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KRIPTOXROM GENLARINING EKSPRESSIYALANISHIDA
TRANSKRIPSION FAKTORLARNING AHAMIYATI
Annotatsiya: Kriptoxromlar ko‘k yorug‘lik fotoreseptorlari sifatida
fotomorfogenez, gullash va stress javoblarini boshqaradi. Tadqigotda bHLH, bZIP,
MYB, NAC, WRKY va MADS-box kabi TF oilalarining CRY signallari bilan o‘zaro

ta’siri, yorug‘lik, gormon va abiotik stress signallarini integratsiya qilishi
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ko‘rsatib o‘tilgan. Aynigsa g‘o‘zada (Gossypium hirsutum) CRY-TF regulyator
tarmoqlari tolalar rivojlanishi, hosildorlik va stressga chidamlilikni belgilashda
muhim rol o‘ynaydi. Shuningdek, CRY promotoridagi G-box, E-box kabi cis-
elementlarga TFlarning bog‘lanishi molekulyar regulyatsiya murakkabligini
ko ‘rsatadi. Maqolada kriptoxrom (CRY) genlarining ekspressiyasida transkripsiya
omillari (TF) ning ahamiyati yoritilgan.

Kalit  so‘zlar:  Kriptoxrom,  Transkripsiva  omillari, = G‘o‘za,

Fotomorfogenez, Stress javobi, Cis-elementlar, HY5, PIF, WRKY, NAC
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3HAYEHUE TPAHCKPUIIIIMOHHBIX ®AKTOPOB B
9KCITPECCUU I'EHOB KPUIITOXPOMA

AHHOmayus: Kpunmoxpombl QYyHKYUOHUPYIOM Kak pomopeyenmopbl
CUHe20 ceema, KOHmpoaupywue ¢domomopgozeHes, ysemeHue U peakyuu Ha
cmpecc. Ocoboe eHumaHue yoeneHo cemelicmeam TF (bHLH, bZIP, MYB, NAC,
WRKY, MADS-box), komopble e3aumooleiicmeytom c cueHaauzayueti CRY u
UHMe2pupytom gHewHue (pakmopbl — ceem, 20pMOHbI U abuomuuecKkue cmpecchbil.
B xnonuamuuke (Gossypium hirsutum) cemu CRY-TF uepaiom Kawouegyro po/ib 8
paseumuu 80/0KOH, ycmouuugocmu K 3dcyxe U COAEHOCMU, 4 makice 8
ypootcatiHocmu. Paccmampusairomcs yuc-pe2yasimopHble momuebl (Hanpumep, G-
box, E-box) u ux ceasbieaHue TF, umo noduépkueaem MOAeKyASPHYIO CAOHCHOCMb
gzaumooelicmguti CRY-TF 8 pocme u adanmayuu pacmeHuil. B cmambe
paccmampueaemcs 3HadeHue MpAaHCKpunyuoHHblx pakmopoe (TF) e pezyasyuu
akcnpeccuu kpunmoxpomHbix (CRY) 2zeHo8 y pacmeHull.

Knaioueebie cnoea: Kpunmoxpom, TpaHCKpunyuoHHble  ¢akmopebl,
X/non4amHuk, domomopgozeHes, Cmpecc-omeem, Luc-pe2ynamopHble
anemenmsbl, HY5, PIF, WRKY, NAC
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THE IMPORTANCE OF TRANSCRIPTION FACTORS IN THE
EXPRESSION OF CRYPTOCHROME GENES

Annotation: Cryptochromes act as blue-light photoreceptors that mediate
photomorphogenesis, flowering, and stress responses. The study highlights how TF
families such as bHLH, bZIP, MYB, NAC, WRKY, and MADS-box interact with
CRY signaling pathways to integrate environmental cues like light, hormones, and
abiotic stresses. Special emphasis is placed on cotton (Gossypium hirsutum),
where CRY-TF regulatory networks influence fiber development, stress tolerance,
and yield. The paper provides insights into cis-requlatory motifs (e.g., G-box, E-
box) and their binding by TFs, underscoring the molecular complexity of CRY-TF
interactions in plant growth and adaptation. This article explores the role of
transcription factors (TFs) in regulating the expression of cryptochrome (CRY)
genes in plants.

Keywords: Cryptochrome, Transcription factors, Cotton,
Photomorphogenesis, Stress response, Cis-regulatory elements, HY5, PIF, WRKY,
NAC

Kirish
O‘simliklar hayoti davomida turli tashqi omillar: yorug‘lik, harorat, namlik,

sho‘rlanish kabi abiotik ta’sirlar ostida o‘sadi va rivojlanadi. Ushbu omillarning



tez-tez o‘zgarib turishi o‘simliklarda turlicha javob reaksiyalarini  keltirib
chigaradi. Bunday javob reaksiyalarining gay tarzda borishi, hamda ganday qilib
murakkab mexanizmlar o‘simliklarning abiotik va biotik stresslarga moslasha
olishini ta’minlashi bugungi kungacha ko‘pchilik olimlar tomonidan o‘rganilgan
[1-3].

Kuchli ko‘k yorug‘lik natijasida o‘simliklarda ularga javob reaksiyalari
hosil bo‘ladi, bunda tashgi signalni qabul qiluvchi sifatida o‘simlik
fotoretseptorining kriptoxromlar ogsillari qatnashadi. Ammo ular yorug‘lik signali
ta’sirida qo‘zg‘alishi strukturasini o‘zgartirib signal yo‘lini boshlab berishi
mumkin, lekin bevosita stressga javob beruchi genlarning ekspressiyasi yoki
repressiyasini nazorat gila olmaydi. Bunday vazifalar transkripsiya omillari, CRE
(cis regulation elements) hamda bir gancha regulyator ogsillari tomonidan amalga
oshiriladi [1-3].

Transkripsion faktorlar (TF) DNKga bog‘lanadigan ogsillar guruhi bo‘lib,
asosan gen ekspressiyasini tartibga solishda ishtirok etadi. Har bir TF o‘ziga xos
domen arxitekturasi orqali ma’lum promotorlar atrofida uchraydigan cis-
elementlar (4-10 nukleotid) ga ulanadi va shu genning ekspressiyasi yoki
repressiyasini boshqaradi. O‘simliklarda TF lar rivojlanish, metabolizm, stressga
javob va signal integratsiyasida muhim rol o‘ynaydi [4].

Kriptoxromlar - bakteriyalar, arxeyalar, o‘simliklar va zamburug‘larda keng
targalgan fotoliaza turiga mansub flavoproteinlar hisoblanadi. Ularning funksional
xususiyatlari dastlab model o‘simlik Arabidopsis thaliana da chuqur o‘rganilgan
[19].

Fotoreseptor sifatida CRY lar ko‘k yorug‘likni sezadi va o‘simlikning
o‘sishi, barglarning ochilishi, gul hosil bo‘lishi kabi jarayonlarni boshgaradi.
Yorug‘lik sharoitiga garab o‘simliklarning morfologik moslashuvini ta’minlaydi.
Kriptoxromlarning asosiy izoformalari: CRY1 va CRYZ2 ogsil barqarorligi jihatidan
sezilarli farglarga ega. Masalan, CRYZ2 juda fotolabil bo‘lib, yorug‘lik ta’sirida bir

necha dagiqa yoki soatlar ichida tez parchalanadi, CRYI esa nisbatan bargaror



bo‘lib, uzoq muddatli yorug‘lik ta’sirida ham sezilarli degradatsiyaga uchramaydi
[5,6].

Sis-regulyator elementlar (CRE) o‘simlik genetikasi va biologiyasida juda
muhim rol o‘ynaydi. Ular DNKdagi maxsus ketma-ketliklar bo‘lib, genlarning
gachon, qayerda va qanday darajada ekspressiyalanishini boshgaradi [2].

O‘simliklarda TF oilalarining xilma-xilligi. O‘simlik hujayralarida gen
ekspressiyasi transkripsiya faktorlari (TF) tomonidan boshqariladi, ular asosan
DNKga bog‘lanadigan domenlar (DBDlar) va aktivlashtiruvchi domenlar (AD)
dan hamda signalni sezuvchi domen (SSD) dan iborat (1-rasm). TF larning vazifasi
genlarni tartibga solish, yoqish va o‘chirish bo‘lib, ular kerakli hujayralarda zarur
vagtda va to‘g‘ri miqdorda ekspressiyalanishini ta’minlaydi. TF guruhlari butun bir
hujayraning hayoti davomida, uning bo‘linishi, o‘sishi va o‘limini

muvozanatlashtirligan holatda boshqgarish uchun ishlaydi [16].
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1-rasm. Transkripsiya faktorining aminokislota ketma-ketligining sxematik diagrammasi
(amino terminal chapda, karboksil kislota terminali 0‘ngda). (1) DNK bilan bog'lanadigan
domen (DBD), (2) signalni sezuvchi domen (SSD) va faollashtirish domeni (TAD).

O‘simliklarda eng ko‘p uchraydigan transkripsiya faktor oilalari bHLH,
bZIP, MYB, MADS-box, NAC, WRKY, AP2/ERF, ARF va LFY hisoblanadi.
Ushbu oilalar fotomorfogenez, gormon signalizatsiyasi, ikkilamchi metabolitlar
biosintezi, gullash va organogenez, stress javoblari hamda rivojlanish jarayonlarini
tartibga solishda markaziy rol o‘ynaydi [7-15].

Transkripsiya faktorlar DNKning ma’lum promotorga bog‘lanib,
genlarning yoqilishi yoki o‘chirilishini boshgaradi. Bu jarayon orqgali hujayra
tashqi va ichki signallarga moslashadi, gen ekspressiyasi dinamik tarzda

tartiblanadi [7-8].



Ko‘plab TF ogsillari intrinsik tartibsiz sohalarga (IDR) ega bo‘lib, ular
ogsil-ogsil o°zaro ta’sirini kuchaytiradi va faza-ajralgan transkripsion kondensatlar
hosil gilish orqali xromatin tuzilishini qayta tashkil etishda muhim rol o‘ynaydi (2-
rasm). Bu xususiyat TFlarning moslashuvchanligini oshiradi va turli signal

yo‘llarini integratsiya qilish imkonini beradi.
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2-rasm. Faza-ajralgan transkripsion kondensat. (Transcription factors activate genes
through the phase separation capacity of their activation domains doi:

10.1016/j.cell.2018.10.042)
O‘simlik TFlari ko‘pincha signalga bog‘liq regulyatorlar sifatida faoliyat
yuritadi. Ular quyidagi guruhlarga bo‘linadi.
Yorug‘lik signallari — fotomorfogenezni boshqaruvchi HY5 (bZIP TF) va
LFY oilalari.
Gormon signallari — NAC, ARF (Auxin Response Factor), kabi

gormonlarga javob beruvchi TFlar.



Stress signallari — bHL.H, bZIP oilalari biotik va abiotik stresslarga javobda
muhim.

Shunday qilib, transkripsiya faktorlar o‘simliklarning rivojlanishi va tashqi
muhitga moslashuvi uchun genetik regulyatsiyaning markaziy tugunlari
hisoblanadi [9-10].

Kriptoxromlar (CRY) yorug‘lik fotoreseptorlari sifatida TFlar bilan
bog‘ligligi. Kriptoxrom (CRY) genlari o‘simliklarda yorug‘lik signalizatsiyasining
markaziy komponentlaridan biri bo‘lib, ularning faoliyati turli transkripsiya
faktorlar (TF) bilan bog‘ligq. Masalan, qorong‘ilikda CRY1 geni inaktiv holatda
bo‘ladi, COP1-SPA komplekslari faol bo‘lib, HY5 fotomorfogenez TF larini
ubiquitinatsiya qilib proteasoma orqali parchalaydi. Natijada fotomorfogenez
genlari susayadi, o‘simlik etiolyatsiyalangan holda o‘sadi.

Ko‘k nur ta’sirida CRY1 konformatsiyasi o‘zgaradi va CCE domeni orqali
SPA1 domeniga bog‘lanadi. Bu bog‘lanish COP1-SPA E3 ubiquitin ligaza
kompleksini buzadi. COP1 ubiquitin ligaza faolligi pasayadi va HY5 hamda
boshqga TFlar proteasomda saglanib, hujayrada to‘planadi. Bu esa HY5 va boshga
TFlar barqaror holda ishlashini ta’minlaydi. Natijada, fotomorfogenez genlari
faollashadi, ya’ni barg kengayib fotosintez yuzasi kattalashadi, xloroplast
rivojlanib yorug‘lik energiyasi samarali o‘zlashtiriladi. Fotomorfogenez TFlarining
(HY5, LAF1, HFR1) barqarorlashishi yorug‘lik javob genlarini faollashtiradi va
gullash signallari (CRY2-CO-FT yo‘li) ni hosil qilib fotoperiodik gullashni
tezlashtiradi. Buning natijasida etiolyatsiya, ya’ni poya cho‘zilishi to‘xtaydi va
o‘simlik geterotrofik o‘sishdan fotoavtotrofik o‘sishga o‘tadi (3-rasm) [17].

PIF (bHLH oilasiga mansub) CRY genlari bilan bevosita bog‘lanib,
fotomorfogenez va rivojlanish jarayonlarini tartibga soladi. HY5 odatda CRY
orqgali faollashib, yorug‘lik sharoitida gen ekspressiyasini kuchaytiradi, PIF esa
qgorong‘ilikda CRY bilan antagonistik o‘zaro ta’sirga kirishadi. Shu tarzda TFlar
CRY genlarini faollashtiruvchi yoki repressiya qiluvchi regulyatorlar sifatida
ishlaydi [7].



TFlarning CRY promotoriga bog‘lanishi va motivlar. CRY genlari
promotor hududida turli cis-elementlar mavjud bo‘lib, TFlar shu elementlarga
bog‘lanadi. Masalan, G-box, E-box va boshqa konservativ motivlar HY5, PIF va
boshga TFlar uchun bog‘lanish joyi hisoblanadi. Bu motivlar orgali CRY
genlarining yorug‘lik va gormon signallariga javobi taminlanadi [7-8].

CRY-TF o‘zaro ta’sirining qishloq xo‘jaligi ekinlarida tutgan o‘rni.
G‘o‘za (Gossypium hirsutum L.) dunyo miqyosida eng muhim gishloq xo‘jaligi
ekinlaridan biri bo‘lib, uning rivojlanishi va hosildorligi ko‘plab genetik
regulyatorlarga bog‘liq. PlantTFDB bazasida g‘o‘za genomida 5022 ta
transkripsiya faktori (TF) bo‘lib, ular 58 ta oilaga mansub (1-jadval). Ushbu TFlar
orasida MYB, bHLH, WRKY va NAC oilalari tolalar elongatsiyasi, hujayra devori

biosintezi va ikkilamchi metabolitlar sintezida muhim ahamiyatga ega [20].
1-jadval.

Transkripsion faktorlar. Oila bo‘yicha ko‘rinishi

(PlantTF DB - Plant Transcription Factor Database @ CBI, PKU)

AP2 (59) ARF (69) ARR-B (37) B3 (154) BBR-BPC (15)
CO-ga o'xshash
BES1 (24) C2H2 (318) C3H (143) CAMTA (14) 38)
CPP (23) DBB (30) Dof (118) E2F/DP (19) EIL (19)
G2-ga o‘xshash
ERF (444) FAR1 (22) GATA (88) GRAS (164)
(128)
GRF (32) GeBP (15) HB-PHD (8) HB-other (27) | HD-ZIP (150)
HRTga
HSF(82) LBD (141) LFY (2) LSD (11)
o‘xshash (3)
M-type_MADS MIKC_MADS MYB_related
MYB (441) NAC (306)
(96) (96) (151)
NF-X1 (4) NF-YA (30) NF-YB (52) NF-YC (30) NZZ/SPL (2)
S1Fa-ga
Nin-like (33) RAV (17) SAP (4) SBP (62)
o‘xshash (7)
SRS (25) STAT (2) TALE (80) TCP (73) Trihelix (105)



VOZ (7) WOX (41) WRKY (238) Whirly (4) YABBY (23)

ZF-HD (45) bHLH (427) bZIP (224)

Kriptoxrom (CRY) fotoretseptorlari yorug‘lik signallash mexanizmlarining
muhim komponentlari bo‘lib, ular TFlarning faolligini modulyatsiya qiladi.
Masalan, MADS-box va LFY TFlari gullash meristema hosil bo‘lishida ishtirok
etadi, CRY signallari esa bu jarayonni tezlashtirishi mumkin [21]. Shuningdek,
CRY-WRKY va CRY-NAC integratsiyasi paxtaning qurg‘oqchilik, sho‘rlanish va
issiglikka chidamliligini oshirishda muhim ahamiyatga ega [22].

CRY genlari va turli TF oilalari o‘rtasidagi murakkab regulyator tarmoq
g‘o‘zada fotomorfogenez, rivojlanish va stressga moslashuv jarayonlarini
integratsiya qiladi. Bu g‘o‘zaning hosildorligi, tolalar sifati va ekologik stresslarga
bardoshliligini belgilovchi asosiy molekulyar omillardan biri hisoblanadi.

Xulosa

Kriptoxrom genlarining ekspressiyalanishi o‘simliklarning yorug‘likka
moslashuvi, fotomorfogenez va stress javoblarida markaziy ahamiyatga ega.
Ushbu jarayon bevosita transkripsiya omillari (TF) tomonidan boshqariladi. HY'5,
PIF, WRKY, NAC, MYB va boshga TF oilalari CRY genlari bilan o‘zaro ta’sirga
kirishib, cis-elementlarga bog‘lanish orqali genlarning faollashuvi yoki
repressiyasini ta’minlaydi. Bu mexanizm o‘simliklarning yorug‘lik va gormon
signallarini integratsiya qilishiga, shuningdek, abiotik stresslarga bardoshliligini
oshirishga xizmat qgiladi.

G‘o‘za (Gossypium hirsutum) misolida CRY-TF regulyator tarmoqlari
tolalar elongatsiyasi, hujayra devori biosintezi, gullash va hosildorlikni belgilovchi
muhim molekulyar omillar sifatida namoyon bo‘ladi. CRY signallari MADS-box,
LFY, WRKY va NAC kabi TFlar bilan integratsiyalanib, paxtaning rivojlanishi va
ekologik stresslarga moslashuvini kuchaytiradi.

Shunday qilib, kriptoxrom va transkripsiya omillari o‘rtasidagi murakkab

regulyator mexanizmlar o‘simliklarning o‘sishi, rivojlanishi va hosildorligini



nazorat giluvchi asosiy omillardan biri hisoblanadi. Bu bilimlar paxtachilikda
hosildorlikni oshirish, tolalar sifatini yaxshilash va stressga chidamli navlar
yaratishda muhim ilmiy asos bo‘lib xizmat giladi.
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