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Annotatsiya: Maqolada kartoshka (Solanum tuberosum L.) seleksiyasida
markerga asoslangan seleksiya (MAS) va genotiplashning ilmiy-metodik asoslari, amaliy
samaradorligi hamda Namangan ilmiy-tajriba stansiyasi seleksiya dasturida qo‘llash
imkoniyatlari tahlil qgilingan. PVY (Ry_adg, Ry_sto), oltinsimon nematoda (H1, Grol),
kartoshka raki (Sen1) va PVX (Rx1) ga chidamlilik genlari uchun amalda tasdiqlangan
PCR markerlari umumlashtirilgan. Markerlar seleksiya materialining 29-80 foizini erta
bosqichda chiqarib tashlash, allel dozasini aniglash esa ota-onalarni aniqroq tanlash
imkonini berishi ko‘rsatilgan. Stansiyada MAS ni bosqichma-bosqich joriy etish rejasi
asoslangan.

Kalit so‘zlar: kartoshka, markerga asoslangan seleksiya, genotiplash, PCR
markerlar, allel dozasi, SNP, genomik seleksiya, PVY, Ry genlari.

AHHOTanuA: B cmamve npoaHaau3upo8aHvl HAYYHO-MemoOU4YecKUe OCHO8bl U
npakmuueckas 3gpgpekmusHocms MapKep-opueHmuposaHHou ceaekyuu (MOC) u
2eHomunupoeaHusi 8 cejaekyuu kapmogeas (Solanum tuberosum L.), a makice
B803MOMCHOCMU UX hpuMeHeHusi Ha HamaHeaHckoll Hay4HO-onbIMHOU CMAHYUU.
0606w eHbl nodmeepicdénnble [1]P-mapkepul 2eHo8 ycmotivugsocmu k Y-eupycy (Ry_adg,
Ry _sto), 3onomucmoti Hemamode (H1, Grol), paky (Senl) u X-eupycy kapmoghesns (Rx1).
[lokazaHo, Ymo mapkepbl n0380410m ombpakosams 29-80 % mamepuaaa Ha paHHUXx
amanax, a onpedesieHue 003bl a/ejell ho8blwldem MO4YHOCMb nod6opa podume.iel.
O6ocHosaH nosmanHulill naaH eHedpeHusi MOC Ha cmaHyuu.

KinwouyeBble cioBa: kapmogeab, Mapkep-OpUeHMUpPOBAHHAS  Ce/AeKYUs,
eeHomunuposaHue, [1l[P-mapkepwvl, do3a aanensi, SNP, ceHomHas cenekyus, Y-supyc
kapmodgens, 2eHbl Ry.

Abstract: The article analyses the methodological foundations and practical
efficiency of marker-assisted selection (MAS) and genotyping in potato (Solanum
tuberosum L.) breeding and their application potential at the Namangan Scientific-
Experimental Station. Validated PCR markers for resistance to Potato virus Y (Ry_adg,
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Ry_sto), golden cyst nematode (H1, Grol), potato wart (Senl) and Potato virus X (Rx1)
are summarised. Markers allow 29-80 % of breeding material to be discarded early, and
allele-dosage assays improve the choice of parents. A stepwise plan for implementing
MAS at the station is substantiated.

Keywords: potato, marker-assisted selection, genotyping, PCR markers, allele
dosage, SNP, genomic selection, PVY, Ry genes.

KIRISH

Kartoshka (Solanum tuberosum L., 2n = 4x = 48) — dunyodagi eng muhim nodon
ozig-ovqat ekini: 2023-yilda uning jahon bo‘yicha yalpi hosili 383 mln tonnaga yetgan
[1]. O‘zbekistonda kartoshka 253 ming gektarga ekiladi, o‘rtacha hosildorlik 163 s/ga
ni tashkil etadi [2], importi esa 2017-2021-yillarda 193,6 dan 547,2 ming tonnagacha
ortgan [3]. Shu sababli mahalliy sharoitga moslashgan, kasalliklarga chidamli navlar
yaratish dolzarb vazifa hisoblanadi.

Madaniy kartoshka autotetraploid, yuqori geterozigotali va vegetativ ko‘payadi;
genlarning dozasi fenotipga ta’sir giladi, an’anaviy seleksiya sikli esa 10-12 yil davom
etadi [4]. Markerga asoslangan seleksiya (MAS) magqgsadli gen bilan birikkan DNK
markeri orqali urug‘ ko‘chatlari bosqichida saralash va bir nechta chidamlilik genlarini
bitta genotipda jamlash imkonini beradi [5], biroq uning iqtisodiy samarasi qo‘llash
bosqichiga bogliq [6]. Kartoshka genomining sekvensiyalanishi [7], tetraploid
navlarning gaplotiplari ajratilgan genomlari [8] va 44 ta diploid namuna asosidagi
pangenom [9] yangi diagnostik markerlar yaratish uchun mustahkam asos bo‘ldi.

Magqolaning maqgsadi — kartoshka seleksiyasida amalda tasdiqlangan markerlar
va genotiplash platformalarini tahlil qilish hamda Sabzavot, poliz ekinlari va
kartoshkachilik ilmiy-tadqiqot instituti Namangan ilmiy-tajriba stansiyasi dasturida
ularni joriy etish imkoniyatlarini asoslash.

Tadqiqot materiallari va usullari. Tadqgiqot ob’ekti — Namangan ilmiy-tajriba
stansiyasining kartoshka seleksiyasi va urug'‘chiligi dasturidagi navlar kolleksiyasi va
istigbolli seleksiya namunalari. Farg‘ona vodiysining yozgi yuqori harorati sharoitida
urug‘lik kartoshkaning viruslar bilan zararlanishi bu yerda asosiy muammolardan
biridir. Ishda 1997-2026-yillarda Web of Science, Scopus va Google Scholar bazalarida
chop etilgan, markerning seleksiya materialida amaliy tekshirilganligi to‘g'risida
miqdoriy ma’lumot keltirilgan manbalar giyosiy-tahliliy usulda o‘rganildi.

MAS ish jarayoni quyidagi bosqichlardan iborat (1-rasm): (1) markerni tanlash va
0z materialida fenotip bilan qayta tekshirish (validatsiya); (2) ota-onalarni
genotiplash va allel dozasini aniqlash; (3) chatishtirish; (4) urug’ ko‘chatlari yoki klon
avlodlarida PCR tahlili; (5) marker-ijobiy genotiplarni dala sinovlarida baholash.
Markerning diagnostik samaradorligi ijobiy bashorat qiymati (PPV) va sezgirlik orqali
baholanadi. Tetraploid kartoshkada allel dozasi — nullipleks (rrrr), simpleks (Rrrr),
dupleks (RRrr), tripleks (RRRr) va kvadrupleks (RRRR) holatlari ham aniglanadi:
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simpleks ota-ona chidamlilikni avlodning taxminan yarmiga, tripleks va kvadrupleks
ota-ona esa barcha avlodga o‘tkazadi.

Natijalar va ularning tahlili

MAS seleksiya sikli. 1-rasmdagi sikldan ko‘rinadiki, MAS da saralash fenotip
sinovlaridan oldin amalga oshiriladi va dala sinovlariga fagat maqgsadli genni tashuvchi
genotiplar o‘tadi. Iqtisodiy tahlilga ko‘ra, MAS ni ikkinchi klon avlodida qo‘llash barcha
seleksiya modellarida samarali [6].

Ota-onalarni genotiplash Chatishtirish Urug' ko'chatlari:
(allel dozasi) (duragay kombinatsiyalar) DNK ajratish va PCR
Istigbolli klonlar; Klon avlodlari va Marker-ijobiy genotiplarni

nav va yangi ota-onalar ¢+ dala sinovlari <+ tanlash

1-rasm. Kartoshka seleksiyasida markerga asoslangan seleksiya sikli
Chidamlilik markerlari. MAS ning eng muvaffaqgiyatli qo‘llanish sohasi — yirik
ta’sirli chidamlilik genlari (1-jadval).

1-jadval
Kartoshka seleksiyasida amalda tekshirilgan chidamlilik markerlari
X -
Gen Belgi (patogen) sgr(;lr;lo Marker (turi) Amaliy tekshiruv natijasi
Multipleks PCR 21
Ry_ad PVY g2 ot XI RYSC3, M45, M6 avlllotcllrt)iz;3 s?nalcan' ;Ri/[ dozt:
y-adg chidamlilik (SCAR, CAPS) , gan;
testi [10, 4]
188 t dan barcha 38 t
Ry_sto PVY g2 ot XII YES3-34, YES3- o‘ta Csi(;l;:‘l/‘ll? Eava:rcli alan ai
Y- chidamlilik 3B (STS) dang
[11]
daci | R 1 . ,
Grol, Rx1 Nematoda, PVX VIL XII Gen asosidagi ! y_adg bilan bitta genotipda
PCR jamlangan [12]
H1 Oltinsimon v TG689, N195 |1 212 namunada yuqori
nematoda (Ro1) (SCAR) diagnostik gqiymat [13]
Kartoshka raki PPV = 98,54 %, imkoniyat
Senl XI NL25 (SCAR
en (1-patotip) ( ) nisbati 48,75 [13]

Ispaniyaning Appacale

kompaniyasi RYSC3 markerini 1998-yildan beri amaliy
seleksiyada qo‘llaydi [14], Oregon dasturida esa RYSC3 va ADGZ markerlari PVY ga

chidamli klonlarni aniqlash vositasi sifatida tasdiglangan [10].
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Viskonsin universitetida RYSC3 va YES3-3B markerlari bilan 46 ta klondan 19
tasi chidamli deb topilgan [15].

Gebhardt va hamkasblari 110 ta F1 duragaydan maqbul marker kombinatsiyasiga
ega 30 ta o'simlikni tanlab, Ry_adg genini Grol va Rx1 bilan birlashtirgan [12].

Ural mintagasida 2018-2025-yillarda 1 212 ta namuna 12 ta SCAR markeri bilan

genotiplangan, ularning 70,6 foizida rak kasalligiga chidamlilik aniglangan [13].
100

79.8

80
12,7 70.6

58,7

60 1

Ulushi, %

40 1
294

27.3 |
20,2

N .

Ry sto (YES3-3A) Ry adg, Ry sto 4 ta gen markeri Senl (NL25)

188 ta nav 46 ta klon 110 ta F1 duragay 1212 namuna
Song, 2008 Fulladolsa, 2015 Gebhardt, 2006 Lihodeevskiy, 2026

I Marker-ljobiy (saralangan) genotiplar [0 Erta bosqgichda chiqarib tashlangan genotiplar

2-rasm. Marker yordamida saralangan va erta chiqarib tashlangan genotiplar
ulushi

2-rasmdan korinadiki, markerlar materialning 29,4-79,8 foizini dala
sinovlaridan oldin chiqarib tashlash imkonini beradi; bu wulush boshlang‘ich
materialdagi chidamlilik manbalari chastotasiga bog'lig.

Biroq marker va gen orasidagi bog‘lanish mutlaq emas: RYSC3 ning «chidamli»
alleli PVY ga sezgir A6 klonida ham topilgan [4].

Shu sababli har bir marker o‘z materialida qayta tekshirilishi zarur.

Allel dozasini aniqlash. Xalqaro kartoshka markazida (CIP) M6 markeri bo‘yicha
yuqori aniqglikdagi erish (HRM) testi simpleks x dupleks chatishtirishdan olingan 217
ta avlodda sinalgan (3-rasm) [4].

Kuzatilgan tagsimot (30 : 101 : 84 : 2) nazariy 1:5:5:1 nisbatdan farq qilgan (x* =
23,85; p <0,001).

Avlod sinovi bo‘yicha «tripleks» deb baholangan ota-ona marker testida dupleks
bo‘lib chiggan, ya’ni marker asosidagi doza bahosi ishonchliroq bo‘lgan.

Shu tadqgiqotda ishlab chiqilgan ishqorli DNK ajratish usuli 384 ta namunani 1,5
soatda gayta ishlash imkonini bergan [4].
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[0 Kutilgan (1:5:5:1 nisbat) B Kuzatilgan (HRM tahlili)

3-rasm. Simpleks x dupleks avlodida Ry_adg allel dozasining kutilgan va
kuzatilgan taqsimoti

Genotiplash platformalari va genomik seleksiya. 20K SNP massivi 569 ta
genotipda R-genlar bilan bog‘langan SNP larni aniglagan [16]. 4 000 nishonli DArTag
testi SNP massivi bilan bir xil natija bergan va PVY, nematoda hamda rak kasalligiga
chidamlilik markerlarini ham qamragan [17], ya'ni bitta tahlii MAS va genomik
seleksiya uchun ma’lumot beradi. Hosildorlik kabi murakkab belgilar bo‘yicha
genomik bashorat aniqligi 0,06-0,63 ni tashkil etgan, allel dozasi hisobga olinmaganda
esa o‘rtacha 0,13 ga pasaygan [18].

Diploid duragay seleksiyada Sli geni markeri 0‘z-o‘zidan changlanuvchi liniyalarni
urug’ ko‘chati bosqichida tanlash imkonini beradi [19]; genom markerlari yordamida
yaratilgan inbred liniyalardan olingan duragaylar esa kuchli geterozis ko‘rsatgan [20].

Namangan ilmiy-tajriba stansiyasida MAS ni joriy etish. Tahlil asosida stansiya
dasturi uchun bosqgichma-bosqich reja ishlab chiqildi (2-jadval).

Oltinsimon nematoda va kartoshka raki karantin ahamiyatiga ega bo‘lgani
sababli, ularga chidamlilik markerlari import gilinayotgan navlarni baholashda ham
foydali. Markerlarning mahalliy materialdagi aniqligi stansiya tajribalarida alohida
tasdiglanishi lozim.

2-jadval

Namangan ilmiy-tajriba stansiyasida MAS ni joriy etish bosqichlari

Bosqich Mazmuni Kutilayotgan natija

Kolleksiyani Ry_adg, Ry_sto,
Rx1, H1, Sen1 markerlari bilan
genotiplash

1 f . o
.19(:10 ondni inventarizatsiya Chidamlilik manbalari reyestri
qilis

Marker natijalarini sun’iy

2. Markerlarni
arkeriarni zararlash va ELISA natijalari

validatsiya Mahalliy material uchun PPV

qilish

bilan solishtirish

va sezgirlik

3. Ota-onalar fondi

HRM yoki SNP asosida allel

Dupleks va tripleks ota-onalar
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dozasini aniglash

4 Urug' ko'chatlarida MAS Multipleks PCR  tahlilini | Dala sinovi hajmining

muntazam qo‘llash gisqarishi
K 3 -ll-k .
5. Genomik  seleksiyaga O,p _yl_ ! _ 51-nov . _ _
i ma’lumotlarini genotip bilan | O‘rgatuvchi populyatsiya
tayyorgarlik

birga to‘plash

Xulosa. O‘tkazilgan tahlil asosida quyidagi xulosalarga kelindi:

1. MAS yirik ta’sirli chidamlilik genlari uchun amalda tasdiglangan vosita: PVY,
PVX, oltinsimon nematoda va kartoshka rakiga chidamlilik uchun ishonchli PCR
markerlari mavjud.

2. Markerlar seleksiya materialining 29-80 foizini dala sinovlaridan oldin
chigarib tashlash imkonini beradi; MAS ni ikkinchi klon avlodida qo‘llash iqtisodiy
jihatdan samarali.

3. Allel dozasini aniqlash ota-onalarni tanlash aniqligini oshiradi va genomik
bashorat aniqligini o‘rtacha 0,13 ga yaxshilaydi.

4. Namangan ilmiy-tajriba stansiyasida MAS ni joriy etish genofondni genotiplash,
markerlarni mahalliy materialda validatsiya qilish va urug’ ko‘chatlarida multipleks
PCR tahlilini qo‘llashdan boshlanishi magsadga muvofiq.
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