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Annotatsiya. Solanum tuberosum L. muhim oziq ovqat ekini bo‘lib, uni yetishtirish
yildan yilga biotik stresslar, abiotik omillar va global iglim o‘zgarishi tufayli tobora
qiyinlashib bormoqgda. An’anaviy seleksiya usullari kartoshka genomining murakkabligi,
yuqgori geterozigotaliligi, seleksiya jarayoning uzoqgligi sabab yuqori biotexnologiya
usullarini qo‘llashni talab etadi. Ushbu maqolada hozirda kartoshka biotexnologiyasida qo
‘llanilayotgan molekulyar texnologiyalr haqida so‘z boradi.

Kalit so‘zlar: kartoshka, molekulyar markerlar, markerlarga asoslangan seleksiya,
CRISPR/Cas, RNA..

AnnoTanus.Solanum tuberosum L. — BaxkHas MPOJOBOJILCTBCHHAS KYJIbTYpa,
BbIpAIllMBaHUE KOTOPOM CTAHOBUTCA Bce 00Jiee CIOXKHBIM H3-32 OMOTHMYECKHX CTPECCOB,
abumoTnveckux (HaKTOpoB U TJIOOATBLHOIO HM3MEHEHMS KiuMarta. TpagulluOHHBIE METO]IbI
CEJIEKIIMU TPEOYIOT UCIIOIb30BaHUSI TEPEIOBbIX OMOTEXHOJIOTUYECKUX METOJOB M3-3a
CJIO)KHOCTH TeHOMa KapTo(esis, BHICOKOW T'€TEPO3UTOTHOCTH U JUIMTEIBHOCTH Mpoliecca
otOopa. B nanHO cTaThe paccMaTpUBAIOTCS MOJIEKYJISIPHBIE TEXHOJIOTUHU, UCTIONh3YEMbIEC B
HACTOSIIEE BpeMs B OMOTEXHOJIOTHH KapTOhes.

KiroueBbie ciaoBa: xaptodenb, MOJCKYJISPHbIE MapKEPHI, CENEKIMS Ha OCHOBE
mapkepeB, CRISPR/Cas, RNAI.

Abstract.Solanum tuberosum L. is an important food crop, the cultivation of which is
becoming increasingly challenging due to biotic stresses, abiotic factors, and global climate
change. Traditional breeding methods require advanced biotechnological approaches due to
the complexity of the potato genome, high heterozygosity, and the lengthy selection
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process. This article examines the molecular technologies currently used in potato
biotechnology.

Key words: potato, molecular markers, marker associated selection, CRISPR/Cas,
RNA..

Kirish. Kartoshka (solanum tuberosum) dunyo bo‘ylab eng ko‘p yetishtiriladigan
qishloq xo‘jalik ekinlari orasida 4-o‘rinda turuvchi ekin turidir. Tarkibida yuqori darajada
uglevodlar, ogsil, vitaminlar tutishi bilan u global oziq ovqat xavfsizligida alohida o‘rin
egallaydi. Shunigdek yuqori hosil berishi, vegetatsiya davrining gisgaligi va yer sharining
deyarli barcha mintaqalarida yetishtirilishi va iste’mol qilinishi uning ozugaviy gqimmatini
yanada oshiradi. (Birch et al., 2012) Qolaversa sanoatda oziq ovgat mahsulotlari, spirt,
kraxmal, chorva uchun ozuqa va bioyonilg‘i olishda xomashyo sifatida ham qo‘llaniladi
(Hameed et al., 2018).

Global iglim o‘zgarishi, biotik va abiotik stresslar kartoshka yetishtirishda ham
ko‘plab muammolar keltirib chigarmoqda. Aynigsa Phytophthora infestans Kkeltirib
chigaradigan fitoftorioz (light blight) kasalligi, turli xil virusli kasalliklar, nematodalar,
qurg‘oqchilik, sho‘rlanish kabi sabablar tufayli har yili hosilning 20% dan ko‘prog‘i nobud
bo‘lmoqda (Haverkort et al., 2008) Hosil yig‘ib olingandan so‘ng omborlarda saqlanish
jarayonida chirish, fermentlar ta’sirida qorayish, sovuq tufayli shirinlashish kabi holatlar
hosil sifatini yanada tushiradi.

Kartoshkaning autotetraploidligi  (2n=4x=48), genomning yuqori darajadagi
geterozigotaligi, uni an’naviy seleksiya usullarda yangi navlar olishda qiyinchilik
tug‘diradi. Qolaversa bu jarayon ancha vaqt talab qiladi (Bradshaw, 2021). Biotexnologik
yutuglarning kartoshkada qo‘llanilishi bu qiyinchiliklarni ancha yengillashtiradi.
Molekulyar markerlar, yuqori aniqlikdagi sekvens ma’lumotlari va multi omiks
texnologiyalar qimmatli xo‘jalik belgilariga assotsiatsiyalashgan lokuslarni topishda va
funksional genlarni aniqlashda sezilarli hissa qo‘shmoqda. (Li et al., 2024) Agrobakteriyaga
asoslangan genetik transformatsiya ham kartoshkada bundan 40 yil avval qo‘llanilganiga
qaramasdan o‘z effektivligini yo‘qotmagan (Ooms et al., 1985)

So‘nggi yillarda CRISPR/Cas texnologiyasining kartoshkaga joriy etilishi
transgenlikdan xoli liniyalar olishda, chidamlilik genlarini aniglashda, gormon signal
yo‘llarini o‘rganish imkonini yaratmoqda.(Andersson et al., 2018)

Kartoshka genom sturturasi. Kartoshka uchun referens genomning to‘liq o‘qilishi
genom tadqiqotlari uchun asos bo‘lib xizmat qiladi. Qo‘sh monoploid genotip (DM1-3
516R44) birinchi yuqori sifatli sekvens ma’lumotlari gen identifikatsiyasi, funksional
annotatsiyasi va giyosiy genomika uchun asosiy manbani tadim etdi. (Xu et al., 2011)
Kartoshkaning autotetraploid tabiati va yuqori darajadagi xilma xil allellari an’anaviy
seleksiya uchun katta qiyinchiliklar tug‘diradi, lekin genomik resurslarning ortishi, gen
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oilalarining xarakteristikasi, R (resistance) chidamlilik genlar va agronomik belgilar bilan
alogador lokuslarning aniglanishi seleksiya jarayonlarini yengillashtiradi (Hardigan et al.,
2017) Long read sequencing (uzun qismlar sekvensi) sohasidagi so‘nggi yutuqlar
kartoshkaning pangenomlari genotip spesifik chidamlilik lokuslarini aniglash imkonini
berdi. Bu esa markerlarga asoslangan seleksiya va genom tahrirlash uchun nishon genlarni
topishni yanada soddalashtiradi. (Pham et al., 2017)

Molekulyar markerlar va markerlarga asoslangan seleksiya. Yugori samarali
genotiplash platformalarining kartoshkada tatbiq gilinishi molekulyar darajadagi seleksiya
harakatlarini o‘zgartirdi. Genotiplash bo‘yicha sekvenslash (Genotyping By Sequencing) va
SolCAP massivi kabi SNP massivlari orgali anigqlangan yagona nukleotidli polimorfizmlar
(SNP) barcha 12 xromosomalar bo‘ylab zich marker qoplamasini ta’minlab, murakkab
poligenik belgilarning aniq xaritasini yaratishga imkon berdi (Vos va boshg., 2015).
Markerlarga asoslangan seleksiya fitoftoriozga, kartoshka Y virusiga (PYV) chidamlilikni
oshirishda, shuningdek nematodalarga va tuganaklardagi kraxmal tarkibi kabi sifat
belgilarini yaxshilashda keng qo‘llanilgan.(Vos et al., 2015)

Genom tahrirlash (CRISPR). CRISPR/Cas texnologiyasi kartoshkaning murakkab
autotetraploid genomidagi barcha allelarida manipulatsiya gila olishi bilan kartoshka
biotexnologiyasida alohida o‘rin tutadi. CRISPR/Cas kartoshkada ko‘p qo‘llanilayotgan
texnologiya bo‘lib u DNK ikkila zanjirda uzilish hosil qilib gomologik bo‘lmagan uchlarni
go‘shilishi yoki gomologik holda DNKni ta’mirlashi mumkin. (Andersson et al., 2018)
Cas9 dan tashgari boshga nukleazalar Cas12, Casl3 ham kartoshka biotexnologiyasida
go‘llanilmoqda. Cas12 nishon saytlar sonini Cas9 ga nisbatan ancha oshiradi. Cas9 dan
farqli o‘laroq Cas12 timinga boy hududlarni PAM sifatida gabul qiladi.(Endo et al., 2016)
Kartoshkaning qimmatli xo‘jalik belgilarini oshirishda ham CRISPR/Cas sistemasidan
foydalanib kelinmogda. Kasalliklarga chidamlilikni oshirish kartoshkadan yugori hosil
olishda dolazrb sanaladi. Bu borada kartoshka genomidagi S (susceptibility) genlarni nishon
gilish ancha samarali natija beradi. Chunki bu genlar kasallik qo‘zg‘atuvchilari uchun juda
muhim. Kartoshkani eng ko‘p Phytophthora infestans zararlab fitoftoroz kasalligini keltirib
chigaradi. StDMR6-1 va StCHL1 genlari bu kasallikka chidamli navlar yaratishda istigbolli
S genlar sifatida tajribadan o‘tgan. (Kieu et al., 2021)

RNKi texnologiyasi. RNK interferensiya hujayrdagi tabiiy jarayon bo‘lib
biotexnologiyada genlarni “o‘chirish” uchun foydalaniladi. Bu bir necha bosqichni oz
ichiga oladi. Dastlab uzun ikki zanjirli RNK molekulasini dicer fermenti tomonidan tanib
oladi. Bunda uzun RNK ikki zanjrli RNKga sun’iy ravishda yoki viruslar tomonidan
hujayraga kiritiladi.. Dicer xuddi molekulyar gaychi singari ishlab uzun zanjirli RNKbni
kichik funksional fragmentlarga bo‘ladi bu fragmentlr kichik interferensiyaluvchi RNK
deyiladi (small interfering RNAS).

151



Qo ‘qon DPI. Ilmiy xabarlar 2026-yil 1-son

siRNA fragmentlari RISC (RNA-induced silencing complex) deb ataluvchi ogsil
kompleksiga joylashtiriladi. siRNAning bir zanjiri (“yo‘naltiruvchi” ip) RISC bilan
bog‘lanib qolgan zanjir tashlanadi. RISC kompleksi mRNKga komplementar nukleotid
ketma ketligini topish uchun hujayrani skanerlab, mos ketma ketlikni topgach ushbu
MRNKRni parchalaydi. Nishon gilingan mRNKning parchlanishi uning ogsilga translyatsiya
bo‘lishini oldini oladi natijada ushbu gen ekspressiyasini susaytiradi.(Andrew Fire et al.,
1998)

Bu texnologiya o‘simliklarda kasalliklarga chidamlilikni oshirishda qo‘llanilgan
dastlabki muvaffaqgiyatli texnologiyalardan biri. Ushbu texnologiya kartoshkaning Y
virusiga chidamlilikni nazoratga nisbatan oshirganligini tajribalarda kuzatilgan.(Missiou et
al., 2004) Shuningdek kartoshkaning X virusi (PVX), S virusi (PVS) chidamli genotiplari
ham yaratilgan. (Hameed et al., 2017)

Kartoshkaning tarkibi va agronomik belgilarini yaxshilashda ham bu texnologiya
go‘llanilgan. Agar hosil past haroratda saqlansa kartoshka tarkibidagi kraxmal shakarga
aylanib bu esa istalmagan gizarishga va govurilganda konseragen modda — akrilomid hosil
bo‘lishiga olib keladi. iRNK ushbu jarayonni boshgaruvchi vakuolyar invertaz genini
(VInv) o‘chirish uchun ishlatilgan (Bhaskar et al., 2010).

Xulosa. Kartoshka gishloq xo‘jaligidagi muhim oziq ovgat ekini bo‘lib, yuqori
darajada geterozigotaligi yangi navlar yaratishda qiyinchilik tug‘diradi. Kartoshka
biotexnologiyasida erishilgan yutuqlar: yuqori aniqlikdagi genomik resurs ma’lumotlari,
molekulyar texnologiyalar va genomni tahrirlash imkoniyati muammolarni yechimiga
yaginlashtirmoqda. Shuningdek, transkriptomik, metabolomik va proteomik ma’lumotlari
tugunak rivojlanish biologiyasi, stressga javob reaksiyalari kabi muhim jarayonlarni
tushunishga imkon beradi.
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