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Annotatsiya: Ushbu tezisda arpa (Hordeum vulgare L.) genotiplarining 

qurg‘oqchilikka chidamliligini belgilovchi molekulyar-genetik mexanizmlar, xususan, 
mikrosatellit (SSR) markerlar va miqdoriy belgi lokuslari (QTL) tahlili ko‘rib 
chiqiladi. Tadqiqotning maqsadi qurg‘oqchilik stressi sharoitida don hosildorligi va 
fiziologik ko‘rsatkichlar bilan bog‘liq bo‘lgan genetik markerlarni identifikatsiya 
qilish hamda seleksiya jarayonida ulardan foydalanish samaradorligini baholashdan 
iborat. 

Kalit so‘zlar: arpa (hordeum vulgare L.), qurg‘oqchilik, SSR markerlar, QTL, 
genetik xilma-xillik, hosildorlik, seleksiya. 

Kirish:global iqlim o‘zgarishi va suv resurslarining cheklanganligi qishloq 
xo‘jaligi ekinlari, jumladan, arpa hosildorligiga salbiy ta’sir ko‘rsatuvchi asosiy 
omillardan hisoblanadi. Arpa boshqa boshoqli ekinlarga nisbatan qurg‘oqchilikka 
birmuncha chidamli bo‘lsa-da, o‘simlikning ontogenez bosqichlarida, ayniqsa, gullash 
va don to‘lishish davridagi suv tanqisligi hosilning keskin kamayishiga olib keladi. Shu 
sababli, qurg‘oqchilikka chidamli nav va tizmalarni molekulyar-genetik usullar 
yordamida saralash bugungi kunning dolzarb vazifasidir[1]. Arpa (Hordeum vulgare 
L.) o‘zining genetik tuzilishiga ko‘ra qurg‘oqchilikka moslashishning murakkab 
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tizimiga ega. Bu xususiyat ko‘p genli (poligen) xarakterga ega bo‘lib, asosan miqdoriy 
belgi lokuslari (QTL - Quantitative Trait Loci) orqali boshqariladi. Tadqiqotlar shuni 
ko‘rsatadiki, arpaning 2H, 5H va 7H xromosomalarida qurg‘oqchilik paytida don 
hosildorligini saqlab qolishga mas'ul bo‘lgan eng kuchli QTL lokuslari joylashgan. 
Stress paytida o‘simlikda maxsus oqsillar va transkripsiya faktorlari faollashadi. Ular 
hujayra membranasini suvsizlanishdan himoya qiladi.  Molekulyar-genetik 
tavsiflashda asosan SSR (Simple Sequence Repeats) va SNP (Single Nucleotide 
Polymorphism) markerlaridan foydalaniladi. SSR markerlar-bu markerlar yordamida 
genotiplar o‘rtasidagi genetik masofa va o‘xshashlik aniqlanadi. Masalan, 
qurg‘oqchilikka chidamli va chidamsiz navlar orasidagi farqni aynan ma’lum bir 
xromosomadagi markerlarning polimorfizmi orqali ko‘rish mumkin[3.4]. GWAS 
(Genome-Wide Association Studies)-bu usul butun genom bo‘ylab qaysi genetik 
hududlar qurg‘oqchilikka chidamlilik (masalan, barg harorati, xlorofill miqdori yoki 
don vazni) bilan bog‘liqligini yuqori aniqlikda ko‘rsatib beradi[6]. 

Qurg‘oqchilikda hujayralarda erkin radikallar ko‘payadi. Genetik jihatdan 
chidamli navlarda superoksid dismutaza (SOD), peroksidaza (POD) va katalaza (CAT) 
fermentlarini kodlovchi genlar faolroq ishlaydi. O‘simlik hujayralarida prolin va 
boshqa eruvchan qandlar miqdori ortadi, bu esa hujayra turgorini  saqlab qolishga 
yordam beradi. Genetik jihatdan “ildiz genlari” (masalan, DRO1 kabi genlarning 
analoglari) faol bo‘lgan tizmalar tuproqning chuqur qatlamlaridan namlikni olish 
qobiliyatiga ega bo‘ladi. O‘simlikni dalaga ekmasdan turib, laboratoriya sharoitida 
(DNK tahlili orqali) unda qurg‘oqchilikka chidamlilik geni bor yoki yo‘qligini 
aniqlaydilar. Chidamli genotiplarni o‘zaro chatishtirib, bir necha ijobiy belgilarni bitta 
yangi navda jamlaydilar[5]. 

Lalmikor va suv tanqis hududlarda arpa yetishtirishda genetik tadqiqotlar o‘ta 
muhim. Mahalliy navlar ustida o‘tkazilgan molekulyar tahlillar shuni ko‘rsatadiki, 
mahalliy sharoitga moslashgan genotiplarda 5-xromosomadagi genlar guruhi 
vegetatsiya davrini qisqartirish orqali yozgi issiqdan "qochish" mexanizmini 
ta’minlaydi[4]. 

Xulosa: Arpa nav va tizmalarining molekulyar-genetik tavsifi qurg‘oqchilikka 
chidamlilik genlarining tarqalish qonuniyatlarini tushunishga yordam beradi. 
Aniqlangan yuqori polimorf markerlar qurg‘oqchil hududlar, xususan, 
O‘zbekistonning lalmikor yerlari uchun moslashtirilgan yuqori hosildor arpa navlarini 
yaratishda muhim poydevor bo‘lib xizmat qiladi. 
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