O‘SIMLIKLARNING TUZ STRESSIGA CHIDAMLILIGIDA
miRNKLARNING ROLI.

Usmanov Dilshod Erkinbaevich PhD., Abdukarimov Sharofiddin
Sayfidinovich k.i.x., Sobirov Botirjon Masharif 0’g’li k.i.x., Mirzaxmedov
Muxammadjon Xoshimjonovich k.i.x., Azimov Avazxon Abbasovich k.i.x.,
Radjapov Farxod Sunnatullaevich k.i.x. Salaxutdinov II’xom Baxtiyarovich PhD,
Buriev Zabardast Tojiboevich b.f.d.,
O’zRFA Genomika va bioinformatika markazi.
e-mail: dilshodusmonov1987@gmail.com

Annotatsiya. MikroRNKlar (miRNKlar) kodlanmaydigan endogen kichik
RNKlar sinfi (uzunligi 20-24 nukleotidlar) bo‘lib, ular magsadli mRNKning
parchalanishi  yoki translyatsiya jarayonining ingibitsiyasi orqgali gen
ekspressiyasini tartibga soladi. O ‘simliklar vegetatsiyasi davrida duch keladigan
ko‘plab abiotic va biotik omillarga javob berishda miRNKlar post-transkripsiya
omili sifatida gen ekspressiyasini boshqarishda ishtrok etadi. miRNK lar gen
ekspressiyasini boshqarishda nishon genga nafaqat to‘g‘ridan-to‘g‘ri bog‘lanadi,
balki transkripsiya omillari (TF) orqgali ham tasir ko‘rsatadi. miRNK lar
o‘simliklarning o‘sishi va rivojlanishiga, morfogenezga va stress omillarga javob
berishda muhim ro‘l o‘ynaydi. Odatda, miRNK lar stress omillar tasirida
ekspressiyasining oshishi ularning magsadli nishon gen mRNK sining
parchalanishi, ijobiy regulyator gen mRNK larining ekspressiyasining oshishiga
olib keladi. So‘nggi o‘n yillikda o‘simlik miRNKlarini tadqiq qilish borasida olib
borilgan tadqiqotlar, asosan bir yoki bir nechta atrof-muhit omillari (sho ‘rlanish,
qurg‘oqchilik,  sovuq,  haroratning  ko‘tarilishi, © mineral = moddalarni
o ‘zlashtirishning pastligi) ga javob beradigan o‘simlik miRNKlarini aniglash,
ularning tuzilishini profillash hamda stressga javob berish va bardoshlilikdagi
rolini aniqlashga qaratilgan. Ushbu maqolamizda sho‘rlanish stress sharoitida
o ‘simliklarda aniglangan miRNK lar hagida ma lumotlar keltirib o ‘tamiz.
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AnHomayus. MukpoPHK (miRNA) sieas10mcsi K1acCcom 3HOO2EHHbIX MAbIX
Hekodupytowjux PHK (OauHoli 20-24 Hykneomuda), Komopble pe2yaupyrom
3Kcnpeccuio 2eHog nocpeocmeom pacnaoa MPHK-muwieHu uau uHeubupoeaHus
mpaHcaayuu. B omeem Ha mHocue abuomuueckue u 6GuomuuecKue hakmopbl,
gcmpeuarowjuecs 80 epemsi pocma pacmeHuti, MukpoPHK yuacmeyrom @ pe2yasiyuu
9KCNnpeccuu 2eHo8 8 Kauecmee nocm mpaHCKpUunyuoHHbix ¢pakmopos. mukpoPHK
He MO/JbKO HANPSIMYyK) CB513bl8AIOMCS Ue/ne8biM 2eHOM 8 npoyecce KOHMpOJisi
3Kcnpeccuu, HO u 8o3delicmgytom Ha He2o uepe3 ¢pakmopbl mpaHckpunyuu (TF).
MukpoPHK ueparom eadicHylo poib 8 pocme U pa3gumuu pacmeHutl, d makaice 8
MopgoeeHeze U omeemHOlU peakyuu HaA cmpeccosble ¢Gakmopbl. OObIUHO
yeenuueHue 3Kkcnpeccuu MukpoPHK nod eausiHueM cmpeccosblX (pakmopos
npugooum Kk Oezpadayuu MPHK ux 2eHos-muwieHell U K yeeauueHuto sKcnpeccuu
MPHK no3umueHbix pe2ynsimopHbiX 2eHO08. B nocsnedHee epemsi ucCc1e008aHUS
MukpoPHK pacmeHuli 6buiu 8 OCHOBHOM COCpedOmoYeHbl HA OOHOM UAU
HeCcKo/bKUX ¢hakmopax okpycaiowjell cpedbl (3aconeHue, 3acyxd, X000, HU3KOe
nozaowjeHue MuHepanog) u ObLIU HanpasaeHbl Ha ebiseaeHue MUKpoPHK
pacmeHuli, Komopble peaupyrom HA cmpecc, npouauposaHue ux Cmpykmypbl u
onpeodesieHuUe Ux poau 8 omeemHoll peakyuu Ha cmpeccosble (hakmopbl. B Hauwuell
cmambe Mbl npedcmasum uHgopmayuto o MukpoPHK, o6HapyoceHHbix Yy

pacmeHuﬁ 8 yC/108UAX 3dCO/MICHUA.
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Annotation. MicroRNAs (miRNAs) are a class of endogenous small non-
coding RNAs (20-24 nucleotides in length) that regulate gene expression by
degrading the target mRNA or inhibiting translation. In response to many abiotic
and biotic factors encountered during plant growth, microRNAs are involved in the
regulation of gene expression as post-transcriptional factors. miRNAs not only
bind directly to the target gene in the process of expression control, but also act on
it through transcription factors (TF). MicroRNAs play an important role in plant
growth and development, as well as in morphogenesis and response to stress
factors. Usually, an increase in microRNA expression under the influence of stress
factors leads to the degradation of mRNA of their target genes and to an increase
in the expression of mRNA of positive regulatory genes. Recently, research on
plant microRNAs has been mainly focused on one or more environmental factors
(salinity, drought, cold, low mineral uptake) and aimed at identifying plant
microRNAs that respond to stress, profiling their structure, and determining their
role in response. responses to stressors. In our article, we will present information
on miRNAs found in plants under saline conditions.
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KIRISH.

Tuproq sho‘rlanishi butun dunyo bo‘ylab kengayib borayotgan ekologik
muommolardan biri hisoblanadi. FAO tuproglar portal malumotlariga asosan 118
ta davlatdan olingan ma’lumotlarga ko‘ra, dunyo yer maydonining 85% ni
egallagan holda, 424 million gektardan ortiq tuprogning ustki gatlami (0-30 sm) va
833 million gektar er osti qatlami (30-100 sm) turli darajadagi tuz bilan
zararlangan [1]. Sho‘rlanish o‘simliklarning o‘sishi, rivojlanishi va hosildorligiga
salbiy ta'sir ko‘rsatadi va bu o‘simliklarni ko‘paytirish uchun jiddiy muammo
tug'diradi. Tuz konsentratsiyasi normal darajadan oshib ketganda, tuproqdagi suv
potentsiali pasayadi, bu esa o‘simlik ildizlari tomonidan suvning so‘rilishini
kamaytiradi. Sho‘rlanish stress omili o‘simliklarga tasiriga ko‘ra uch yani
giperosmotik, ion toksikligi va oksidlovchi darajalarga bo‘linishi tasnif etilgan [2].

O‘simliklarda sho‘rlanishga chidamliligini oshirish uchun klassik transgenik
yondashuv endogen mudofaa mexanizmlarini ko‘paytirish orqali amalga oshiriladi,
ko‘pincha bitta genli yondashuv orqgali va odatda mos keladigan osmolitlar,
antioksidantlar, poliaminlar sintezini kuchaytirish, gormonlar gomeostazini
saglash, transkripsiya omillari, tashuvchilarni yoki modifikatsiyani o‘z ichiga
oladi. Ba'zida tartibga soluvchi ogsillar yoki fitogormonlar darajasining genetik
manipulyatsiyasi sho‘rlanishga chidamliligini ta’minlaydi, ammo bularning
barchasi o‘simliklarning o‘sishi yoki hosildorligining istalmagan pasayishiga olib
kelishi mumkin. Yuqorida keltirilgan barcha biologik jarayonlarning
boshqarilishida mikroRNKIlarning muhim post-transkripsiya regulyatorlari sifatida
rol o‘ynashligi so‘ngi 10 yillikda olib borilayotgan tadqgiqotlarda yagqol namoyon
bo‘ldi [3,4].

Tuz stress omiliga chidamlilikni fiziologik, molekulyar va transkripsiya
darajalari o‘simlik turlarida yaxshi tavsiflangan [5,6] lekin, miRNK larning
o‘simlik turlarida tuz tress omiliga chidamliliklni namoyaon qilishidagi
mexanizmlari yetarlich to‘g'ri tushuntirilmagan [7]. Chunki bitta miRNK stress
signali javob reaksiyasida gen maxsuloti mRNK, transkriptom faktorlar va

ularning xosilalari bilan bog‘lanadi. miRNKlar o‘simliklarni rivojlanishi ishtrok



etishdan tashqari, o‘simlik turlarida abiotic va biotik stress omillarga javobgar gen
ekspressiyalarini ham tartibga solishda ishtrok etadi [8]. miRNK lar nishon
genlarining aniqlanishi va ularga tasir qilish mexanizmlarini tushunish, abiotic va
biotik stress omillarga chidamli o‘simliklar olinishiga yordam beradi [9,10]
O‘simliklarda miRNKIlar aniglangandan buyon aniglangan miRNKlarning
salmoqli foizi model o‘simlik Arabidopsis thaliana (A.thaliana) ga tog‘ri keladi.
So‘ngi yillarda keyingi avlod sekvinotor (NGS) larining rivojlanishi tufayli nafqat
model osimliklarda balki boshqga gishloq xo‘jaligi ekinlari viz. alfalfa [11], paxta
[12], olma [13], switchgrass [14], artishok [15], tamarisk daraxtlari [16], donli
ekinlari [17] va boshgalarda ham tuz stress omiligi javob beruvchi miRNKIar
aniglandi. Ulardagi tuzli muhitga javob beruvchi miRNK larni aniqlashda
o‘simliklarni belgilangan muhitda saqlash vagqtilari (3 soatdan 15 kungacha) va
natriy xlor (NaCl) eritmasining turli darajadagi konsentratsiyalarida (80-600 mM)
tajribalar olib borilgan [18]. Shu ilmiy tajribalar asosida o‘simlik bargi, ildizi,
poyasi, guli va mevalari hamda ularning rivojlanish bosgichlaridagi miRNKIlar
aniglangan. Shu kabi tuzli muhit va tuzli eritma bilan ishlangan o‘simliklarda vaqt
oraliglarida aniqlangan miRNKIlar soni bir necha o‘n baravrdan yuz barobargacha
o‘zgarib turadi, chunki bu o‘simlik turlari, to‘gimalarning o‘ziga xosligi,
rivojlanish bosqichilari bilan bog'liq bo‘lishi mumkin [19]. Biroq, tuz stressi ostida
miRNKIlarni keng migyosda aniqglash juda zarur va muhimdir. Chunki, aniglamgan
miRNKlar o‘simlik turiga va o‘rganlariga qarab turlicha ekspressiyalanishni
namoyon etadi. Masalan, tuzli muhit sharoitida miR393 miRNKsi A.thaliana,
T.aestivum, A.stolonifera, H. spontaneum osimliklarda yuqori darajada, O.sativa,
G.hirsutum, G. raimondii, S.alterniflora o‘simliklarda esa ushbu miRNK
ekspressiyasining pasayishi aniglangan. Shunga o‘xshash xolat miR396 miRNK
sida ham kuzatilgan. Yani o‘simliklarga tuzli eritma bilan ishlov berilganda uning
ekspressiyalanish darajasi A.thaliana, O.sativa, G. raimondii, S.alterniflora da
pasayishini, S.lycopersicum, N.tabacum, G.hirsutum, A.stolonifera, R. sativus, P.
virgatum da esa oshishini ko‘rsatgan. miRNK larning ekspressiyalanish

darajasining o‘zgarishi nafaqat o‘simlik turlarida farq gqilishi, balki o‘simlik



o‘rganlarida ham farglanishi aniglangan. Populus euphratica o‘simligida tuzli
muhitda olib borilgan ilmiy tadqiqotlar natijasida aniglangan miR398 miRNKsi
ekspressiyasining o‘simlik bargida ko‘tarilishi va ildiz gismida pasayishini
namoyon etgan [20]. Shu kabi manbalar miRNK lar hagida chuqurrog
malumotlarga ega bo‘lishni taminlash bilan bir gatorda miRNK tarmog'ini
shakillantirishda poydevor bo‘lib hizmat qiladi [21]. Tabiiy va suniy tuzli stress
omillari tasiri ostida ko‘plab o‘simlik miRNKlari aniglangan, ammo ko‘p
miRNKIlar funktsional jihatdan batafsil tavsiflanmagan [22]. Lekin, bioinformatik
dasturlar yordamida aniglangan miRNKlar va ularning nishon genlari hamda
ularning ekspressiyalanish darajasi qRT-PCR yordamida tasdiglash yordamida
olingan natijalar ushbu miRNKIlarni amaliyotda qo‘llash uchun birlamchi malumot
sifatida hizmat giladi. Misol uchun, miR169 kichik RNKsi A.thalina o‘simligida
300 mM NaCl tuzli eritmad kuchli ekspressyalnishni ko‘rsatgan [23]. Xuddi shu
kichik RNK G. hirsutum nixollariga esa 50-300 mM NaCl eritmasi bilan tasir
ko‘rsatilganda uning ekspressiyalanish darajasi pasayganligi kuzatilgan [24].
Albattt yuqorida keltirilgan o‘simliklar ikki urug‘pallalilar oilasiga mansub
bo‘lsada ushbu kichik RNK ning 2 hil ekspressiyalanish darajasi kuzatilgan. Bu
holat bir urug‘pallalilar oilasiga kiruvchi Z.mays (makkajo‘xori) o‘simligida
o‘zgacha natija ko‘rsatgan [36]. Yani o‘simliklar 125 mM Ili NaCl eritmasi bilan
ishlangandan 45 daqiqa o‘tib tekshirilganda uning ekspressiyalanish darajasi
susayishi, 15 kun davomida shu eritma bilan ishlov berilib tekshirilganda esa
ekspressiyalanish darajasi oshganligini kuzatishgan [25]. Bu tadgiqotlardan shuni
bilish mumkinki, miRNK larning ekspressiyalanish darajasi nafaqat o‘simlik
turlari o‘rtasida farq qilish, balki tasir ettirilayotgan muhitning davomiyligi ham
juda muhim hisoblanar ekan .

Turli hil muhitlarda mikroRNK ekspressiyalanish darajasini tahlil gilish
bilan o‘sha mubhitlar uchun chidamli bo‘lgan o‘simlik genotiplarini olish mumkin.
miR156 tuzli stress sharoitida aniglangan miRNK lar sirasiga mansub bo‘lib, bir va
ikki urug® pallali o‘simliklarda bir xil ekspressiyalanish darajasini namoyon etgan.

A. thaliana, S. lycopersicum, G. hirsutum, T. aestivum nihollari NaCl tuzining 100-



300 Mm li eritmasi bilan ishlov berilganda miR156 miRNKsining
ekspressiyalanish darajasi oshganligi va aksincha uning magsadli geni bo‘lgan
Squamosa-promoter binding protein like (SPL) ning ekspressiyasi susayganligi
kuzatilgan [26]. Ushbu ma lumotlar asosida ushbu miRNK ning ekspressiyasini
kuchaytirilishi o‘simlikalarda tuz stressiga chidamlilikni namoyon etgan [27].
mikroRNK ekspressiyalanish darajasini bioinformatik tahlil qilish asosida
o‘simliklar genomida aniqlangan miRNKlar va wularning nishon genlari
funksiyasini kuchaytirish (overexpression) yoki gisman o‘chirish/to‘liq ochirish
(knocked down/out) yordamida ularning haqiqiy funksiyalari ochib beriladi
(jadval-2). Masalan, A.thaliana 7 kun davomida 150 mM NaCl eritmasi bilan
ishlanishi natijasida AtMIR397 miRNKsi ekspressiyasini kuchayishi va uning
nishon genlari LACCASE (LAC), ayniqsa LAC2, LAC4 va LAC17 ning sezilarli
darajada pasayishiga kuzatildi. Bu esa lignin migdorining kamayishiga olib keldi.
Natijada o‘simlik sho‘r stress chidamsiz fenotipni namoyaon qilgan [23].
miR394a/b miRNK si ekspressiyasini kuchaytrish natijasida uning nishon geni
LCR ning ekspressiyasi darajasi pasaygan va o‘simlik Icr mutant o‘simlik kabi tuz
stressiga kuchli sezuvchan fenotipni ko‘rsatgan. LCR genini funksiyasini
kuchaytirish natijasida tuz stressiga chidamli o‘simliklar olingan [22]. Yuqorida
keltirilgan misollardan ko‘rinib turibdiki miR397 va miR394a/b miRNK lar
ekspressiya darajasini susayishi tuzga chidamli osimlik genotiplarini olish
imkonini beradi. miRNK o‘simliklardagi faoliyatini ikki xil texnologiya asosida
o‘rganish ularning funksiyasini to‘ligroq tushinishga yordam beradi. miR164
miRNK sining ekspressiyalanish darajasi Z. mays va O. sativa 100-250 mM li
NaCl eritmasida pasayish [28,29], T. aestivum da esa 300 mM li NaCl eritmasida
kuchayishi [26] kuzatilgan. Bunday ma lumotlar miRNK ga to‘liq funksional tarif
berish uchun yetarli hisoblanmaydi. Ushbu miRNK ni makka jo‘xori o‘simligida
ekspressiyasini short tandem target mimic (STTM) texnologiyasi yordamida
susaytirilishi o‘simliklara tuz stressiga kuchli chidamlilikni keltirib chigargan.
Aksincha uning ekspressiyasini kuchaytirilishi o‘simliklarda tuz stresiga kuchli

sezgir genotiplarni namoyon qilgan [30]. Growth Regulating Factor (GRF) geni



faoliyatini boshqarilishida ishtrok etuvchi miR396 miRNK si ekspressiya
darajasini kuchaytirilishi A.thalina da tuz stressiga chidamsiz, aksincha
susaytirilishi chidamlilikni namoyon qilgan [31]. Shu miRNK ning ekspressiyasini
S. lycopersicum genomida susaytirilishi [32], N. benthamiana [33] va O.sativa [34]
genomlarida kuchaytirilishi o‘simliklarda tuz stressiga chidamlilikni ko‘rsatgan.
Shu kabi amaliy ilmiy tadgigotlar miRNK va ularning nishon genlari funksiyalari
haqida to‘ligrog ma ' lumotlarga ega bo‘lishga yordam beradi.
XULOSA

Tuprogning sho‘rlanishi sharoitida sho‘rlanishga chidamli o‘simliklarni
yetishtirish biologik yaxshilashning eng tejamli va samarali texnologiyalaridan
biridir. 2000-yillarning boshlarida o‘simliklarda miRNK lar aniqlangandan beri
o‘simlik miRNK lariga qaratilgan tadgiqotlarda ajoyib o‘sish kuzatildi. O‘simlik
miRNK lar haqidagi ilmiy ma'lumotlarini ko‘payishi, bu 18-14 nukliotid
uzunligidagi kichik molekulalar o‘simliklarning o‘sishi, rivojlanishi va ularning
atrof-mubhit tasiri javoblarida hal giluvchi ro‘l o‘ynashini yana bir bor tasdiglaydi.
Abiotik stresslarda miRNKlarning molekulyar mexanizmlarini tushunish, aynigsa
igim va inson tomonidan o‘zgartirilgan atrof-muhit o‘zgarishlari sharoitida
o‘simliklarni ko‘paytirish uchun samarali vositadir. miRNK larning o‘simlikning
tuzli stressga javob berishdagi muhim tartibga soluvchi roli miRNK ni ekinlarda
tuzli stressga chidamliligini oshirish uchun qo‘llash mumkinligini ko‘rsatadi.
So‘nggi 10 yil ichida asosiy ekin va model o‘simlik turlaridan ko‘p miqdordagi
abiotik va biotik stressga javob beradigan o‘simlik-miRNKIlar aniglandi. Yuqori
sekvenslash texnologiyalarini joriy qilinishi tadqgiqotchilarga nafagat model
o‘simliklarda balki qishloq xo‘jaligi uchun muhim bo‘lgan o‘simlik turlarida ham
muhim abiotik stresslarga javobgar miRNK ekspressiyasini aniglanishiga yordam
berdi. Bu kabi tadqiqotlarda aniglangan miRNKlarni arxivlashdan tashqari
identifikatsiyalash, ekspressiyalanish profilini shakillantirish va nishon genini
taxminiy aniqglash uchun turli xil hisoblash vositalari va bioinformatik dasturlar
ishlab chiqgilgan. Bioinformatik dasturlar miRNK larning nishon genini aniglab

bersada, ularning aniq funksional xolati o‘sha aniglangan miRNK ni



ekspressiyasini susaytirish yoki kuchaytirish yordamida aniglanadi. Aniglangan
miRNK lar stress omillarga chidamlilikni oshirish bilan bir qatorda o‘simlikning
o‘sishi va rivojlanishida ham katta ro‘l o‘ynaydi. Chunki bitta miRNK bir vaqtning
o‘zida bir necha genlarni faoliyatini boshqarilishida ishtrok etishi mumkin.

miRNK larni o‘simliklardagi faoliyatini turli stress omillar tasiri ostida
o‘rganish va buning yordamida shu stress omillarga chidamlilikni taminlovchi
miRNK larming aniglanishi, o‘simliklarning yangi stress omillarga chidamli

genotiplarini olishga hizmat giladi.
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