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G. MUSTELINUM MIERS EX WATT., G. BARBADENSE L. HAMDA 

G.DARWINII WATT. TETRAPLOID TURLАRI O‘RTASIDAGI O‘ZARO 

MUNOSABATLAR 

Annotatsiya. Ushbu maqolada Gossypium 

mustelinum Miers ex Watt. turining Gossypium 

barbedense L. turi bilan o‘zaro munosabatlari va 

ular ishtirokidagi duragay avlodlarda 

morfobiologik va qimmatli xo‘jalik belgilarining 

(xususan, tuz stressiga chidamlilik xususiyati) 

irsiylanishi o‘rganildi. G.mustelinum turini 

G.barbadense turichi xilma-xilligi va G.darwinii 

turi bilan o`zaro duragaylash asosida ulardagi 

ko`sak va to‘liq urug’lar tugilishi ko‘rsatkichlari 

aniqlandi. G‘o‘za mikrosatellitlari to‘plamidagi 

tolaning sifat belgilari bilan hamda zamburug’li 

kasalliklarga, tuz va qurg’oqchilik stressiga 

chidamlilik bilan assotsiatsiya bo‘lgan SSR 

markerlardan foydalangan holda, tadqiqot 

namunalari orasidagi genetik polimorfizm darajasi 

o‘rganildi. Bunda tanlangan mikrosatellitlar 

to‘plami barcha xromosomalar bo‘ylab joylashgan 

bo‘lib, bunda eng ko‘p markerlar (20 ta) A06 

xromosomadan, eng kam marker (1 ta) D13 

xromosomada o‘rin olgan edi. Markerlar orasida 

HAU2768, NAU7049, NAU1151, NAU0868, 

CGR575,   CGR6357,   JESPR1304,   Gh056, 

BNL3932, DPL0530 lar eng yuqori polimorfizmni 

namoyon etdi. Shuningdek polimorf markerlarning 

ma’lumotlar tarkibi (PIC) va geterozigotalik (He) 

qiymatlari o‘rganildi. Unga ko‘ra, 

mikrosatellitlarning eng past PIC qiymati – 0.204 

va eng yuqori ko‘rstakich – 0.375 ni tashkil etdi. 

Kutilayotgan geterozigotalik (H) – 0.231 dan 0.5 

gacha, marker indeksi – MI 0.0128 dan 0.576 

gacha, diskriminatsiya quvvati (D) – 0.257 dan 

0.943 gacha, hal qiluvchi quvvat (R) – 0.8 dan 4.4 

gacha oraliqda ekanligi aniqlandi. Shuningdek, 

turlar o‘rtasida aniqlangan genetik polimorfizm 

asosida ularning filogenetik munosabatlari 

o‘rganildi. 

Kalit so‘zlar: filogeniya, polimorfizm, 

tetraploid turlar, genom, SSR marker, xromosoma 

Аннотация. В этой статье Gossypium 

mustelinum Miers ex Watt. изучены 

взаимодействия вида с видом Gossypium 

barbedense L. и наследование 

морфобиологических и ценных хозяйственных 

признаков  (в  частности,  устойчивости  к 

солевому стрессу) в их гибридных поколениях. 

На основе скрещивания G.mustelinum с 

G.barbadense и G.darwinii определены 

параметры пустых и полных семян. Уровень 

генетического полиморфизма среди 

исследуемых образцов исследовали с помощью 

SSR-маркеров, связанных с характеристиками 

качества волокна и устойчивостью к грибным 

заболеваниям, солевому и засушливому стрессу 

в наборе микросателлитов хлопчатника. Набор 

выбранных микросателлитов располагался 

вдоль всех хромосом, причем наибольшее 

количество маркеров (20) располагалось на 

хромосоме А06, а наименьшее количество 

маркеров (1) — на хромосоме D13. Среди 

маркеров наибольший полиморфизм показали 

HAU2768, NAU7049, NAU1151, NAU0868, 

CGR575,   CGR6357,   JESPR1304,   Gh056, 

BNL3932, DPL0530. Также были изучены 

значения информативности (PIC) и 

гетерозиготности (He) полиморфных маркеров. 

По его словам, самый низкий показатель PIC 

микроспутников составил 0.204, а самый 

высокий показатель – 0.375. В пределах

 оказались ожидаемая 

гетерозиготность (H) – от 0.231 до 0,5, 

маркерный индекс – MI от 0.0128 до 0.576, 
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дискриминационная способность (D) – от 0.257 

до 0.943, разрешающая способность (R) – от 

0.8 до 4.4. Также были изучены их 

филогенетические взаимоотношения на основе 

выявленного между видами генетического 

полиморфизма. 

Ключевые слова: филогения, 

полиморфизм, тетраплоидные виды, геном, 

SSR-маркер, хромосома 

Annotation. In this article Gossypium 

mustelinum Miers ex Watt. interactions of the 

species with the species Gossypium barbedense L. 

and the inheritance of morphobiological and 

valuable economic traits (in particular, resistance 

to salt stress) in their hybrid generations were 

studied. Based on cross-breeding of G.mustelinum 

with G.barbadense and G.darwinii, the parameters 

of empty and full seeds were determined. The level 

of genetic polymorphism among the study samples 

was investigated using SSR markers associated with 

fiber quality traits and resistance to fungal diseases, 

salt and drought stress in a set of cotton 

microsatellites. The set of selected microsatellites 

was located along all chromosomes, where the most 

markers (20) were located on chromosome A06, and 

the least marker (1) was located on chromosome 

D13. Among the markers, HAU2768, NAU7049, 

NAU1151, NAU0868, CGR575, CGR6357,   

JESPR1304,   Gh056,   BNL3932, 

DPL0530 showed the highest polymorphism. Also, 

information content (PIC) and heterozygosity (He) 

values of polymorphic markers were studied. 

According to him, the lowest PIC value of 

microsatellites was 0.204 and the highest indicator 

was 0.375. Expected heterozygosity (H) – from 

0.231 to 0.5, marker index – MI from 0.0128 to 

0.576, discrimination power (D) – from 0.257 to 

0.943, resolving power (R) – from 0.8 to 4.4 was 

found to be in the range. Also, their phylogenetic 

relationships were studied based on the genetic 

polymorphism identified between the species. 

Key words: phylogeny, polymorphism, 

tetraploid species, genome, SSR marker, 

chromosome 

Kirish. Dunyo bo‘ylab ko‘pgina 

mamlakatlarda jumladan, respublikamizda ham 

paxtachilik qishloq xo‘jaligining yetakchi tarmog‘i 

hisoblanadi. G‘o‘za muhim iqtisodiy ekin sifatida, 

yengil sanoatni tabiiy tola bilan ta’minlovchi asosiy 

xomashyo hisoblanadi. O‘zbekiston paxta 

yetishtirish bo‘yicha Xitoy, Hindiston, AQSH, 

Pokiston, Braziliya kabi  davlatlardan keyin 6- 

o‘rinni egallaydi. Lekin, sayyoramizda so‘nggi 

paytda sodir bo‘layotgan iqlim o‘zgarishlari va aholi 

sonining tobora o‘sib borayotganligi, paxta 

xomashyosiga bo‘lgan talabni ham oshirib 

bormoqda. Bu ehtiyojni doimiy ta’minlab borish esa 

soha mutaxasislari oldiga doimiy izlanish, chidamli 

va hosildor, samaradorligi yuqori bo‘lgan yangi 

navlarni yaratish, g‘o‘za genofondidan foydali va 

qimmatli belgilarni qidirib topish va ularni seleksiya 

ishlariga jalb etish kabi qator vazifalarni ko‘ndalang 

qo‘yadi. Shu sababdan, yovvoyi va yarim yovvoyi 

shakllardan foydalanib Gossypium hirsutum L. 

genofondini boyitib borish doimiy dolzarbligicha 

qolmoqda. 

Mavzuga oid adabiyotlar tahlili. Gossypium 

L. turkumi tarkibiga kiruvchi G.hirsutum L., 

G.barbadense L., G.tomentosum Nutt ex Seem., 

G.mustelinum Miers ex Watt. va G.darwinii Watt. 

turlari allatetraploid turlar ekanligi avvaldan dunyo 

olimlari tomonidan e’tirof etilgan edi [1,] [4], [10], 

[18]. Lekin Gossypium L. taksonomiyasiga oid 

so‘nggi nashrlarda AD genomning yana ikkita yangi 

G.ekmanianum Wittm va G.stephensii turlari 

aniqlanganligi qayd etilmoqda [5], [7]. Bu tetraploid 

turlar diploidlar genomining poliploidiyasi 

natijasidir. J.F. Wendelga (1989) ko‘ra G.arboreum 

va G.herbaceum ga o‘xshash A genom va 

G.raimondii ga o‘xshash D genomning o‘zaro 

duragaylanishi va allopoliploidiyasi natijasida 

tetraploid AD genomli turlar paydo boʻlgan. 

Xloroplast genomlarini taqqoslash natijalariga ko‘ra 

A genom ona organizmi sifatida ishtirok etgan 

degan g‘oya ilgari surilmoqda [8]. 

Huang va boshqalar (2020)ga ko‘ra esa 

tetraploidlarning shakllanishi A1 va A2 genomli 
turlarning paydo bo‘lishidan ham oldinroq amalga 

oshgan bo‘lib, bunda umumiy A0 genom ishtirok 
etgan bo‘lishi mumkin [6]. 

Tetraploid turlar orasida G.hirsutum L. (95%), 

G.barbadense L. (5%) yengil sanoatni tabiiy tola 

bilan ta’minlovchi madaniy turlar sifatida soha 

mutaxassislari tomonidan yaxshi o‘rganilgan. 

Qolgan tetraploidlar haqida esa ilmiy nashrlar 

nisbatan kam bo‘lib, ularning seleksion ahamiyati 

yetarlicha o‘rganilmagan. Jumladan, G.mustelinum 

turi ham poliploid turlar orasida eng kam 

o`rganilgan tur bo‘lib qolmoqda. Gardner 

tomonidan to‘plangan ma’lumotlarga ko‘ra ushbu 

tur dastlab Watt tomonidan 1838 yilda tavsiflangan 

[9]. Yovvoyi holda Braziliyaning shimoli-sharqiy 

qismidagi Seara, Rio Grande do Norte shtatlarida 

yarim qurg’oqchil hududlarda tarqalgan [8] bu tur - 

Gossypium chacoensis deb ham nomlangan [11]. 
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Braziliyalik tadqiqotchilar Menezes va 

boshqalar (2014) томонидан mikrosatellit 

markerlardan foydalangan holda G.mustelinum 

populyatsiyalarining G.hirsutum L. va 

G.barbadense L. turlari bilan duragaylanish 

chastotasi o‘rganilgan [9]. 

G.mustelinum turi AD genomga mansub 

tetraploid turlar orasida G.hirsutum dan genetik 

jihatdan eng uzoq tur sifatida yangi va boy genetik 

potensialga ega [19]. Undagi tolaning sifat 

ko‘rsatkichlari bilan bog’langan QTL allellarini 

aniqlash va seleksiyada foydalanish AD1 genom 

imkoniyatlarini anchagina oshirishi mumkin [13]. 

G.mustelinum turidan degradatsiyaga 

uchragan hududlarni qayta tiklashda ham 

foydalanish mumkin. Ushbu tur zararkunanda 

hasharotlarga va sho‘rlanishga chidamli bo‘lib, 

tolasining mayin va pishiqligiga ko‘ra ham diqqatga 

sazovordir. Ushbu tur shira bitlari, o‘rgimchakkana 

kabi zararkundalar bilan zararlanganda, o‘zini tezda 

tiklab olishi bilan qolgan tetraploid turlardan ajralib 

turadi. Undagi bu foydali belgi-xususiyatlarning 

madaniy g’o‘za turlariga intogressiya qilinishi, 

madaniy g’o‘za genofondini boyitish imkonini 

beradi. 

Tadqiqot obyekti va qo‘llanilgan metodlar. 

Tadqiqot ishlari Genetika va o‘simliklar 

eksperimental biologiyasi instituti “G‘o‘zaning 

eksperimental poliploidiyasi va filogeniyasi” 

laborotoriyasida amalga oshirildi. 

Tadqitotda, “G‘o‘za genofondi noyob 

obyekti”ning Gossypim L. turkumi kolleksiyasida 

saqlanayotgan Gossypium mustelinum Miers ex 

Watt., Gossypium barbadense L. turichi xilma- 

xilligi ssp.ruderale f.parnat, ssp.ruderale f.pisco, 

ssp.vitifolium f.brasiliense, Gossypium darwinii 

Watt. tetraploid tur va shakllaridan foydalanildi. 

Genetik-seleksion va statistik tahlil usullari. 

Tadqiqotlar davomida turlaro duragaylash, 

fenologik kuzatish usullaridan foydalanildi. 

Qimmatli xoʻjalik belgilari, jumladan, toʻliq 

urugʻlar tugilish foizi, bitta koʻsakdagi paxta vazni, 

tola uzunligi, tola chiqimi kabi belgilar Dospexov 

(1985) [3] usuli bilan statistik tahlil qilindi. 

Genom DNK ajratish, PZR va gel- 

elektroforez tahlili. O‘simliklardan genom DNK 

ajratishda Paterson va boshqalar (1993) tomonidan 

tavsiya etilgan usuldan foydalanildi [12]. 

Polimeraza zanjir reaksiyasi (PZR) tahlillari SSR 

(Simple sequence repeat - oddiy takrorlanuvchi 

ketma-ketliklar) markerlari yordamida, T100 

Thermal Cycler (BIO-RAD, Singapur) uskunasida 

amalga oshirildi. Gel-elektroforez usuli Zhang va 

boshqalar (2002) tavsiyasiga muvofiq 2,5% agaroza 

gelida o‘tkazildi [17]. Gel-elektroforez natijalari 

GeldocGo imaging system (BIO-RAD, Singapur) 

uskunasida fotohujjatlashtirildi. GelAnalyzer 19.1 

dasturidaн foydalanilib, standart o‘lchamdagi 

molekulyar og‘irlik markeriga (HyperLаdder 50 

bp.) taqqoslangan holda PZR amplikonlarning 

molekulyar og‘irligi aniqlandi. 

SSR markerlarning xromosomalarda 

taqsimlanishini tasvirlovchi  xarita 

BiomercatorV4.2.3  dasturi yordamida 

shakllantirildi. 

SSR markerlarning polimorfizm ma’lumotlar 

tarkibi (PIC) va geterozigotalik (He) qiymatlari 

iMEC Marker Effiency Calculator web-ilovasida 

hisoblandi [2]. 

Namunalarning filogenetik shajarasini 

tuzishda NCSS12 dasturidan foydalanildi. 

Olingan natijalar va ularning tahlili. 

Tadqiqot namunalarиning duragaylanish darajasi va 

duragay ko‘saklarda urug’ tugilish ko‘rsatkichlari. 

G‘o‘za genofondida jamlangan qimmatli belgi va 

xususiyatlardan foydalanib, yangi donorlarni 

yaratishda turlararo va turichi duragaylash usulining 

ahamiyati muhimdir. Bunda, ko‘sak va undagi to‘liq 

urug’larning tugilish foizi yuqori yoki past bo‘lishi 

turlar o‘rtasidagi filogenetik munosabatlarga va 

gullash biologiyasiga bog’liqdir. 

Tadqiqot namunalari o‘rtasida turlararo 

duragaylash ishlari 2022 yilning iyun va iyul 

oylarida amalga oshirildi. Turlardagi belgi va 

xususiyatlarining avlodlarda irsiylanish darajasiga 

oydinlik kiritish uchun retsiprok usulda turlaro 

duragaylash amalga oshirildi ва natijada 8 ta 

duragay kombinatsiyalar olindi (1-jadval). 

Eng yuqori ko‘sak tug‘ilish foizi 

G.mustelinum × ssp.ruderale pisco 

kombinatsiyasida kuzatilib – 80 % ni tashkil etdi. 

Eng past ko‘rsatkich esa ssp. vitifolium f.brasiliense 

× G.mustelinum kombinatsiyasida – 

9.1 % ekanligi kuzatildi. Shuni aytib o‘tish lozimki, 

namunalar orasida ssp.vitifolium f.brasiliense shakli 

kuchli fotoperiodizm-ta’sirchan ekanligi, (qisqa kun 

rejimi sun’iy hosil qilingan) G.mustelinum turi bilan 

gullash fazasi nisbatan mos kelmaganligi tufayli, 

chatishtirishlar soni qolgan kombinatsiyalarga 

nisbatan kam bo`ldi. 



13 

 

 

 

 
 

Eng yuqori urug‘ tugilish foizi esa 

ssp.ruderale pisco × G.mustelinum 

kombinatsiyasida o‘rtacha – 79.5 % ni tashkil etgan 

bo‘lsa, eng past ko‘rsatkich G.mustelinum × 

G.darwinii kombinatsiyasida kuzatilib, o‘rtacha – 

44.8 % ekanligi aniqlandi. 

Molekulyar-genetik tahlillar. Tadqiqot 

uchun tanlab olingan namunalar orasidagi genetik 

polimorfizmni o‘rganish maqsadida jami 143 juft 

(SSR) praymerlar asosida PZR tahlillari amalga 

oshirildi (1-rasm). 

Tadqiqot tahlillari uchun g‘o‘za mikrosatellit 

markerlarining tolaning sifat belgilari bilan hamda 

zamburug’li kasalliklarga, tuz va qurg’oqchilik 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

stressiga chidamlilik bilan assotsiatsiya bo‘lgan 

NAU, BNL, CGR, CIR, DPL, Gh, HAU, JESPR va 

MUSS to‘plamiga tegishli markerlaridan 

foydalanildi. Tahlil natijasida polimorf va 

monomorf markerlar soni, to‘plamlarga tegishli 

jami allellar soni aniqlandi (2-jadval). 

PZR tahlillari natijalariga ko‘ra, foydalanilgan 

markerlarning – 45 tasi polimorf, hamda – 82 tasi 

monomorf ekanligi kuzatildi. 15 ta marker bilan esa 

PZR mahsuloti hosil bo‘lmadi. 
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In silico tahlillar. Namunalar o‘rtasidagi 

genetik polimorfizmni o‘rganishda foydalanilgan 

markerlarning genom bo‘ylab taqsimlanishini 

o‘rganish maqsadida 

https://www.cottongen.org/find/markers 

ma’lumotlar  bazasidan ularning  pozitsiyasi 

aniqlandi va   BiomercatorV4.2.3   dasturida 

markerlarning  xromosomalarda joylashuvini 

tasvirlovchi xarita shakllantirildi (2-rasm). 

Bunga ko‘ra  tanlab  olingan 

mikrosatellitlarning 84 tasi A genom, 53 tasi D 

genom bo‘ylab taqsimlanganligini ko‘rish mumkin. 

Odatda molekulyar markerlardan ikki yoki 

undan ortiq individlar o‘rtasidagi genetik farqlarni 

aniqlash uchun foydalaniladi. Ular genetik jihatdan 

bog’liq  bo‘lgan  individlardagi  polimorfizmni 

namoyon qiladi. Agar marker namunalar orasidagi 

genetik tafovutni  ochib bera olmasa,  undan 

 

 
 

https://www.cottongen.org/find/markers
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foydalanish samara bermaydi. Sifat nuqtai 

nazaridan marker kamida ikkita allelga hamda eng 

tez uchraydigan allel – 99 % gacha chastotaga ega 

bo‘lsa, polimorf hisoblanadi [15]. Polimorfizm 

darajasi esa H (Heterozygosity index – 

geterozigotalik indeksi) qiymati va PIC 

(Polymorphic Information Content – polimorfizm 

ma’lumot tarkibi) bilan baholanadi. 

O‘simliklar genetik tadqiqotlarini to‘g‘ri loyihalash 

uchun foydalanilgan markerlar va praymerlarning 

ma’lumotlar tarkibi hisoblashnishi kerak. 

O‘simliklar genotipini o‘rganishda praymerlarning 

optimal kombinatsiyasini topish uchun HE qiymati 

va PIC dan tashqari yana E (Effective multiplex 

ratio - Samarali multipleks муноsаbati), HAVR 

qiymat  (Mean  heterozygosity  -  O‘rtacha 
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heterozigotаlik), MI qiymat (Marker index – marker 

indeksi), D qiymat (Discriminating power - 

Diskriminatsion quvvat) hamda R qiymat 

(Resolving power – Hal qiluvchi quvvat) kabi turli 

parametrlarni hisoblash orqali har bir marker 

tizimining samaradorligi hisobga olinishi kerak (3- 

jadval) [2]. 

Tahlil natijalariga ko‘ra mikrosatellitlarning 

eng past PIC qiymati – 0.204 va eng yuqori 

ko‘rstakich – 0.375 ni tashkil etdi. Kutilayotgan 

geterozigotalik (H) – 0.231 dan 0.5 gacha, marker 

indeksi – MI 0.0128 dan 0.576 gacha, 

diskriminatsiya quvvati (D) – 0.257 dan 0.943 

gacha, hal qiluvchi quvvat (R) – 0.8 dan 4.4 gacha 

oraliqda ekanligi aniqlandi. Jami allellar soni 135 

tani tashkil etib, o‘rtacha har bir lokusga - 3 tadan 

allel to‘g’ri kelganligi kuzatildi. 

Tadqiqot namunalari o‘rtasidagi o‘zaro 

filogenetik munosabatlarni aniqlash. Tadqiqotlar 

davomida namunalarning genetik polimorfizmi 

ma’lumotlaridan foydalanib, ularning filogenetik 

munosabatlari ham o‘rganildi. Tadqiqotda 

foydalanilgan va polimorfizmni namoyon etgan 

marker, lokuslar bo‘yicha taqqoslanganda, 

namunalarning o‘zaro filogenetik munosabatlаri 

oydinlashtirildi (3-rasm). tahlil natijasiga ko‘ra, 

G.mustelinum turi alohida ajralgan holda birinchi 

guruhni; G.barbadense turichi vakillari 

(ssp.ruderale f.parnat, ssp.ruderale f.pisco, 

ssp.vitifolium f.brasiliense) hamda uzoq vaqt 

davomida AD2 ning kenja turi sifatida e’tirof etib 

kelingan G.darwinii turi esа ikkinchi guruhni tashkil 

etdi. Faqat, filogenetik daraxtda Braziliya 

hududlarida tabiiy holda tarqalgan va endemik tur 

sifatida boshqa tetraploidlardan nisbatan 

alohidalashgan G.mustelinum turining yakka o‘zi 

joylashishi, filogenetik jihatdan har ikki tetraploid 

turga nisbatan uzoqroq ekanligidan dalolat beradi 

[9]. 

Shuningdek, morfobiologik belgilari nisbatan 

ssp.ruderale f.pisco ga o‘xshash hamda u bilan bitta 

kenja turga mansubligiga qaramay, ssp.ruderale 

f.parnat taqqoslanayotgan marker lokuslari 

bo‘yicha G.darwinii bilan yaqin bo‘lib, 2 guruhdagi 

umumiy kichik guruhni tashkil etdi. ssp.vitifolium 

f.brasiliense esa 2-guruhdagi alohida shoxdan o‘rin 

oldi. Filogenetik munosabatlarni tahlil qilishda 

foydalanilayotgan marker lokuslari tolaning 

xususiyatlari, xususan, sho‘rxoklikka chidamlilik 

bilan bog’liqligi e’tiborga olinsa, fenotipik jihatdan 

ham G.barbadense ssp.vitifolium f.brasiliense 

madaniy tropik shakli G.barbadense ssp.ruderale 

f.parnat, G.barbadense ssp.ruderale f.pisco 

shakllaridan farq qilishi tadqiqotchilar tomonidan 

kuzatilgan [16]. ssp.vitifolium f.brasiliense 

G.mustelinum bilan bir xil geografik hududda 

tarqalgan bo‘lsada, shajara daraxtida undan uzoq 

joylashganligini ham avval e’lon qilingan 

tadqiqotlardagi natijalar bilan izohlash mumkin 

[14]. 

Xulosalar. Tadqiqot natijalariga ko‘ra, 

G.mustelinum turi ona sifatida ishtirok etganda, 

duragaylanish foizi nisbatan yuqori, lekin 

duragaylarda to‘liq urug‘lar tugilish ko‘rsatkichlari 

past ekanligi, ota sifatida ishtirok etgan 

kombinatsiyalarda esa duragaylanish 
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ko‘rsatkichlari past lekin to‘liq urug‘lar tugilishi 

foizi yuqori bo‘lishi aniqlandi. Bu G.mustelinum 

turining nisbatan alohidalashgan endemik tur 

ekanligidan va evolyutsion rivojlanish jarayonida 

reproduktiv to‘siqlar shakllanganligidan dalolat 

beradi. Va bu molekulyar tahlillar asosida tuzilgan 

filogenetik shajara daraxtida ham o‘z tasdig‘ini 

topdi. 

Tadqiqot uchun tanlangan mikrosatellitlar 

to‘plami barcha xromosomalar bo‘ylab joylashgan 

bo‘lib, bunda eng ko‘p markerlar (20 ta) A06 

xromosomadan, eng kam marker (1 ta) D13 

xromosomadan o‘rin oldi. Markerlar orasida 

HAU2768, NAU7049, NAU1151, NAU0868, 

CGR575,   CGR6357,   JESPR1304,   Gh056, 

BNL3932, DPL0530 lar eng yuqori polimorfizmni 

namoyon etdi. 
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