАЛИЗ ВИДОВ ХЛОПКА С ГЕНОМОМ AD1, A1, G С 

ИСПОЛЬЗОВАНИЕМ ДНК-МАРКЕРОВ 

Аннотация 

В данной статье приведены результаты исследований, направленных на составление филогенетического дерева AD1, A1, 

G геномных видов хлопчатника, с помощью ДНК маркеров на основе метода иерархического кластерирования. 

Уточнены филогенетические взаимосвязи между изученными видами и сортообразцами. Результаты филогенетического 

анализа показали, что виды рода Gossypium L. подразделяются на 2 основных кластера. Сорта Равнак-1, Равнак-2 и 

Барака вида G. hirsutum L. расположены в верхней части 1-кластера филогенетического дерева. Виды G.bickii Prokh., 

G.nelsonii Fryx. и G.australe F.Mull. расположены в первом субкластере 2-кластера, субкластер в свою очередь 

подразделяется на 2 младших субкластера. Следует отметить, что  представители подвидов G. herbaceum L. 

расположены в первом младшем субкластере, а во втором младшем субкластере расположены виды  G.sturtianum 

var.nandewarense и G. sturtianum var.sturtianum. Подобное расположение, в свою очередь указывает на генетическую 

близость или отдаленность 13 видов и сортообразцов хлопчатника. 

Ключевые слова: хлопчатник, дикие виды, культивируемые виды, диплоид, тетраплоид, ДНК, маркеры, генотип. 

 

MOLECULAR PHYLOGENETIC ANALYSIS OF COTTON SPECIES WITH AD1, A1, G GENOME USING DNA 

MARKERS 

Annotation 

This article presents the results of studies aimed at compiling a phylogenetic tree of AD1, A1, G genomic cotton species using 

DNA markers based on the hierarchical clustering method. The phylogenetic relationships between the studied species and 

varieties were clarified. The results of phylogenetic analysis showed that species of the genus Gossypium L. are divided into 2 

main clusters. The varieties Ravnak-1, Ravnak-2 and Baraka of the species G. hirsutum L. are located in the upper part of cluster 

1 of the phylogenetic tree. The species G.bickii Prokh., G.nelsonii Fryx. and G.australe F.Mull. are located in the first subcluster 

of the 2-cluster, the subcluster in turn is subdivided into 2 junior subclusters. It should be noted that representatives of the 

subspecies G. herbaceum L. are located in the first junior subcluster, and the species G.sturtianum var.nandewarense and 

G.sturtianum var.sturtianum are located in the second junior subcluster. This arrangement, in turn, indicates the genetic 

proximity or distance of 13 species and varieties of cotton. 

Key words: cotton, wild species, cultivated species, diploid, tetraploid, DNA, markers, genotype. 

                                                  

Kirish. Gossypium L. turlarining morfobioxilma-xilliklaridan samarali foydalanish, seleksiya jarayoniga yovvoyi 

turlarning yangi allel genlarini jalb etish, qishloq xoʻjalik zararkunandalariga va kasalliklariga bardoshlilik yangi genini sistemali 

potensialga ega boʻlgan, foydali belgili noyob boshlangʻich manbalarni yaratish istiqbolini belgilab beradi. 

Genetik gibridizasiya xususiyatlariga asoslanib, Gossypium L. turlari birlamchi, ikkilamchi va uchinchi darajali 

genofondlarga birlashtiriladi. Gʻoʻzaning birlamchi genofondini ham madaniy (G. hirsutum L. va G. barbadense L.) ham 
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yovvoyi allotetraploidlar (G. tomentosum Nutt.ex Seem, G. mustelinum Miers ex Watt. va G. darwinii Watt.) tashkil qiladi. 

Ikkilamchi genofondga A, B, D va F genomlariga ega boʻlgan diploidlar kiradi. Uchinchi darajali genofond esa C, E, G va K 

genomlariga ega boʻlgan turlardan iborat [1,2]. Bu genetik xilma-xillik, Gossypium L. turlarini zararkunandalar va kasalliklarga 

chidamliligi, hosildorligi, tola sifati va abiotik omillarga bardoshliligi boʻyicha xilma-xil turlarini nomoyon etadi [2]. 

Gossypium australe F.Mull. zamonaviy gʻoʻza genomikasi davrida muhim manba hisoblanadi. Xususan, G.australe 

F.Mull. vilt (Verticillium dahliae) kasalligiga oʻta chidamli [3, 4] va shu sababli genetik tadqiqotlar uchun muhim manba sifatida 

qoʻllaniladi. G.australe F.Mull. xromosomalarini G.hirsutum L. genomiga introgressiya qilish, genomida diploid gʻoʻza 

xromosomalari boʻlgan liniyalarning olinishi Verticillium dahliae, zararkunandalar va kasalliklarga chidamliligini oshirishi 

mumkin [5, 6, 7]. 

G. bickii Prokh. turining urugʻlari gossipol bezisiz, lekin oʻsimliklarida gossipol bezli boʻlish xususiyati gʻoʻza 

seleksiyasida muhim ahamiyatga ega. Oʻrta tolali (G. hirsutum L.) gʻoʻza turini G. bickii Prokh. bilan oddiy va bekkros 

duragaylash orqali genomida diploid gʻoʻza G. bickii Prokh. xromosomalarini tutgan tetraploid gʻoʻza germplazmasi yaratilgan 

[8].  

G. nelsonii Fryx. tolasining choʻziluvchanligi va pishiqligi yuqori, bakterial kuyish, Verticillium dahliae, shira, 

oʻrgimchak kana, yuqori harorat hamda qurgʻoqchilik kabi biotik va abiotik stress sharoitlariga chidamlidir. Agar, bu belgilar 

tetraploid G. hirsutum L. genomiga (2n=4×=52, AADD) oʻtkazilsa,  hosil boʻlgan genotiplar qimmatli xususiyatlarga ega boʻlishi 

koʻrsatilgan [9].  

Yovvoyi gʻoʻza germoplazmasi qimmatli xoʻjalik belgilarini boshqaruvchi genlarning boy manbai sifatida katta 

ahamiyatga ega boʻlib, ulardan amaliy seleksiyada samarali foydalanish istiqbolini, tur va shakllarning oʻzaro filogenetik 

munosabatlari belgilab beradi.  

Tadqiqot materiallari va uslublari. Ushbu tadqiqotlar, DNK markerlari yordamida, yovvoyi avstraliya turlari, afro-

osiyo gʻoʻzalari turichi xilma-xilliklari xamda oʻrta tolali nav namunalarining oʻzaro molekulyar-filogenetik munosabatlarini 

aniqlash va filogenetik shajara daraxtini tuzishga yoʻnaltirilgan. 

Genom DNKsini ajratish. Molekulyar-genetik tadqiqotlar davomida, namunalari unib chiqqan yosh nihollarining barg 

toʻqimalaridan STAV usulida genom DNK ajratib olindi. Polimeraza zanjir reaksiyasi (PZR) tahlillari qoʻshimcha 185 ta turli 

qimmatli belgilarga genetik bogʻlangan mikrosatellit (DPL, Gh, HAU, JESPR va BNL markerlar kolleksiyasi) DNK markerlari 

yordamida amalga oshirildi hamda jami 192 ta DNK markerlarini tashkil etdi. Gʻoʻza namunalarini genetik tiplashda 

(genotiplash) Gel Analyzer dasturidan foydalanildi (1-rasm). 

Gʻoʻza namunalarining genotipik ma’lumotlari Microsoft Excel dasturiga kiritildi hamda namunalarning filogenetik 

shajarasini NSS bioinformatik dasturi asosida ishlab chiqildi. 

Olingan natijalar. PZR tahliliga koʻra 92 ta DNK markerlari gʻoʻza namunalari orasida oʻzaro polimorfizmni namoyon 

etdi (2-3-rasmlar). 92 ta markerlar gʻoʻza namunalarida monomorf boʻlgan boʻlsa, 8 tasida gʻoʻza genotiplari genomida  

amplifikasiya boʻlmadi. Mikrosatellit markerlar kollesiyasining BNL toʻplamidan 19 ta, HAU toʻplamidan 18 ta, DPL va Gh 

toʻplamlaridan 15 tadan hamda JESPR toʻplami markerlaridan 2 tasi polimorf boʻlgan (2-rasm).                               

 

1-rasm. Gel Analyzer dasturida PZR amplikonlari molekulyar ogʻirligining ogʻirlik markeriga nisbatan vizual tahlili. 

 
Gʻoʻzada tola sifatini boshqarishda ishtirok etuvchi lokus, BNL3171 DNK markeri boʻyicha PZR tahlili natijasi tadqiqot 

namunalari oʻrtasida polimorfizm namoyon qilganligini koʻrsatdi. PZR tahlili natijalariga koʻra, G.sturtianum var.sturtianum, 

G.australe F.Mull., G.bickii Prokh. va G.herbaceum ssp.pseudoarboreum yovvoyi gʻoʻza turlarida ushbu marker alleli 150 

nukleotid juft (n.j.)ni, G.sturtianum var.nandewarense, G.nelsonii, G.herbaceum ssp.africanum (Watt) Mauer gʻoʻza turlarida 

145 n.j. ni tashkil etdi. G.herbaceum ssp.frutescens va G.herbaceum 833 navida 160 n.j.ni, G. hirsutum turiga mansub Ravnaq-1, 

Ravnaq-2 va Baraka navlarida esa 180, 160 va 140 nukleotid juft ekanligi kuzatildi. 

 

2-rasm. Tadqiqot namunalari oʻrtasida polimorf boʻlgan DNK markerlar diagrammasi. 

 
 

3-rasm. Tadqiqot namunalarida tola sifatiga aloqador BNL3171 DNK markeri asosidagi PZR tahlili gel-elektroforegrammasi. 
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M – Molekulyar ogʻirlik markeri (50 ng/µl konsentrasiyali); 

1 – G.sturtianum Willis var.sturtianum; 2 - G.sturtianum var.nandewarense (Der.) Fryx.; 3 - G.australe F.Muell; 4 - G.nelsonii 

Fryx; 5 - G.bickii Prokh; 6 - G.herbaceum ssp.africanum (Watt) Mauer; 7 - G.herbaceum sub.sp. pseudoarboreum Mauer; 8 - 

G.herbaceum ssp.pseudoarboreum f.harga; 9 - G.herbaceum ssp.frutescens; 10 - G.herbaceum L. 833 navi; 11 - Ravnaq-1; 12 - 

Ravnaq-2; 13 - Baraka navi. 

Gʻoʻza namunalarining genotipik ma’lumotlari Microsoft Excel dasturiga kiritildi hamda namunalarning filogenetik shajarasini 

ishlab chiqishda foydalanildi(4-rasm). 

 

4-rasm. Gʻoʻza namunalarining filogenetik shajara daraxti. 

 
DNK markerlari asosidagi PZR tahlili natijalari diploid hamda tetraploid gʻoʻza turlari vakillarining yuqori darajada 

polimorf ekanligini namoyon etdi. Gʻoʻza turlari ierarxik klasterlash usuli asosida tahlil qilinib, ularning filogenetik shajara 

daraxti tuzildi. Namunalar oʻrtasidagi oʻzaro filogenetik munosabatga oydinlik kiritildi. Filogenetik tahlil natijasiga koʻra 

Gossypium L. avlodi gʻoʻza turlari 2 ta asosiy klasterga ajraldi. 

Filogenetik daraxtning yuqoriqismidagi 1-klasteridan G. hirsutum turiga mansub Ravnaq-1, Ravnaq-2 va Baraka navlari 

oʻrin oldi. 2-klasterning 1-subklasteridan G.bickii Prokh., G.nelsonii Fryx. va G.australe F.Mull. gʻoʻza turlari joy olgan boʻlsa, 

2-subklaster oʻz navbatida 2 ta kichik subklasterlarga ajraldi hamda 1-kichik subklasterdan G. herbaceum kenja turlari vakillari 

joy olib, 2- kichik subklasterdan G.sturtianum var.nandewarense va G. sturtianum var.sturtianum lar joy oldi. Bu esa oʻz 

navbatida 13 ta gʻoʻza namunalarining bir-biri bilan genetik jihatdan oʻzaro yaqin yoki uzoqligini koʻrsatib berdi.  

Xulosa va takliflar. Shunday qilib, ushbu dendrogrammadagi ma’lumotlar gʻoʻza namunalarining oʻzaro eng uzoq 

filogenetik munosabatda boʻlgan keng genetik xilma-xillikka ega seleksion manba sifatida foydalanish mumkinligini tasdiqlaydi. 

Buning natijasida, bunday xilma-xillikka ega namunalar  tadqiqotlarda amalga oshiriladigan genetik xaritalash, an’anaviy va 

molekulyar seleksiya asosida hosildor yangi navlarni yaratish imkonini beradi. 
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