Qo‘qon DPI. limiy xabarlar 2026-yil 8-son A seriya

QO‘QON DAVLAT . o
PEDAGOGIKA INSTITUTI ﬁ e TABITY FANLAR
ILMIY XABARLARI @ =

NATURAL SCIENCES

(2026-yil 8-son)
https://doi.org/10.70728/a.series.tab.v08.i108.081

UDK 633.11:631.52:519.237
ORCID: 0009-0000-4035-280X

SINTETIK GEKSAPLOID BUG‘DOY GENOTIPLARINING XO‘JALIK
BELGILARI BO‘YICHA MULTIVARIATSION KLASTER TAHLILI

Elmurodov Abbos Berdimurod o‘g ‘lil,

Isoqulov Siroj Murtoza o‘g‘li*, Ziyayev Zafarjon Mashrapovich?
YO 2R FA Genetika va o ‘simliklar eksperimental biologiyasi instituti,
E-mail: elmurodov.abb@yandex.ru

20 ‘simliklar genetik resurslari ilmiy tadgiqot instituti,

g/x.f.f.d (PhD) katta ilmiy xodim

Annotatsiya. Ushbu maqolada sintetik geksaploid bug‘doy (20SYNT-ELITE
ko‘chatzori) namunalarining qimmatli xo‘jalik, fenologik belgilari va sariq zang (Puccinia
striiformis f. sp. tritici) kasalligiga chidamliligi bo‘yicha genetik o‘xshashligi hamda
differensiasiyasi klaster tahlili (Cluster Analysis) yordamida o‘rganildi. Tadqiqot obyekti
sifatida olingan 99 ta namuna morfobiologik xususiyatlari va immunologik ko‘rsatkichlari
asosida ikkita yirik (A va B) klasterga ajratildi. Tahlil natijalariga ko‘ra, A klasterga jami
namunalarning 60,6 % (60 ta), B klasterga esa 39,4 % (39 ta) joylashtirildi. Ichki genetik
xilma-xillikni aniglash magsadida klasterlar subguruhlarga ajratildi; bunda A klaster 4 ta
kichik guruhni (mos ravishda 15, 17, 15 va 13 tadan namuna), B klaster esa 2 ta kichik
guruhni (19 va 20 tadan namuna) shakllantirdi. Olingan natijalar geksaploid bug‘doy
seleksiyasida iglim sharoitlariga mos, sariq zangga chidamli va yugori mahsuldor tizmalarni
magsadli tanlashda muhim amaliy ahamiyatga ega.

Kalit so‘zlar: Sintetik bug‘doy, klaster tahlil, sariq zang (Puccinia striiformis f. sp.
tritici), hosildorlik, yotib qolish

AHHOTaumMs. B manHONM cTaThe ¢ uWcmoab3oBaHueM kKiactepHoro aHanmza (Cluster
Analysis) U3y4eHbl TEHETUYECKOE CXOJCTBO U nudepeHmuanuss 00pa3oB CHHTETHIECKOM
rekcarioniHod miieHulpl (muToMHUK 20SYNT-ELITE) 1o ueHHBIM XO3SIHCTBEHHBIM,
(eHOTOrHYECKUM MPU3HAKAM M YCTOMYMBOCTH K JkeiToi prkaBumne (Puccinia striiformis f.
sp. tritici). Ha ocHoBe Mop(}hoOHOIOTrHUEeCKHX CBOHCTB MU MMMYHOJOTHYECKUX IOKa3aTelek
99 wuccnenoBaHHbIX 00pa3lOB OBUIM pa3fesiieHbl Ha JBa KpymHbIX kiactepa (A u B).
CornacHo pe3yibTaraMm aHaim3a, B kjaactep A Bomwio 60,6 % (60 o6pa3ioB), a B kiactep B
— 39,4 % (39 obpasmnoB) oT obmiero kosmuectBa. Jljis ompeneneHus BHYTPEHHETO
TEHETUYECKOTO Pa3HOOOpa3us KiIacTephl OBLUIM paslelieHbl Ha CyOrpynmbl: Kiaactep A
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chopmuposain 4 mansie rpynisl (15, 17, 15 u 13 06pa3iioB COOTBETCTBEHHO), a kiactep B —

2 wMansie tpymmbel (19 um 20 oOpasuoB). IlomydeHHble pe3yabTaThl HUMEIOT BaXHOE
IMPaKTHYCCKOC 3HAYCHUC B CCICKIHNUN FGKC&HHOHHHOﬁ MIICHUIBI I HEJICHAIIPABICHHOTO
0T6opa aJaIlITUBHBIX, YCTOfIqHBBIX K JKEeJITON P’KaBIMHEC U BBICOKOIIPOAYKTHUBHBIX JIMHAH.

KuaroueBble cj1oBa: CHHTETHUECKAS nmeHuIna, KHaCTepHBIﬁ AHaJIN3, JXCJITas pKaBUrHa
(Puccinia striiformis f. sp. tritici), ypoxxaifHOCTb, IojieraHue.

Abstract. In this study, the genetic similarity and differentiation of synthetic hexaploid
wheat accessions (20SYNT-ELITE nursery) were evaluated using cluster analysis based on
economically valuable traits, phenological characteristics, and resistance to yellow rust
(Puccinia striiformis f. sp. tritici). Based on morphobiological features and immunological
parameters, 99 studied accessions were grouped into two major clusters (A and B). The
analysis revealed that cluster A comprised 60.6% (60 accessions) and cluster B accounted for
39.4% (39 accessions) of the total germplasm. To assess the internal genetic diversity, the
main clusters were further subdivided into sub-clusters; specifically, cluster A formed 4 sub-
groups (containing 15, 17, 15, and 13 accessions, respectively), while cluster B formed 2
sub-groups (containing 19 and 20 accessions). The obtained results hold significant practical
value for hexaploid wheat breeding programs aimed at the targeted selection of climate-
resilient, yellow rust-resistant, and high-yielding lines.

Keywords: synthetic wheat, cluster analysis, yellow rust (Puccinia striiformis f. sp.
tritici), yield, lodging.

KIRISH. Seleksiya materialidagi foydali genetik o‘zgaruvchanlikdan samarali
foydalanish uchun umumiy o‘zgaruvchanlikni uning tarkibiy qismlariga ajratib o‘rganish
muhimdir. Shu sababli, ushbu tadqiqot geksaploid bug‘doyda bunday qiyosiy tadgigqotning
ahamiyati va zaruratini hisobga olgan holda amalga oshirildi. Aynigsa, agronomik belgilar va
sifat ko‘rsatkichlari asosida ko‘p o‘zgaruvchili usullar yordamida genetik xilma-xillik
darajasini o‘rganish, ustun namunalarni aniqlash, ota-onalarni tanlash hamda mamlakatda
nav yaratish uchun samarali seleksiya dasturini shakllantirish magsad gilingan.

ADABIYOTLAR TAHLILI VA USLUBLARI. Turli klasterlarga mansub xilma-xil
ota-onalar seleksiya dasturlarini rejalashtirish va kengaytirishda foydali bo‘lib,
chatishtirishlarni to‘g‘ri tashkil etish, geterozis va genetik xilma-xillikdan samarali
foydalanishga, aynigsa don sifati bo‘yicha seleksiya ishlarida muhim ahamiyat kasb etadi [5].

Geografik jihatdan uzoq hududlardan olingan bug‘doy genotiplarining genetik xilma-
xilligini o‘rganish bug‘doy seleksiyasida samarali navlar yaratish uchun foydali yondashuv
hisoblanadi [1].

Ko‘pgina tadqiqot ishlarida bug‘doyda genetik qarindoshlikni o‘rganishda klaster
tahlilidan foydalaniladi [8], bu usulning afzalligi shundan iboratki, nav yoki namunalarni bir
belgi bo‘yicha emas balki kompleks belgilar bo‘yicha alohida guruhlarga bo‘linadi [9].

Klaster tahlili kompleks bloklarning alohida guruhlarga (sinf yoki klasterlarga) ajratish
hamda ma’lumotlarni noan’anaviy klassifikatsiyalash imkonini beradi.
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Hosildorlikka oid belgilarning genetik xilma-xilligiga asoslangan klaster tahlili
o‘simlik genotiplari o‘rtasidagi genetik farqlanish darajasini baholash va yuqori hosildor
genotiplarni aniglashning samarali statistik usullaridan biri hisoblanadi. Turli klasterlarga
mansub istigbolli genotiplardan seleksiya jarayonida foydalanish yangi va serhosil navlarni
yaratishda muhim ahamiyat kasb etadi [2]. Shu bois ko‘plab tadqiqotlarda qimmatli xo‘jalik
belgilari hamda ekologik moslashuvchanlik xususiyatlariga ega Triticum aestivum
tizmalarini baholash va istigbolli genotiplarni dastlabki tanlashda klaster tahlili usulining
samaradorligi o‘rganilgan [10; 3].

Hosildorlik va unga bog‘liq xo‘jalik belgilarining o‘zaro munosabatlarini aniglash
istigholli genotiplarni samarali tanlashning muhim shartlaridan biridir. Shuningdek, bug‘doy
genotiplarining agro-morfologik belgilariga asoslanib, ular o‘rtasidagi o‘xshashlik darajasi
Euclidean masofasi asosida amalga oshirilgan klaster tahlili yordamida baholandi. Genotiplar
o'rtasidagi  morfologik o'xshashlikni aniglashda klaster tahlilidan foydalanish boshga
tadqiqotlarda ham keng qo‘llanilganligi qayd etilgan [4; 7].

Multivariatsion tahlil uslublari genotiplararo bargarorlikni taminlashda, hamda aniq bir
belgilar jamlagan guruhlarni aniglash imkoniyatini beradi [6].

Tajriba uchun Xalgaro kuzgi bug‘doyni yaxshilash dasturi (IWWIP) doirasida
keltirilgan sintetik geksaploid bug‘doyning 20SYNT-ELITE ko‘chatzoridagi 99 ta
namunalari olindi. Namunalarda qimmatli xo‘jalik belgilari bo‘yicha genetik qarindoshligini
o‘rganish uchun klaster tahlili ANOVA STATGRAPHICS dasturining genotip o‘rtasidagi
masofa Euclidean usulida, namunalarni birlashtirish guruhi (dendrogramma) Wards usulida
hisoblandi.  O‘rganilgan sintetik  geksaploid bug‘doy genotiplarini  klasterlarga

differensiyatsyalashda qimmatli xo‘jalik belgilaridan vegetatsiya davri, o‘simlik balandligi,
oxirgi bo‘g‘im uzunligi, sariq zang bilan kasallanish darajasi, hosildorligi va yotib qolishga
chidamlilgi tahlil gilindi.

TADQIQOT NATIJALARI VA MUHOKAMASI. Klaster tahlili natijasida sintetik
geksaploid bug‘doyning 20SYNT-ELITE ko‘chatzoridagi 99 ta namuna 2 ta asosiy A va B
klasterlarga ajraldi. Bunda A klasterga 60 ta (60,6 %), B klasterga esa 39 ta (39,4 %)
namunalar joylashdi. A klaster 4 ta va B klaster 2 ta kichik guruhlarga bo‘lindi. Bu guruhlar
ham kichik subklasterlarga bo‘lindi. A klasterning birinchi kichik guruhida 15 ta, ikkinchi
kichik guruhida 17 ta, uchinchi guruhda 15 ta va to‘rtinchi guruhda 13 ta namunalar, B
klasterning beshinchi va oltinchi guruhlarida esa mos ravishda 19 ta va 20 ta namunalar
joylashdi (1-rasm).
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1-rasm. Sintetik geksaploid bug‘doy genotiplarida xo‘jalik belgilari bo‘yicha multivariatsion klaster tahlili
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A klasterning birinchi guruhida 15,15 % namunalar jamlandi. Ushbu kichik klaster
guruhidagi namunalarda boshga Kkichik Kklasterdagi namunalarga nisbatan sarig zang
kasalligiga (68 %) va yotib qolishga (8 ball) chidamsiz ekanligi aniglandi. A klasterning
ikkinchi kichik guruhi 17,2 % gentiplarni tashkil gildi. Ushbu guruhga sariq zang kasalligiga
chidamsiz (78 %) bo‘lgan namunalar jamlandi. Uchinchi guruhga mansub genotiplar
umumiy namunalar sonining 15,15 % ini gayd etdi. Bu guruhga oxirgi bo‘g‘im uzunligi
belgisi bo‘yicha (50,16 sm) eng yuqori va  Vva yotib golishga (7 ball) chidamsiz namunalar
jamlandi.

A klasterning oxirgi to‘rtinchi guruhiga 13,1 % namunalar jamlandi. Bu guruh boshga
guruhlarga nisbatan ertapishar (199,9 kun), hosildorligi (57,8 st/ga) yugori va yotib qolishga
o‘rtacha (4 ball) chidamli bo‘lgan genotiplarni birlashtirdi. Hosildorlik ko‘rsatkichi boshqa
guruhlarga nisbatan 23,0 % dan 30,8 % gacha yuqori ekanligi kuzatildi. Shuningdek, bu
guruhga kiruvchi namunalar sariq zang kasalligiga o‘rtacha (38,0 %) beriluvchan ekanligi
aniglandi. Bundan ko‘rinib turibdiki, yotib qolishga hamda sariq zang kasalligiga chidamlilik
hosildorlikni oshishiga ijobiy ta’sir ko‘rsatgan.

1-jadval
Morfo-biologik belgilar asosida ajratilgan klasterlarning o‘rtacha qiymatlari, standart
og‘ishlari
c1 C2 C3 c4 C5 C6
Belgilar
Mean | SD | Mean| SD | Mean | SD | Mean| SD | Mean | SD | Mean | SD

Vegetatsiya 201,8 | 0,41 | 204,9 | 0,33 | 2001 | 0,44 |199,9 | 0,67 | 203,7 | 0,34 | 2050 | 0,35
davri, kun
O¢simlik

< 1166 | 132 | 1246 | 2,16 | 1274 [ 1291255 [ 3251324 |15 |1148 [ 131
balandligi, sm
Oxirgibo'glim | o9 o 1) 091432 |148|502 |081|477 |165|431 |1.14|384 |084
uzunligi, sm
Sariq zang
bilan

. 68 |562|78 [304|56 |815|38 |728|15 |315|18 |377
kasallanish
darajasi, %
Hosildorlik,
ctign 445 | 168|445 |116|434 |165|57.8 |34 |429 |144|400 |092
;(ggﬁqo"sr" g 0236 046 | 7 0.26 | 4 03 |7 03 |8 03

B klasteriga mansub bo‘lgan beshinchi guruh umumiy genotiplar sonining 19,2 % ini
gayd etdi. Ushbu guruhga o‘simlik balandligi belgisi bo‘yicha eng yuqori giymatga ega
bo‘lgan (132,4 sm) hamda sariq zang kasalligiga chidamli (15 %) namunalar jamlandi.
Biroq, mazkur guruhga kiruvchi namunalarda o‘simlik bo‘yining baland bo‘lishi yotib qolish
xavfining oshishiga (7 ball) sabab bo‘lib, bu holat o‘z navbatida hosildorlikning pasayishiga
(42.9 st/ga) olib kelgani aniglandi. B klasterining oltinchi guruhi boshga guruhlarga nisbatan
ko*proq genotiplarni o‘z ichiga olib, ularning ulushi 20,2 % ni tashkil etdi. Mazkur guruhga
kiruvchi namunalarning vegetatsiya davri nisbatan uzoq bo‘lib, mos ravishda o‘rtacha 205
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kunni gayd etdi. Shuningdek, o‘simlik balandligi (114,8 sm), oxirgi bo‘g‘im uzunligi (38,4
sm) hamda hosildorlik (40,0 st/ga) belgilari bo‘yicha boshqa guruhlarga nisbatan past
ko‘rsatkichlarga ega bo‘lgan namunalar ham ushbu klasterga jamlandi. Bu guruhga mansub
namunalar sariq zang kasalligiga o‘rtacha chidamli bo‘lib, mos ravishda kasallik bilan
zararlanish darajasi 18 % ni tashkil etdi. Bundan tashgari, ushbu genotiplarning yotib
qolishga chidamsizligi aniglanib, mazkur belgi bo‘yicha 8 ball bilan baholandi.

Ward usuli va Euclidean masofasi asosida o‘tkazilgan klaster tahlili natijalariga ko‘ra,
sintetik geksaploid bug‘doy genotiplaridan sariq zang (Puccinia striiformis f. sp. tritici)
kasalligiga chidamli bo‘lgan namunalari asosan to‘rtinchi, beshinchi va oltinchi guruhlarda
jamlanganligi aniglandi. Tadgigot magsadidan kelib chiqgan holda keyingi izlanishlar uchun
sariq zang kasalligiga va yotib qolishga chidamliligi hamda hosildorlik belgisi bo‘yicha
tanlab olingan 24 ta genotiplar mos ravishda 12,5 foizi 3-guruhga, 25.0 foizi 4-guruhga,
37,5 % foizi 5-guruhga va 25.0 % foizi 6-guruhga mansubligi aniglandi.

Tadqiqotimizda olingan natijalar shuni ko‘rsatdiki, Ward usuli va Evklid masofasi
(Euclidean distance) kombinatsiyasiga asoslangan iyerarxik klaster tahlili sintetik geksaploid
bug‘doy (SHW) genotiplarining xo°‘jalik-biologik ko‘rsatkichlari hamda fitopatologik

Global tadgiqotlarda [11] qayd etilganidek, sintetik geksaploid bug‘doylar tarkibidagi
Aegilops tauschii (D-genom) donorlarida sariq zangga qarshi yuqgori samarali (Yr)
chidamlilik genlari mavjud. Bizning tadgiqotimizda ushbu chidamli tizmalarning aynan 4, 5
va 6-guruhlarda klasterlanishi ularda biotik va abiotik stresslarga bardoshlilik, yotib golishga
chidamlilik va hosildorlik belgilarning o‘zaro uyg‘unlashganidan dalolat beradi. Mazkur
natijalar mahalliy olimlarning [1] xulosalarini to‘ldirib, klaster tahlilda fagat hosildorlik,
sarig zangga va Yyotib qolishga chidamlilikning birgalikda Klasterlanishi seleksionerga
istigbolli boshlang‘ich manbani xatosiz tanlash imkonini beradi.

Xulosa. Ward usuli va Euclidean masofasi yordamida o‘tkazilgan klaster tahlili
natijasida geksaploid bug‘doyning 99 ta genotipi 2 ta asosiy guruhga va 6 ta kichik klasterga
ajratildi hamda ularning vegetatsiya davri, morfologik belgilari, hosildorligi, sariq zang va
yotib qolishga chidamliligi bo‘yicha aniq farqlanishi isbotlandi. Tahlillarga ko‘ra, 4-klaster
genotiplari ertapisharligi va yuqori hosildorligi bilan, 6-klaster esa sariq zangga yuqori
chidamliligi bilan ajralib turdi.

Yuqori hosildorlik, sariq zang va yotib qolishga chidamlilik belgilarini o°zida
uyg‘unlashtirgan, 4-, 5- va 6-klasterlardan tanlab olingan 24 ta istigbolli genotip amaliy
seleksiya dasturlari uchun qimmatli boshlang‘ich material sifatida tavsiya etildi.
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