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Annotatsiya.Yer yuzida iqlim o‘zgarishi natijasida, o‘simliklarga abiotik va biotik
omillarning ta'siri kuchayib bormoqda. Bu esa, ularda hosildorlikning pasayishi, turli
kasallik va zararkunandalarning miqdorini oshishiga olib kelmoqda. O‘simliklarga ta'sir
qiluvchi abiotik omillardan biri tuproq sho‘rlanishi hisoblanadi.

Sho‘rlanish o‘simliklar uchun eng muhim abiotik stress omillaridan biri bo‘lib, u
fiziologik jarayonlar, gen ekspressiyasi va ogsil darajasida chuqur o‘zgarishlarni keltirib
chigaradi. So‘nggi yillarda molekulyar-biologik va “omics” texnologiyalarining rivojlanishi
sho‘rlanishga chidamlilik mexanizmlarini tizimli ravishda o‘rganish imkonini berdi. Ushbu
maqolada sho‘rlanishning o‘simliklarga ta’siri, molekulyar va proteomik yondashuvlar
tahlil gilinadi.

Kalit so‘zlar: sho‘rlanish, abiotik stress, gen ekspressiyasi, qRT-PCR, RNA-seq,
proteomika, omiks

AHHoTanus.B pe3ynpTate TIOOANBHBIX KJIMMATUYECKUX W3MEHEHUW BIHSHHE
abMOTHYECKUX H OMOTHYECKHX (PAaKTOPOB HA pACTEHHUS BO BCEM MHpE HEYKIOHHO
yCUJIUBaeTCs. JTO, B CBOIO OYEpe/b, MPUBOAUT K CHIDKCHHIO YPOXKAHHOCTH, a Takke K
YBEJIIMYEHUIO PACIIPOCTPAHEHHOCTH Pa3IMUYHbIX 3a0ojieBaHUN M BpemuTened. OnHUM U3
BOXHEHIINX aOMOTHYECKNX (PAKTOPOB, OKA3bIBAIOIIMX HETAaTHBHOE BO3JCHCTBHE Ha
pacTeHwsl, SIBIISETCS 3aCOJIEHUE TIOYB.

3acoseHue ABIAETCS OJTHUM M3 KIIFOUEBBIX a0MOTHUECKUX CTPECCOBBIX (PAKTOPOB st
pacTeHui, BbI3bIBAsI TIyOOKHE W3MEHEHHs Ha (U3UOJIOTMUYECKOM, TIE€HETUYECKOM U
OenKOBOM ypOBHsIX. B mocneanue ToAbl pa3BUTHE MOJIEKYISIPHO-OMONIOTMYECKUX U
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«OMHUKCH» TEeXHOJIOT UM II03BOJINIIO CUCTEMATHUYCCKU HUCCIICA0BATh MEXaHU3MBbI
COJIC}’CTOﬁ‘II/IBOCTI/I paCTeHHﬁ. B ,Z[aHHOfI CTAaTbC AHAIIM3UPYCTCA BIIMAHHUC 3d4COJICHUA Ha
pacTeHuA C UCIIOJIb30BAHUEM MOJICKYJIAPHBIX U ITPOTCOMHBIX ITOAXOO0B.

KutoueBble ciioBa: 3acoseHne, abMOTHUECKH cTpecc, skcnpeccus reHos, QRT-PCR,
RNA-seq, nporeomuka, OMHUKC.

Abstract. As a result of global climate change, the impact of abiotic and biotic
factors on plants is steadily increasing worldwide. This, in turn, leads to a decline in crop
productivity and an increase in the incidence of various diseases and pests. Among the
abiotic factors affecting plants, soil salinity is considered one of the most significant.

Salinity is one of the major abiotic stress factors for plants, causing profound changes
at the physiological, gene expression, and protein levels. In recent years, advances in
molecular biology and omics technologies have enabled a systematic investigation of the
mechanisms underlying plant salinity tolerance. This article analyzes the effects of salinity
on plants using molecular and proteomic approaches.

Keywords: salinity, abiotic stress, gene expression, qRT-PCR, RNA-seq,
proteomics, omics.

Kirish. Global iglim o‘zgarishi va noto‘g‘ri sug‘orish amaliyotlari natijasida tuproq
sho‘rlanishi qishloq xo‘jaligi ekinlari uchun jiddiy muammoga aylanib bormoqda.
Sho‘rlangan tuproqlarda o‘simliklar osmotik stress, 1on toksikligi va oksidativ stressga duch
keladi, bu esa ularning o‘sishi va hosildorligini keskin pasaytiradi. Tadqiqotlarga ko‘ra,
sho‘rlanish natijasida o‘simlik hujayralarida Na* va CI~ ionlarining ortigcha to‘planishi
metabolik jarayonlarning izdan chigishiga olib keladi [13].

Sho‘rlanishga chidamlilik murakkab, ko‘p genli xususiyat bo‘lib, ion tashilishi, signal
uzatish, gormonal regulyatsiya va stressga javob beruvchi genlar tarmoglarining
muvofiglashgan faoliyatiga bog‘liq. Na* ionlarining ildizdan yer ustki qismlarga ko‘chishi
va vakuolalarda saqlanishi o‘simlikning sho‘r stressiga moslashuvida muhim ahamiyat kasb
etadi [16]. NaCl ning o‘simliklarga zararli ta'siri tuproqda natriy to‘planishi bilan suv
mavjudligining kamayishiva natriy va xlor ionlarining o‘simliklarga toksik ta'siri bilan
bog‘liq [13, 16].

Sho‘rlanish o‘simlik to‘qimalariga ikki turdagi stressni keltirib chigaradi:

1) tuproqdagi yuqori eruvchan moddalar konsentratsiyasi yuqoriligi sabab suv
tanqisligi;

2) o‘simliklar uchun zararli bo‘lgan o‘zgargan K + /Na + nisbatlari va Na + va Cl—
ion konsentratsiyalari natijasida yuzaga keladigan ionga xos stresslar [3]

Tuproq sho‘rlanishi ekinlar unumdorligiga salbiy ta'sir ko‘rsatadigan eng muhim
global muammolardan biridir. Sho‘rlanish suv stressi, natriy (Na*) va xlorid (CI") kabi
ionlarning haddan tashqari so‘rilishi natijasida kelib chiqadigan sitotoksiklik va ozuqaviy
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muvozanatning buzilishi orqali o‘simliklarning o‘sishi va rivojlanishiga to‘sqinlik qiladi.
Sho‘rlanish odatda reaktiv kislorod turlarining (ROS) paydo bo‘lishi tufayli oksidlovchi
stress bilan birga keladi [8, 9,15].

O‘simliklarning tuz stressiga moslashtirishning turli usullari ishlab chiqilgan. Bularga
ildiz uchlari va yosh barglarda hujayra kengayishining kamayishi, stomatal yopilish va Na*
bo‘linishi kabilarni olish mumkin. Bunda Na™* ning ildizlardan chigarilishi NaCl ning barg
o‘sishiga salbiy ta'sirini yumshatadi. Bundan tashqari, Na* ning hujayra ichidagi va hujayra
ichidagi darajasida bo‘linishi sitoplazmada, aynigsa bargdagi mezofil hujayralarida Na*
to‘planishining oldini oladi [7, 13].

Mutagen omilar tasirida olingan model o‘simlik A.thaliananing Kolumbiya ekotipi
namuna urug‘lari NaCl ning 200 Mm eritmasidada tahlil gilindi va pstl(photoautotrophic
salt tolerancel) liniyasi olindi. Olingan liniyalar nazorat namunalarga garaganda 10 barobar
chidamlilikni namoyon etdi [15].

Bundan tashqari, Pisum sativum ning ikkita: Lincoln va Puget navida NaCl stressida
barg apoplastik antioksidant himoyasida qanday o‘zgarishlar sodir bo‘lishi o‘rganilgan.
Natijada, barglarning apoplastik bo‘shlig‘ida fagat superoksid dismutaza mavjud bo‘lib,
degidroaskorbat reduktaza (DHAR) ham uchrashi mumkin, askorbat peroksidaza (ASC
peroksidaza), monodegidroaskorbat reduktaza (MDHAR) hamda glutation reduktaza (GR)
mavjud emasligi aniglandi [8].

Mannitolning hujayralarda to‘planishi abiotik stressni yumshatishi mumkin degan
xuloslar ham mavjud. Ushbu xuloslar bug‘doyda mannitol biosintezi uchun javobgar mtiD
genining ektopik ifodalanishi suv stressi va sho‘rlanishga chidamlilikni oshirishi bilan oz
tasdig‘ini topgan. Bug‘doy Triticum aestivum L. cv Bobwhite) Escherichia coli ning mtiD
geni bilan transformatsiya qilingan va o‘simliklar olingan. Sho‘rlanishga chidamlilikni
baholashda mtID geni kiritilgan (+mtID) va kiritilmagan (—mtID) kalluslar hamda T, avlod
o‘simliklaridan foydalanilgan [1].

So‘nggi yillarda molekulyar texnologiyalar, jumladan qRT-PCR, RNA-seq va
proteomika yondashuvlari sho‘rlanishga javob beruvchi genlar va ogsillarni aniqlash
imkonini berdi.

PCR asosida sho‘rlanishga javob beruvchi genlar tahlili. qRT-PCR usuli
sho‘rlanishga javoban muayyan genlarning ekspressiya darajasini aniqlashda keng
go‘llaniladi.

A.thaliana nihollari NaCl ning 150 mM eritmasi bilan 6, 24 va 48 soat davomida
bilan ishlov berildi va ildizidagi 23 686 ta gen o‘rganildi. Natijada, bir nechta tashuvchi
(transporter) guruhlari: MATE, LeOPT1-like, signal uzatuvchi molekulalar: PERK
kinazalar, MLO-like receptors, uglevodlarga faol fermentlar XTH18, transkripsion faktorlar
ZIM, WRKY, NAC oilalari vakillari hamda 4CL-like, COMT-like, LOB-Class 1 kabilarning
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rollari tushuntirib berildi. Ularning ekspressiyasi qRT-PCR usuli yordamida tasdiglandi
[10].

Bundan tashqgari, Arabidopsisda AGL16 ning funktsiyasini baholash va tuproqda
o‘stirilgan o‘simliklarda tuzga chidamlilik tahlili o‘tkazilgan. AGL16 genining to‘qimalar
bo‘yicha ekspressiyasini o‘rganish uchun AGL16pro-GUS transgen o‘simliklari olingan.
AGL16 genining Arabidopsisda tuzga chidamliligini boshqarilishini aniglash maqgsadida,
yovvoyi, agl16-1 va OX (overexpression) liniyalarida tuz stressiga javoban tuz stressi bilan
bog‘liq genlarning ekspressiyasi qRT-PCR yordamida aniglandi. Bunda, RD29A, RD29B,
RAB18, RD22 va CBF4 transkript darajalari Col-0 o‘simliklaridagiga nisbatan agl16-1
mutantida sezilarli darajada yuqori, lon gomeostazida ishtirok etadigan tuz bilan
induktsiyalanadigan genlar bo‘lgan SOS1, SOS2, NHX1 ning ekspressiya darajalari ham
agl16-1 mutantida o‘zgargan, ammo yovvoyi tipga nisbatan sezilarli darajada o‘zgarmagan
[20].

Brassica napus ning ildiz namunalari 200 mM NacCl bilan 2 soat, 24 soat va 72 soat
davomida ishlov berilgan. Ishlov berilgan va nazorat namunalarida 11 ta nomzod
differensial ekspressiyalanuvchi gen (DEG) gRT-PCR yordamida tahlil gilindi. Bu nomzod
genlar gRT-PCR va RNA-sekvenslash tahlillari asosida aniglangan ekspressiya darajalari
o‘zaro mos keladi [17]

Tritikalening transkriptom tahlil gilingan 21 ta namunasidan umumiy RNK ajratildi
va qRT-PCR amalga oshirildi. Tahlil uchun sho‘rlanishga javob beruvchi 14 ta differensial
ekspressiyalanuvchi gen (DEG) lar tanlab olindi va RNA-sekvenslash ma’lumotlari bilan
tagqoslandi. Natijalar o°zaro bir-biriga mos keldi [5].

Tuz stressiga proteomik va omiks yondashuvlar. Proteomika hujayra, to‘qima yoki
organizm tarkibidagi umumiy ogsillarni aniqlash uchun texnologiyalarni qo‘llashni o‘z
ichiga oladi. Proteomik tadgiqotlar natijasida metabolik jarayonlar, gormonal o‘zaro ta'sir
va o‘simliklarda sho‘rlanishga chidamlilikni yuzaga keltiruvchi signalizatsiya yo‘llarini
tartibga soluvchi nomzod ogsillar aniglangan [11, 12].

Omiks yondashuv genomika, transkriptomika, proteomika va metabolomika kabi turli
xil yondashuvlarini birlashtirish asosida kelib chigadi [2]. Bu yondashuv natijasida,
sho‘rlanish stressi ostida fotosintez va gormonal o‘zgarishlarga ta'sir qiluvchi metabolik
jarayonlarning moslashishi, tartibga solinishi va moslashuvida ishtirok etadigan genlar va
ogsillarni aniglash imkonini beradi [2, 11].

Guruch (Oryza sativa) ning nihollik va reproduktiv bosqichlari tuzga sezgir
hisoblanadi [6, 11]. Guruchda 150 mM NaCl ta’sirida ildizlarida glutation-S-transferaza
(GST), HSP70 va mannoza bog‘lovchi guruch lektinini o‘z ichiga olgan 17 ta tuzga sezgir
ogsil aniglangan [4, 12]. Bundan tashqari, SYPRO Ruby bo‘yog‘idan foydalanib, 31 ta tuz
stressiga sezgir oqgsillar aniglangan [4].
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Bug‘doyda ham boshga o‘simlikl kabi tuz stressi o‘simlik balandligi, ildiz uzunligi,
nisbiy suv miqdori va xlorofil miqgdorini pasaytirdi. Turlicha to‘plangan ogsillar asosan
oksidlanish-gaytarilish, transmembran tashish, stressga javob, uglevod/karbon Kkislota
metabolizmi va proteolizda ishtirok etadi. Integratsiyalashgan endoplazmatik retikulum
proteom tahlili natijasida tuz stressiga javoban 233 ta ER-lokalizatsiyalangan differentsial
to‘plangan ogsillarni aniglandi [18]. Bundan tashqari, Miqdoriy proteomik tahlil natijasida
tuz va osmotik stresslarga javob beradigan 194 va 169 ta xloroplastda joylashgan
differentsial to‘plangan ogsillarni aniglangan [19].

Tuz stressi bug‘doyda ko‘chat balandligini, ildiz uzunligini, nisbiy suv miqdorini va
xlorofil miqdorini pasaytirdi. Turlicha to‘plangan ogsillar asosan oksidlanish-gaytarilish,
transmembran tashish, stressga javob, uglevod/karbon kislota metabolizmi va proteolizda
ishtirok etadi [18, 19]. Proteomik tadqiqotlar shuni ko‘rsatadiki, ba'zi tuzga sezgir ogsillar
faqat ildizlarda aniglanadi[12]. Bug‘doyning ildizlarida 43 ta tuzga sezgir ogsil topilgan
[14]. Bu ogsillar signalizatsiya, stress va himoya, membrana va transport, transkripsiya,
ogsilini gayta ishlash va parchalanish, hujayra tuzilishi, uglevod va energiya va boshga
metabolizmlarda ishtirok etadi. Bundan tashqgari, ayrim ogsillar, xususan, kofeoil-CoA20s-
metiltransferaza (CCo.4OMT), osmotin, SOD, S-adenosil-metionin sintaza, MAT kabilar
ba'zi o‘simliklarning ildizlarida aniglangan, ammo tuz ta'sirida barglarida aniqlanmagan
[12].

Xulosa. Sho‘rlanish o‘simliklarning o‘sishi va rivojlanishiga ko‘p darajali salbiy
ta'sir ko‘rsatadi. PCR, RNA-seq va proteomika asosidagi tadqiqotlar sho‘r stressiga javob
beruvchi asosiy genlar va ogsillarni aniglash imkonini bermoqda. Ushbu bilimlar sho‘rga
chidamli yangi biotexnologik navlarni olish va seleksiya dasturlarini takomillashtirish
uchun muhim ilmiy asos bo‘lib xizmat qiladi.
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