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Abstract. Maqolada G. herbaceum × G. mustelinum amfidiploidlarining ikkinchi avlodida 

(F₂C) xo‘jalik-qimmatli belgilari (tola uzunligi, mustahkamligi, vegetatsiya davri) irsiylanishi 

hamda SSR markerlar yordamida polimorfizm darajasi baholangan. Tadqiqotda F₂C avlodda tola 

uzunligi bo‘yicha transgressiv shakllar aniqlanib, 35.1–37.0 mm va 39.1–41.0 mm gacha bo‘lgan 

uzun tola ko‘rsatkichlariga ega o‘simliklar ajratib olindi. Jami 72 ta SSR marker yordamida 

o‘tkazilgan tahlillarda 57 ta marker polimorf deb topildi. Alloheksaploid duragaylarda ota-ona 

shakllariga xos ayrim allellarning yo‘qolishi (20-23 ta) va yangi nodir allellarning (7-8 ta) paydo 

bo‘lishi kabi genomik o‘zgarishlar tasdiqlandi. Filogenetik tahlillar sintez qilingan 

duragaylarning ona shakliga nisbatan ko‘proq G. mustelinum turiga yaqinligini ko‘rsatdi. 

Kalit so‘zlar: Seleksiya, tola uzunligi, transgressiya, SSR marker, genomik o‘zgarish, 

filogeniya, G. mustelinum. 

 

Kirish 

G‘o‘za seleksiyasida jahon bozorining asosiy talabi tola sifati, xususan, tolaning shtapel 

uzunligi va pishiqligini oshirish, shu bilan birga navlarning tezpisharligini ta’minlashdan iboratdir.  

Madaniy allotetraploid G. hirsutum navlarining genofondi tor bo‘lganligi bois, bu 

ko‘rsatkichlarni keskin sakrash bilan yaxshilash qiyin kechmoqda. Yovvoyi allotetraploid G. 

mustelinum o‘zining yumshoq va uzun tolasi hamda o‘ziga xos tola pishiqligi genlari bilan ajralib 

turadi. Sintetik poliploidlar yaratish orqali mazkur yovvoyi turning qimmatli allellarini amaliy 

seleksiyaga kiritish (introgressiya) hamda molekulyar markerlar (MAS) yordamida nazorat qilish 

bugungi g‘o‘za genetikasining dolzarb vazifalaridandir. 

Adabiyotlar sharhi 

Ko‘plab tadqiqotlar g‘o‘za duragaylarida uzoq turlarni chatishtirganda birinchi va ikkinchi 

avlodlarda belgilarning keng miqyosda ajralishini ko‘rsatadi. G. mustelinum ishtirokidagi 

duragaylarda tola pishiqligi va ingichkaligini belgilovchi 42 tagacha barqaror QTL lokuslari 

borligi aniqlangan. Sun’iy poliploidizatsiya jarayonida genom o‘lchami o‘zgarganda hujayrada 

DNK darajasida restrukturizatsiya, ayrim fragmentlarning deletsiyasi yoki yangi mutatsion 

allellarning paydo bo‘lishi (genomik o‘zgarishlar) kuzatiladi. SSR (oddiy ketma-ketlik takrorlari) 

markerlari g‘o‘za filogeniyasini va xromosoma o‘zgarishlarini aniqlashda eng ishonchli va yuqori 

polimorfizm namoyon etuvchi vosita hisoblanadi. 

Material va metodlar 

Tadqiqot materiali sifatida G. herbaceum subsp. frutescens × G. mustelinum 

kombinatsiyasidan olingan F₁C va ulardan yetishtirilgan F₂C amfidiploid duragay oilalari xizmat 

qildi.  
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O‘simliklarning vegetatsiya davri, bir tupdagi ko‘saklar soni, tola uzunligi (mm) va tola 

mustahkamligi (cN/tex) dala va laboratoriya sharoitida to‘liq o‘lchandi. Yosh barg to‘qimalaridan 

DNK ajratish klassik CTAB usulida amalga oshirildi. DNK konsentratsiyasi NanoDrop 

spektrofotometrida tekshirildi. Marker tahlillari uchun CottonGen ma’lumotlar bazasidan olingan 

72 ta SSR marker ishlatildi. Filogenetik daraxt sxemasi NCSS 12 hamda PAUP 4.0 dasturlari 

yordamida qurildi. 

Natijalar 

F₂C avlod duragaylarining xo‘jalik belgilari o‘rganilganda, ularda kuchli rekombinatsiya 

va o‘zgaruvchanlik kuzatildi. Chunonchi, vegetatsiya davri duragaylarda 116.6 kundan 152.2 

kungacha o‘zgarib, 8 ta sinfga ajraldi. Bunda G. mustelinum ga xos qisqa kun sharoitiga bo‘lgan 

talab tufayli 134 ta o‘simlikdan 53 tasi kechpishar deb topildi, qolgan 81 tasida esa tezpishar 

recombinant shakllar (120-124 kun) ajralib chiqdi. 

Tola sifat ko‘rsatkichlari bo‘yicha eng muhim natijalar qayd etildi. Ota-ona shakllarida tola 

uzunligi 17.2–25.6 mm oralig‘ida bo‘lgan bo‘lsa, F₂C duragay o‘simliklarida ushbu ko‘rsatkich 

23.1 mm dan 41.0 mm gacha o‘zgaruvchanlik ko‘rsatdi. Tahlillar natijasida tola uzunligi 35.1–

37.0 mm bo‘lgan 2 ta transgressiv o‘simlik hamda tola uzunligi 39.1–41.0 mm ga yetgan 1 ta 

ekstra-uzun tolali noyob o‘simlik aniqlandi. 

Molekulyar-genetik tahlillarda 72 ta SSR markeridan 57 tasi (31.6%) yuqori polimorfizm 

ko‘rsatdi. Sintetik duragaylarda jiddiy genomik o‘zgarishlar yuz berganligi aniqlandi. Xususan, 

subsp. frutescens × G. mustelinum F1C duragayida ota-onada mavjud bo‘lgan 23 ta allel 

yo‘qolgan, biroq ularning ota-onasida bo‘lmagan 8 ta yangi (non-parental) nodir allel bo‘laklari 

sintez qilingan. Filogenetik daraxt tahliliga ko‘ra, tadqiqotdagi namunalar 2 ta asosiy guruhga 

bo‘lindi. Barcha sintez qilingan amfidiploid duragaylar (F1C) xromosoma strukturasi va allellar 

tarkibi bo‘yicha ona shakl G. herbaceum guruhidan uzoqlashib, yovvoyi G. mustelinum turi 

klasteriga yaqin joylashdi. Bu holat ajratib olingan transgressiv uzun tolali o'simliklarning 

shakllanishi to'g'ridan-to'g'ri G. mustelinum genlarining dominant irsiylanish effekti ekanligini 

tasdiqlaydi. 
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