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Modulning  Ш‘quv-usХuЛТв ЦКУЦuКsТ OХТв vК Ш‘rtК ЦКбsus, ФКsЛ-hunar 
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I. ISHCHI O‘QUV DASTURI 

 
                                                              KIRISH 

 

DКstur O‘гЛОФТstШЧ RОspuЛХТФКsТЧТЧР қ0қ0 вТl 23 sentyabrda tasdiqlangan 

“TК'ХТЦ tШ‘Р‘rТsТНК”РТ QШЧuЧТ, O‘гЛОФТstШЧ RОspuЛХТФКsТ PrОгТНОЧtТЧТЧР қ0Қ7 вТХ7 
ПОvrКХНКРТ “O‘гЛОФТstШЧ RОspuЛХТФКsТЧТ вКЧКНК rТvШУХКЧtТrТsС ЛШ‘вТМСК HКrКФКtХКr 
strКtОРТвКsТ tШ‘Р‘rТsТНК”РТ PF-4947-sШЧ, қ0Қ9 вТХ қ7 КvРustНКРТ “Oliy ta'lim 

muassasalari rahbar va pedagog kadrlarining uzluksiz malakasini oshirish tizimini 

УШrТв ОtТsС tШ‘Р‘rТsТНК”РТ PF-5789-sШЧ,қ0Қ9 вТХ 8 ШФtвКЛrНКРТ “O‘гЛОФТstШЧ 
Respublikasi oliy ta'lim tizimini 2030 yilgacha rivojlantirish kontseptsiyasini 

tasdiqlКsС tШ‘Р‘rТsТНК”РТ PF-5847-sШЧХТ FКrЦШЧХКrТСКЦНК O‘гЛОФТstШЧ 
RОspuЛХТФКsТ VКгТrХКr MКСФКЦКsТЧТЧР қ0Қ9 вТХ қ3 sОЧtвКЛrНКРТ “OХТв tК'ХТЦ 
muassasalari rahbar va pedagog kadrlarining malakasini oshirish tizimini yanada 

tКФШЦТХХКsСtТrТsС ЛШ‘вТМСК qШ‘sСТЦМСК МСШra-tКНЛТrХКr tШ‘Р‘rТsТНК”РТ 797 sШЧХТ 
Qarorlarida belgilangan ustuvor vazifalar mazmunidan kelib chiqqan holda 

tuгТХРКЧ ЛШ‘ХТЛ, u ШХТв tК'ХТЦ ЦuКssКsКХКrТ pОНКРШР ФКНrХКrТЧТЧР ФКsЛ ЦКСШrКtТ 
СКЦНКТЧЧШvКtsТШЧ ФШЦpОtОЧtХТРТЧТ rТvШУХКЧtТrТsС, sШСКРК ШТН ТХР‘Шr xorijiy 

tКУrТЛКХКr, вКЧРТ ЛТХТЦ vК ЦКХКФКХКrЧТ Ш‘гХКsСtТrТsС, sСuЧТЧРНОФКЦКХТвШtРК УШrТв 
ОtТsС ФШ‘ЧТФЦКХКrТЧТ tКФШЦТХХКsСtТrТsСЧТ ЦКqsКН qТХКНТ. 
 

I. Modulning maqsadi va vazifalari 

“ψТШТЧПШrЦКtТФК ” ЦШНuХТЧТЧР ЦКqsКНТ: pОНКРШР ФКНrХКrЧТ ТЧЧШvКtsТШЧ 
yondosСuvХКr КsШsТНК Ш‘quv-tarbiyaviy jarayonlarni yuksak ilmiy-metodik darajada 

ХШвТСКХКsСtТrТsС, sШСКНКРТ ТХР‘Шr tКУrТЛКХКr, гКЦШЧКvТв ЛТХТЦ vК ЦКХКФКХКrЧТ 
Ш‘гХКsСtТrТsС vК КЦКХТвШtРК УШrТв ОtТsСХКrТ uМСuЧ гКrur ЛШ‘ХКНТРКЧ ФКsЛТв ЛТХТЦ, 
ФШ‘ЧТФЦК vК ЦКХКФКХКrТЧi takomillashtirish, shuningdek ularning ijodiy faolligini 

rivojlantirishdan iborat. 

“ψТШТЧПШrЦКtТФК ” ЦШНuХТЧТЧР vКгТПКХКrТ: 
- “ψТШТЧПШrЦКtТФК ” вШ‘ЧКХТsСТНК pОНКРШР ФКНrХКrЧТЧР ФКsЛТв ЛТХТЦ, ФШ‘ЧТФЦК, 
malakalarini takomillashtirish va rivojlantirish; 

-pedagoglarning ijodiy-innovatsion faollik darajasini oshirish; 

-ЦutКбКssТsХТФ ПКЧХКrТЧТ Ш‘qТtТsС УКrКвШЧТРК гКЦШЧКvТв КбЛШrШt-kommunikatsiya 

texnologiyalari va xorijiy tillarni samarali tatbiq etilishini ta'minlash; 

-ЦКбsus ПКЧХКr sШСКsТНКРТ Ш‘qТtТsСЧТЧР ТЧЧШvКtsТШЧ tОбЧШХШРТвКХКrТ vК ТХР‘Шr бШrТУТв 
tКУrТЛКХКrТЧТ Ш‘гХКsСtТrТsС; “ψТШТЧПШrЦКtТФК ” вШ‘ЧКХТsСТНК qКвtК tКввШrХКsС vК 
malaka oshirish jarayonlarini fan va ishlab chiqarishdagi innovatsiyalar bilan 

Ш‘гКrШ ТЧtОРrКtsТвКsТЧТ tК'ЦТЧХКsС. 
Kurs  yakunida tinРХШvМСТХКrЧТЧР ЛТХТЦ, ФШ‘ЧТФЦК vК ЦКХКФКХКrТ СКЦНК 
ФШЦpОtОЧtХТРТРК  qШ‘вТХКНТРКЧ tКХКЛХКr: 
“ψТШТЧПШrЦКtТФК ” ЦШНuХТ ЛШ‘вТМСК tТЧРХШvМСТХКr    quвТНКРТ  вКЧРТ  ЛТХТЦ, 
ФШ‘ЧТФЦК, ЦКХКФК СКЦНК ФШЦpОtОЧtsТвКХКrРК  ОРК ЛШ‘ХТsСХКrТ tКХКЛ ОtТХКНТ: 
Maxsus fanlar bo‘вТМСК tТЧРХШvМСТХКr quвТНКРТ вКЧРТ ЛТХТЦ, ФШ‘ЧТФЦК, ЦКХКФК 
СКЦНК ФШЦpОtОЧtsТвКХКrРК ОРК ЛШ‘ХТsСХКrТ tКХКЛ ОtТХКНТ: 
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Tinglovchi:   

 Bioinformatika fani predmeti, maqsadi va vazifalari, fanning bioinformatika 

fanining dasturlari, asosiy tushunchalarini, uning urganish usullarini, genomika va 

prШtОШЦТФК, РОЧШЦ СКqТНКРТ ЦК'ХuЦШtХКrЧТ Ш‘гТНК sКqХШvМСТ гКЦШЧКvТв 
bioinformatsion ma'lumotlar bazalari va genomlarning tahlilini amalga oshiruvchi 

НКsturХКrЧТ Ш‘rРКЧТsСНКЧ ТЛШrКt ЛШ‘ХТЛ, ЛТШХШРТвКНКЧ ЦutКбКssТs tКввШrlashdagi 

ahamiyati kabi masalalarni qamraydi. 

ψТШТЧПШrЦКtТФК ПКЧТЧТЧР КsШsТв tusСuЧМСКХКrТЧТ, uЧТЧР Ш‘rРКЧТsС usuХХКrТЧТ, 
РОЧШЦТФК vК prШtОШЦТФК, РОЧШЦ СКqТНКРТ ЦК'ХuЦШtХКrЧТ Ш‘гТРК sКqХШvМСТ 
zamonaviy bioinformatsion ma'lumotlar bazalari va genomlarning tahlilini amalga 

ШsСТruvМСТ НКsturХКrЧТ Ш‘rРКЧТsСНКЧ ТЛШrКt. 
. 

Modul buyicha soatlar taqsimoti: 

 

 

 

Modul mavzulari 

 

Tinglavshining uquv 
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1. Bioinformatika fanining rivojlanish 

tarixi va bioinformatika fani istiqbollari. 

Asosiy atamalar va tushunchalar 

2 2 2    

2. Zamonaviy  bioinformatsion 

ma'lumotlar bazalari 4 4 4    

3. Genom ontologiyasi 
2 2  2   

4. Genom ma’lumatlar   bazasi 
4 4  4   

5. BLAST dasturi vositasida 

aminokislotalar ketma-ketliklarini 

taqqoslash va translyantlarning olinishi 
2 2   2  

6. Biologik makromolekulalarni 

vizualizatsiyalashtirishning zamonaviy 

usullari.  

2 2   2  

 JAMI: 16 6 6  4  
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  NAZARIY  MASHG‘ULOTLAR MAZMUNI 

 

1-ЦКvгu: “ψТШТЧПШrЦКtТФК ПКЧТЧТЧР rТvШУХКЧТsС tКrТбТ vК ЛТШТЧПШrЦКtТФК ПКЧТ  
istiqbollari. Asosiy atamalar va tushunchalar.  (2 soat) 

                                                   Reja: 

1. Bibliografik ma'lumotlar bazalari..  

2. Matnli ma'lumotlarni olish instrumentlarni olish instrumenlari. 

 

2-mavzu: Zamonaviy  bioinformatsion ma'lumotlar bazalari 

. (4 soat) 

                         Reja: 

1. Zamonaviy  bioinformatsion   ma;lumotlar bazalari haqidagi 

ma'lumotlar bilan            tanishish  

2. Oqsillarning strukturasi va xususiyatlarini in silico sharoitida 

Ш‘rРКЧТsС. 
        

                            AMALIY  MASHG‘ULOTLAR 

1-mavzu. Genom ontologiyasi (2 soat) 

                          Reja: 

1.  Gen.Genom xakkida tuchunsha 

2.   Genom ЦutКttsТвКХКrɵ 

 

2-ЦКvгu GОЧШЦ ЦКɶХuЦКtХКr   ЛКгКsТ   (қ sШКt) 
           Reja: 

Қ. GОЧШЦ ЦКɶХuЦКtХКr  ЛКгКsТ urРКЧТɳ   
қ ψТШХШРТФ ЦК'ХuЦШtХКrЧТЧР ЛТrХКЦМСТ struФturКsТ (ЦКtЧ ФШ‘rТЧТsСТНКРТ) СКqТНКРТ 
                                2.AMALIY  MASHG‘ULOTLAR 

                                    (  kushma mashg‘ulotlar ) 
 

1. 1-mavzu  Biologik  makromolekulalarni   vizualizatsiyalashtirishning  

zamonaviy   usullari.   

2. (2 soat)  

                    

 Reja: 

4. Zamonaviy  bioinformatsion   malumotlar bazalari 

5.  Bibliografik ma'lumotlar bazalari.  

 

2-mavzu Biologik makromolekulalarni vizualizatsiyalashtirishning zamonaviy 

usullari.  

(2 soat) 
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Reja: 

 

1. Biologik makromolekulalarni  

2. ψТШХШРТФ ЦК'ХuЦШtХКrЧТЧР ЛТrХКЦМСТ struФturКsТ (ЦКtЧ ФШ‘rТЧТsСТНКРТ) СКqТНКРТ 
 

(2 soat) 

 

MUSTAQIL TA’LIM 

 

Evolyutsion biologiya, biologik xilma-xillikni baholash. Zamonaviy biologiya 

rivojlanishidagi bioinformatikaning hissasi (genomika, proteomika va b) 

Zamonaviy biologiya rivojlanishidagi bioinformatikaning hissasi (genomika, 

proteomika va b). 

Tinglovchi mustaqil ishni modulni xususiyatlarini hisobga olgan holda 

quyidagi shakllardan foydalanib tayyorlashi tavsiya etiladi:  

- Ш‘quv, ТХЦТв КНКЛТвШtХКrНКЧ vК ЦО'вШrТв бuУУКtХКrНКЧ ПШвНКХКЧТsС КsШsТНК 
ЦШНuХ ЦКvгuХКrТЧТ Ш‘rРКЧТsС;  

- tarqatma mКtОrТКХХКr ЛШ‘вТМСК ЦК'ruгКХКr qТsЦТЧТ Ш‘гХКsСtТrТsС;  
- КvtШЦКtХКsСtТrТХРКЧ Ш‘rРКtuvМСТ vК ЧКгШrКt qТХuvМСТ НКsturХКr ЛТХКЧ ТsСХКsС;  

- ЦКбsus КНКЛТвШtХКr ЛШ‘вТМСК ЦШНuХ ЛШ‘ХТЦХКrТ вШФТ ЦКvгuХКrТ ustТНК ТsСХКsС;  
- tinglovchining kasbiy faoliyati bilan boР‘ХТq ЛШ‘ХРКЧ ЦШНuХ ЛШ‘ХТЦХКrТ vК 

ЦКvгuХКrЧТ МСuqur Ш‘rРКЧТsС;  
- ПКЧРК ШТН stКtТstТФ ЦК'ХuЦШtХКrЧТ Ш‘rРКЧТsС, uХКrЧТ tКСХТХ qТХТsС.  

 

 

Ш. Maxsus adabiyotlar 

 

 Asosiy qushimsha adabiyotlar hamda axborot manbalari 

Asosiy adabiyotlar 

Қ.Ʌɟɫɤ Ⱥ. ȼɜɟɞɟɧɢɟ ȼ Ȼɢɨɢɧɮɨɪɦɚɬɢɤɭ. Ɇ., ȻɂɇɈɆ, қ0Қ5. 
2.Ⱥɫɬɚɯɚɧɨɜ Ɍ.ȼ. ɋɪɚɜɧɢɬɟɥɶɧɵɣ ɚɧɚɥɢɡ ɢɧɮɨɪɦɚɰɢɨɧɧɵɯ ɛɢɨɩɨɥɢɦɟɪɨɜ. 
Ʉɨɦɩɶɸɬɟɪɵ ɢ ɫɭɩɟɪɤɨɦɩɶɸɬɟɪɢ ɜ ɛɢɨɥɨɝɢɢ. Ɇ.ɂɠɟɜɫɤ: ɂɧɫɬɢɬɭɬ 
ɤɨɦɩɶɸɬɟɪɧɵɣ ɢɫɫɥɟɞɨɜɚɧɢɣ. қ00қ. 
3.Ƚɨɪɛɚɧɶ Ⱥ.ɇ. ɇɟɣɪɨɢɧɮɨɪɦɚɬɢɤɚ. ɇɨɜɨɫɢɛɢɪɫɤ: ɇɚɭɤɚ Қ998. 
4. Ɂɢɦɢɧ Ⱥ.Ⱥ. ɢ ɞɪ. Ȼɢɨɥɨɝɢɱɟɫɤɢɟ ɦɚɤɪɨɦɨɥɟɤɭɥɵ: ɫɬɪɭɤɬɭɪɵ, ɮɨɪɦɵ ɢ 
ɮɭɧɤɰɢɢ. 
5. Ʉɚɦɟɧɫɤɚɹ Ƚ.ɂ. Ȼɢɨɢɧɮɨɪɦɚɬɢɤɚ. Ɇɨɫɤɜɚ, қ008 

6. ɇɟɣɪɨɤɨɦɩɶɸɬɟɪɵ ɢ ɢɯ ɩɪɢɦɟɧɟɧɢɟ //Ƚɚɥɭɲɤɢɧ Ⱥ. ɂ.//Ɇ.: ɂɉɊɀɊ//қ000. 
 

 

Quchimsha adabiyotlar 

1. Ɇɢɪɡɢёɟɜ ɒ.Ɇ. ɛɭɸɤ ɤɟɥɚɠɚɝɢɦɢɡɧɢ ɦɚɪɞ ɜɚ ɨɥɢɠɚɧɨɛ ɯɚɥԕɢɦɢɡ 
ɛɢɥɚɧ ɛɢɪɝɚ ԕɭɪɚɦɢɡ. Ɍɨɲɤɟɧɬ, Ўɡɛɟɤɢɫɬɨɧ ɧɚɲɪɢёɬɢ, қ0Қ7. 
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2. Ɇɢɪɡɢёɟɜ ɒ.Ɇ. Ԕɨɧɭɧ ɭɫɬɢɜɨɪɥɢɝɢ ɜɚ ɢɧɫɨɧ ɦɚɧɮɚɚɬɥɚɪɢɧɢ 
ɬɚɴɦɢɧɥɚɲ-ɸɪɬ ɬɚɪɚԕԕɢёɬɢ ɜɚ ɯɚɥԕ ɮɚɪɨɜɨɧɥɢɝɢɧɢɧɝ ɝɚɪɨɜɢ. Ɍɨɲɤɟɧɬ, 
Ўɡɛɟɤɢɫɬɨɧ ɧɚɲɪɢёɬɢ, қ0Қ7. 
3. Ɇɢɪɡɢёɟɜ ɒ.Ɇ. Эɪɤɢɧ ɜɚ ɮɚɪɨɜɨɧ, ɞɟɦɨɤɪɚɬɢɤ Ўɡɛɟɤɢɫɬɨɧ ɞɚɜɥɚɬɢɧɢ 
ɛɢɪɝɚɥɢɤɞɚ ɛɚɪɩɨ ɷɬɚɦɢɡ. Ɍɨɲɤɟɧɬ, Ўɡɛɟɤɢɫɬɨɧ ɧɚɲɪɢёɬɢ, қ0Қ6. 
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II. MODULNI UQITICHDA FOYDALANILADIGAN 

INTERFAOL TA’LIM METODLARI 

1-mavzu. Kirish. bioinformatika fanining rivojlanish tarixi va 

bioinformatika fani istiqbollari 

Reja  

1.1. Bioinformatikaning fan sifatida shakllanish tarixi.  

1.2. Bioinformatika fanining predmeti, vazifalari va ob`ektlari. 

1.3. Asosiy atamalar va tushunchalar. 

1.1.Bioinformatikaning fan sifatida shakllanish tarixi. Informatika 

ПКЧТЧТЧР ББ КsrЧТЧР ТФФТЧМСТ вКrЦТНК pКвНШ ЛШ’ХРКЧ НКvrНКЧ ЛШsСХКЛ ПТгТФК-

matematika, texnika, gumanitar va boshqa fanlarga ham tadbiq qilinishi hamda 

ular bilan hamkorlikda ishlashi  tobora kengayib bormoqda. Hozirgi kunda 

ТЧПШrЦКtТФК ПКЧТ usuХХКrТЧТ МСОtХКЛ Ш’tКНТРКЧ ЛТrШЧ-bir fan sohasini topish mushkul. 

Tabiiy fanlar ham bundan mustasno emas. 

O’tРКЧ КsrЧТЧР 60-yillar oxiri 70-yillar boshlarida biologiyada EHM (elektron 

СТsШЛХКsС ЦКsСТЧКХКrТ) ПКШХ qШ’ХХКЧТХК ЛШsСХКЧНТ: sСu ЛТХКЧ ЛТrРКХТФНК uХКrЧТЧР 
бШtТrКХКrТ vК ШpОrКМТШЧ tОгХТФХКrТ ШsСНТ vК Ш’ХМСКЦХКrТ ФТМСrКвtТrТХНТ. SСu ЛТХКЧ 
birgalikda biologiya sohasida informacion tahlillarni talab etuvchi katta 

ЦТqНШrНКРТ ОФspОrТЦОЧtКХ ЦК`ХuЦШtХКr tШ’pХКЧТЛ qШХНТ. ψuЧРК ЦТsШХ qТХТЛ ЛТr 
qancha davlat olimlari hamkorligida 2003 yildayoq odam genomining 

sevenirlanishini keltirish mumkin. 

Shunday qilib XXI asr boshlariga kelib bioinformatika sohasi jadal sur`atda 

rТvШУХКЧК ЛШsСХКНТ. ψu ОsК Ш’г ЧКvЛКtТНК ЛТШХШРТФ tКНqТqШtХКr ЛШ’вТМСК ШХТЧРКЧ 
ЦК`ХuЦШtХКrЧТЧР sСu qКНКr ФШ’pКвТЛ ФОtРКЧХТРТ vК ЛuЧНК   СКr ЛТr ШЦТХЧТЧР ОsХКЛ 
qolinishi va tahlil qilinishida inson imkoniyatlari chegaralanib qolganligi hamda 

tШЛШrК ФШ’pКвТЛ ЛШrКвШtРКЧ КбЛШrШt СКУЦТЧТ sКqХКsС гКrurТвКtТ tuРТХРКЧХТРТ ЛТХКЧ 
ЛШР’ХКЧКНТ. IХФ ФОtЦК-ketliklari aniqlangan bir necha yuz oqsillar haqida 

ma`lumotlar kitob-atlas shaklida nashr qilingangan edi (1-rasm). 70 yillar 

boshlariga kelib aniqlangan ketma-ФОtХТФХКr ЦТqНШrТ sСu qКНКr ФШ’pКвНТФТ, uХКrЧТЧР 
СКУЦТ tuПКвХТ Лu ЦК`ХuЦШtХКrЧТ ФТtШЛ sСКФХТНК ЧКsСr qТХТsСЧТЧР uЦuЦКЧ ТХШУТ вШ’q 
edi. Inson miyasi bunday axborotlarni tahlil qila olmasligi va ketma- ketliklarni 

taqqoslash uchuЧ ЦКбsus НКsturХКr ФОrКФ ЛШ’ХК ЛШsСХКНТ. 
90-вТХХКrНК РОЧШЦТФК ПКЧТ pКвНШ ЛШ’ХК ЛШsСХКНТ. HШгТrРТ ФuЧРК ФОХТЛ ЛТr 

qancha organizmlar, jumladan odam, sichqon, tovuq, qurbaqa, bir qancha baliq 

turlari, chuvalchanglar, yuzlab viruslar va bakteriyalar hamda yuгХКЛ Ш’sТЦХТФ 
turlarining genom ketma-ketliklari aniqlandi. 

1  ψКФtОrТвК РОЧШЦТЧТЧР Ш’qТХТsСТ - 

bu 2-3 tadqiqotchidan tashkil topgan guruhning vaqt hisobida taxminan 1 yildan 

ФКЦ ЦuННКtРК tШ’Р’rТ ФОХКНТРКЧ vКгТПКsТНТr. OНКЦ РОЧШЦТ qКrТвЛ 3 ЦХrН.РК tОЧР 
harПХКrНКЧ ТЛШrКt ЛШ’ХТЛ Лu ОsК Қ5000 ФТtШЛ tШЦХКrТРК tШ’Р’rТ ФОХКНТ. UЧТ “Ш’qТЛ 

                                                           
1
 Ʌɟɫɤ Ⱥ.Ɇ. ȼɜɟɞɟɧɢɟ ɜ ɛɢɨɢɧɮɨɪɦɚɬɢɤɭ /IЧtrШНuМtТШЧ tШ ψТШТЧПШrЦКtТМs / ɩɟɪ. ɫ ɚɧɝɥ. 

ɩɨɞ ɪɟɞ. Ⱥ.Ⱥ.Ɇɢɪɨɧɨɜɚ, ȼ. Ʉ. ɒɜɹɞɚɫɚ. - Ɇ.: ȻɂɇɈɆ. Ʌɚɛ. ɡɧɚɧɢɣ, қ009. - 318 
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МСТqТsС” ОsК ЛТШХШРХКr uМСuЧ MОЧНОХООvЧТЧР бТЦТФХКr uМСuЧ вКrКtТХРКЧ НКvrТвХТФ 
qonunini ochish bilan tenglashtiriladi. 

Shu boisdan ham bunday hajmdagi biologik ma`lumotlarni tahlil qilishda 

ФШЦp’вutОr tОбЧШХШРТвКsТНКЧ ПШвНКХКЧТХК ЛШsСХКЧНТ. GОЧ ФОtЦК-ketliklarini 

tОЧРХКsСtТrТsС ЛШ’вТМСК ЛТrТЧМСТ КХРШrТtЦ Қ970 вТХНК вКrКtТХНТ. KШЦp’вutОrХКr 
axborotlarni virtual ma`lumotlar bazasida saqlash va ular ustida yuqori tezlikda 

operaciyalar Ш’tФКгТsС ТЦФШЧТЧТ ЛОrНТ. ψТШТЧПШrЦКtТФК СКЦ ЛШsСqК гКЦШЧКvТв 
fanlar singari bir qancha fanlar, ya`ni molekulyar biologiya, genetika, matematika 

vК ФШЦp’вutОr tОбЧШХШРТвКХКrТ ПКЧХКrТ ЛТrХКsСuvТ КsШsТНК vuУuНРК ФОХНТ. UЧТЧР 
asosiy vazifasi bu biologik molekulalar, eng avvalo nuklein kislotalar va oqsillar 

struФturК vК ПuЧФМТвКХКrТ ЛШ’вТМСК ЦК`ХuЦШtХКrЧТ tКСХТХ qТХТsС vК tТгТЦХКsСtТrТsС  
uchun hisoblash algoritmlarini ishlab chiqishdir. 

DNK nukeotid ketma-ketliklarini sekvenirlashning jadal usuli ishlab 

chiqТХРКЧНКЧ sШ’ЧР ЦК`ХuЦШtХКr ЛКгКsТНК tШ’pХКЧКвШtРКЧ РОЧОtТФ КбЛШrШtХКr СКУЦТ 
yuqori tezlik bilan orta boshladi. Informatika, lingvistika va informaciya nazariyasi 

yutuqlari genetik matnlarni tahlil qilish imkoniyatlarini ochib berdi. 

Bioinformatikaning bosСqК ПКЧ sШСКХКrТ ЛТХКЧ Ш’гКrШ ЛШР’ХТq СШХНКРТ rТvШУХКЧТsСТ 
organizm va hujayrada yuz berayotgan biologik jarayonlarni tushunishning yangi 

darajasi shakllantirishga imkon beradi. 

1970-yilda niderland nazariyotchi biologi Polina Hogeveg va Ben Hesper 

biotik tТгТЦНКР ТЧПШrЦКtsТШЧ УКrКвШЧХКrЧТ tКНqТq ОtТsС НКvШЦТНК “bioinformatika” 
degan terminni qШ’ХХКРКЧ. 

Dastlab 1950-yillarda Frederik Senjer insulin oqsilining ketma-ketligini 

aniqlagan vaqtdayoq molekulyar biologiya fanida kompyuterlarning ahamiyati orta 

boshlagan. Boisi bir necha xil organizmlardagi insulin oqsilining ketma-ketligi 

tКrtТЛТЧТ Ш’гКrШ qШ’ХНК sШХТsСtТrТЛ МСТqТsС КЦКХТв УТСКtНКЧ ТЦФШЧsТг ЛШ’ХРКЧ. ψu 
sohada ishlagan ilk tadqiqotchilardan biri Margaret Oukli Deyxoff edi. U 

ЛТrТЧМСТХКrНКЧ ЛШ’ХТЛ ШqsТХ ФОtЦК-ФОtХТРТ СКqТНКРТ ЦК’ХuЦШtХКrЧТ tШ’pХКЛ, uЧТ ФТtШЛ 
holida chop etdi va ilk marotaba molekulyar evolutsiyК sШСКsТНК Ш’гКrШ ЛТr qКtШrРК 
jamlangan oqsil yoki nukleotidlar ketma-ФОtХТРТЧТ qШ’ХХКsС ЦОtШНТФКsТЧТ ishlab 

chiqdi. NωψI НТrОФtШrТ DОvТН LТpЦКЧ uЧТ “bioinformatikaning otasi va onasi” НОЛ 
atalagan edi. 

χРКrНК ЛТrТЧМСТ sСКбsТв ФШЦp’вutОr Қ98Қ вТХНК vК ТЧtОrЧОt (АШrХН АТНО 
Web) - Қ99Қ вТХНК, вК`ЧТ вКqТЧНКРТЧК вКrКtТХРКЧХТРТ СТsШЛРК ШХТЧКНТРКЧ ЛШ’ХsК, 
ЛТШТЧПШrЦКtТФК УКНКХХТФ ЛТХКЧ rТvШУХКЧКвШtРКЧТРК РuvШС ЛШ’ХТsС ЦuЦФТЧ.2

 

Bioinformatikaning   asosiy   principlaridan   biri   bu   dunyo     olimlari 

tomonidan olib borilayotgan tadqiqot natijalarini birlashtiruvchi yagona dunyoviy 

axborot makonlari principidir. 

Bioinformatikaning yaralish tarixi 13 asrlarga borib taqaladi. Matematika 

tarixiga FibШЧКМСМСТ (FТЛШЧКММТ) ЧШЦТ ЛТХКЧ ФТrТЛ ФОХРКЧ вШsС ТtКХ’вКЧ PТгКХТФ 
                                                           

2
 ɋɟɬɭɛɚɥ   ɀ.,   Ɇɟɣɞɚɧɢɫ   ɀ.   ȼɜɟɞɟɧɢɟ   ɜ   ɜɵɱɢɫɥɢɬɟɥɶɧɭɸ   ɦɨɥɟɤɭɥɹɪɧɭɸ   ɛɢɨɥɨɝɢɸ   / 

Introduction  to Computational Molecular Biology / ɩɟɪ. ɫ ɚɧɝɥ. Ⱥ. Ⱥ. ɑɭɦɢɱɤɢɧɚ; ɩɨɞ ɪɟɞ. Ⱥ. Ⱥ. Ɇɢɪɨɧɨɜɚ. - 
Ɇ. ; ɂɠɟɜɫɤ : Ɋɟɝɭɥɹɪ. ɢ ɯɚɨɬ. ɞɢɧɚɦɢɤɚ: ɇɂɐ "Ɋɟɝɭɥɹɪɧɚɹ ɢ ɯɚɨɬɢɱɟɫɤɚɹ ɞɢɧɚɦɢɤɚ", ɂɧ-ɬ ɤɨɦɩɶɸɬɟɪ. 
ɢɫɫɥɟɞ., қ007. - 4қ0  ɫ. 

 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC3068925
http://www.els.net/WileyCDA/ElsArticle/refId-a0023939.html
http://science.sciencemag.org/content/152/3720/363
http://science.sciencemag.org/content/152/3720/363
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Leonardo (Leonardo of Pisa) biologik jarayonning birinchi matematik modelini 

tuгРКЧ СШХНК quвШЧХКrЧТР ФШ’pКвТsСТ tШ’Р’rТsТНКРТ ЦКsКХКЧТ tКvsТПХКЛ ЛОrРКЧ. ББ 
asrning 20 yillariga kelib esa yКЧК ЛТr ТtКХвКЧ ШХТЦТ VТtШ VШХ’tОrrК (VТtШ VШХtОrrК) 
“вТrtqТМС-Ш’ХУК” ФШ’rТЧТsСТНКРТ ТФФТ ЛТШХШРТФ turЧТЧР Ш’гКrШ СКrКФКtТ ЦШНОХТЧТ 
yaratdi. 40 yillar oxirida biologiyaga fizik va matematiklar kirib kela boshladi. 

Biologiyaning zamonaviya tarixi 1953 yildan, amerika olimlari Jeyms Uotson 

(JКЦОs АКtsШЧ) СКЦНК FrОЧsТs KrТФ (FrКЧМТs ωrТМФ) tШЦШЧТНКЧ DNK ЧТЧР qШ’sС 
spiralligi kashf qilingan davrdan boshlandi. 

Sof funkcional tilida, barcha hisob-ПuЧФМТвКsТ qШ’ЧР’ТrШqХКr sТПКtТНК ТПШНК 
etiladi. Haqiqatdan ham sof tilda faqat parametrlarini faoliyat, hatto har qanday 

Ш’гРКruvМСКЧ tШpsСТrТqХКrТ ЦКvУuН ОЦКs. LТsp UЧТЧР ЧШЦТ "rШ’вбКtТНК ТsСХКsС 
tilida," u suyangan ma`lumotlar tarkibini qanday mos yozuvlar uchun 

ПШвНКХКЧТХКНТРКЧ qТsqКrtТrТsС ШrqКРК Қ958 МСШ’гТХРКЧ, Оrta funktsional dasturlash 

tili edi. 

Lisp 1960 yilda elektron miya dominant tiliga aylandi va Hali AI tadqiqot va 

amaliy dasturlar muhim ahamiyat kasb etadi. Ulardan eng apparat platformalari 

НОЛ Р’ШвТЛ ЛШ’ХНТ vК ШpОrКtsТШЧ tТгТЦХКrТ ФШ’prШq Қ980 вТХНК stКЧНartlashtirilgan 

ЛШ’ХТЛ, РКrМСТ tТХТ, ФШ’p НКsturХКr vК ХКСУКХКrРК uЧТЧР ОrtК ЛШsСХКЧТsСТ sОгТХКrХТ 
НКrКУКНК rТvШУХКЧНТ vК tuР’ТЛ ЛОrНТ. 

TШ’ХТq ШЛ`ОФtРК вШ’ЧКХtТrТХРКЧ (quвТНК qКrКЧР) МШЦpШЧОЧt УuЦХКНКЧ ЛТr ЧОМСК 
вТrТФ LКСУКХКrТ vК УuНК ФШ’p ФОЧРКвtЦКХКrТ, Р’ШвКХКrЧТ Ш’гТНК ЦuУКssКЦ ОtТЛ ФКttК 
standartlashtirish harakat, 1980 yilda amalga oshirilgan edi. Bu harakat endi-

НШЦТЧКЧt ωШЦЦШЧ LТspРК ШХТЛ ФОХНТ. “UгШq tКrТбТ vК ФОЧР УШrТв  ПШвНКХКЧТsС  
bilan  ikki  muhim  lahjalari  sxemasi  va  Emacs Lisp, Emacs muharriri uchun 

Лuвruq ПКвХТ tТХТ ЦКvУuН”. JШrТв ТsСХКtТХКвШtРКЧ ЛШsСqК ПuЧФtsТШЧКХ НКsturХКsС tТХХКrТ 
ML vК HКsФОХХ ЛШ’ХКНТ.3 

1.2. Bioinformatika fanining predmeti, vazifalari va ob`ektlari. 

Bioinformatika hozirgi kunda rivojlangan davlatlar ilmiy jamoatchiligi orasida tez-

tОг quХШqqК МСКХТЧТЛ turКНТРКЧ КtКЦКХКrНКЧ ЛТrТРК КвХКЧТЛ ЛШ’ХНТ. VКСШХКЧФТ ЛТr 
ЧОМСК Ш’Ч вТХХКr КvvКХ ЛТШХШРТвК vК ТЧПШrЦКtТФКЧТ ЛТr-biridan alohida fan sifatida 

tushunar edik. Lekin buni qarangki biologiya va informatika fanlarining ham 

Ш’гКrШ ФОsТsСРКЧ ЧuqtКsТ ЛШr ОФКЧ. χЧК sСu ЧuqtКНК ЛТШТЧПШrЦКtТФК ПКЧТ вuгКРК 
kelgan. 

Bioinformatika Лu ЛТШХШРТФ ФШ’rsКtФТМСХКrЧТ ТПШНКХКsСНК ПШвНКХКЧТХКНТРКЧ 
usullar va dasturlarni ishlab chiquvchi fan. Tadqiqotchi tomonidan biologiyaning 

biror sohasida tКУrТЛКХКr ШХТЛ ЛШrРКЧ sКвТЧ usСЛu вШ’ЧКХТsСРК ШТН ЛТШХШРТФ 
ЦК’ХuЦШtХКr ФШ’ХКЦТ ШrtТЛ ЛШrКvОrКНТ. ψu ОsК usСЛu ЦК’ХuЦШtХКrЧТ qШ’ХНК КЧКХТг 
qilish imkonini qiyinlashtiradi. Xuddi mana shu yerda biolog axborot 

texnologiyalariga ehtiyoj seza boshlaydi. BiologiФ ФШ’rsКtФТМСХКrЧТ ФШЦpвutОr 
unga yuklangan dastur asosida hisoblaydi, guruhlarga ajratadi, analiz qiladi, qayta 

ТsСХКвНТ. ψu ТsСЧТЧР КЧТq vК qТsqК vКqtНК КЦКХРК ШsСТrТХТsСТЧТ tК’ЦТЧХКвНТ. 
Hozirgi rivojlangan dunyoda alohida fanlar katta yutuqqa erisha olmaydi. 

IЧtОРrКtsТвКХКsСРКЧ ПКЧХКr вШФТ вШ’ЧКХТsСХКr ОsК ЧТsЛКtКЧ uХФКЧ ЧКtТУКХКrРК ОrТsСК 
                                                           
3
 Model M.L. Bioinformatics Programming Using Python: Practical Programming for Biological Data New York: 

O'Reilly Media, 2009. English. 
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ШХКНТ. SСu ЛШТs КРКr ЛТШХШР Ш’г ЧКvЛКtТНК КбЛШrШt tОбЧШХШРТвКХКrТНКЧ, НКsturХКsС 
tТХХКrТНКЧ бКЛКrНШr ЛШ’ХsК, ЦОСЧКt ЛШгШrТНК uЧРК ЛШ’ХРКЧ ОСtТвШУЧТЧР вuqШrТ 
ЛШ’ХТsСТРК vК Ш’г ЧКvЛКtТНК ФКttК ЦШХТвКvТв ЦКЧЛКРК ОrТsСТsСТРК sКЛКЛ ЛШ’ХКНТ. 
Ayni vaqtda farmatsevtika, biotexnologiya, meditsina, biokimyo, biofizika, 

ekologiya, filogenetika, genetika kabi sohalarda bioinformatika fani va uning 

ЦОtШНХКrТРК ЛШ’ХРКЧ tКХКЛ ФuЧНКЧ Фunga ortib bormoqda. Hattoki klassik fanlardan 

hisoblangan sistematika, zoologiya, botanika ПКЧХКrТ СКЦ sШ’ЧРРТ Ш’Ч вТХХТФНК 
bioinformatikaga tez-tez murojaat qilmoqda. Ayniqsa turlarni aniqlash borasida 

bioinformatika usullaridan keng foydalanilmoqda. 

NorЦКХ СuУКвrКЧТЧР turХТ ФКsКХХТФХКr vКqtТНК qКЧНКв Ш’гРКrТsСТЧТ tКНqТq ОtТsС 
uМСuЧ КvvКХШ u СКqТНКРТ ЛКrМСК ЛТШХШРТФ ФШ’rsКtФТМСХКr Ш’гКrШ uЦuЦХКsСtТrТХРКЧ 
va bir butun sistemaga aylantirilishi lozim edi. Mana shundagina olimlar 

hujayraning holatiga yaxlit bir nazar sola olish imkoniga ega edilar. Xuddi mana 

sСu ЧuqtКНК ЛТШТЧПШrЦКtТФК ШХТЦХКrРК УuНК qШ’Х ФОХК ЛШsСХКНТ. UЧТЧР ЦОtШНХКrТ 
вШrНКЦТНК СuУКвrКНКРТ ЛКrМСК ФШ’rsКtФТМСХКrЧТ uЦuЦХКsСtТrТsС, tКСХТХ qТХТsС vК 
ЛТrШr вШ’ЧКХТsСРК tКХqТЧ ОtТsС ТЦФШЧТ ЦКvУuН ОНi. Hujayradagi ushbu 

ФШ’rsКtФТМСХКrРК ЧuФХОtТНХКr vК КЦТЧШФТsХШtКХКr ФОtЦК-ketligi, oqsil domenlari va 

ШqsТХ tuгТХТsС ФТrКНТ. MК’ХuЦШtЧТ tКСХТХ qТХТsС vК tКХqТЧ qТХТsСЧТЧР НШХгКrЛ УКrКвШЧТ 
hisoblash biologiyasi deb ataladi. 

Bugungi kunga qadar bioinformatikaga turlicha ta`riflar beriladi, biroq asosan 

ЛТШТЧПШrЦКtТФК НОРКЧНК turХТ ЛТШХШРТФ КбЛШrШtХКrЧТ tКСХТХ qТХТsСНК ФШЦp’вutОrНКЧ 
foydalanish tushuniladi.

4
 Shuningdek «ЛТШТЧПШrЦКtТФК» tОrЦТЧТ ЦКвНШЧТ СКЦ УuНК 

ФОЧРКвНТ vК ЛТШХШРТФ ШЛ`ОФtХКr ЛТХКЧ ЛШР’ХТq ЛКrМha matematik algoritmlardan 

СКЦНК ЛТШХШРТФ tКНqТqШtХКrНК qШ’ХХКЧТХКНТРКЧ КбЛШrШt-kommunikaciya 

texnologiyalaridan foydalanadi. Bioinformatikada informatikdagi singari amaliy 

ЦКtОЦКtТФ, stКtТstТФК vК ЛШsСqК КЧТq ПКЧХКr usuХХКrТ qШ’ХХКЧТХКНТ. ψТШТЧПШrЦКtТФК 
shuningdek biokimyo, biofizika, ekologiya, genetika va qator tabiiy fanlar 

sohalarida faydalaniladi. 

Bioinformatika predmeti biologik makromolekulalar tuzilishi to'g'risidagi 

ma'lumotlarni qayta ishlash algoritmlari hisoblanadi. Bioinformatika ob'ekti 

nuklein kislotalar va oqsillar, biologik makromolekulalar bo'lib, ularning tuzilishi 

tirik organizmlar va ularning qismlarining xususiyatlarini tubdan belgilaydi. 

Biologik makromolekulalarning birlamchi tuzilishi va ularning fazoviy tuzilishini 

o'rganadigan tarkibiy tahlil usullari to'g'risida ma'lumot olishga imkon beradigan 

sekvestr texnologiyalari rivojlanishi bilan tegishli hajmdagi ma'lumotlarni qayta 

ishlash zarurati tug'ildi. Zamonaviy bioinformatikada biologik ma'lumotlar bilan 

ishlash uchun juda ko'p maxsus usullar mavjud; shu bilan birga, biomolekulalarni 

matematik tahlil qilish uchun yangi usullar, yondashuvlar va algoritmlarni doimiy 

ravishda izlash ishlari olib borilmoqda. 

ψТШТЧПШrЦКtТФК Ш’г ТМСТРК quвТНКРТХКrЧТ ШХКНТ: 
1) qТвШsТв РОЧШЦТФКНК ФШЦp’вuter tahlilining matematik usullari 

(genom bioinformatikasi); 

                                                           
4
 David W. Mount, Bioinformatics: Sequence and Genome Analysis, Cold Spring Harbor Laboratory Press, 2001 
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2) oqsil strukturalarini bashorat qilish uchun algoritm va dasturlarni 

ishlab chiqish (strukturaviy bioinformatika); 

3) muvofiq hisoblash uslubiyatlari strategiyasi tadqiqoti hamda 

informacion murakkablikning biologik tizimlar tomonidan umumiy boshqarilishi. 

Amaliy ma`noda bioinformatika - bu biologlar manfaatlari uchun xizmat 

qiladigan amaliy fandir. Ma`lumotlarni birlamchi tahlil qilish texnik 

bioinformatika sohasiga tegishlidir. Olingan ma`lumotlarni qaerdadir saqlash va 

ulardan foydalanish  imkoniyatlarini  ta`minlash lozim. Bioinformatiklarning eng 

ЦurКФФКЛ vК sСuЧТЧР ЛТХКЧ ЛТrРК ОЧР qТгТqКrХТ ЛШ’ХРКЧ ЦКsСР’uХШtХКrТ Лu РОЧШЦ 
haqidagi ma`lumotlar asosida aniq tasdiqlangan natijalar olish, ya`ni masalan;  A 

oqsili qandaydir funkciya bajaradi, B geni qaysidir jarayondaatnashadi va 

hokozalar. Bu esa bioinformatika fanining amaliy ahamiyatidan dalolat beradi. 

Bioinformatika biologiya sohasining quyidagi вШ’ЧКХТsСХКrТНК 
qШ’ХХКЧТХКНТ: 

– genomika, transkriptomika va proteomika; 

– rТvШУХКЧТsС ЛТШХШРТвКsТНК ФШЦp’вutОr ЦШНОХХКsСtТrТsС; 
– РОЧ tКrЦШqХКrТЧТЧР ФШЦp’вutОr tКСХТХТ; 
– populyacion genetikada modellashtirish. 

Bioinformatika dori preparatlarini loyihalashtirish muddatini 5-6 yildan bir 

necha oylarga qisqartish imkoniyatini yaratib farmakologiya sohasiga ham 

ШsШЧРТЧК ФТrТЛ ЛШrНТ. SСuЧТЧРНОФ Лu ПКЧ ФШ’pХКЛ ЛШsСqК tТЛЛТвШtРК vК ЛТШХШРТвКРК 
oid fanlar bilan integraciyalandi. 

ψuРuЧРТ ФuЧНК ЛТШТЧПШrЦКtТФКЧТЧР quвТНКРТ ЛШ’ХТЦХКrТ ЦКvУuН: 
– umumiy bioinformatika; 

– klinik bioinformatika; 

– strukturaviy genomika; 

– funkcional genomika; 

– farmakogenomika; 

– klinik proteomika; 

– funkcional proteomika; 

– strukturaviy proteomika. 

Bioinformatika usullari yordamida katta hajmdagi biologik ma`lumotlarni 

shunchaki tahlil qilish emas, balki har doim ham oddiy tajribalarda aniqlab 

ЛШ’ХЦКвНТРКЧ qШЧuЧТвКtХКrЧТ ТsЛШtХКsС, РОЧХКr vК uХКr ФШНХКвНТРКЧ ШqsТХХКr 
ПuЧФМТвКХКrТЧТ ЛКsСШrКt qТХТsС, СuУКвrКНКРТ РОЧХКrЧТЧР Ш’гКrШ tК`sТrТ ЦШНОХТЧТ 
qurish, dori preparatlarini yaratish mumkin. 

Phi-X 174 fagining 1977 yilda sekvenirlanganidan buyon 

ФШ’pХКЛ ШrРКЧТгЦХКr DNK ФОtЦК-ketliklari aniqlandi va ma`lumotlar bazasiga 

joylashtirildi. Bu ma`lumotlar oqsil ketma-ketliklarini va regulyator uchastkalarni 

aniqlash uchun foydalaniladi. Ma`lumotХКr ЦТqНШrТЧТЧР ФШ’pКвТsСТ ЛТХКЧ ОЧНТ 
ketma-ФОtХТФХКrЧТ qШ’ХНК (vruМСЧuвu) tКСХТХ qТХТsС ЦuЦФТЧ ЛШ’ХЦКв qШХНТ. VК 
hozirgi kunda milliardlab juft nukleotidlardan tashkil topgan minglab organizmlar 

РОЧШЦХКrТ ЛШ’вТМСК qТНТruvХКr ШХТЛ ЛШrТsС uМСuЧ ФШЦp’вutОr dasturlaridan 

foydalaniladi. 
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ВТrТФ РОЧШЦХКr uМСuЧ DNK ПrКРЦОЧtХКrТЧТ вТР’ТsС вОtКrХТ НКrКУКНК qТвТЧ 
vazifalardan hisoblanadi. Bu usul hozirda qariyb barcha genomlar uchun 

qШ’ХХКЧТХКНТ vК РОЧШЦХКrЧТ вТР’ТsС КХРШrТtЦХКrТ ЛТШТЧПШrЦКtТФК sШСКsТНК ЛuРuЧРТ 
kunning dolzarb muammolaridan biri sanaladi. Genomda genlarni va regulyator 

elementlarni avtomatik tarzda qidirish genetik ketma-ФОtХТФХКrРК ФШЦp’вutОr 
tКСХТХТЧТ qШ’ХХКsСНК вКЧК ЛТr ЦТsШХ ЛШ’ХК ШХКНТ. GОЧШЦТФК ФШЧtОФstТНК КЧШtКМТвК - 

bu DNK ketma-ketligida genlarni va  boshqa ob`ektlarni markirovkalash 

(nishonlash) jarayonidir. 

Genomlar annotacii birinchi dasturiy tizimi Ouen Uayt (Owen White) 

tomonidan 1955 yildayoq yaratilgan edi. 

EvШХвuМТШЧ ЛТШХШРТвК turХКrЧТЧР ФОХТЛ МСТqТsСТ vК pКвНШ ЛШ’ХТsСТЧТ, uХКrЧТЧР 
davrХКr ЛШ’вТМСК rТvШУХКЧТsСТЧТ Ш’rРКЧКНТ. IЧПШrЦКtТФК ОvШХвuМТвКЧТ Ш’rРКЧuvМСТ 
biologlarga bir necha jihatlarda yordam beradi: 

1) ЛКrМСК DNK КНКРТ Ш’гРКrТsСХКrЧТ Ш’rРКЧРКЧ СШХНК ФШ’p sШЧХТ 
organizmlar evolyuciyalarini tadqiq qilishda; 

2) yanada kompleks evolвuМТШЧ СШНТsКХКrЧТ Ш’rРКЧТsС ТЦФШЧТЧТ ЛОruvМСТ 
genomlarni bir-biriga taqqoslashda; 

3) pШpuХвКМТвКХКr ФШЦp’вutОr ЦШНОХХКrТЧТ qurТsСНК; 
4) ФШ’p ЦТqНШrНКРТ turХКr СКqТНК ЦК`ХuЦШtЧТ Ш’г ТМСТРК ШХuvМСТ 

nashrlarni kuzatib borishda. 

Ekotizimning biologik xilma-xiХХТФХКrТ РШ’вШФТ Лu ЛТr tШЦМСТ suv вШФТ ЛТr 
qovuch tuproq, yoki Yer sayyorasining barcha biosferasi kabi barcha tirik turlardan 

ТЛШrКt ЛШ’ХРКЧ ЦК`ХuЦ ЛТr  ЦuСТtЧТЧР tШ’ХК РОЧОtТФ вТР’ТЧНТsТ sТПКtТНК КЧТqХКЧТsСТ 
mumkin. Ixtisoslashtirilgan dasturiy ta`minot mahsulotlari qidirish, vizualizaciya 

qilish, axborotni tahlil qilish va eng muhimi, natijalarni boshqa tadqiqotchilar bilan 

ЛШ’ХТsСНК ПШвНКХКЧТХКНТ. 
Hozirgi zamon ilmiy biologik adabiyotida bioinformatika bilan birgalikda 

“СТsШЛХКsС ЛТШХШРТвКsТ” ТЛШrКsТ Сam uchrab turadi. Hisoblash biologiyasi - bu fan 

sШСКsТ ОЦКs, ЛКХФТ ЛТШХШРТФ УКrКвШЧХКrЧТ Ш’rРКЧТsС uМСuЧ ФШЦp’вutОrХКrНКЧ 
ПШвНКХКЧТsСРК usХuЛТв вШЧНКsСuv СТsШЛХКЧКНТ. GКrМСТ “СТsШЛХКsС ЛТШХШРТвКsТ” 
ФШ’prШq КХРШrТtЦХКr vК КЧТq СТsШЛХКsС usuХХКrТЧТ ТsСХКЛ Мhiqishlar bilan 

sСuР’uХХКЧsКНК СШгТrМСК “ЛТШТЧПШrЦКtТФК” vК “СТsШЛХКsС ЛТШХШРТвКsТ” ТЛШrКХКrТНКЧ 
tez-tОг ЦК`ЧШНШsС (sТЧШЧТЦ) sШ’гХКr sТПКtТНК ПШвНКХКЧТХЦШqНК. СТsШЛХКsС 
biologiyasida  foydalaniladigan  barcha usullar ya`ni, masalan, garchi biologik 

vazifalКr ЛТХКЧ ЛШР’ХТq ЛШ’ХsКНК ЦКtОЦКtТФ ЦШНОХХКsСtТrТsС - bu bioinformatika 

hisoblanmaydi. 

ψuЧНКЧ tКsСqКrТ ЦКtОЦКtТФ ЛТШХШРТвК СКЦ ЦКvУuН ЛШ’ХТЛ, u СКЦ 
bioinformatika singari biologik muammolarni yechishda ishlatiladi, biroq unda 

qШ’ХХКЧТХКНТРКЧ usuХХКr ЧКtТУКsi son bilan ifodalanmaydi va ularni amalga oshirishda 

dasturiy va jihoz ta`minoti talab etilmaydi. 

Oqsillar fazoviy tuzilmalarini bashorat qilishda ishlatiladigan algoritm va 

НКsturХКr ТsСХКЛ МСТqТsС ЛТХКЧ sСuР’uХХКЧuvМСТ sruФturКvТв ЛТШТЧПШrЦКtТФК 
boshqalaridan ajralib turadi.

5
 Shunday qilib bioinformatika ham anatomiya, 

                                                           
5
 Model M.L. Bioinformatics Programming Using Python: Practical Programming for Biological Data New York: 

O'Reilly Media, 2009. English. 
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botanika, virusologiya, mikrobiologiya, tsitologiya, paleontologiya, fiziologiya va 

ЛШsСqК ФКЛТ ЛТШХШРТвК ЛШ’ХТЦХКrТ qКtШrТРК qШ’sСТХЦШqНК. 
“ψТШТЧПШrЦКtТФК” ПКЧТ ЛТШбТЦТвК, ЦШХОФuХвКr ЛТШlogiya, genetikadagi asosiy 

bilim va tasavvurlarga tayanib, molekulyar-biologik tadqiqotlarda amaliy 

matematika, statistika va informatika usullaridan foydalanadi. Fan yuzasidan 

tayyorgarlik - biologik muhim axborotni olish maqsadida biologik 

makromolekulaХКr tuгТХТsСТ ЛШ’вТМСК ОФspОrТЦОЧtКХ ЦК`ХuЦШtХКrЧТ tКСХТХ qТХТsС 
uМСuЧ ФШЦp’вutОr tОбЧШХШРТвКХКrТНКЧ ЧКгКrТв vК КЦКХТв ЛТХТЦ vК ФШ’ЧТФЦКХКr ШХТsС 
ТЦФШЧТвКtТЧТ ЛОrКНТ. FКЧ ЛТШХШРТФ ШЛ`ОФtХКr ЛТХКЧ ЛШР’ХТq ЛШ’ХРКЧ ЦКtОЦКtТФ 
algoritmlarni amalga oshiradi, fizik-kimyoviy biologiya, genomika va 

prШtОШЦТФКЧТЧР ОФspОrТЦОЧtКХ vК СТsШЛХКsС ЦК`ХuЦШtХКrТЧТ qШ’ХХКвНТ. SСu ЛШТs 
tТЧРХШvМСТХКr uЧТ  tШ’ХТq Ш’гХКsСtТrТsСХКrТ uМСuЧ tТrТФ ЦКvУuНШtХКrЧТ Ш’rРКЧuvМСТ 
umumbiologik  fanlar: botanika, zoologiya, biokimyo, fiziologiya, biofizika, irsiyat 

qonuniyatlarini, genetika, molekulyar genetika, mikrobiologiya shuningdek, 

ШrРКЧТгЦХКrЧТ КtrШП ЦuСТt ЛТХКЧ Ш’гКrШ ЦuЧШsКЛКtХКrЧТ Ш’rРКЧuvМСТ ОФШХШРТвК, tТrТФ 
ШrРКЧТгЦЧТ ТМСФТ vК tКsСqТ tuгТХТsСТЧТ Ш’rРКЧuvМСТ КЧКtШЦТвК vК ЦШrПШХШРТвК 

fanlari bilan birgalikda tabiiy fanlar: kimyo, fizika, matematika va zamonaviy 

kompyuter texnikasi zamonaviy uslublar yordamida organizmlarda sodir 

ЛШ’ХКНТРКЧ ЦurКФФКЛ УКrКвШЧХКrЧТ uЦuЦХКsСtТrТsС uМСuЧ вОtКrХТ ЛТХТЦ vК 
ФШ’ЧТФЦКХКrРК ОРК ЛШ’ХТsСТ tКХКЛ ОtТladi. 

1.3.Asosiy atamalar va tushunchalar. Respublikamizning iqtisodiyoti 

ПuЧНКЦОЧtКХ ПКЧХКrЧТЧР rТvШУХКЧТsСТРК vК uЧТЧР вutuqХКrТРК СКЦ ЛШР’ХТq. HШгТrРТ 
zamon biologiyasining keskin ravishda rivojlanuvchi sohasi bu genomika fanidir. 

Genomika sohasini esa ЛТШТЧПШrЦКtТФК ПКЧТsТг tКsКvvur qТХТЛ ЛШ’ХЦКвНТ.  
Bioinformatikaning asosiy dasturlari 

ACT (Artemis taqqoslash vositasi) - Genomik tahlil 

Arlequin - populyatsion genetik ma'lumotlarni tahlil qilish 

Bioo'tkazgich - bu bioinformatik tadqiqotlar uchun ko'plab individual 

paketlarni taqdim etadigan keng miqyosli FLOSS loyihasi. R da yozilgan. 

BioEdit - nukleotid va aminokislotalar ketma-ketligini tenglashtirmoq uchun 

muharrir 

BioNumerics - universal universal dasturiy ta'minot to'plami 

BLAST - nukleotid va aminokislotalar ketma-ketligining ma'lumotlar 

bazasida tegishli ketma-ketlikni qidirish 

PAUP - parsimon usuli yordamida filogenetik tahlil (va boshqa usullar) 

PHYLIP - filogenetik dasturlar to'plami 

Phylo_win - filogenetik tahlil. Dastur grafik interfeysga ega. 

PopGene - populyatsion genetik xilma-xillik tahlili 

Populyatsiya - populyatsion genetik tahlil 

PSI Protein Klassifikatori - PSI-BLAST dasturi yordamida olingan 

natijalarning qisqacha tavsifi 

Seaview - filogenetik tahlil (grafik interfeys bilan) 

Sequin - GenBank, EMBL, DDBJ-larda depozitlarni joylashtirish 

SPAdes - bakterial genlarning kollektori 
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SplitsTree - filogenetik daraxtlarni qurish uchun dastur 

T-Coffee - nukleotid va aminokislotalar ketma-ketligini ko'paytiradigan 

tenglanish. ClustalW / ClustalX-ga nisbatan sezgirroq. 

UGENE - bu rus tilidagi bepul vosita, nukleotid va aminokislotalarning 

ketma-ket joylashishi, filogenetik tahlil, izoh berish, ma'lumotlar bazasi bilan 

ishlash. 

Velvet - Genom kollektori 

ZENBU - natijalarni umumlashtirish 

Nazorat uchun savollar 

1. Bioinformatika qanday fan?   

2. Bioinformatika fanining predmeti, vazifalari va ob`ektlari. 

3. Asosiy atamalar va tushunchalar haqida nimalarni bilasiz? 

 

2-mavzu. ZAMONAVIY BIOINFORMATSION MA’LUMOTLAR 
BAZALARI 

REJA 

2.1“χбЛШrШt” vК “ψТШКбЛШrШt” tushunchasi.  

қ.қ ГКЦШЧКvТв ЛТШТЧПШrЦКtsТШЧ ЦК’ХuЦШt ЛКгКХКrТ turХКrТ. 
2.3 META bazalari. Genom bazalari.  

Tayanch soދz iboralari: axborot, bioaxborot, telegoniya, uniprot 

konsorsiumi,  DDBJ, EMBL-Bank, GenBank, INSDC, META baza, genom bazalar, 

DNK. 

2.1“Aбborot” va “Bioaбborot” tushunchasi. Axborotlar miqdorining keng 

ФШ’ХКЦНК ШrtТЛ ЛШrКвШtРКЧХТРТ tК’ХТЦ УКrКвШnida yangidan-yangi talablar 

qШ’вЦШqНК. χбЛШrШtХКrЧТ Ш’гХКsСtТrТsС vК uХКrНКЧ tК’ХТЦ УКrКвШЧТНК вОtКrХТМСК 
hamda samarali foydalanish uchun qulay vositalardan foydalanishga zaruriyat 

tuР’ТХЦШqНК. ψuРuЧРТ tОбЧШХШРТвКНК вuг ЛОrКвШtРКЧ ТЧqТХШЛТв Ш’гРКrТsСХКr aynan 

КбЛШrШtХКrНКЧ tКХТЦ УКrКвШЧТНК вОtКrХТМСК ПШвНКХКЧТsСТЧТ tК’ЦТЧХКsСНК ФШЦp’вutОr 
vК tОбЧТФ vШsТtКХКrЧТ qШ’ХХКsСРК ШХТЛ ФОХНТ. UsСЛu УКrКвШЧЧТ ФОЧР ФШ’ХКЦНК КЦКХРК 
ШsСТrТsС ОsК Лu sШСКНК quХКв vК Ш’гХКsСtТrТsС ШsШЧ ЛШ’ХРКЧ Ш’quv – metodik 

qШ’ХКЧЦК вКratishni taqazo etmoqda. Bugungi kunda talim jarayoniga kompyuter 

va texnik vositalarning jadal kirib kelayotganligi, biroq ulardan 

foydalanuvchilarning tayyorgarlik darajasi hali lozim darajada emasligi tabiiy 

holdir. Mutaxassislarning isloxatlar bilan mutonosibligi taminlanishi inobatga olish 

lozim. 

RОspuЛХТФКЦТгНК ПКШХТвКt ФШ’rsКtКвШtРКЧ tКХТЦ ЦuКsКsКХКrТ ФШЦpвutОr vК 
tОбЧТФ vШsТtКХКr ЛТХКЧ вОtКrХТМСК tКЦТЧХКЧРКЧ ЛШ’ХsКНК, uХКrНКЧ tК’ХТЦ УКrКвШЧТНК 
ПШвНКХКЧТsС uМСuЧ pОНШРШР СШНТЦХКr СКХТ tШ’ХТq tКввШr ОЦКs. TК’ХТЦ УКrКвШЧТНК 
tОбЧТФ vШsТtКХКrНКЧ ФОЧР ПШвНКХКЧТsС, ТЧtОrЧОt tКrЦШР’ТНК КбЛШrКt ТгХКsС, ШХТsС vК 
sКqХКsС ЦКsКХКsТ Ш’quv ЦОtШНТФ qШ’ХХКЧЦКХКr tКввШrХКsС vК uХКrЧТ tКНЛТq ОtТsС 
uМСuЧ ЦШ’ХУКХКЧРКЧ sОЦТЧКr trОЧТЧРХКrЧТ Ш’tФКгТsСРК гКrurКt tuР’НТrЦШqНК. 

Talim jaroyoniga axborat texnologiyalarining joriy etilishi hozirdan muhim 

КСКЦТвКt ФКsЛ ОtЦШqНК. LОФТЧ Ш’qТtuvМСТХКr uХКrНКЧ sКЦКrКХТ ПШвНКХКЧТsС 
ЦКsКХКХКrТЧТ вОtКrХТМСК ОРКХХКЛ ШХРКЧХКrТ вШ’q. MКгФur qТsqК ЦuНКtХТ “TКХТЦ 
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jarayonida axborat-komunikatsiya tОбЧШХШРТвКХКrТНКЧ ПШвНКХКЧТsС” ФursТ 
Ш’qtuvМСТХКrРК tОРТsСХТ ЦКХКФКХКrЧТ ОРКХКsСРК вШrНКЦ ЛОrКНТ. ψu ОsК Ш’г ЧКvЛКtТНК 
tК’ХТЦ sКЦКrКНШrХТРТЧТ ШsСТrТsСРК НКrsХКrЧТЧР qТгТqКrХТ vК ЦКгЦuЧХТ ЛШ’ХТsСТРК ШХТЛ 
keladi. 

Ushbu qisqa mudatli kurs axborat komunikatsiya texnologiyalaridan 

ПШвНКХКЧТsСЧТ Ш’rРКtТsСРК ЦШ’ХУКХКЧРКЧ ЛШ’ХТЛ; Фurs вКФuЧТНК ТsСtТrШФМСТХКr Лu 
tОбЧШХШРТвКХКrНКЧ Ш’г ПКШХТвКtХКrТНК ЦustКqТХ ПШвНКХКЧК ШХТsС ЦКХКФКХКrТРК ОРК 
ЛШ’ХКНТХКr. 

IsСtТrШФМСТХКrРК qШ’вТХКНТРКЧ tКХКЛХКr; 
Mazkur kurs ishtirokchilКr ФШЦpвutОrНКЧ ПШвНКХКЧТsС ЛШ’вТМСК ЛШsСХКЧР’ТМС 

ЛТХТЦ ФШ’ЧТФЦК vК ЦКХКФКХКrРК ОРК ЛШ’ХКНТХКr. 
EХОФtrШЧ Ш’quv qШ’ХКЧЦК ЛТrТЧМСТ ЦКrtЛКНК ЛТrТЧМСТНКЧ Ш'quv ЦКtОrвКХТЧТ 

ЧКЦШвТsС ОtКНТ, КЧ'КЧКvТв ЛШsЦК МСШp ОtТХРКЧ qШ'ХХКЧЦКХКrЧТ tШ’ХНruvМСТ, 
individual va iЧНТvТНuКХХКsСРКЧ tКrtТЛНК tК’ХТЦ ШХТsСЧТ tК’ЦТЧХШvМСТ vК ШХТХТФКЧРКЧ 
ЛТХТЦ vК ФШЧТФЦКХКrЧТ sТЧШvНК Ш’tФКгuvМСТ ФШЦpuвОtrХТ ТЧПШrЦКtsвШЧ 
dasturivositalar.  

Telegoniya - ЛТШХШРТвКРК ШТН ТstОХШqНТr. ψu вuЧШЧМСК sШދгНКЧ tКsСФТХ tШpРКЧ: 
“tОХО” - uгШq, “РШЧКШ” – tuРދНТrЦШq. Қ960 вТХХКrРКМСК ШދtФКгТХРКЧ ФШދp вТХХТФ 
tadqiqotlar natijasida telegoniya effekti odamlarga ham ta`sir qilinishi aniqlangan. 

Umumiy biologiya vК гШtХТ uв СКвvШЧХКrТЧТЧР ЧКsХТЧТ ФШދpКвtТruvМСТХКr 
ШrКsТНК tОХОРШЧТвК qКНТЦНКЧ ЦК`ХuЦ ЛШދХТЛ ФОХРКЧ. MКгФur КtКЦК ЛТХКЧ 
nomlangan va biologik tabiyatga ega mazkur mavjudotga huyidagi misollar orqali 

sharq berish mumkin:  

БIБ ШދrtКХКrТНКЧ ωСКrХг DКrvТЧЧТЧР ШsСЧКsТ ХШrН MШrtШЧ ШދгТРК tОРТsСХТ tШгК 
гШtХТ ТЧРХТг ЛТвКsТЧТ КвРދТr гОЛrК ЛТХКЧ МСКtТsСtТrНТ. UХКrЧТЧР tuбuЦ СuУКвrКХКrТ vК 
ОrФКФХТФ uruРދТ ЛТr-ЛТrХКrТРК tШދРދrТ ФОХЦКsХТРТ sКЛКЛ uХКrНКЧ гurrТвШt МСТqКrТЛ 
ЛШދХЦКНТ. ψТrШq, ШrКНКЧ ФШދp ШދtЦКв ШދsСК ЛТвКЧТ ТЧРХТг гШtХТ КвРދТrРК qШМСТrРКЧНК 
ЛТвКНКЧ “ТЧРХТг” КвРދТrТ ШХТЧНТ. ψТrШq tШвМСШqНК гОЛrКХКrРК бШs вШދХ-вШދХ МСТгТqХКr 
ЛШr ОНТ. ψu tШвМСШqЧТЧР ШtКsТ КsХТНК ТФФТtК: uruРދ tШދФФКЧ КвРދТr vК ЛТШЦКвНШЧ 
ЛШދвТМСК КвРދТr-zebra.  

ψuРuЧРТ ФuЧНК tШދХqТЧХТ РОЧОtТФК tОХОРШЧТвК ОППОФtТЧТ tШދХТq ТsЛШtХКЛ ЛОrНТ. 
SСu ЛТХКЧ ЛТr pКвtНК uЧutЦКsХТФ ФОrКФФТ, ШНКЦ vuУuНТЧТЧР ЛКrМСК tШދqТЦКХКrТЧТЧР 
(ФХОtФК) бrШЦШsШЦ tuгТХТsСТ ЛТr бТХ. ψТrШq, ЦuКввКЧ ЛТr ТsС ЛКУКruvМСТ tШދqТЦКХКr 
bir-ЛТrХКrТНКЧ ПКrq qТХРКЧТНОФ, УТРКr tШދqТЦКХКrТ asab tizimi va muskul 

tШދqТЦКХКrТНКЧ ПКrq qТХКНТ. UsСЛu tШދqТЦКХКrЧТЧР СКЦЦКsТ ЛКУКrКНТРКЧ vКгТПК vК 
tШދqТЦК turТРК ЦШs rКvТsСНК Шދг ШދгТНКЧ ФШދpКвКНТ. GОЧОtТФКНК ШrРКЧ vК 
tizimlarning joylashishini belgilovchi ma`lumotlar, axborot tashuvchi 

materiallaridК УШвХКsСТsСТ, ШދrЧКsСТsСТ ЦКsКХКsТЧТ СКЦЦКЛШp КНКЛТвШtХКrНКЧ tШpТЛ 
ЛШދХЦКвНТ. SСuЧРК qКrКЦКsНКЧ, ШНКЦ vuУuНТЧТЧР ШrРКЧХКrТ vК tТгТЦХКrТЧТЧР 
joylashishi xromosom apparatning molekulalarida emas, balki biomaydonlarda jo 

qilinganligi haqida bir qator fikrlar ШХРދК surТХРКЧ. MК`ХuЦФТ, бrШЦШsШЦ 
apparatning molekulalari vujudning biomassasiga oid moddalarning sintezini aks 

ettirgan ma`lumotlarni yiqqan vositadir. Zebra va otning jinsiy hujayralaridagi 

бrШЦШsШЦК tШދpХКЦХКrТ ЛТr-biriga mos kelmaydi. Zebraning xromosomalaridagi 

РОЧОtТФ ЦКtОrТКХ ОsК tШвМСШqqК ШދtЦКвНТ. ψТrШq, tОХОРШЧТвК ШrqКХТ, вК`ЧТ ЧКsХТв 
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ЦК`ХuЦШtЧТЧР ЛТШЦКвНШЧ КsШsТНК ШދtТsСТ ШrqКХТ ШННТв ЛТвКНКЧ гОЛrКsТЦШЧ вШދХ-
вШދХ tШвМСШq tuРދТХТsСТ ЦuЦФТЧ. 

2.2. Zamonaviy bioinformatsion ma’lumot bazalari turlari. 

Bioinformatika biologiyaning ilmiy tajribalari asosida olingan natijalarni 

tahlil qiladi. Olingan ma`lumotlarni tadqiqotchi ma`lumotlar bazasida mavjud  

ЛШ’ХРКЧ ЛКrМСК tШ’pХКЦХКr  ЛТХКЧ sШХТsСtТrКНТ. ψШrНТвu, u Ш’гТ КЧТqХКРКЧ ФОtЦК-

ketlikni ma`lumotlar bazasidan topa olmasa bunda u bu ma`lumotni shu joyga 

ФТrТtТЛ qШ’вКНТ vК Лu ЛТХКЧ ЛКгКЧТ вКЧКНК ЛШвТtКНТ. MК`ХuЦШtХКr ЛКгКsТ 
funkciyalariga saqlash, tizimlashtirish, axborotlarni yangilab turish unga kirish 

huquqi bilan ta`minlashlar kiradi. Bu operaciyalar esa katta qudratlardagi 

ФШЦp’вutОrХКrЧТ tКХКЛ qТХКНТ.6 
Shuningdek biologik mavzular majmuidagi ilmiy nashriyotlar bazalari ham 

ЦКvУuН. ψТШХШРТвК ЛШ’вТМСК ТstКХРКЧ ТХЦТв УurЧКХЧТЧР ЛКrМСК sШЧХКrТНК МСТqКНТРКЧ 
har bir maqola ma`lumotlar bazasiga joylashtiriladi izlanuvchi uni internet tarmoqi 

ШrqКХТ ШsШЧ tШpТЛ ШХТsСТ uМСuЧ qТsqК tК`rТП ЛОrТЛ qШ’вТХКНТ (қ-rasm). Eng katta 

tibbiy-biologik nashrlar on-ХТЧО ФutuЛбШЧКsТ PuЛMОН sШ’ЧРРТ 50 вТХ ЦШЛКвЧТНК Қ6 
ЦХЧ. НКЧ ШrtТqrШq ЦКqШХКХКrЧТ Ш’г ТМСТРК ШХКНТ. 

Integral ma`lumotlar bazasi va enciklopediyalar konkret gen, oqsil, organim 

vК  С.Ш. СКqТНКРТ  ЛКrМСК  ЦК`ХuЦШtХКrЧТ  Ш’гТНК  УКЦХКsС  ФКЛТ ЦuСТЦ 
funkciyalarni amalga oshiradi. Ular katta miqdordagi boshqa ma`lumotlar bazalari 

axborotlarini umumlashtiradi va uni hamisha yangilab turadi. 

HКr qКЧНКв вКЧРТНКЧ Ш’qТХРКЧ РОЧШЦ СКrПХКrЧТЧР turХТ бТХ ФШЦЛТЧКМТвКХКrТНК 
takrorlanuvchi ulkan ketma-ФОtХТФХКr ФШ’rТЧТsСТНК ЧКЦШвШЧ ЛШ’ХКНТ. 
Bioinformatika bunday xilma-xillikdagi matndan genlarni ajratib olish 

imkoniyatini beradi. Genomdan genni ajratib olish kabi bunday operaciya genomni 

belgilash deb ataladi. 

 

. 

 

2.1-rasm. Tibbiy-biologik nashrlar online kutubxonasi (PubMed) 

 

Barcha genlar funkciyalarini tajribalar asosida aniqlash yetarli darajada 

murakkablikni yuzaga keltiradi. Bu holatda bioinformatika funkciyalari allaqachon 

КЧТqХКЧРКЧ РОЧХКr ЛТХКЧ sШХТsСtТrТЛ ФШ’rТsСРК tКвКЧРКЧ СШХНК uХКrЧТ ЛКsСШrКt 
qТХТsСНК ФШ’ЦКФХКsСКНТ. OqsТХ ЦШХОФuХКsТНК ЛТШХШРТФ vКгТПКХКrЧТЧР СКr бТХ turХКrТРК 
javob beruvchi uchastkalar mavjud. Bioinformatika usullari yordamida ushbu 

uchastkalarni aniqlash konkret bir oqsilning barcha spektr funkciyasini ochib 

beradi. 

Oqsil strukturalarini tajribalar asosida, ya`ni masalan oqsil molekulalaridan 

tashkil topgan mikroskopik kristalni rentgen nurlari bilan nurlantirish orqali 

aniqlash mumkin. Bu esa yetarli darajada uzoq va himmatli jarayon hisoblanadi. 

χвrТЦ ШqsТХХКr ФrТstКХХ tuгТХЦКХКrРК ОРК ЛШ’ХЦКРКЧХТРТ sКЛКЛХТ uХКrЧТ tКСХТХ 
qТХТsСЧТЧР uЦuЦКЧ ТХШУТ вШ’q. ψТШТЧПШrЦКtТФК ФШЦp’вutОr ЦШНОХХКsСtТrТsС 

                                                           
6
 Claverie D.J.-M., Notredame C. // Bioinformatics for Dummies, For Dummies 2006, 456 pages  
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yordamida hОМС ЛШ’ХЦКРКЧНК ШqsТХ struФturКsТ uгШqrШq Ш’бsСКsС ФОtЦК-ketligi 

ЦК`ХuЦ ЛШ’ХРКЧ СШХКtХКrНК ШqsТХЧТЧР ПКгШvТв ЦШНОХТЧТ вКsКsСНК вШrНКЦ ЛОrКНТ. 
Bioinformatika metodlari asosida olingan molekulaning fazoviy strukturasini 

bilgan holda uning qanday ishlashini va uning ishlashiga qanday ta`sir eta olishni 

bashorat qilish mumkin. 

DШrТ prОpКrКtХКrТЧТ ПКгШНК СКr бТХ бТЦТвШvТв ЛШР’ХКЧТsСХКr ЛТХКЧ ШqsТХ-
ЧТsСШЧХКrЧТЧР Ш’гКrШ tК`sТrТЧТ ЦШНОХХКsСtТrТsС КsШsТНК tКввШrХКsС ЦuЦФТЧ. ψuЧНК 
ФКttК ЦТqНШrТ ЛШР’ХКЧТsСХКrЧТ sКrКХКsh va eng maqbullarini tanlab olish kerak 

ЛШ’ХКНТ. 
Biologiya, kimyo, fizika, matematika hamda informatika fanlarini 

birlashtirish biologik tizimni har tomonlama tavsiflash imkonini beradi. 

KШЦp’вutОr rОsursХКrТНКЧ ПШвНКХКЧТsС tКСХТХ УКrКвШЧТЧТ ЛТr ЧОМСК ЦКrotaba 

tezlashtiradi hamda olinadigan natijalarning aniqligini va tezligini oshiradi.
7
 

Bioinformatika texnologiyalaridan foydalanib qilingan biologiya sohasidagi 

yangi kashfiyotlar tez suratda tibbiyot, farmakologiya, kosmetologiya, 

biotexnologiya, qishloq бШ’УКХТРТ, ОФШХШРТвК vК ЛШsСqК sШСКХКrНК УКХЛ qТХТЧКНТ. 
ψТШТЧПШrЦКtТФК ЦustКqТХ rКvТsСНК КЦКХТв КСКЦТвКtРК ОРК ЛШ’ХРКЧ ЧКtТУКХКr 

beradi va shuningdek biologiyaning turli sohalarida ishlash uchun sharoit bilan 

ta`minlaydi. 

ψТШТЧПШrЦКtТФК ЛШ’вТМСК ТsСЧТЧР Фatta qismi biologik axborotni saqlash va uni 

tahlil qilish uchun ma`lumotlar bazasidan foydalanish texnologiyalari atrofiga 

УКЦХКЧРКЧ. ψuЧНКв ЦК`ХuЦШtХКr ЛКгКsТ ШЦЦКЛШp вШФТ sСКбsТв ЛШ’ХТsСТ ЦuЦФТЧ. 
Ularga ochiq standartlar orqali ommaviy kirish huquqini olish esa muhim ahamiyat 

kasb etadi. Garchi ma`lumotlar bazasidan foydalanishga nisbatan bu usullar 

КЧМСКРТЧК ФОЧР tКrqКХРКЧ ЛШ’ХsКНК ЛТШХШРТФ КбЛШrШtХКrЧТ tКСХТХ qТХТsС uМСuЧ 
ontologiya va mantiqiy usullardan foydalanish rivojlanib bormoqda. 

INSDC 

Nukleotidlarning ketma-ketligi bo'yicha xalqaro ma'lumotlar bazasini yaratish 

uchun hamkorlik doirasi 1980-yillarning boshidan boshlab DDBJ nukleotidlar 

ketma-ketligi ma'lumotlar bazalaridan biri sifatida, shu jumladan Evropada EMBL-

Bank / EBI va AQShda GenBank / NCBI boshqa ikki a'zosi sifatida faoliyat 

ko'rsatmoqda. 

2005 yilda DDBJ, EMBL-Bank va GenBank o'zaro hamkorlikni INSDC deb 

atashga kelishdilar; Nukleotidlar ketma-ketligi bo'yicha xalqaro ma'lumotlar bazasi 

bilan hamkorlik; va birlashtirilgan nukleotidlar ketma-ketligi ma'lumotlar bazasini 

INSD chaqirish; Nukleotidlarning ketma-ketligi bo'yicha xalqaro ma'lumotlar 

bazasi. Shartnoma XMK tomonidan 2005 yil may oyida tasdiqlangan.  

2009 yilda INSDC "keyingi" avlod sekvestrlari (Sequence Read Archive) 

tomonidan ishlab chiqarilgan ommaviy ketma-ketlik ma'lumotlari va an'anaviy jel / 

kapillyar sekvensorlar (Trace Archive) tomonidan ishlab chiqarilgan izlar bilan 

shug'ullanish uchun o'zaro hamkorlik uchrashuvini qo'shdi. 

                                                           

7
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2010 yilda EBI ma'lumotlar bazalari ENAga birlashtirilgan; Evropa nukleotid 

arxivi. 

Nukleotidlarning ketma-ketligi to'g'risidagi ma'lumotlar bazalari siyosatining 

umumiy sharhi Xalqaro Maslahat Qo'mitasi tomonidan nukleotidlarning ketma-

ketligi bo'yicha ma'lumotlar bazasi (INSD; DDBJ / EMBL / GenBank) tomonidan 

tayyorlangan ushbu qisqacha bayonotda INSD amal qiladigan protseduralar 

tasvirlangan. 

UniProt - bu ochiq manbali proteinlar ketma-ketligi ma'lumotlar bazasi. 

UniProt Konsorsiumi 2003 yildan beri ishlaydi. UniProt yagona ma'lumotlar bazasi 

bir nechta ma'lumotlar bazalarini birlashtirgan holda yaratilgan. UniProt to'rtta 

katta ma'lumotlar bazasidan iborat (bilimlar bazasi, arxiv, ma'lumotnomalar 

klasterlari va Metagenomic Data va oqsillar ketma-ketligini tahlil qilishning turli 

jihatlarini qamrab oladi. Keyingi ketma-ketliklarning aksariyati so'nggi yillarda 

genomni sekvestrlash loyihalarini amalga oshirish natijasida ma'lum bo'ldi. 

Bundan tashqari, UniProt ma'lumotlar bazasida ilmiy adabiyotlardan olingan 

oqsillarning biologik funktsiyalari haqida juda ko'p ma'lumotlar mavjud. 

Uniprot konsorsiumi. UniProt Konsorsiumi tarkibiga quyidagilar kiradi: 

Evropa Bioinformatika Instituti (EBI), Shveytsariya Bioinformatika Instituti (SIB) 

va Protein Axborot Resurslari (PIR).  

Buyuk Britaniyaning Xinxton (Xinxton) qishlog'ida joylashgan EBI ko'plab 

bioinformatik ma'lumotlar bazalari va xizmatlariga ega. 

UGENE - bu bepul bioinformatsion dastur. 

UGENE Windows, Mac OS X yoki Linux bilan shaxsiy kompyuterda ishlay 

oladi. 

UGENE ketma-ketliklar, izohlar, bir nechta izalanishlar, filogenetik daraxtlar, 

tartiblash ma'lumotlari (NGS) va boshqalar bilan ishlash uchun grafik interfeysini 

ta'minlaydi. Ma'lumotlar mahalliy (ham shaxsiy kompyuterda), ham umumiy 

omborda (laboratoriya ma'lumotlar bazasida) saqlanishi mumkin. 

Ketma-ketlikda tezkor qidiruv. Bir nechta ketma-ketlikni moslash: ClustalW, 

ClustalO, MUSCLE, Kalign, MAFFT, T-Coffee Umumiy bioinformatsion 

ma'lumotlar bazasini yaratish va tahrirlash Onlayn ma'lumotlar bazalarini qidirish: 

NCBI, PDB, UniProtKB / Swiss-Prot, UniProtKB / TrEMBL, DAS serverlari 

Onlayn va mahalliy BLAST qidiruvi. Ochiq o'qish ramkalarini qidiring 

REBASE cheklash fermentlarining integrallashgan ma'lumotlar bazasi bilan 

cheklash tahlili. PCR primer dizayni uchun Primer3 o'rnatilgan paket. 

Plazmidlarning izohi. Kremniyda klonlash. Bowti, BWA yoki UGENE Genom 

Aligner bilan Genomni muvofiqlashtirish. UGENE Assambleyasi yordamida 

moslashtirilgan qisqa o'qishni ingl SAMtools yordamida genomik o'zgarishlarni 

qidiring NGS Xom ma'lumotlarga ishlov berish.TopHat va Cufflinks vositalaridan 

foydalangan holda RNK-Seq ma'lumotlarini tahlil qilish. MACS, CEAS va boshqa 

vositalardan foydalangan holda ChIP-Seq ma'lumotlarini tahlil qilish. HMMER2 

va HMMER3 yordamida homologlarni qidiring. Xromatogrammalar bilan ishlash. 

Og'irlik matritsalari yoki SITECON algoritmidan foydalangan holda transkripsiya 

omillarini ulash joylarini qidiring. DNK ketma-ketligida takrorlashni qidiring: 

to'g'ridan-to'g'ri, teskari, tandem. Smith-Waterman algoritmining 
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optimallashtirilgan versiyasidan foydalangan holda mahalliy ketma-ketlik 

tenglanishi. Filogenetik daraxtlarni qurish (qo'shni PHYLIP qo'shilish, MrBayes 

yoki PhyML Maksimal ehtimollik yordamida) va daraxtlarni tahrirlash. Hisoblash 

sxemasiga turli xil algoritmlarni hisoblash sxemasi dizayneri yordamida kiritish. 

Contig assemblies (CAP3). PDB va MMDB formatlari uchun 3D oqsil tuzilishi 

displeyi, stereo effektni qo'llab-quvvatlash. GOR IV va PSIPRED algoritmlari 

yordamida ikkilamchi oqsil tuzilishini taxmin qilish 

DNK ketma-ketligi uchun tarqaladigan uchastkalarni loyihalash 

MRNK (Spidey) moslamasi 

ExpertDiscovery yordamida murakkab signallarni qidiring  

So'rov dizayneridan foydalanib nukleotidlar ketma-ketligida turli xil 

algoritmlar natijalari shablonini qidiring 

Silisdagi PCR 

G‘ildirakli nemis assembler 

Navbat muharriri 

Bir nechta tekislash muharriri 

Sequence View muharriri sizga nukleotid yoki aminokislotalar ketma-

ketligini namoyish qilish, tahlil qilish va tahrirlash imkonini beradi. Shuningdek, 

har xil ma'lumotlar turlari uchun ketma-ketlik muharriri oynasida qo'shimcha 

vizualizatsiya variantlari qo'llab-quvvatlanadi: 

3D oqsil tuzilishi displeyi 

Ring DNK xaritasi 

Xromatogrammalar 

Grafiklar (GC-tarkib, AG-tarkib va boshqalar) 

DNK ketma-ketligi uchun nuqta uchastkalarini ko'rsatish (nuqta) 

Bir nechta tekislash muharriri 

Bir nechta tekislash muharriri ("Alignment Editor") sizga bir nechta nukleotid 

yoki aminokislotalar bilan ishlashga imkon beradi - ularni tekislang, qo'lda 

tahrirlang, tahlil qiling, konsensusni saqlang, filogenetik daraxtlarni quring va h.k. 

Filogenetik daraxt muharriri 

Phylogue muharriri 

2.3 META baza. Genom baza. Rossiya GPNTB axborot-kutubxona va 

manzil-ma'lumot bazalarining eng yirik generatorlaridan biridir. Hozirgi kunda 40 

dan ortiq turli xil ma'lumotlar bazalari mavjud bo'lib, ularning umumiy hajmi 

600000 dan ortiq yozuvlarni tashkil etadi (Rossiya Katalogi va Elektron 

Katalogidan tashqari). Bunday yirik iqtisodiyotni aniq yo'naltirish uchun Rossiya 

Davlat ilmiy-texnik kutubxonasi ma'lumotlar bazalarining o'ziga xos elektron 

katalogi - META-ma'lumotlar bazasi yaratildi.  

META ma'lumotlar bazasida Rossiya Davlat ilmiy-texnikaviy kutubxonasi 

ma'lumotlar bazasida rus va ingliz tillarida asosiy ma'lumotlar mavjud. 

MB strukturasi quyidagi elementlardan iborat: MB nomi, ma'lumotlar bazasi 

turi, ma'lumotlar bazasi tarkibi, hujjatlar turlari, ma'lumotlar bazasi topshirig'i, 

ma'lumotlar bazasi yozuvi, retrospektiv, yozuvlar soni, Mb dagi ma'lumotlar hajmi, 

ma'lumotlar bazasini yangilash rejimi va davri, to'g'ridan-to'g'ri ma'lumotlar 

bazasini qidirish elementlari, Ma'lumotlar bazasi ma'murining to'liq nomi va 
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telefon raqami, Rossiya GPNTB tashqi foydalanuvchilar ma'lumotlar bazasiga 

kirish turlari. 

Bundan tashqari, META ma'lumotlar bazasi ma'lumotlar bazasi tomonidan 

tavsiflangan formatda taqdim etilgan namunaviy yozuvlarni o'z ichiga oladi. 

Har bir tavsiflangan ma'lumotlar bazasining tuzilishi META ma'lumotlar 

bazasida to'liq matn shaklida keltirilgan. 

META ma'lumotlar bazasida Rossiya Davlat ilmiy-texnikaviy kutubxonasi 

ma'lumotlar bazalarining manzil-bibliografik, manzil-ma'lumotnomalari, 

bibliografik, bibliografik va mavhum, lug'at va ma'lumot-bibliografik turlarining 

tavsiflari mavjud. 

CSTPB Rossi-da kutubxona faoliyati va kutubxonachilik haqidagi turli xil 

ma'lumotlar bazalari saqlanadi. 

DNK (genom ma’lumotlar) milliy ma’lumotlar bazasi yaratiladi. Bunday 

bazani yaratish uchun biologik namunalarni olish, hisobga olish va saqlashning 

huquqiy КsШsХКrТЧТ ЛОХРТХШvМСТ, sСuЧТЧРНОФ uХКrНКЧ ПШвНКХКЧТsС vК uХКrЧТ вШ‘q 
qТХТsС ЦКsКХКХКrТЧТ tКrtТЛРК sШХuvМСТ "GОЧШЦ ЛШ‘вТМСК rШ‘вбКtРК ШХТsС 
tШ‘Р‘rТsТНК"РТ qШЧuЧ ХШвТСКsТ ЦuСШФКЦК qТХТЧЦШqНК. 

QШЧuЧ КsШsКЧ sСКбsТ КЧТqХКЧЦКРКЧ ЦurНКХКr ЛШ‘вТМСК ШНКЦ sСКбsТЧТ 
КЧТqХКsС, O‘гЛОФТstШЧ ПuqКrШХКrТ, МСОt ОХ ПuqКrШХКrТ vК ПuqКrШХТРТ ЛШ‘ХЦКРКЧ 
sСКбsХКrЧТ qТНТrТsС, qКrТЧНШsСХТФ КХШqКХКrТЧТ КЧТqХКsС, РОЧШЦ ЦК’ХuЦШtХКrТРК ОРК 
ЛТШХШРТФ ТгХКr (ШЛ’вОФtХКr) ЛШ‘вТМСК УТЧШвКtХКrЧТЧР ШХНТЧТ ШХТsС, ШМСТsС vК tОrРШv 
qilish masalalarini samarali hal etishga qaratilgan. 

Bu nega muhim: DNK (РОЧШЦ ЦК’ХuЦШtХКr) ЦТХХТв ЦК’ХuЦШtХКr ЛКгКsТ: 
 ШНКЦ Ш‘ХНТrТsС, ЧШЦusРК tОРТsС, tОrrШrТstТФ КФtХКr ФКЛТ УТЧШвКtХКrЧТ ПШsС ОtТsС; 
 shaxsi aniqlanmagan murdalarning shaxsini aniqlash; 

 biologik otalik va qarindoshlikni isbotlash kabi ishlarning samaradorligini 

oshirishi mumkin. 

Shuningdek, jinoyatlarni sodir etishga moyil shaxslarning (ayniqsa 

sОФsЦКЧвКФХКrЧТЧР) РОЧШЦ ЛШ‘вТМСК rШ‘вбКtРК ШХТЧТsСТ prШПТХКФtТФ КСКЦТвКtРК ОРК, 
ularni jinoyat sodir etishdan tТвТЛ turuvМСТ ШЦТХ ЛШ‘ХКНТ. ψu, Ш‘г ЧКvЛКtТНК, 
ЦКЦХКФКtНКРТ ФrТЦТЧШРОЧ vКгТвКtЧТ вКбsСТХКsСРК ТУШЛТв tК’sТr ФШ‘rsКtКНТ. 

HuУУКtРК ФШ‘rК ЦТХХТв ЦК’ХuЦШtХКr ЛКгКsТРК ЦКУЛurКЧ: 
 shaxsi aniqlanmagan murdalar; 

 jinoyat sodir etilgan joyda topilgan biologik izlar; 

 ЛОНКrКФ вШ‘qШХРКЧ sСКбsХКrЧТЧР qКrТЧНШsСХКrТ; 
 УТЧsТв tКУШvuг ЛТХКЧ ЛШР‘ХТq УТЧШвКt sШНТr ОtРКЧХКr; 
 ШР‘Тr vК Ш‘tК ШР‘Тr УТЧШвКtХКrЧТ sШНТr ОtРКЧХТРТ uМСuЧ СuФЦ ОtТХРКЧ 

shaxslar; 

 "ШrРКЧХКrНК" ТsСХКвНТРКЧХКrЧТЧР РОЧШЦ ЦК’ХuЦШtХКrТ ФТrТtТХКНТ. 
Muayyan to‘lov evaziga oddiy fuqarolar ham o‘z genom ma’lumotlarini 

milliy ma’lumotlar bazasida ro‘yxatga qo‘yishi mumkin. 
DNK biobanki faqatgina jinoyatchilik bilan kurashda ishlatilmaydi. Xususan, 

rТvШУХКЧРКЧ НКvХКtХКrНК DNK ЛТШЛКЧФТНКЧ ПuqКrШХКrРК sШР‘ХШЦ turЦusС tКrгТ va 

sКХШЦКtХТФ ЛШ‘вТМСК ТЧНТvТНuКХ ЦКsХКСКt ЛОrТsСНК СКЦ ПШвНКХКЧТХКНТ. 
Nazorat uchun savollar 
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1“χбЛШrШt” vК “ψТШКбЛШrШt” НОРКЧНК ЧТЦКЧТ tusСuЧКsТг?  
қ ГКЦШЧКvТв ЛТШТЧПШrЦКtsТШЧ ЦК’ХuЦШt ЛКгКХКrТ turХКrТ qКЧНКв? 

3 META bazalarga nimalar kiradi? 

4.Genom bazalari haqida gapirib bering?  

 

 

 

3-mavzu. Genom ontologiyasi.  

( BIOLOGIK KETMA-KETLIKLARNI TAQQOSLASH) 

REJA 

3.1 BLAST turlari 

3.2. Biologik ketma-ketliklarni taqqoslash asoslari 

3.1 BLAST turlari. Barcha tekisliklar odatda global (ketma-ketliklar to'liq 

taqqoslanadi) va mahalliy bo'linadi (faqat ma'lum bo'limlar taqqoslanadi). BLAST 

seriyali dasturlari turli xil oqsillarda o'xshash domenlar va naqshlarning mavjudligi 

bilan bog'liq bo'lgan mahalliy moslashuvlarni ishlab chiqaradi. Bundan tashqari, 

mahalliy tenglanish mRNKni genom DNK bilan taqqoslashga imkon beradi. 

Global tenglanish holatida ketma-ketlikning kamroq o'xshashligi, ayniqsa ularning 

domenlari va naqshlari aniqlanadi. 

O'rganilgan nukleotid yoki aminokislotalar ketma-ketligi (so'rov) BLAST 

veb-sahifalaridan biriga yuborilgandan so'ng, u boshqa kirish ma'lumotlari 

(ma'lumotlar bazasi, "so'z" (fitna) hajmi, E qiymati va boshqalar) bilan birgalikda 

serverga yuboriladi. BLAST barcha "so'zlar" dan (oqsilda, bu uchta 

aminokislotadan iborat bo'lgan ketma-ketliklar bo'limi va 11 nukleotidning 

nukleotidlari uchun) va shunga o'xshash "so'zlardan" iborat. 

Keyin ularni ma'lumotlar bazasida qidirishadi. Qachon topilganda, "so'z" ning 

hajmini (4 va undan ortiq aminokislotalar va 12 yoki undan ko'p nukleotidlarga 

qadar), avval oraliqlarsiz (oraliq), so'ngra ulardan foydalanishga harakat qilish. 

O'rganilgan ketma-ketlikning barcha "so'zlari" o'lchamlarini maksimal 

kengaytirgandan so'ng, moslashtirish har bir so'rov - juftliklar uchun ma'lumotlar 

bazasining ketma-ketligi bo'yicha maksimal natijalar bilan belgilanadi va olingan 

ma'lumotlar SeqAlign tuzilmasida qayd etiladi. BLAST serverida joylashgan 

formatlash vositasi SeqAlign ma'lumotlaridan foydalanadi va uni turli usullar bilan 

(an'anaviy, grafik, jadval ko'rinishida) taqdim etadi. 

BLAST dasturlari tomonidan ma'lumotlar bazasida aniqlangan har bir ketma-

ketlik uchun, o'rganilayotgan ketma-ketlikka (so'rovga) qanchalik o'xshashligini va 

bu o'xshashlik ahamiyatli ekanligini aniqlash kerak. Buning uchun BLAST har bir 

ketma-ketlik uchun bit sonini va E qiymatini (kutilgan qiymat, E-qiymat) hisoblab 

chiqadi. 

O'xshashlikni aniqlashda asosiy element o'rinbosar matritsadir, chunki u har 

qanday mumkin bo'lgan nukleotidlar yoki aminokislotalar juftligi uchun 

o'xshashlik indekslarini aniqlaydi. Ko'pgina BLAST seriyali dasturlari 

BLOSUM62 matritsasidan foydalanadi (Bloklarni almashtirish matritsasi 62% 

identifikatsiya, 62% identifikatsiyali blokni almashtirish matritsasi). Istisnolardan 

blastn va megablast (nukleotid-nukleotidni taqqoslashni amalga oshiradigan va 
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aminokislotalar matritsasini ishlatmaydigan dasturlar). 

O'zgartirilgan Smith-Waterman yoki Sellers algoritmlaridan foydalanib, 

segmentlarning barcha juftlari (kengaytirilgan "so'zlar") aniqlanmagan, chunki ular 

o'xshashlik ko'rsatkichlarining pasayishiga olib keladi. Bunday kengaytirilgan 

"so'zlar" juftlari yuqori ko'rsatkich segmentlari (HSP) deb nomlanadi. O'rganilgan 

ketma-ketliklar (m) va ma'lumotlar bazasining ketma-ketligi (n) etarlicha katta 

bo'lsa, HSP o'xshashlik ko'rsatkichlari ikkita parametr (K qidiruv maydoni 

o'lchami) va P (hisoblash tizimi) bilan tavsiflanadi. Ushbu ko'rsatkichlar 

o'rganilayotgan ketma-ketlikning o'xshashlik ko'rsatkichlari va ma'lumotlar bazasi 

ketma-ketligini (S) birlashtirishda ko'rsatilishi kerak. 

Agar o'xshashlik ehtimolligi ketma-ketlik uzunligiga mutanosib deb 

hisoblasak, n uzunlikdagi ma'lumotlar bazasi uchun E ning juft qiymatini N / n ga 

ko'paytirish kerak, bu erda N - bazadagi aminokislotalar yoki nukleotidlarning 

umumiy uzunligi. BLAST dasturlari asosan ushbu yondashuvdan ma'lumotlar 

bazasidan E qiymatlarini hisoblashda foydalanadilar. 

Nazariy jihatdan, mahalliy tuzalish har qanday juft nukleotid yoki 

aminokislotalarning tuziladigan ketma-ketligidan boshlanishi mumkin. Biroq, 

GES, qoida tariqasida, ketma-ketlikning chetiga (boshiga yoki oxiriga) yaqin 

boshlamaydi. Ushbu chekka effektni tuzatish uchun ketma-ketlikning samarali 

uzunligini hisoblash kerak. 200 dan ortiq qoldiq bo'lsa, chekka effekti 

neytrallanadi. 

Turli xil tuzilmalarning o'xshashlik ko'rsatkichlarini taqqoslash uchun, 

ishlatilgan matritsadan qat'i nazar, ular o'zgartirilishi kerak. O'zgartirilgan 

o'xshashlik indeksini (bitlar soni, B) olish uchun quyidagi formuladan foydalaning: 

{\ displaystyle B = (P \ cdot S- \ ln {K}) / \ ln {2}} {\ displaystyle B = (P \ 

cdot S- \ ln {K}) / \ ln {2}} 

B qiymati ketma-ketliklar qanchalik o'xshashligini ko'rsatadi (bit soni qancha 

ko'p bo'lsa, o'xshashlik shuncha katta bo'ladi). Hisoblash formulasi B va K 

ko'rsatkichlarini o'z ichiga olganligi sababli, B qiymatlarini o'zgartirganda ularni 

ko'rsatishga hojat yo'q, B ko'rsatkichiga mos keladigan E (E-qiymat) qiymati ushbu 

tuzilish ishonchliligini ko'rsatadi (E qiymati qanchalik past bo'lsa, tuzatish yanada 

ishonchli). Bu formula bo'yicha aniqlanadi: 

{\ displaystyle E = m \ cdot n \ cdot 2 ^ {- B}} {\ displaystyle E = m \ cdot n \ 

cdot 2 ^ {- B}} 

BLAST dasturlari asosan E ni emas, balki P ning qiymatini aniqlaydilar 

(indekslari S dan katta yoki unga teng bo'lgan kamida bitta HSP ga ega bo'lish 

ehtimoli). Ammo E <0.01 uchun P va E qiymatlari deyarli bir xil. 

E ning qiymati faqat ikkita aminokislota yoki nukleotidning ketma-ketligini 

taqqoslaganda (2) formula bilan aniqlanadi. Uzunligi o'rganilgan m ketma-ketlikni 

ko'plab ma'lumotlar bazalari ketma-ketligi bilan taqqoslash ikki nuqtaga 

asoslanishi mumkin. Birinchi nuqta, ma'lumotlar bazasining barcha ketma-

ketliklari o'rganilayotganga o'xshashdir. Bu ma'lumotlar bazasida mavjud bo'lgan 

qisqa ketma-ketlik bilan tuzilishi uchun E qiymatini uzun ketma-ketlik bilan 

tekislash uchun E qiymatiga tenglashtirish kerakligini anglatadi. Ma'lumotlar 

bazasidan E qiymatini hisoblash uchun olingan E qiymatini undagi ketma-ketliklar 
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soniga juft-juft taqqoslash orqali ko'paytirish kerak. Ikkinchi nuqta, o'rganilgan 

ketma-ketlik uzoq ketma-ketliklarga qaraganda qisqaroqdir, chunki ikkinchisi 

ko'pincha turli qismlardan iborat (ko'p oqsillar domenlardan iborat). 

ψКrМСК ЛТШТЧПШrЦКtТФ НКsturХКr ЛТШХШРТвК sШСКsТНКРТ ЦК’ХuЦШtХКr ФШ’ХКЦТ 
bilan ishlashni osonlashtirish uchun xizmat qiladi. Bugun ana shunday dasturlardan 

birining qanday ishlashi haqida gaplashamiz. Bioinformatik dasturlarning ayrimlari 

online rejimda, boshqa birlari esa offline rejimida ishlaydi. BLAST dasturi online 

rejimda ishlaydigan dasturlardan hisoblaЧКНТ. ВК’ЧТ Лu НКsturЧТ ТsСХКtТsС uМСuЧ SТг 
КvvКХШ ТЧtОrЧОtРК uХКЧРКЧ ЛШ’ХТsСТЧРТг ФОrКФ. 

BLAST (Basic Loca Alignment Search Tool – asosiylokal tekislanishni izlash 

vШsТtКsТ) Лu ФШЦpвutОr НКsturХКrТНКЧ ЛТrТ ЛШ’ХТЛ, u ШqsТХ вШФТ ЧuФХОТЧ ФТsХШtКХКr 
gomologlarini mavjud bazadan izlab topishga xizmat qiladi. Sodda qilib 

tusСuЧtТrТХРКЧНК sТгНК ШqsТХ вШФТ ЧuФХОТЧ ФТsХШtКХКrЧТЧР ЦК’ХuЦЛТr ФОtЦК-ketligi 

bor. Lekin siz bu nuklein kislota qaysi turga tegishli ekanligini bilmaysiz. BLAST 

sТгРК ЦКЧК sСu qШ’ХТЧРТгНКРТ Чukleotidlar ketma-ketligi qaysi turga tegishli 

ОФКЧХТРТЧТ КЧТqХКsСРК вШrНКЦ ЛОrКНТ. χХЛКttК u ЛКгКНК ЦКvУuН ЛШ’ХРКЧ ЦТХХТШЧХКЛ 
namunalarga solishtirish asosida sizga kerakli natijani chiqarib beradi. BLAST 

dasturini 1990-yilda AQSHlik bir guruh tadqiqotchilar ishlab chiqqanlar. 

3.2 Biologik ketma-ketliklarni taqqoslash asoslari. Bugungi kunda BLAST 

НКЧ qКЧНКв ПШвНКХКЧТsС СКqТНК ЦК’ХuЦШtЧТ O’гЛОФТstШЧ ЛКХТqХКrТЧТЧР DNK 
ЛКrФШНТЧРТ vК ПТХШРОЧОtТФКsТ ustТНК sСuР’uХХКЧТЛ ФОХКtШtРКЧ tКНqТqШtМСТЧТЧР ТХЦТв 
tadqiqot ТsСТНК sШ’ЧРРТ 3 вТХ НКvШЦТНК O’гЛОФТstШЧНКРТ turХТ suv СКvгКХКrТНКЧ 
ЛКХТq ЧКЦuЧКХКrТЧТ вТР’ТЛ ФОХЦШqНК. χвrТЦ ЛКХТq turХКrТЧТ tКsСqТ ФШ’rТЧТsСТНКЧ, 
morfologik belgilaridan juda osongina ajrata olgan, ayrimlarini maxsus aniqlagich 

kitoblaridan foydalangan СШХНК КЧТqХКРКЧ. ψК’гТ suv СКvгКХКrТНКЧ ЛКХТq 
ЧКЦuЧКХКrТЧТ вТР’ТsСНК ПКqКtРТЧК УuНК ЦКвНК ЛКХТq МСКvШqХКrТ вШФТ КЧТqХКРТМС 
ЛТХКЧ СКЦ qКвsТ tur ОФКЧХТРТЧТ КЧТqХКЛ ЛШ’ХЦКвНТРКЧ turХКr uМСrКЛ turКНТ. қ0Қ7 вТХ 
fevral oyida Toshkent viloyatidagi Chiqchiq suv havzasidan baliq namunalari 

вТР’КвШtРКЧТНК УuНК ФТМСФТЧК ЛКХТq ЧКЦuЧКsТЧТ ШХРКЧ. UЧТЧР ЧТЦК ОФКЧХТРТЧТ Ш’sСК 
vКqtНК КЧТqХКв ШХЦКРКЧЦКЧ. БТtШвНК qКвtРКМС ХКЛШrКtШrТвК sСКrШТtТНК Ш’sСК ЛКХТq 
ЧКЦuЧКsТЧТЧР tШ’qТЦКsТНКЧ ЦТtШбШЧНrТвК DNK ЧТ КУrКtТЛ ШХТЛ, ЦТtШбШЧНriyadagi 

COI genini PZR mashinasida amplifikatsiya qiladi. Elektroforez jarayoni ushbu 

РОЧЧТ tШ’Р’rТ КУrКtТЛ ШХРКЧТЧТ ФШ’rsКtТЛ, ЧКtТУКХКrЧТ ЦКбsus ФШЦpКЧТвКХКrРК 
УШ’ЧКtКНТ. UХКr Ш’sСК ЧШЦК’ХuЦ ЛКХТq ЧКЦuЧКsТНКЧ ШХТЧРКЧ ωOI РОЧТНКРТ 
nukleotidlar ketma-ketlТРТЧТ Ш’qТЛ ЛОrТsСНТ. UХКr УШ’ЧКtРКЧ ЧКtТУК tКбЦТЧКЧ quвТНК 
ФШ’rТЧТsСНК ОНТ. 
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ψu tКsvТrНК DNK ТФФКХК гКЧУТrТЧТЧР ЦК’ХuЦ ЛТr ПrКРЦОЧtТ vК uЧНКРТ 

ЧuФХОШtТНХКrЧТЧР spОФtrХКrТ tКsvТrХКЧРКЧ. DNK ЧТЧР usСu СШХКtТЧТ ФШ’rТsС uМСuЧ 
“ContigExpress Project” ЛТШТЧПШrmatsion dasturidan foydalaniladi. Ushbu rasmda 

DNK ЧТЧР 5’-3’ (Қ) vК 3’-5’ (қ) гКЧУТrХКrТЧТ ФШ’rТsСТЧРТг ЦuЦФТЧ. ωOI РОЧТ 
Ш’rtКМСК 700 tК ЧuФХОШtТННКЧ ТЛШrКt ЛШ’ХКНТ. ψТг DNK гКЧУТrХКrТЧТЧР СШХКtТЧТ 
tekshirib ulardan umumiy holatda quyidagi nukleotidlar ketma-ФОtХТРТЧТ qШ’ХНКЧ 
kiritamiz. 

 

Mana bizda 723 ta nukleotidlardan tashkil topgan DNK ning bitta zanjiri 

fragmentining nukleotidlari turibdi. Ana endi uni BLAST yordamida kimga 

tegishli ekanligini topib olamiz. 

BLAST ga qanday kiriladi? Buning uchun kompyuterda internetni yoqib 

χQSHЧТЧР ψТШtОбЧШХШРТФ ЦК’ХuЦШtХКr ЦТХХТв ЦКrФКгТ (NωψI) saytiga kiramiz. U 

вОrНКЧ ψLχST ЛШ’ХТЦТ tКЧХКвЦТг. ψТгНК quвТНКРТ ШвЧК ШМСТХКНТ. 
 

 
 

 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/
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Biz nukleotidlar ketma-ketligini tekshirmoqМСТ ЛШ’ХРКЧТЦТг uМСuЧ МСКp 
tomonda turgan Nucleotide BLAST tugmasini bosamiz. Kompyuter ekranida 

quyidagi oyna ochiladi. 

 
NuФХОШtТНХКrТЦТгЧТ ЛТrТЧМСТ вuqШrТНКРТ qТгТХ ФШ’rsКtРТМСНК ФШ’rsКtТХРКЧ УШвРК 

ФШ’МСТrТЛ ШХТЛ qШ’вКЦТг (ωtrХ+ω vК ωtrХ+V). SСuЧНКЧ sШ’ЧР ТФФТЧМСТ ФШ’rsКtФТМС 
ФШ’rsКtКвШtРКЧ УШв ЛОХРТХКЧРКЧХТРТЧТ tОФsСТrКЦТг. ψu ЧuqtК sТг вuФХКРКЧ 
ЧuФХОШtТНХКrЧТ qКвsТ ЦК’ХuЦШtХКr ЛК’гКsТ ЛТХКЧ sШХТsСtТrТsС ФОrКФХТРТЧТ КЧТqХКsСtТrТsС 
uchun kerak. U yerda ayni vaqtda Human genomic + transcript – odam genomi 

va Mouse genomic + transcript– sТМСqШЧ РОЧШЦТ ЦК’ХuЦШtХКr ЛКгКsТ 
ФШ’rsКtТХЦШqНК. ψТг OtСОrs – ЛШsСqКХКr НОРКЧ ЛШ’ХТЦТЧТ tКЧХКНТФ. OбТrРТ 
ФШ’rsКtФТМС HТРСХв sТЦТХКr sОquОЧМОs – ‘УuНК СКЦ Ш’бsСКsС ФОtЦК-ФОtХТФ’ НОРКЧ 
tuРЦК tКЧХКЧРКЧХТРТЧТ ФШ’rsКtЦШqНК. ψu bizga biz tekshirayotgan nukleotidlar 

ketma-ФОtХТРТРК ОЧР вКqТЧ ЧКtТУКЧТ ФШ’rsКtТЛ ЛОrТsСТ uМСuЧ ФОrКФ. SСuХКrНКЧ ФОвТЧ 
pastda chap tomonda turgan BLAST tugmasini bir marotaba bosamiz. Dastur bizga 

NωψI ЦК’ХuЦШtХКr ЛКгКsТНКРТ ЛКrМСК ЧuФХОШtТНХКr ФОtЦК-ketligi bilan bizning 

ЧКЦuЧКЦТгЧТ sШХТsСtТrТЛ, ЛТгЧТФТРК Ш’бsСКsС ЛШ’ХРКЧ ЧКtТУКХКrЧТ ФШ’rsКtТЛ ЛОrКНТ. 
ψLχST ЛШsТХРКЧТНКЧ sШ’ЧР quвТНКРТ ШвЧК ШМСТХКНТ. 

BLAST natijalari 
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** 

 

Oynaning yuqori qismida BLAST amalga oshirilgan operatsiya haqida 

qТsqКМСК ЦК’ХuЦШt vК ЛТгЧТЧР ЧuФХОШtТНХКr sШХТsСtТrТХТsСТНКЧ qШ’ХРКЧ ФТrТtТХРКЧ 
НКstХКЛФТ Қ00 tК ОЧР Ш’бsСКsС ЧКtТУКХКrЧТЧР НТКРrКЦЦК СШХКtТНКРТ tКsvТrТ 
ФШ’rsКtТХКНТ. χРКr tОФsСТrТХКвШtРКЧ ЧuФХОШtТНХКr ФОtЦК-ketligidagi 200 tadan ortiq 

ЧuФХОШtТНХКr Ш’гКrШ Ш’бsСКsС МСТqsК ЧКtijalar qizil rangda tasvirlanadi. Yuqoridagi 

rКsЦНК Қ НКЧ 700 tКРКМСК ЛШ’ХРКЧ ЦШvТв tКsvТr Лu ЛТгЧТЧР ЧuФХОШtТНХКr, 
pКstНКРТХКrТ ОsК ЛТгЧТФТРК ЦШs tusСРКЧ ЧКtТУКХКrЧТЧР ФШ’rТЧТsСТ. Oynaning 

pКstrШР’ТРК tusСsКФ, ЧКtТУКХКrЧТЧР ЛКrМСК ФШ’rsКrРТМСХКrТЧТ ФШ’rТshimiz mumkin 

ЛШ’ХКНТ. 

 
 

Ushbu tasvirdagi birinchi raqamda (1) bizning nukleotidlar ketma-ketligiga 

ЦШs ФОХРКЧ ЛКгКНКРТ ШrРКЧТгЦХКrЧТЧР ЧШЦТ вШгТХРКЧ. E’tТЛШr ЛОrsКЧРТг НОвКrХТ 
barcha natijalarda Pseudorasbora parva ШrРКЧТгЦТРК tОРТsСХТ ФШ’rsКtФТМСХКr 
keltirilgan. Ikkinchi raqamda (2) bizning nukleotidlarimiz bazadagi 

ЧuФХОШtТНХКrЧТЧР qКЧМСК ПШТгТ ЛТХКЧ Ш’гКrШ ЦШs tusСРКЧХТРТЧТ ФШ’rsКtКНТ. UМСТЧМСТ 
rКqКЦ (3) ОsК ЛТг tОФsСТrКвШtРКЧ turЧТЧР КЧТqХКЧТsС ПШТгТЧТ ФШ’rsКtКНТ. TШ’rtТЧМСТ 
raqam (4) esa bazadagi orgКЧТгЦ ЦК’ХuЦШtХКrТЧТЧР rКqКЦТ, Лu бuННТ ЛТгЧТЧР 
pКsspШrt rКqКЦТЦТгРК Ш’бsСКвНТ. ψКгКНКРТ СКr ЛТr ШrРКЧТгЦ ЦК’ХuЦШtХКrТ бuННТ 
ЦКЧК sСuЧНКв rКqКЦ ЛТХКЧ ЛОХРТХКЧКНТ. E’tТЛШr ЛОrsКЧРТг НОвКrХТ ЛКrМСК 
ФШ’rsКtФТМСХКr (3-raqamdagisi) 98-99 ПШТгЧТ ФШ’rsКtЦШqНК. ψТz tekshirayotgan baliq 

juda ham yuqori ehtimollik bilan Pseudorasbora parva ОФКЧХТРТ ЦК’ХuЦ ЛШ’ХКНТ. 
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Natijalar tahlili. OвЧКЧТЧР вКЧК ЛТr pКstrШР’ТРК tusСsКФ, ЦКЧК sСu СКr ЛТr 
ЧКtТУК ФШ’rsКtФТМСТ ЛТХКЧ ЛТгНКРТ ФШ’rsКtФТМС qКЧНКв sШХТsСtТrТХРКЧТ ФШ’rsКtТХКНi. 

 
 

ψТrТЧМСТ qКtШrНК ЛТгЧТЧР ЧuФХОШtТНХКr (qТгТХ ФШ’rsКtФТМС) ТФФТЧМСТ qКtШrНК 
ЛКгКНКРТ ШrРКЧТгЦ ЧuФХОШtТНХКrТ (ФШ’Ф ФШ’rsКtФТМС) Ш’гКrШ ЛТrЦК-bir solishtirib 

ФШ’rsКtТХРКЧ. ВuqШrТНКРТ qТгТХ tШ’rtЛurМСК ТМСТНК 691/704 (98%) deb yozib 

qШ’вТХТЛНТ. ψu НОРКЧТ solishtirilgan 704 ta nukleotiddan 691 tasi aynan bir xil va 

tekshirilayotgan organizm aynan mana shu tur ekanligining ehtimoli 98% degan 

ЦК’ЧШЧТ ЛТХНТrКНТ. 
Nazorat uchun savollar 

1 BLAST ga qanday kiriladi? 

2. BLAST nima? 

3. Biologik ketma-ketliklarni taqqoslang? 

 

4-mavzu. Genom malumatlar bazasi  
( Eykariot organizmlar gen strukturalarini bashorat qilish ) 

REJA 

1.1 Genetik axborotning uzatilishi 

1.2 Genetik axborotning ko`chirilish turlari. 

1.3 Prokariotlarda DNK replikatsiyasining mexanizmi 

1.4 Eukariotlar DNK sining replikatsiyasi 

1.5 Transkriptsiyaning molekulyar asoslari.  

1.6 ORF Finder dasturi 

Tayanch soދz iboralari: genetiл axborot, prokariot, eukariot, oqsil, DNK, 

RNK, iRNK, tRNK, rRNK, ORF Finder  
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1.7 Genetik axborotning uzatilishi. Genetik axborotning ko`chirilishi, 

вК’ЧТ ТrsТв бususТвКtХКrЧТЧР uгКtТХТsСТ tТrТФ ШrРКЧТгЦХКrЧТЧР ЧШвШЛ бШssКsТ 
hisoblanadi. Genetik axborotning saqlanishi va uzatilishi nuklein kislotalarning 

vazifalari hisoblanadi. Yadro xromosomalari va organizm hujayrasining 

mitoxondriya va xloroplastlaridagi DNK da joylashgan genetik dastur bir xil. 

Ularning ixtisoslashuvidagi farqlar hujayra rivojlanishi davomida genetik 

axborotning taqsimlanishida namoyon bo`ladi. Shuning uchun yetilgan, 

differentsiallangan hujayralar, masalan miya to`qimasi, jigar hujayralari bir-biridan 

molekulyar komponentlari to`plami bilan farqlanadi. Turli xil hujayralarning 

shakllanishini sxema ko`rinishida ifodalash mumkin: 

DNK 

Ļ 

RNK 

Ļ 

O`ziga xos oqsillar 

Ļ Ļ 

Oddiy molekulalar  ferment ЛШ`ХЦКРКЧ ПОrЦОЧtХКr ĺ Ш`гТРК xos oqsil (suv, 

mineral ionlar) oqsillarbo`lmagan bio molekulalar sintezi 

Ļ                           Ļ  Ļ  Ļ 

MКбsus suЛСuУКвrК         struФturКХКrТЧТЧР    вТР`ТХТsСТ   Ļ ТбtТsШsХКsСРКЧ 
hujayra 

 

1.8 Genetik axborotning ko`chirilish turlari. Turli xil 

organizmlarda aniqlangan genetik axborot ko`chirilishining 3 xil usulini 

tК’ФТНХКsС mumkin: 

 Replikatsiya – nusxa olish yoki ikki hissa ko`payish. Bu fundamental 

jarayon hujayralarning bo`linishi, nasliy belgilarning avlodlarga o`zgarmay 

uzatilishidan iborat. Bunda genetik axborotning o`tkazilishi nuklein kislotalarning 

ЛТr sТЧПТНК, вК’ЧТ DNK НКЧ DNK РК вШki ayrim viruslarda RNK dan RNK ga  

bo`lib amalga oshadi. 

 Genetik axborotni nuklein kislotalarning turli sinflari o`rtasida – DNK 

dan RNK ga o`tkazilishi transkriptsiya yoki ko`chirib olish deb aytiladi. 

Replikatsiyadan  farqli  ravishda  transkriptsiyada  DNK  molekulasida  

joylashganxborot to`liq o`tkazilmaydi, uning ayrim qismlarigina ko`chiriladi. 

Transkriptsiya natijasida hamma turdagi RNK lar: asosiy (mRNK, tRNK, rRNK) 

va minor RNK lar hosil bo`ladi. 

Bundan kelib chiqadiki, DNK sistronlari faqat polipeptid zanjirining 

strukturasi to`g`risida emas, balki tRNK, rRNK va minor RNK strukturalari 

to`g`risida ham axborot saqlaydi. 

 Transkriptsiya to`g`ri – DNK dan RNK ga va teskari – RNK dan DNK 

ga bo`lishi mumkin. Teskari transkriptsiya birinchi bo`lib onkornavirus deb 
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ataluvchi shish hosil qiladigan RNK li viruslarda aniqlangan bo`lib, ular xo`jayin- 

hujayraning DNK sida teskari transkriptsiya yo`li bilan joylashib oladilar. Virus 

RNK sining nusxasi - DNK ning begona qismi  hujayrada  shishli 

transformatsiyaga olib keladi. Balki, teskari transkriptsiya faqat hujayraning shishli 

trКЧsПШrЦКtsТвКsТНК ОЦКs, uХКrЧТЧР ЦО’вШrТв СКвШt ПКШХТвКtТНК вШФТ 
differentsiyallanish jarayonida ham ahamiyatga ega bo`lishi mumkin. Teskari 

transkriptsiya mRNK dan boshqa barcha turdagi RNK lar uchun bo`lishi mumkin. 

GОЧОtТФ КбЛШrШtЧТЧР ЦКФrШЦШХОФuХКХКrЧТЧР turХТ sТЧПХКrТ Ш`rtКsТНК, вК’ЧТ ЦRNK 
dan oqsilga o`tkazilishi translyatsiya yoki tarjima deb aytiladi. Genetik axborot 

ko`chirilishining bu turida nuklein kislotalarda yozilgan axborotni oqsillar 

sintezida aminokislotalar tartibiga o`tkazilishidir. Bunda faqat mRNK translyatsiya 

qilinadi. rRNK va tRNK translyatsiyada yordamchi vazifasini bajaradi. 

Translyatsiya faqat to`g`ri – mRNK dan oqsilga tomon bo`ladi va u orqaga 

qaytmaydi. 

Hujayrada genetik axborotning ko`chirilishi uzluksiz jarayon bo`lib, uni 

quyidagi sxemada ifodalash mumkin: 

DNK ļ DNK ļ RNK ĺ ШqsТХ 
Hozirgi zamon biologiyasining asosiy postulati DNK RNK ni yaratadi, RNK 

oqsilni, DNK ning o`zi axborot xazinasi, u oqsil biosintezida bevosita ishtirok 

ОtЦКвНТ. DОЦКФ, РОЧХКr tК’sТrТНК ТФФТ turНКРТ ЦКФrШЦШХОФuХКХКr ЛТrХКЦМСТ 
mahsulot sifatida hosil bo`ladi. Bular avvalo oqsil va RNK ning rRNK, tRNK va 

ЦТЧШr RNK ФКЛТ ЛК’гТ turlaridir. 

Genetik axborot uzatilishining hamma turlari matritsa (qolip) mexanizmiga 

asoslangan. Bu esa ularning har biri uchun qolip zarurligini bildiradi. 

Replikatsiyada DNK ning bir zanjiri (viruslarda RNK), transkriptsiyada – DNK 

ning bir qismi (to`g`ri transkriptsiya yoki teskari transkriptsiya, translyatsiyada esa 

- ЦRNK, вК’ЧТ ПКqКtРТЧК ЧuФХОТЧ ФТsХШtК qШХТp ЛШ`ХТsСТ ЦuЦФТЧ. QШХТp СuУКвrКНКРТ 
РОЧОtТФ КбЛШrШtЧТЧР УuНК КЧТqХТФ vК tОУКЦФШrХТФ ЛТХКЧ Ш`tФКгТХТsСТЧТ tК’ЦТЧХКвНТ. 
Nuklein kislotali qolipdan mos keluvchi aniq nusxani olish nukleotidlarning azotli 

asШsХКrТЧТ tШ`Р`rТ ФШЦpХОЦОЧtКrХТРТЧТ, вК’ЧТ uЧРК КsШsКЧ χ ЛТХКЧ T (RNK НК U 
ЛТХКЧ) vК G ЛТХКЧ S ЧТЧР УuПtХКsСТsСТЧТ tК’ЦТЧХКвНТ. SСu sКЛКЛХТ СКr ЛТr вКЧРТ 
polinukleotid zanjirida nukleotidlar qolipga mos tushadi. 

Replikatsiyaning molekulyar asoslari. Nazariy jihatdan DNK 

replikatsiyasining bir nechta variantlari (usullari) bo`lishi mumkin: 1) konservativ 

usulda DNK ning bola qo`sh spirali ona DNK zanjiridan ajralmaydi; 2) yarim 

konservativ usulda   ona DNK zanjiri ajralib ularning har biridan bola DNK ning 

komplementar zanjiri hosil bo`ladi; 3) dispersiv usulda ona DNK bir necha joyidan 

uziladi va undan DNK ning yangi zanjirlari hosil bo`ladi. 

1957 yilda Meselson va Stal tirik organizmlarda DNK replikatsiyasi yarim 

konservativ  mexanizm bo`yicha  borishini aniqlashdi. 

DNK replikatsiyasi uchun quyidagi sharoitlar zarur: 

1) DNK ning yangi zanjiri uchun struktura materiali sifatida 

dezoksiribonukleozidtrifosfatlar (dATF, dGTF, dSTF, dTTF) bo`lishi kerak; 



 
32 

2) DNK ning qo`sh zanjiri ochilishi kerak; 

3)  tomizg`i hosil bo`lishi kerak; 

4) DNK yangi polinukleotidli zanjirining sintezi va tomizg`i hosil 

bo`lishida ishtirok etuvchi fermentlar bo`lishi kerak. 

4.3 Prokariotlarda DNK replikatsiyasining mexanizmi. Jarayonning har 

bir bosqichi maxsus fermentlar ishtirokida boradi. Ajtratuvchi oqsillar DNK ning 

qo`sh zanjirini komplementar asoslari o`rtasidagi vodorod bog`larini uzadi. 

Natijada qo`sh zanjir ochilib, alohida zanjirlarga ajraladi  (tashqaridan  bu  

―zamoФ‖  ning  ochilishiga  o`xshaydi).  DNK ning ochilgan qismi replikativ vilka 

deb aytiladi. Uning hosil bo`lishida bir yo`la 200 molekulagacha ajratuvchi 

oqsillar ishtirok etadi, shuning uchun replikativ vilkaning har bir shoxchasida 

yangi DNK sintezi boshlanishi mumkin hamda 2000 gacha juftlashmagan 

asoslardan iborat bo`ladi. χУrКtuvМСТ ШqsТХХКrЧТЧР tК’sТr ЦОбКЧТгЦТ tШ`ХТq 
o`rganilmagan, bunda balki DNK zanjirining ajralishi uchun ATF energiyasi 

sarflanishi mumkin. 

―Tomizg`i II  DNK  ga  bog`liq  RNK polimeraza  –  odatda  transkriptsiyada 

ishtirok etadigan fermentlar – RNK-polimerazalarning alohida varianti bo`lib, 

replikativ   vilkadagi DNK ning komplementar qismida RNK ―tomizg`i‖ 
(―praymer‖)  hosil qiladi.  RNK-tomizg`ining sintОгТ 5¹  uchidan   3¹  uchiga  qarab 

boradi. RNK da nukleotidlarning kelish tartibini DNK – matritsa belgilab beradi, 

ЧuФХОШtТНХКrЧТЧР 5¹ĺ 3¹ ПШsПШНТОПТr ЛШР`ХКrТ вШrНКЦТНК ЛШР`ХКЧТsСТ RNK- 

polimeraza ishtirokida amalga oshadi. 

DNK-polimerazalar. Prokariotlarda I, II va III turdagi DNK-polimeraza 

sСКФХХКrТ ЦК’ХuЦ. UХКrЧТЧР СКЦЦКsТ қ turНКРТ ПКШХХТФФК ОРК: pШХТЦОrКгК vК 
ЧuФХОКгК. PШХТЦОrКгКХТ ПКШХХТФ НОгШФsТrТЛШЧuФХОШtТНХКr ШrКsТНКРТ 5¹ĺ 3¹ ПШsПШНТОПТr 
bog`larining hosil bo`lishida, nukleazali faollik esa fosfodiefir bog`larining 

gidrolizida namoyon bo`ladi. 

DNK polimeraza I replikatsiyada RNK-tomizg`ini parchalaydi va uning 

o`rnida DNK ning komplementar qismini sintezlaydi. DNK-polimeraza II juda past 

polimerazali faollikka ega, uning replikatsiyadagi vazifasi aniqlanmagan. DNK- 

polimeraza III replikatsiyaning asosiy fermenti bo`lib, DNK qo`sh zanjirining 

КУrКХРКЧ гКЧУТrТНК вКЧРТ DNK ЧТЧР ФШЦpХОЦОЧtКr qТsЦТЧТ 5¹ĺ 3¹ вШ`ЧКХТsСНК 
sintezlaydi. 

1. Ribonukleaza H. Replikatsiyaning borishida RNK-tomizg`i gidrolizida 

DNK-polimeraza I  bilan birga  ishtirok etadi. 

2. DNK-ligazalar (biriktiruvchi fermentlar). Yangi sintezlangan DNK 

qismlarini bir-biri bilan bog`lovci vazifasini bajaradigan bir nechta fermentlar 

aniqlangan. DNK-ligazalar NAD
+ 

dan adenilil manbai sТПКtТНК ПШвНКХКЧТЛ 3¹ĺ 5¹ 
fosfodiefir bo`g`larini hosil qiladi. 

Bugungi kunda replikatsiya jarayonining to`la va aniq tasviri yo`q, bu 

УКrКвШЧНК ЦК’ХuЦ ПuЧФtsТвКЧТ ЛКУКrКНТРКЧ вТРТrЦКНКЧ ШrtТq ПОrЦОЧt vК ШqsТХХКr 
ishtirok etsa kerak. DNK replikatsiyasining boshlanish bosqichida ajratuvchi 

ШqsТХХКr tК’sТrТНК DNK ЦШХОФuХКsТЧТЧР ТМСФТ qТsЦХКrТНК ЛТr вШ`ХК ЛТr ЧОМСtК 
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joylarida replikativ ayrilar hosil bo`ladi. DNK replikatsiyasining initsiatsiyasida 

ishtirok qiladigan fermentlardan biri hujayraning maxsus RNK-polimerazasi 

bo`lib, u praymaza nomini olgan, chunki u praymer deb ataladigan kalta (4 dan 10 

РКМСК ЧuФХОШtТННКЧ ТЛШrКt) RNK ЧТЧР sТЧtОгХКЧТsСТЧТ tК’ЦТЧХКвНТ. RNK-polimeraza 

(praymaza) DNK-polimerazadan farqli ravishda tomizg`iga muhtoj emas. Hosil 

bo`lgaЧ RNK гКЧУТrТ (prКвЦОr) ШбТrТНКРТ rТЛШЧuФХОШtТНЧТЧР 3¹ uМСТ DNK sТЧtОгТ 
uchun tomizg`i vazifasini bajaradi. DNK matritsasida RNK ning qisqa zanjirini 

sintezi tugaganidan keyin ferment DNK dan ajraladi. Endi mana shu guruhga 

DNK-polimeraza III yordamida bittadan dezoksiribonukleotidlar ulanishi bilan 

DNK sТЧtОгТ 5¹ĺ 3¹ вШ`ЧКХТsСНК НКvШЦ ОtКНТ (гКЧУТr ОХШЧРКtsТвКsТ), RNK-DNK 

gibridli zanjiri hosil bo`ladi. Bunda DNK-polimeraza III DNK ning qisqa 

fragmentlari (Okazaki fragmentlari)ni replikativ ayrining boshqa ona zanjiridan 

sintezlaydi. DNK-polimeraza III sintez borishi davomida nukleotidlarning  

noto`g`ri juftlashganda xatolarni tuzatishi mumkin. Agar xatolik ro`y bersa, bu 

nukleotid o`sha zahotiyoq fermentning nukleazali faolligi hisobiga parchalanadi, 

yangi nukleotidlar to`g`ri juftlashganda esa uning mavjud bo`lgan DNK 

fragmentiga biriktiradi. 

RNK-tomizg`i DNK-pШХТЦОrКгК III ЧТЧР tК’sТrТНКЧ ФОвТЧ ЦКбsus 
ribonukleaza H yoki DNK polimeraza I yordamida to`liq xalos bo`ladi. RNK- 

tomizg`i egallagan oldingi joyda DNK-polimeraza I yordamida DNK zanjiri o`sa 

boshlaydi. Sintezlangan DNK fragmentlari (Okazaki fragmentlari) ning birikishi 

3¹ĺ 5¹ вШ`ЧКХТsСТНК DNK-ligaza yordamida amalga oshadi. 

Keyingi tekshirishlar DNK sintezining initsiatsiyasi yana ham murakkab 

ОФКЧХТРТЧТ ФШ`rsКtНТ. PrКвЦКгКЧТЧР tК’sТrТ oldidan kamida 5 ta oqsildan iborat 

kompleks hosil bo`lishi zarur ekanligi aniqlandi. Bu oqsillardan biri ATF 

ОЧОrРТвКsТНКЧ ПШвНКХКЧТЛ, DNK гКЧУТrТ ЛШ`вХКЛ СКrКФКtНК ЛШ`ХКНТ, вК’ЧТ 
praymazaning faollanishi uchun zarur bo`ladi, deb gumon qilinadi. 

Replikatsiyaning o`zi birin-ketin keladigan bir qancha bosqichlardan iborat. Bu 

bocqichlarning hammasi juda katta tezlikda, oliy darajada aniq o`tadi. DNK ning 

qo`sh spirali zich o`ralgan tuzilma va kodlaydigan asoslar burama ichida 

bo`lganidan  replikatsiya  qiladigan  fermentlar  matritsaning  nukleotidlar  qatorini 

– Ш’qishi‖  uchun  ona  DNK sining  zanjirlari  hech bo`lmasa,  kalta bir bo`lagida 

yechilgan bo`lishi lozim. 

Qo`sh zanjir o`rimining yechilishi va ikkala zanjir yangidan qo`shilib 

ketmasligi uchun ularni bir-ЛТrТНКЧ ЦК’ХuЦ ЦКsШПКНК tutТЛ turТsС vКгТПКsТЧТ ЛТr 
nechta maxsus oqsillar bajaradi. Xelikaza (helix – burama, spiral so`zidan olingan) 

nomli fermentlar DNK ning replikativ ayri yaqinidagi qisqa bo`laklarni yechib 

beradilar; buning uchun 2 molekula ATF gidrolizidan hosil bo`ladigan energiya 

kerak. ajralgan zanjirlar qaytadan qo`shilib ketmasligi uchun DNK-bog`lovchi 

oqsillar, replikatsiya jarayonida zanjirlarning juda tez yechilishida uzilib 

ketmasligi uchun giraza (guration – aylanish so`zidan olingan), eukariotlarda 

topoizomeraza va yana bir qator fermentlar va oqsillar, matritsa va initsiatorlar 

qatnashadi. Shuningdek, qisqa ajralish va birikishlar DNK-giraza fermenti 

yordamida sodir bo`ladi. U xelikazaga replikatsiya uchun DNK ni qayta 
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aylantirishga yordam beradi. Zanjirlarning yoyilishida har bir qo`sh asosning 

ajratilishi uchun ikki molekula ATF – gidroliz energiyasi sarf bo`ladi. Umuman, 

DNK ning yoyilishi DNK replikatsiyasining eng qiziqarli va eng murakkab  

muammolaridan biridir. 

1969 yilda yapon olimi Reydji Okazaki har ikkala zanjir bir vaqtda 

replikatsiya qilinganda bir zanjir uzluksiz, ikkinchi yangi zanjir esa kalta 

fragmentlar  shaklida  sintezlanishini  kashf  etdi.  Uzluksiz  sintezlanadigan  

zanjir―boshlovchi‖,  uzilib   sintezlanadigani  ―kechiФФКЧ‖  zanjir   deb  ataladi.  

So`ngra Okazaki fragmentlarining sintezi uchun tomizg`i sifatida RNK ning kichik 

ЛШ`ХКФМСКХКrТ ФОrКФ ОФКЧХТРТ ЦК’ХuЦ ЛШ`ХНТ, МСuЧФТ DNK-polimerazaning o`zi 

zanjirni initsirlay olmaydi. Keyingi vaqtda har ikkala zanjirning ham kalta 

fragmentlar shaklida sintezlanishi isbotlandi. 

4.4 Eukariotlar DNK sining replikatsiyasi. Eukariotlar xromosomasi va 

mitoxondriyasidagi DNK replikatsiyasi ham yarim konservativ usulda bo`ladi, 

faqat ulardagi jarayon ayrim xususiyatlari bilan farq qiladi. Sut emizuvchilar 

hujayralarida ham DNK replikatsiyasining o`sha fermentlari – ajratuvchi oqsillar, 

RNK-polimeraza, DNK-polimerazalar, ribonukleaza H, DNK-ligazalar aniqlangan. 

Ammo bu fermentlar o`zlarining molekulyar strukturalari va xossalari bilan 

prokariotlarning fermentlaridan farq qiladi. Masalan, sut emizuvchilar 

hujayrasining yadro va mitoxondriyasidagi DNK-polimerazalar nukleazali 

faollikka ega emas. 

DNK reparatsiyasi. DNK bitta zanjirining buzilgan qismini to`g`rilanishi yoki 

reparatsiyasini chegaralangan replikatsiya sifatida qarash mumkin. Masalan, teri 

ОpТtОХТКХ СuУКвrКsТЧТЧР DNK гКЧУТrТЧТ uХtrКЛТЧКПsСК ЧurХКr tК’sТrТНК гКrКrХКРКЧНК 
boradigan reparatsiya jarayoni ancha mukammal o`rganilgan. 

4.5 Transkriptsiyaning molekulyar asoslari. Genetik axborotning oqimi 

genlar ekspressiyasi deb ataladi: u birinchi navbatda genlar transkriptsiyasi – RNK 

ning hosil bo`lishiga olib keladi. Transkriptsiya jarayonida asosan ayrim gen va 

genlar guruhi ko`chirib yoziladi, replikatsiyada esa ona DNK to`la kodlanadi. RNK 

ning hamma turlari ham yadroda sintezlanadi. DNK matritsasida kechadigan 

hamma sintezlar DNK da yozilgan axborotga muvofiq amalga oshadi. RNK ning 

barcha turlari tRNK, rRNK va mRNK sintezlanishida asoslarning komplementar 

bo`lishiga binoan DNK asoslarining tartibi RNK asoslarining tartibini belgilaydi. 

Matritsa sifatida ikki zanjirli DNK eng afzaldir, lekin bir zanjirli DNK ham 

matritsa  sifatida xizmat qila oladi. 

Transkriptsiyada xromatin DNK sida yozilgan axborotning bir qismidan RNK 

nusxasi sifatida foydalaniladi. DNK ning faol bo`lmagan qismlari xromatinning 

globulyar nukleosomalari tarkibiga, faol qismlari esa nukleosomalar orasidagi 

ПrКРЦОЧtХКr вШФТ ―ШМСТХРКЧ‖ tШ`Р`rТ ЧuФХОШsШЦКХКr tКrФТЛТНК ЛШ`ХКНТ. 
Prokariot va eukariotlarda transkrТptsТвКЧТЧР ОХОЦОЧtКr ЛТrХТРТ, вК’ЧТ 

trКЧsФrТptsТвКРК uМСrКвНТРКЧ DNK ЛШ`ХКРТ trКЧsФrТptШЧ НОЛ КtКХКНТ. ψК’гТНК 
prokariotlarning transkriptonlari operon deb ham ataladi. Transkriptonning 

uzunligi  300 dan 1000000000 tagacha  nukleotiddan tashkil topgan bo`ladi. 
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Transkriptonning har bir qismi turli xil vazifalarni bajaradi. Bir guruh  

qismlar axborot saqlovchi, boshqalari esa – axborot saqlamaydigan guruhlarga 

bo`linadi. Axborot saqlovhci qismlarga polipeptid zanjiri yoki matritsali 

bo`lmagan RNK (rRNK va tRNK) strukturalari to`g`risida axborot saqlovchi; 

axborot saqlamaydiganlari esa boshqa vazifalarni bajaradi va genetik axborotni 

o`zida saqlamaydi. Yuksak tuzilgan eukariotlar transkriptonida axborot 

saqlamaydigan qismi asosiy qismni egallaydi. Transkriptondagi struktura genlari 

ikki turda  bo`lishi mumkin: uzluksiz va bo`lingan. Eukariotlardagi struktura 

genlarining ko`pchiligida genetik axborot uzlukli – bo`lingan holda yozilgan 

bo`ladi. 

Struktura genlarida axborot saqlovchi struktura genlari ekzonlar, axborot 

saqlamaydiganlari esa intronlar deb ataladi. Intronlar ekzonlar uchun qo`shimcha 

regulyator vazifasini bajarishi mumkin. 

Xromosoma DNK sida harakatchan fragmentlar aniqlangan bo`lib, ular mobil 

genlar yoki transpozonlar deb aytiladi. Bunday genlarning bir nechta turlari 

aniqlangan bo`lib, ular o`zlarining nukleotidlar tarkibi va polinukleotid zanjirining 

uzunligi bilan farq qiladi. Transpozonlarning migratsiyasi teskari transkriptsiya 

ЦОбКЧТгЦТ ЛТХКЧ tusСuЧtТrТХКНТ, вК’ЧТ ШХНТЧ ЦШЛТХ РОЧХКrЧТЧР trКЧsФripti hosil 

bo`ladi, keyin esa u xromosomaning boshqa qismida DNK nusxasi uchun matritsa 

sifatida foydalaniladi. ―Sakrovchi‖ genlarning vazifasi esa to`liq aniqlangan emas. 

Transkriptsiya boshlanadigan transkriptonning boshlang`ich qismi promotor deb 

aytiladi.  Unga transkriptsiyaning   boshlanishini   yengillashtiruvchi oqsillar va 

transkriptsiyaning fermenti bo`lgan RNK-polimeraza birikadi. Operator – 

transkriptsiyaning oqsil-regulyatorlarini bog`lovchi DNK ning bir qismi. 

Prokariotlardagi bunday transkriptsiyaning oqsil-regulyatorlari repressorlar 

hisoblanadi. 

Eukariotlarda esa promotordan keyin aktseptor yoki boshqaruvchi zona deb 

КtКХКНТРКЧ trКЧsФrТptШЧ qТsЦТ УШвХКsСРКЧ ЛШ`ХКНТ. U ЛТХКЧ trКЧsФrТptsТвКРК tК’sТr 
ОtuvМСТ turХТ бТХ rОРuХвКtШrХКr Ш`гКrШ tК’sТrlashadilar. Aktseptor zonada DNK 

fragmenti  bo`lib,  unga  kuchaytiruvchi yoki  ―Оnxanser‖ deb aytiladi, u  RNK- 

polimeraza ishtirokida transkriptsiya jarayonini yengillashtiradi. 

Operator yoki aktseptor zonaga intron va ekzonlardan tashkil topgan struktura 

sistronlari yoki genlar birikadi. Bitta transkriptonda bitta struktura sistroni 

(monosistronli transkripton) yoki bir nechta (ko`p sistronli transkripton) bo`lishi 

mumkin. Transkripton oxirida transkriptsiyaning tugashi to`g`risida xabar beruvchi 

nukleotidlar tartibi – terminator joylashgan. Transkriptsiya natijasida hosil bo`lgan 

RNK ga transkript deb aytiladi. Transkript – transkriptonning promotordan 

terminatorgacha bo`lgan komplementar nusxasi. 

Transkriptsiya uchun quyidagi sharoitlar bo`lishi kerak: 

1) transkriptsiya amalga oshadigan DNK bo`lagi bir zanjirli matritsa hosil 

bo`lishi uchun ajralgan holda bo`lishi kerak (RNK sintezida DNK ning faqat bitta 

zanjiri matritsa bo`lib xizmat qiladi); 

2) RNK sintezlanishi uchun ATF, GTF, UTF va STF 
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ribonukleozidtrifosfatlar bo`lishi kerak; 

3) DNK matritsasi asosida RNK ni sintezlovchi transkriptsiyaning maxsus 

fermentlari DNK ga bog`liq RNK-polimerazalar bo`lishi kerak. 

DNK transkriptsiyasining mexanizmi. Transkriptsiya uch bosqichdan iborat: 

initsiatsiya, elongatsiya vК tОrЦТЧКtsТвК, вК’ЧТ ЛШsСХКЧР`ТМС, uгКвТsС vК tuРКsС. 
Transkriptsiyaning boshlanishi DNK ga bog`liq RNK-polimerazaning  yuqori 

darajada mos keluvchi promotor qismiga birikishidan boshlanadi. Promotor 

transkriptsiyaning start nuqtasi hisoblanadi. Prokariotlarning RNK-polimerazasi 5 

ta turli xil subbirliklardan iborat. Ulardan 4 tasi kor-ferment (lat. cor – yurak) deb 

ataluvchi agregat hosil qiladi va ular RNK dagi nukleotidlar orasida fosfodiefir 

bog`larini hosil qiladilar. 

5-subbirlik σ-faktor (sigma faktor) yoki σ-subbirlik deb atalib, kor- 

fermentdan osonlik bilan ajraladi. Bu σ-subbirlik promotor bilan bo`g`lanib, 

transkriptsiyaning start nuqtasini tanlaydi. Ammo transkriptsiya joyida DNK ning 

qo`sh spiralini nima ajratishi tushunarsiz. Balki, bu vazifani ham RNK-polimeraza 

bajarishi mumkin yoki replikatsiyadagi singari ajratuvchi maxsus oqsillar ham 

bo`lishi mumkin. 

Eukariotlarda 3 ta RNK-polimerazalar bor: I, II va III. Bu oqsillar bir nechta 

subbirliklardan tashkil topgan bo`lib, bir-biridan transkriptsiyada namoyon 

bo`ladigan o`ziga xosligi bilan farq qiladi. RNK-polimeraza I rRNK, RNK- 

polimeraza II tRNK, RNK-polimeraza III esa mRNK ning o`tmishdoshini sintez 

qilishda ishtirok etadi. 

RNK-pШХТЦОrКгКХКr СКr НШТЦ гКЧУТrЧТ ПКqКt 5¹ĺ 3¹ вШ`ЧКХТsСНК  uгКвtТrТsСКНТ, 
sСuЧТЧР uМСuЧ  5¹-uchki tomon har doim trifosfat (FFF),    3¹  -uchki tomoni esa 

erkin gidroksil guruhi tutadi. RNK hamma zanjirlarining sintezi fffA dan yoki fffG 

dan boshlanadi, chunki ular turli transkriptonlarning boshlang`ich asoslari bilan 

juftlashish uchun mos keladi. 

Transkriptsiyaning uzayishi (elongatsiyasi) RNK-polimerazaning DNK 

matritsasi bo`ylab siljishi natijasida amalga oshadi. Navbat bilan keluvchi har bir 

nukleotid DNK-matritsadagi komplementar asos bilan juftlashadi, RNK- 

polimeraza   esa  uni  fosfodiefir  bo`g`lari  bilan  RNK  ning  o`suvchi      

гКЧУТrТРК―ЦКСФКЦХКвНТ‖. UгКвТsС tОгХТРТ tКбЦТЧКЧ Қ sОФuЧННК 40-50 ta 

nukleotidni birikishidan iborat. 

Transkriptsiyaning tugashi DNK ning to`xtash xabarini beruvchi nukleotidlar 

ketma-ketligiga RNK-polimeraza yetganda ro`y beradi. Aniqlanishicha, 

transkriptondagi bunday to`xtash xabarini beruvchi poli (A) ketma-ketligi bo`lishi 

ЦuЦФТЧ, МСuЧФТ trКЧsФrТptЧТЧР 3¹-uchida ularga komplementar poli (U) ketma- 

ketligi aniqlanadi. Tugash bosqichining yana bir maxsus omili – maxsus oqsil 

ajratib olingan. U transkriptonning tugatuvchi ketma-ketligi bilan o`zaro 

tК’sТrХКsСТЛ, trКЧsФrТptsТвКЧТ uгКНТ. TОrЦТЧКtШrХКr СТsШЛТРК RNK ПКqКt ЦК’ХuЦ ЛТr 
uzunlikda hosil bo`ladi. 
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Transkriptsiya oxiriga borganda sintezlangan RNK DNK dan ajraladi. 

Transkriptsiyaning birlamchi mahsuloti bo`lgan RNK DNK transkriptonining 

komplementar holda to`liq nusxasi bo`lib hisoblanadi. 

Demak, yangi sintezlangan RNK da axborot saqlaydigan va saqlamaydigan 

qТsЦХКr ЛШ`ХКНТ. DNK trКЧsФrТptШЧТНКРТ КбЛШrШt sКqХКЦКвНТРКЧ vК ЦК’ХuЦ ЛТr 
vazifani bajaradigan qismlar RNK ga kerak emas va transkriptsiyaning o`ziga   xos 

―keraksiz mahsulotlari‖ hisoblanadi. Ular RNK ga transkriptsiya jarayoni uzluksiz 

bo`lishi uchun o`tkazilgan. Birlamchi transkriptlarni axborot saqlamaydigan 

yukdan ozod etish va RNK molekulasining faqat axborot saqlaydigan qismlarini 

qoldirish lozim. Shu sababdan birlamchi transkript RNK-o`tmishdoshi deb aytiladi. 

Transkriptsiya natijasida asosan RNK ning uch turdagi o`tmishdoshlari hosil 

bo`ladi: 

1) mRNK ning o`tmishdoshi yoki tarkibida mRNK bo`ladigan geterogen 

yadro RNK si (pre-mRNK) bo`lib, sitoplazmada oqsil sintezi uchun matritsa 

bo`ladi; 

2) rRNK ning o`tmishdoshi (pre-rRNK); 

3) tRNK ning o`tmishdoshi (pre-tRNK). 

Hamma pre-RNK lar to`g`ri zanjir shaklida bo`lib, halqada o`ralmagan. 

OНКtНК uХКr ЦК’ХuЦ ЛТr vКгТПКЧТ ЛКУКrКНТРКЧ RNK ЦШХОФuХКsТНКЧ uгuЧrШq ЛШ`ХКНТ. 
Eukariotlar yadrosida RNK ning hamma o`tmishdoshlari oqsillar bilan 

bog`lanib ribonukleoproteid hosil qiladilar. 

RNK ning posttranskripstion o`zgarishlari. Yadroda RNK ning hamma 

o`tmishdoshlari posttranskriptsion yetilish yoki protsessing bosqichini o`tadi.  

Protsessing  natijasida  pre-RNK  dagi    axborot  saqlamaydigan  ―ortiqcha‖ qismi  

olib  tashlanadi  va  ―yetilgan‖  –  ma’lum  vazifani  bajaradigan  RNK  hosil 

bo`ladi. 

Protsessingda uch amal bajariladi: 

1) pre-RNK dagi axborot saqlaydigan qismlar kesib, ajratib olinadi; axborot 

saqlovchi ―uzilgan‖ genlarning birikishi – splaysing; 

2) RNK ЧТЧР 5¹ĺ 3¹ -uchki qismlarining modifikatsiyasi. 

Pre-mRNK ning protsessingi. Pre-mRNK dagi axborot saqlamaydigan 

qismlar ekzo- va endonukleaza deb ataluvchi ribonukleazalar yordamida amalga 

ШsСКНТ. UХКr 5¹ -uchidan boshlab fosfodiefir bog`larini gidrolizlaydilar va pre- 

mRNK dan tayyor mRNK ning zarur qismini qoldiradi. Agar pre-mRNK tarkibida 

uzilgan genlardan iborat transkriptondan olingan bo`lsa, unda pre-mRNK  ning 

ichki qismida joylashgan intron (axborot saqlamaydigan qism) kesib tashlanadi. 

Qolgan ekzonlar esa maxsus RNK-ligazalar yordamida bitta zanjirga tikiladi. 

Natijada transkriptsiyadan keyingi polipeptid zanjirni kodlovchi uzluksiz genlar 

qКвtК tТФХКЧКНТ. KОвТЧ sСu вОrНК, вК’ЧТ вКНrШЧТЧР Ш`гТНК СШsТХ ЛШ`ХРКЧ  ЦRNK  
ЧТЧР 5¹- vК  3¹- uМСХКrТЧТЧР ЦШНТПТФКtsТвКsТ КЦКХРК ШsСКНТ. ЦRNK ЧТЧР 5¹ - uchiga 

―qalpoq‖  yoki  ―KEP‖  deb  nomlanadigan  oligonukleotid  ulanadi.  Bu  

―qalpoq‖  2 yoki 3 ta metillangan nukleotiddan iborat. Bunday metillangan 

―qalpoq‖ mRNK nТ 5¹-ОФгШЧuФХОгК tК’sТrТНКЧ himoya qiladi. 
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EuФКrТШtХКrНК ЦRNKЧТЧР 3¹- uchiga taxminan 200 nukleotiddan iborat 

poliadenilli fragment – poli (A) birikadi. Birikish poli (A)-polimeraza yordamida 

amalga oshadi. Bu poli (A) – fragment mRNK ning yadrodan sitoplazmaga 

o`tkazilishi  uchun zarur. 

Pre-rRNK ning protsessingi. Pre-rRNK rRNK ning transkriptoni joylashgan 

yadrochada hosil bo`ladi. Protsessing natijasida pre-rRNKning yarmidan sal 

ko`prog`i qoladi. rRNK ning bir qism nukleotidlari asoslarning metillanishi 

natijasida modifikatsiyaga uchraydi. Yetilgan rRNK sitoplazmadan kelgan 

ribosoma oqsillari bilan yadroda ribosomaning kichik va katta subbirliklarini hosil 

qiladi. 

Pre-tRNK ning protsessingi. Pre-tRNK xromosoma DNK sining turli 

joylarida hosil bo`ladi va yetilgan tRNK ga nisbatan taxminan 40 tacha ko`p 

nukleotid tutadi. Ribonukleazalar yordamidagi protsessingda ortiqcha nukleotidlar 

ajratiladi va shundan so`ng tRNK asoslarining metillanishi amalga oshadi. 

Metillanish tRNK ning nukleazalar ishtirokida parchalanishdan saqlaydi. Oxirgi 

yetilgan tRNK maxsus uchta nukleotid (aktseptor zona) – SSA bilan maxsus RNK- 

polimeraza ishtirokida birikadi. 

Yetilgan RNK larning yadrodan sitoplazmaga o`tishi. Prokariotlardan farqli 

ravishda eukariotlarda yadroning membranasi mavjud bo`lib, oqsil sintezi 

bo`ladigan joy sitoplazmaga u orqali tayyor RNKlarni yetkazish zarur bo`ladi. 

Hamma yetilgan RNK lar yadrodan sitoplazmaga oqsillar bilan kompleks holatida 

o`tkaziladi va bu oqsillar RNK ni zararlanishdan himoya qiladi hamda tashilib 

o`tishini   amalga   oshiradi.   mRNK   o`ziga   xos   ―axborot   tashuvchi‖   ma’nosini 

beradigan informofer oqsili bilan bog`lanadi. Bu oqsil bilan birga RNK 

aminokislotalardan oqsil sintezlanadigan yoki translyatsiya boradigan sitoplazma 

ribosomalariga yetkazilib beriladi. 

4.6 ORF Finder dasturi. ORF Finder siz kiritgan DNK ketma-ketligida 

ochiq o'qish ramkalarini (ORF) qidiradi. Dastur oqsilni tarjima qilish bilan birga 

har bir ORF oralig'ini qaytaradi. Navbatdagi yangi DNKda oqsillarni kodlash 

segmentlarini qidirish uchun ORF Finder-dan foydalaning. ORF Finder butun 

IUPAC alifbosi va bir nechta genetik kodlarni qo'llab-quvvatlaydi. 

Matnni quyidagi matn maydoniga qo'ying. Kirish chegarasi 100 000 000 

belgidan iborat. 

> namunaviy ketma-ketlik 

gcggcggcggcggcggcggcggcggcggcggcggcggcggcggcggcggcggcggcggcggcggc

ggcggcggggggggaa 

ORFlar quyidagilar bilan boshlanishi mumkin: 

Mavzu bo'yicha o'qish doirasidan RUF-ni qidiring. 

Hech bo'lmaganda faqat ORF-larni qaytaring  30 kodonlar uzun. 

Genetik koddan foydalaning. 

* Ushbu sahifada JavaScript kerak. Brauzerning mosligini ko'rib chiqing. 

* Ushbu sahifani burishingiz yoki uni oflayn rejimda ishlatishingiz mumkin. 

Tartibga solish bilan manipulyatsiyalar ketma-ketligi: 
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Genetik kodlar 

Standart kod (1): 

Stnd AAs = FFLLSSSSYY ** CC * 

WLLLLPPPPHHQQRRRRRIMIMTTTTNNKKSSRRVVVVAAAADDEEGGGG 

Bu AAs = FFLLSSSSYY ** CC * WLLLLPPPPHHQQRRRRRIIIMTTTTNNG -

------- VR ------------- Base1 = 

TTTTTTTTTTTTTTTTCCCCCCCCCCCCCCCCAAAAAAAAAAAAAAAAG

GGGGGGGGGGGGGGG Base2 = 

TTTTCCCCAAAAGGGGTTTTCCCCAAAAGGGGTTTTCCCCAAAAGGGGT

TTTCCCCAAAAGGGG Base3 = 

TCAGTCAGTCAGTCAGTCAGTCAGTCAGTCAGTCAGTCAGTCAGTCAGT

CAGTCAGTCAGTCAG 

Vertebral mitoxondrial kod (2): 

Stnd AAs = FFLLSSSSYY ** CC * 

WLLLLPPPPHHQQRRRRIIIMTTTTNNKKSSRRVVVVAAAADDEEGGGG 

Bu AAs = FFLLSSSSYY ** CCWWLLLLPPPPHHQQRRRRIIMMTTTTNNTV 

- TV - TV ------- Base1 = 

TTTTTTTTTTTTTTTTCCCCCCCCCCCCCCCCAAAAAAAAAAAAAAAAG

GGGGGGGGGGGGGGG Base2 = 

TTTTCCCCAAAAGGGGTTTTCCCCAAAAGGGGTTTTCCCCAAAAGGGGT

TTTCCCCAAAAGGGG Base3 = 

TCAGTCAGTCAGTCAGTCAGTCAGTCAGTCAGTCAGTCAGTCAGTCAGT

CAGTCAGTCAGTCAG 

 

Mitokondriyal xamirturush kodi (3): 

Stnd AAs = FFLLSSSSYY ** CC * 

WLLLLPPPPHHQQRRRRRRIMIMTTTTNNKKSSRRVVVVAAAADDEEGGG

G Bu AAs = FFLLSSSSYY ** 

CCWWTTTTPTPPPHHQQRRRRIIMMTTTTNMGRVRGRVRRRRRVVRRRR 

- ------ Base1 = 

TTTTTTTTTTTTTTTTCCCCCCCCCCCCCCCCAAAAAAAAAAAAAAAAG

GGGGGGGGGGGGGGG Base2 = 

TTTTCCCCAAAAGGGGTTTTCCCCAAAAGGGGTTTTCCCCAAAAGGGGT

TTTCCCCAAAAGGGG Base3 = 

TCAGTCAGTCAGTCAGTCAGTCAGTCAGTCAGTCAGTCAGTCAGTCAGT

CAGTCAGTCAGTCAG 

 

Mog'or, protozoa va markaziy mitoxondriya va mikoplazma / spiroplazma 

kodi (4): 

Stnd AAs = FFLLSSSSYY ** CC * 

WLLLLPPPPHHQQRRRRRRIMIMTTTTNNKKSSRRVVVVAAAADDEEGGG

G Bu AAs = FFLLSSSSYY ** 

CCWWLLLLPPPPHHQQRRRRIIIMTTTTNNGG - MVA - MV ------- Base1 = 

TTTTTTTTTTTTTTTTCCCCCCCCCCCCCCCCAAAAAAAAAAAAAAAAG

GGGGGGGGGGGGGGG Base2 = 
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TTTTCCCCAAAAGGGGTTTTCCCCAAAAGGGGTTTTCCCCAAAAGGGGT

TTTCCCCAAAAGGGG Base3 = 

TCAGTCAGTCAGTCAGTCAGTCAGTCAGTCAGTCAGTCAGTCAGTCAGT

CAGTCAGTCAGTCAG 

* Ba'zi kodlar ushbu kodlarni NCBI tomonidan qo'llaniladigan genetik 

kodlarga moslashtirish uchun qoldirilgan. 

Genetik kodlar 

NCBI GenBank yozuvlarida mavjud bo'lgan har bir kodlash ketma-

ketligining (CDS) to'g'ri tarjimasini ta'minlash uchun juda ehtiyotkorlik bilan 

harakat qiladi. Har bir yozuvning taksonomiyasini sinchkovlik bilan tekshirish va 

har bir organizm va yozuv uchun to'g'ri genetik kodni (oddiy fayllarda CDS-da / 

klassifikator / tarjima_tadval shaklida ko'rsatilgan) belgilash ushbu harakatning 

markaziy elementidir. Ushbu sahifada ushbu ish haqida qisqacha ma'lumot 

berilgan. 

Nazorat va muhokama uchun savollar 

1. Genetik axborot qanday usullarda ko`chiriladi. 

2. Replikatsiyaning qanday turlari farq qilinadi? 

3. Replikatsiya qanday mexanizm bo`yicha amalga oshadi? 

4. Transkripton nima? 

5. Intron va ekzonlar nima? 

6. Transkriptsiya uchun qanday sharoitlar bo`lishi kerak? 

7. Transkriptsiyaning mexanizmi qanday? 

8. RNK ning posttranskriptsion o`zgarishlari. 

 

5-mavzu. BLAST dasturi vositasida aminokislotalar ketma-ketliklarini 

taqqoslash va translyantlarning olinishi  

( MOLEKULYAR FILOGENETIKA ) 

REJA 

5.1 Filogenetikaning asosiy tushunchalari 

5.2 Filogenetik daraxtlarning tiplari 

5.3 Zamonoviy bioinformatsion dasturlar (Clustal W2, T-Coffee) 

Tayanch soދz iboralari: RNK, DNK, filogenez, UPGMA, WPGMA, 

Neighbor-joining, Maximum-likelihood, Bayesian inference, filogenetik daraxt 

5.1 Filogenetikaning asosiy tushunchalari Molekulyar filogenetika - 

polimer makromolekulalari - DNK, RNK va oqsillarni o'rganishga asoslangan tirik 

organizmlar o'rtasida oilaviy aloqalarni o'rnatish usuli. Molekulyar filogenetik 

tahlil natijasi tirik organizmlarning filogenetik daraxtini qurishdir. 

Tirik organizmlar o'rtasidagi yaqin aloqalar odatda ma'lum bir 

makromolekulalar tuzilishida katta darajada o'xshashlik bilan birga keladi va ular 

bilan bog'liq bo'lmagan organizmlarning molekulalari bir-biridan keskin farq 

qiladi. Ushbu ma'lumotlardan molekulyar filogeniya filogenetik daraxtni qurish 

uchun foydalanadi, bu esa o'rganilayotgan organizmlarning gipotetik 

evolyutsiyasini aks ettiradi. Ushbu molekulalarni batafsil o'rganish va o'rganish 

qobiliyati faqat XX-asrning so'nggi o'n yillarida paydo bo'ldi. 
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Molekulyar filogenetika tirik organizmlarning ilmiy tasnifiga kuchli ta'sir 

ko'rsatdi. Makromolekulalar bilan ishlash usullari turli xil mutaxassislar biologlari 

uchun ochiq bo'lib, ular ko'chkiga o'xshash tirik organizmlar to'g'risida yangi 

ma'lumot to'planishiga olib keldi. Ushbu ma'lumotlar asosida tirik organizmlarning 

evolyutsiyasi haqidagi eski taxminlar qayta ko'rib chiqiladi. Yangi guruhlar, shu 

jumladan faqat molekulyar filogenetik ma'lumotlar asosida ajralib turadigan 

guruhlar tavsiflangan. 

OrРКЧТгЦ СКr бТХ РuruСХКrТЧТЧР ПТХШРОЧОгТ ЛТr бТХНК ШދrРКЧТХЦКРКЧ, Лu 
qazilma qoldiklarning har xil darajada saqlanganligi va mazkur guruxlarning 

qКЧМСКХТФ qКНТЦТвХТРТ ЛТХКЧ ЛШРދХТq. UЦurtqКХТ СКвvШЧХКr (КвЧТqsК, вuФsКФ 
РuruСХКrТ) vК вuФsКФ ШދsТЦХТФХКr ПТХШРОЧОгТ, uЦurtqКsТг СКвvШЧХКrНКЧ ОsК 
ЦШХХвusФКХКr, ТРЧКtОrТХТХКr, ЛШދРދТЦШвШqХТХКr filogenezi nisbatan yaxshi, 

prШФКrТШtХКr vК tuЛКЧ ШދsТЦХТФХКr ПТХШРОЧОгТ ФКЦrШq ШދrРКЧТХРКЧ. 
5.2 Filogenetik daraxtlarning tiplari. Tirik organizmlarning molekulyar 

ФШ’rsКtФТМСХКrТНКЧ ПШвНКХКЧРКЧ СШХНК uХКrЧТ ПТХШРОЧОtТФ НКrКбtНКРТ Ш’rЧТЧТ 
hisoblashning juda ФШ’pХКЛ turХКrТ (UPGMχ, АPGMχ, NОТРСЛШr-joining, 

Maximum-likelihood, Bayesian inference va boshqalar) mavjud. Ushbu ma`ruzada 

КЧК sСuЧНКв usuХХКr ТМСТНК ОЧР sШННКsТ ЛШ’ХРКЧ UPGMχ usuХТ СКqТНК КвtТЛ 
o`tmoqchiman. 

 

UPGMA (Unweighted Pair Group Method with Arithmetic Mean) – 

РuruСНКРТ УuПtХТФХКrЧТ Ш’rtКМСК tКqqШsХКЧЦКРКЧ СТsШЛХКsС usuХТ ЛШ’ХТЛ, uЧТ ТХФ 
ЦКrШtКЛК SЧОКtС vК SШФКХЧТЧР (Қ973) ТsСХКrТНК ФШ’rТsС ЦuЦФТЧ. UPGMχ usuХТ 
asosida filogenetik daraxt qurish uchun bizga berilgan organizmlarning molekulyar 

ФШ’rsКtФТМСХКrТ гКrur ЛШ’ХКНТ. QuвТНКРТ УКНvКХНК tШsСЛКqК, ШНКЦ, tuЧОts ЛКХТР’Т, 
tovuq, tunlam, maymun va itning sitoxrom C oqsilidagi aminokislotalar orasidagi 

ПКrq ФШ’rsКtТХРКЧ. 
UsСЛu УКНvКХНКЧ ФШ’rТЧКНТФТ, ШНКЦ vК ЦКвЦuЧ sТtШбrШЦ ω ШqsТХТ Қ tК 

aminokislotagК ПКrq qТХЦШqНК, tШvuq vК ЦКвЦuЧНК Лu ПКrq Қ7 РК, tuЧОts ЛКХТР’Т vК 
tunlamda 41 ga teng va hokazo. UPGMA metodi orqali hisoblashda jadvaldagi eng 

ФТМСТФ ПКrqqК ОРК ЛШ’ХРКЧ ФКtКФМСКХКr Ш’гКrШ ЛТrХКsСtТrТЛ ЛШrТХКНТ. ВuqШrТНКРТ 
УКНvКХНКРТ ОЧР ФТМСТФ ФШ’rsКtФТМС ψ vК F ФКtКФМСКХКrТ ШrКsТНК ЛШ’ХТЛ, u Қ РК tОЧР 
(ψ=ШНКЦ vК F=ЦКвЦuЧ). UХКrЧТЧР ЛТrХКsСuvТНКЧ СШsТХ ЛШ’ХРКЧ ПТХШРОЧОtТФ НКrКбt 
sСШбТ uгuЧХТРТ 0,5 РК tОЧР (Қ/қ=0,5) ЛШ’ХКНТ. БuННТ ЦКЧК sСuЧНКв tКrгНК, ЛШsСqК 
ФКtКФХКr ШrКsТНКРТ ФШ’rsКtФТМСХКr СТsШЛХКЛ МСТqiladi. 

E’tТЛШr ЛОrТЧР, χ vК ψF ФКtКФМСКХКrТНКРТ sШЧЧТ tШpТsС uМСuЧ ЛТrТЧМСТ УКНvКХ 
ТМСТНКЧ χ vК ψ СКЦНК χ vК F ФКtКФМСКХКrТНКРТ sШЧХКr Ш’гКrШ qШ’sСТХТЛ, sШ’ЧР 
ТФФТРК ЛШ’ХТЧКНТ, вК’ЧТ Қ9,00+Қ8,00=37/қ=Қ8,5. QКвsТ ФКtКФМСКНКРТ rКqКЦХКr 
qШ’sСТХКвШtРКЧХТРТЧТ tusСuЧТsСТЧРТг uМСuЧ uХКrЧТ ЛТr бТХ rКЧРНК ФШ’rsКtТЛ Ш’tКЦКЧ. 
Masalan, yuqoridagi holatni qizil rangda ifodalaganman. Ana endi C va BF 

ФКtКФМСКХКrТРК вШгТХКНТРКЧ sШЧЧТ СТsШЛХКЧТsСТЧТ ФШ’rКвХТФ, Лu вОrНК СКЦ бuННТ 
yuqoridagi kabi avvalgi jadvaldan C va B hamda C va F katakchalaridagi sonlar 

Ш’гКrШ qШ’sСТХТЛ, sШ’ЧР ТФФТРК ЛШ’ХТЧКНТ: 3Қ,00+3қ,00=63,00/қ=3Қ,5 (sКrТq rКЧРНК). 
Jarayon xuddi mana shu taxlitda davom ettiriladi. 

HШsТХ ЛШ’ХРКЧ вКЧРТ УКНvКХНКРТ ОЧР ФТМСТФ sШЧЧТ qТНТrКЦТг. ψu вОrНК sСuЧНКв 
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son 8. Ushbu sШЧ χ vК D ШrКsТНК turТЛНТ, НОЦКФ χD ФШ’rТЧТsСТНК uХКrЧТ 
ЛТrХКsСtТrКЦТг vК вuqШrТНК ФШ’rsКtТХРКЧТНОФ СТsШЛХКsСНК НКvШЦ ОtКЦТг. QКвsТ 
ФКtКФХКrНКРТ rКqКЦХКr qШ’sСТХКвШtРКЧТЧТ uХКrЧТЧР rКЧРХКrТНКЧ ПКrqХКЛ, tusСuЧТЛ 
ШХТsСТЧРТг ЦuЦФТЧ ЛШ’ХКНТ. χ vК D ПТХШРОЧОtТk daraxtda yonma-yon joylashadi, 

uХКr УШвХКsСРКЧ sСШбЧТЧР uгuЧХТРТ Ш’гКrШ 4 РК tОЧР. ψu ФШ’rsКtФТМС вuqШrТНКРТ uХКr 
ШrКsТНКРТ ПКrqЧТ ТФФТРК ЛШ’ХТsС ШrqКХТ tШpТХКНТ: 8/қ=4. 

HШsТХ ЛШ’ХРКЧ usСЛu вКЧРТ УКНvКХНКРТ ОЧР ФТМСТФ sШЧЧТ ТгХКвЦТг, Лu вОrНК u 
Ққ,50 ЛШ’lib, BF va G orasida turibdi. Bu degani G filogenetik daraxtda BF ga 

qШ’sСЧТ sСШбНК УШвХКsСКНТ. HШsТХ qТХТЧКНТРКЧ УКНvКХНКРТ rКqКЦХКr СКЦ бuННТ 
вuqШrТНКРТ ФКЛТ СТsШЛХКЛ ЛШrТХКНТ, вК’ЧТ χD vК ψFG ШrКsТНКРТ rКqКЦЧТ tШpТsС 
uchun avvalgi jadvaldan AD va BF orasidagi raqam AD va G orasidagi raqamga 

qШ’sСТХТЛ, sШ’ЧР ТФФТРК ЛШ’ХТЧКНТ (qТгТХ rКЧРХТ ФКtКФМСКРК qКrКЧР). ψF vК G 
filogenetik daraxtda yonma-yon shoxlarda joylashadi deb aytdik. Ular joylashgan 

sСШбЧТЧР uгuЧХТРТ uХКr ШrКsТНКРТ ПКrqХТ sШЧЧТ ТФФТРК ЛШ’ХТsС orqali topiladi: 

12,50/2=6,25. Lekin chap tomondagi shoxda BF avvaldan bor edi, ularning 

shoxlari 0,5 ga teng ekanligini aytgan edik. Demak ushbu holatda 6,25 dan 0,5 ni 

КвrТЛ, КЧК uЧНКЧ sШ’ЧР СШsТХ ЛШ’ХРКЧ sШЧЧТ ФШ’rsКtКЦТг. ψu вОrНК ψF uМСuЧ 
umumiy hisoblangan shox G bilan umumiy hosil qilinayotgan shoxgacha 5,75 ga 

ПКrq qТХКНТ, вК’ЧТ sСuЧМСК uгuЧХТФНК ЛШ’ХКНТ. 
 

HШsТХ ЛШ’ХРКЧ usСЛu УКНvКХНКЧ ФШ’rТЧТЛ turТЛНТФТ ОЧР ФТМСТФ ФШ’rsКtФТМС χD 
vК ψFG ШrКsТНК turТЛНТ. DОЦКФ uХКrЧТ ЛТrХКsСtТrКЦТг vК ФШ’rsКtФТМСХКrЧi xuddi 

вuqШrТНКРТ ФКЛТ СТsШЛХКЛ tШpКЦТг. QКвsТ ФКtКФМСКХКr Ш’гКrШ qШ’sСТХКвШtРКЧХТРТЧТ 
ularning ranglariga qarab topib, tushunishingiz mumkin. Filogenetik jadvalda BFG 

vК χD sСШбХКrТ uЦuЦТв sСШбНК УШвХКsСКНТ. UЦuЦТв sСШбРКМСК ЛШ’ХРКЧ ЦКsШПКЧТ 
uХКrЧТЧР Ш’гКrШ ПКrqТЧТ ТФФТРК ЛШ’ХТsС ШrqКХТ tШpТХКНТ: Қ5,80/қ=7,90. LОФТЧ ЛТr 
ЧКrsКРК О’tТЛШr ЛОrТsС ХШгТЦФТ, χD sСШбХКrЧТЧР uгuЧХТРТ 4,0 ОФКЧХТРТЧТ вuqШrТНК 
aytgan edik, yoki BFG shoxlarining umumiy uzunligi 6,25 ekanligini ham aytgan 

edik. Shundan kelib chiqqan holda AD va BFG umumiy shoxga mos ravishda 3,90 

(7,90-4,00=3,90) va 1,65 (7,90-6,25=1,65) uzunlikdagi shox orqali birlashadi. 

ВuqШrТНК СШsТХ ЛШ’ХРКЧ УКНvКХНКРТ ОЧР ФТМСТФ sШЧ χDψFG vК ω ШrКsТНК 
joylashgan. Demak ushbu ikki kataklarni xuddi yuqoridagi usulda birlashtiramiz. 

FТХШРОЧОtТФ НКrКбt sСШбТЧТ СКЦ вuqШrТНК ФШ’rsКtТХРКЧТНОФ qurКЦТг. 
E’tТЛШr ЛОrsКЧРТг УКНvКХНК ПКqКtРТЧК ЛТr НШЧК rКqКЦ qШХНТ, Лu χDψFGω vК E 

ШrКsТНКРТ rКqКЦ, НОЦКФ E usСЛu ПТХШРОЧОtТФ НКrКбtНК ШбТrРТ ЛШ’ХТЛ χDψFGω 
sСШбХКrТРК qШ’sСТХКНТ. UХКrЧТЧР ШrКsТНКРТ rКqКЦЧТ ТФФТРК ЛШ’ХТsС ШrqКХТ sСШбХКrЧТЧР 
uzunligini topiladi. Shox uzunligi ADBFGC shoxlari uchun tadbiq qilishda 

вuqШrТНК ФШ’rsКtТХРКЧ usuХ qШ’ХХКЧТХКНТ. 
MКЧК sСuЧНКв qТХТЛ UPGMχ usuХТ ШrqКХТ ПТХШРОЧОtТФ НКrКбt qurТsС Ш’г 

nihoyasiga yetdi. χЧК ОЧНТ СКrПХКr Ш’rЧТРК ШrРКЧТгЦХКrЧТРЧ ЧШЦТЧТ вШгТЛ МСТqsКФ, 
ПТХШРОЧОtТФ НКrКбtТЦТг tКввШr ЛШ’ХКНТ. 

FТХШРОЧОtТФ НКrКбtРК О’tТЛШr ЛОrsКЧРТг ШНКЦ vК ЦКвЦuЧ ЛТr sСШбНК turТЛНТ, 
uЧНКЧ ФОвТЧ uХКrРК ОЧР вКqТЧ СШХКtНК Тt qШ’sСТХКНТ. OНКЦ, ЦКвЦuЧ, Тt 
sutemizuvchilar sinfiga kirgani bois filogenetik daraxtda bir klada (shox) da 

УШвХКsСРКЧТЧТ ФШ’rТsС ЦuЦФТЧ. UЧТЧР ШХНТНКРТ ФХКНКНК tШvuq vК tШsСЛКqК 
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УШвХКsСРКЧ, НОЦКФ uХКr Ш’гКrШ qШ’sСЧТ, вК’ЧТ qusСХКr vК suНrКХТЛ вuruvМСТХКr sТЧПТ 
Ш’гКrШ uЦuЦТв КУНШНРК ОРК ОФКЧХТРТ ФШ’rТЧТЛ turКНТ. SutОЦТгuvМСТХКr УШвХКsСРКЧ 
ФХКНК СКЦНК qusСХКr vК suНrКХТЛ вuruvМСТХКr sТЧПТ УШвХКsСРКЧ ФХКНК Ш’гКrШ ЛТrХКsСТЛ 
baliqlar sinfi vakillari bilan umumiy ajdodga ega ekanligini namoyon qilmoqda. 

Demak umumiy ajdod ikkiga ajraladi, bir tarmoqdan baliqlar, ikkinchi tarmoqdan 

esa sutemizuvchilar, qushlar va sudralib yuruvchilarning umumiy ajdodi 

rivojlanadi, keyinchalik esa ikkinchi kladaning umumiy ajdodi divergensiya qiladi, 

вК’ЧТ ТФФТРК КУrКХКНТ. 
Umumiy holatda esa umurtqalilar kladasi umurtqasizlar (bizning filogenetik 

daraxtda – tunlam misolida) bilan umumiy ajdodga ega hisoblanadi. Mana shu 

tarzda filogenetik daraxtni tahlil qilish mumkin. UPGMA usuli avval boshda 

КвtРКЧТЦТгНОФ ПТХШРОЧОtТФ НКrКбt qurТsСЧТЧР ОЧР sШННК ФШ’rТЧТsСТ ЛШ’ХТЛ, uЧТЧР 
qКtШr ФКЦМСТХТФХКrТ ЦКvУuН. UsСЛu ЦОtШН ШrqКХТ СТsШЛХКsСНК ЛК’гКЧ ШrРКЧТгЦХКr 
filogenetik daraxtda begona shoxlarda joylashib qoladi. Hozirgi kundagi eng 

zamonaviy hisoblangan Maximum-likelihood, Bayesian inference kabi usullar esa 

ЛuЧНКв ФКЦМСТХТФХКrЧТ Ш’zida bartaraf etganligi bilan ajralib turadi.  

 

Nazorat uchun savollar 

1. Filogenetika nima? 

2. Filogenetik daraxtlarning tiplari 

3. Zamonoviy bioinformatsion dasturlar (Clustal W2, T-Coffee) 

 

6-mavzu. Biologik makromolekulalarni vizualizatsiyalashtirishning 

zamonaviy usullari 

REJA 

6.1 Fazoviy strukturani vizualizatsiyalashning asosiy principlari va 

biologik makromolekulalarning fazoviy tuzilishi 

6.қ MОЦЛrКЧКХКrЧТ rОМОptШrХТФ ПuЧФМТвКsТЧТ ШދrРКЧТsС vК вКЧРТ 
nanobiotexnologiyalar yaratish. 

6.3 Tuzilmalarni va PDB fayllarini qidirish. 

6.1 Fazoviy strukturani vizualizatsiyalashning asosiy principlari va 
biomolekulalarning fazoviy tuzilishi. XX asr biologiyasining rivojlanishida 

biologik makromolekulalarning atomlargacha fazoviy tuzilishini yaratishga imkon 

beradigan fizik usullarning rolini haddan tashqari baholash qiyin. Turli xil usullar 

tufayli - allaqachon mavjud bo'lgan "klassik" rentgen nurlanishining tarqalishi va 

NMR tahlilidan tortib, atom kuchini mikroskopi kabi "so'nggi" usullargacha - 

oqsillar va nuklein kislotalarning fazoviy tuzilishi, shuningdek (balki, odatda) 

odatda juda ko'p ma'lumotlar to'plangan. Muhim biologik rol o'ynaydigan turli xil 

birikmalar bilan komplekslar. Biomolekulalarning fazoviy tuzilishini o'rganish 

nafaqat hayot jarayonlarining molekulyar mexanikasini yaxshiroq tushunish, balki 

kerakli biologik xususiyatlarga ega yangi birikmalar hosil qilish imkonini beradi. 

Fizik usullarning rivojlanishi bilan bir qatorda - ba'zi molekulalar uchun fazoviy 

tuzilmalarni olish hali ham juda mashaqqatli jarayondir - olingan ma'lumotlarni 
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tahlil qilishning kompyuter va matematik usullari ishlab chiqilmoqda. Sekanslar 

bilan ishlash usullaridan farqli o'laroq, fazoviy tuzilmalar bilan ishlash hisoblash 

nuqtai nazaridan ham, natijalarni sharhlash algoritmlari nuqtai nazaridan ham 

murakkabroq. 

Biologik molekulalarning fazoviy tuzilishini tavsiflash uchun eng keng 

tarqalgan fayl formati PDB formatidir. PDB fayli pdb kengaytmasi bo'lgan oddiy 

matnli fayldir, garchi boshqa kengaytmalarni ishlatsa bo'ladi. 

Biologik makromolekulalar tuzilishi to'g'risidagi ma'lumotlarning markaziy 

ombori (arxivi) rcsb.org saytida joylashgan Protein Ma'lumotlar Banki. Bundan 

tashqari, siz ushbu ma'lumotlarga tanish bo'lgan NCBI veb-saytidan kirishingiz va 

qidirishingiz mumkin (Strukturani qidirish bo'limi). 

Protein Ma'lumotlar Bankidagi har bir tuzilma uchun noyob identifikator 

uning PDB identifikatoridir. Ushbu identifikator to'rtta belgidan iborat bo'lib, 

ularning birinchisi odatda raqamdir; PDB ID-dagi harflar odatda katta harf bilan 

yoziladi, lekin bu holda ko'pchilik dasturlar katta-kichiklikni hisobga olmaydilar. 

PDB ID raqamiga misollar: 4L9K, 1BTI, 2R33. 

NCBIda  qidiruv 

NCBI xizmatidan foydalanib, gemoglobin tarkibini toping. 

 

 
Tuzilish qismida qidiruv natijalari ro'yxati tuzilmalarning rasmlarini o'z ichiga 

oladi. Qidiruv natijalarining birinchisini oching. 
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6.2 PDV saytida qidirish 

Strukturani PDB formatida yuklab olish uchun ochiladigan ro'yxatda Format - 

PDB-ni tanlab, "Yuklab olish" tugmasini bosing. Biroq, PDB saytidan strukturaviy 

faylni olish afzalroqdir: 

rcsb.org  

1. PDB veb-saytida kalit so'zlar bo'yicha (strukturaviy) tuzilmalarni topishga 

imkon beradigan qidirish satri mavjud. "Gemoglobin" ni qidirib toping. Siz 

topilgan tuzilmalar ro'yxati NCBI veb-saytidagi ma'lumotlardan farq qilishi 

mumkin. Izlash natijalari sahifasida shaxsiy yorliqlar, havolalar va interfeys 

elementlarining maqsadini o'rganing. 

2. Natijalar ro'yxatidan birinchi yozuvni oching. Tuzilish to'g'risidagi 

ma'lumotlar bir nechta yorliqlarga bo'linadi. Tuzilma xulosasi va ketma-ketlik 

yorliqlarining tarkibini ko'rib chiqing. 2-sonli xavfsizlik savoliga javob bering. 

3. Tarkibiy faylni mahalliy kompyuterga yuklab olish uchun fayllarni yuklab 

olish - PDB formatini bosing. 
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PDB fayli bu "pdb" kengaytmali oddiy matnli fayl. Qoidaga ko'ra, bunday 

fayllar bilan ishlash maxsus dasturlar – ФШދгНКЧ ФОМСТrТsС вШФТ "бКtШРК вШދХ 
qoymaslik" yordamida amalga oshiriladi. Biroq, ba'zi hollarda, tuzilish faylini 

matn rejimida tahrirlash imkoniyati mavjud. Bunga quyidagi bir nechta vazifalar 

bag'ishlangan. 

4. Yuklangan PDB faylini matn muharririda oching. Ushbu tuzilish ikkita 

protein molekulasini (zanjirlarini) o'z ichiga oladi, ularning har biri gem 

molekulasi bilan bog'liq. Fayl bo'limlarini ko'rib chiqing. 3-sonli xavfsizlik 

savoliga javob bering. 

5. Gem molekulalaridan birining tuzilishini tavsiflovchi chiziqlarni toping. 

Unda nechta atom bor? Gem molekulasini o'z ichiga olgan PDB faylini yarating. 

Buning eng oson usuli - kerakli satrlardan tashqari barcha satrlarni o'chirish va 

faylni saqlash. 

 6 JSmol xizmatidan foydalangan holda tuzilmalarni ko'rish 

Bu molekulalarning fazoviy tuzilishini tahlil qilishning eng oddiy usullaridan 

biridir. Bu rcsb.org saytining sahifa tuzilishining "3D View" yorlig'I betida 

ishlatiladi. Ushbu usul kompyuterga maxsus dasturlarni o'rnatishni talab qilmaydi, 

shuning uchun Internetga ulangan deyarli har qanday qurilma va nisbatan 

ishlaydigan veb-brauzer bilan ishlash mumkin. Tuzilmalarni ko'rish uchun 

Javascript dasturi yordamida veb-sahifada molekulalarni ko'rsatadigan JSmol veb-

servisidan foydalaniladi. JSmol molekulalarning fazoviy tuzilishini aks ettirish va 

tahlil qilish nuqtai nazaridan juda boy funktsional xususiyatga ega. Ushbu 

xizmatning noqulayligi dasturning past tezligidir. BashSU biologiya fakultetining 

JSmol serveri joylashgan 

ɫɨɮɬ.ɛɢɨɭɮɚ.ɪɮ/ɦɨɥɟɤɭɥɵ 

7. Yuqoridagi manzilga o'ting va sahifani ko'ring. Sahifaning chap tomonida 

strukturani ko'rsatish maydoni ko'rsatilgan. Bunga qo'shimcha ravishda, ko'plab 

shunga o'xshash xizmatlarda bo'lgani kabi, sahifada strukturani namoyish qilish 

uchun boshqarish elementlari mavjud. Ular ma'lum harakatlarni soddalashtirish 

uchun mo'ljallangan; ammo, ularning tanlovi standart bo'lmaganligi sababli, ushbu 

qo'llanmada ulardan foydalanish tavsiflanmaydi. Ko'proq yoki kamroq standart 

boshqaruv - bu kontekst menyusi va universal usul bu konsol matn buyruqlaridan 

foydalanish. 

Harakat  
Kontekst menyusi 

elementlari 
Konsol buyrug'i 
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Konsol ochilishi Console - 

Faylni oching File – Load – OpОЧ ХШМКХ ПТХО, Ɉɛɡɨɪ, (ɜɵɛɪɚɬɶ 
ɮɚɣɥ), LШКН 

ɂɥɢ ɩɪɨɫɬɨ ɩɟɪɟɬɚɳɢɬɶ ɮɚɣɥ ɧɚ ɨɛɥɚɫɬɶ 
ɩɪɨɫɦɨɬɪɚ 

Ma'lum PDB identifikatori bilan strukturani 

ochish (masalan, 1ABC) 
load =1abc 

SMILES formatidagi molekulaning kashf 

qilinishi (masalan, suv) 
load:smiles: HOH 

Fon ranginin tanlang 
Select – Color – 

Background – White 

color background 

white 

Tanlangan atomlarni 

rangli halqa bilan 

ko'rsating 

Select – Selection 

halos 

set display  

selected 

Uglerod atomlarini 

ajratib ko'rsatish 

Select – Element – 

Carbon 
select carbon 

Getero atomlarni 

tanlang 
Select – Hetero –  

All PDB HETATM 
select hetero 

Alpha 

spiralinitanlang 
- select helix 

Beta-betlarni tanlang - select sheet 

Teskari tanlov Select – Invert 

selection 

Select not  

selected 

Bekor qilish Select – None select none 

Quyidagi buyruqlar faqat tanlangan atomlarga nisbatan qo'llaniladi 
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Atom rangini 

o'zgartiring 
Color – Atoms – Red color red 

Atomning standart 

ranglari 
Color – Atoms – By 

scheme – Element 

(CPK)  

color cpk 

Halqasimon  modeli Style – Atoms – 25% 

van der Waals; Style 

– Bonds – 0.15 A 

spacefill 100;  

wireframe 40 

Simli modeli Style – Atoms – Off;  

Style – Bonds – On 

spacefill off;  

wireframe 20 

Van der Waals radiusi Style – Atoms –  

100% van der Waals 
spacefill 

Ikkilamchi tasma 

tuzilmalari 

Style – Structures – 

Cartoon 
cartoons 

Tasmalar 

ko'rsatilmasin 

Style – Structures – 

Off 
cartoons off 

Tasma rangini 

o'zgartiring 

Color – Structures – 

Cartoon – Red 
color cartoons red 

Ipning standart 

ranglari 

Color – Structures – 

Cartoon – By scheme 

– Secondary structure 

- 

Tanlash rejimida sichqonchaning harakatlari 

Tarkibning aylanishi Sichqonchaning chap 

tugmachasini bosing va torting 

(LMB) 

Miqyos G'ildirak 

Kontekst menyusini ochish O'ng tugma (RMB) yoki Ctrl + 
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LMB 

A va B atomlari orasidagi masofani 

aniqlash 

A atom uchun 2 x LKM, B atom 

uchun 2 x LKM 

AB va BC aloqalari orasidagi 

valentlik burchagini aniqlash 

A atomida 2 x LKM, LKM 

yoqilgan 

AB va CD aloqalari orasidagi burilish 

burchagini aniqlash miloddan avvalgi 

rishtalar atrofida 

atom B, har bir atom uchun 2 x 

LMC 

O'lchovlarni bajarish A atomiga 2 x LKM, 

8. Gem tuzilishini o'z ichiga olgan faylni ko'rish uchun yuklab oling. 

Qulaylik uchun siz tanlangan atomlar atrofida rangli plyonkali displeyni yoqishingiz mumkin (set display 

selected). Konsol buyruqlari (quyida keltirilgan) yoki kontekst menyusidan foydalanib (tegishli elementlarni 

o'zingiz toping), atom ranglarini to'g'ri namoyish qilishni IBS sxemasiga muvofiq o'rnating. 

select all; color cpk; select none  

 

Bo'sh joyni bosish Bo'sh joyni bosish 

Atom (yoki monomer, Atom (yoki monomer, 

Agar atomlar ko'rsatilmasa) Agar atomlar ko'rsatilmasa) 

Tuzilmani ikki marta bosing. Monomerni 

tanlash (yoki agar atomlar ko'rsatilmagan 

bo'lsa). 

Tuzilmani ikki marta bosing. Monomerni 

tanlash (yoki agar atomlar ko'rsatilmagan 

bo'lsa). 

Tuzilmaning qismini tanlash uchun chap 

tugmani bosing 

Tuzilmaning qismini tanlash uchun chap 

tugmani bosing 

Sichqonchani o'ng tugmachasi bilan aylantiring Sichqonchani o'ng tugmachasi bilan aylantiring 

O'rta tugmachani bosing O'rta tugmachani bosing 

ekranning tekisligida ekranning tekisligida 

Sichqonchaning o'ng tugmachasini bosing va 

"Shift" ekranning tekisligida aylantiring 

Sichqonchaning o'ng tugmachasini bosing va 

"Shift" ekranning tekisligida aylantiring 

displey rejimi 
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15. Ko'rsatish uslubi dialog oynasini ko'rib chiqing. Bu molekulalarning 

displey rejimini o'zgartirishga mo'ljallangan. Ushbu oynani kontekst menyusidagi 

tegishli element yordamida ochish mumkin. 

E'tibor bering: agar siz strukturaning biron bir qismini oldindan tanlasangiz 

("sariqni ajratib ko'rsatish"), displey uslubi oynasida kiritilgan o'zgarishlar faqat 

molekulalarning tanlangan qismiga nisbatan qo'llaniladi. Agar strukturaning biron 

bir qismi tanlanmasa, o'zgarishlar butun tuzilishga qo'llaniladi. 

Ko'pincha suv molekulalari biologik makromolekulalar tarkibiga kiradi. 

Ko'rishni qulayroq qilish uchun ularni Scripts – Visualization – Show / Hide 

waters. menyusi yordamida yashirishingiz mumkin. 

Gemni van der Waals atom radiusi rejimida ko'rsating: gemni tanlang, 

kontekst menyusida Displey uslubini tanlang, Atom yorlig'ida SRK-ni tanlang; 

atom ranglarini to'g'ri aks ettirishi uchun Rang parametrini By elementiga o'rnatish 

kerak. OK-ni bosib, dialog oynasini yoping. 

Globinni ikkinchi darajali tuzilmalar sifatida ko'rsatish ("Schematic." rejim): 

globinni tanlang, kontekst menyusida Displey uslubini tanlang, Atom yorlig'ida 

Off-ni tanlang; Protein - Schematic. yorlig'ida. 

Bekor qilish Ishning natijalarini ko'rsatadigan chizma yarating. 

Foydalanuvchi bilan ishlash 

Қ6. TrТpsТЧ ТЧСТЛТtörüЧНКФТ НТsuХПТН КХШqКХКrТЧТЧР tuгТХТsСТЧТ tКСХТХ qТХТЧР (PDψ 
ID 2R33). Tegishli tuzilish faylini yuklab olishingiz kerak. Yuklab olingan faylni 

DS Viewer-da oching. 

Agar kerak bo'lsa, oqsilni ikkilamchi tuzilmalar ko'rinishida o'rnating (odatda 

bu rejim sukut bo'yicha yoqilgan bo'lsa ham). 

17. Show ketma-ketligini ko'rsatish kontekst menyusi yordamida 

aminokislotalar ketma-ketligini (ya'ni oqsilning asosiy tuzilishi) namoyish qilishni 

yoqing. 

Boshlang'ich struktura oynaning pastki qismida ko'rsatiladi. Ushbu qismning 

standart hajmi odatda ortiqcha; yuqori chegarani tortib, uni 

kamaytirishingiz mumkin. 

Agar bir vaqtning o'zida bir nechta fayl DS Viewer-da 

ochilsa, ular umumiy oynada ko'rsatiladi, lekin alohida 

yorliqlarda (siz ularni oynaning yuqori qismida ko'rishingiz 

mumkin). Sekanslar yorliqlarda ham ko'rsatiladi; tuzilmalar va ketma-ketliklar 

yorliqlarini almashtirishda tartibsizliklar yuzaga kelishi mumkin bo'lgan mustaqil 

ravishda sodir bo'ladi. Shuning uchun, agar siz bir nechta fayllarning ketma-ketligi 

bilan ishlasangiz, tuzilish va ketma-ketlik bir xil faylga tegishli yoki yo'qligini 

diqqat bilan kuzatib boring. 

6.3 Membranalarni receptorlik funkciyasini oދrganish va yangi 
nanobiotexnologiyalar yaratish. 

HuУКвrК ЦОЦЛrКЧКХКrТЧТ rОМОptШrХТФ ПuЧФМТвКsТЧТ ШދrРКЧТsСНК, trКЧs- 

ЦОЦЛrКЧКХТФ ШqsТХХКr (uХКrЧТ GPωR НОЛ СКЦ КtКХКНТ) ЧТ ШދrРКЧТsС КХШqТНК ТstТqbolli 

hisoblanadi. Bu, ishlab - chiqariladigan dorivor moddalarni uchdan bir qismi, 

hujayraga faqat GPCR - oqsil - rОМОptШrХКr ЛТХКЧ ШދгКrШ ЦuЧШsКЛКtРК ФОХТsСТsСХКrТ 
ЛТХКЧ ЛШРދХТq. SСuЧТЧР uМСuЧ ФШދpХКЛ НШrТvШr ЦШННКХКrЧТ sКЦКrКНШrХТРТ, uХКrЧТ 
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hujayra membrКЧКsТНК ХШФКХТгКМТвК ЛШދХРКЧ GPωR ШqsТХХКr ЛТХКЧ ЛШРދХКЧК ШХТsСХКrТ 
ЛТХКЧ ЛШРދХТq. 

Yaratilgan dorivor moddalarni receptor - oqsillar - GPCR bilan 

ЛШРދХКЧТsСХКrТЧТ qКЧНКв tК`ЦТЧХКsС ЦuЦФТЧ? ψШsСТНК, Лu ЦuКЦЦШЧТ вОМСТsС 
uЧМСКХТФ ФКttК ЦuКЦЦШХТФ ЛШދХТЛ ФШދrТnmadi. Chunki, dorivor moddalar ligand 

vКгТПКsТЧТ ЛКУКrКНТХКr, КsШsТв ЦuКЦЦШ uХКr ЛТХКЧ rОМОptШrХКrНК ЛШދХРКЧ ХТРКЧНХКrЧТ 
tКЧТsС “uМСКstФКХКrТ” ШrКХТРދТНКРТ ЛШРދХКЧТsСЧТ tКsСФТХ qТХТsСНКЧ ТЛШrКtНОФ tuвuХКНТ. 
Buning uchun, oqsil - receptorni fazoviy strukturasini bilish shart. Ammo, oqsil - 

rОМОptШrХКrЧТ ФШЧПТРurКМТвКsТЧТ ШދrРКЧТsС УuНК qТвТЧ vК ЧКtТУКsТг ЛШދХТЛ МСТqНТ: 
hujayra membranasidan transmembranali oqsil - receptorlar ajratib olingandan 

ФОвТЧrШq, uХКr ШދгХКrТЧТ ПКгШvТв struФturКХКrТЧТ ШދгРКrtТrТЛ вubordilar. Uchlamchi 

struФturКХКrТЧТ КЧТqХКsС ЦuЦФТЧ ЛШދХРКЧ, ШqsТХ - receptorni fazoviy 

ФШЧПТРurКМТвКsТЧТ КЧТqХКsСНК uМСrКвНТРКЧ ЦuКЦЦШХКrЧТ вОМСТsСЧТ ЛШsСqК вШދХТ 
bormi? Bu savolga javob AQSh ni Djordjiya shtatidagi Texnologiya institutining 

biologik sistemalar laboratoriyasida topildi. Djefri Skolnik boshchiligida 

ТsСХКвНТРКЧ ЛТr РuruС tКНqТqШtМСТХКr, ФШЦp’вutОrНКЧ ПШвНКХКЧТЛ, ШqsТХ - receptorni 

ЦШНОХТЧТ вКrКtНТХКr. ψuЧТЧР uМСuЧ ШХТЦХКrЧТ ШދгХКrТ қ004 вТХНК ЦКбsus ФШЦp’вutОr 
Dasturi TASSER dan foydalanildi. 

Nazorat uchun savollar 

1. Biomolekulalarning fazoviy tuzilishini o`rganish qanday imkoniyatlarni 

beradi? 

2. PDB qanday dastur? 

3. Membranalarni retseptor funktsiyalarni o`rganish nima uchun zarur? 

 

 

7-mavzu. Oqsillarning strukturasi va xususiyatlarini in silico sharoitida 

oދrganish 

REJA 

7.Қ OqsТХ struФturКsТЧТ ШХНТЧНКЧ КвtТsС vК ШދrРКЧТsС ЛШދвТМСК гКЦШЧКvТв 
yondashuvlar 

7.2 Ramachandra xaritasi 

7.1 Oqsil strukturasini oldindan aytish va oދrganish boދyicha zamonaviy 
yondashuvlar.  

Bir tomondan biokimyo va molekulyar biologiya usullari, ikkinchi tomondan 

kompyuter texnologiyalari rivojlanishi bilan biologiya fanida – in silico tirik 

tizimlarni o'rganishga alohida yondashuv shakllandi. Ushbu yondashuv 

kompyuterlar yordamida biologik tizimlarni o'rganishni o'z ichiga oladi, ya'ni. tirik 

tizimlarni ular to'g'risidagi ma'lumotlar to'plami sifatida ko'rib chiqadi. In silico 

yondashuvini tatbiq etadigan biologik fanlardan biri bu bioinformatika. 

Bioinformatika mavzusi biologik makromolekulalar tuzilishi to'g'risidagi 

ma'lumotlarni qayta ishlash algoritmlari hisoblanadi. Bioinformatika ob'ekti 

nuklein kislotalar va oqsillar, biologik makromolekulalar bo'lib, ularning tuzilishi 

tirik organizmlar va ularning qismlarining xususiyatlarini tubdan belgilaydi. 

Biologik makromolekulalarning birlamchi tuzilishi va ularning fazoviy tuzilishini 

o'rganadigan tarkibiy tahlil usullari to'g'risida ma'lumot olishga imkon beradigan 
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sekvestr texnologiyalari rivojlanishi bilan tegishli hajmdagi ma'lumotlarni qayta 

ishlash zarurati tug'ildi. Zamonaviy bioinformatikada biologik ma'lumotlar bilan 

ishlash uchun juda ko'p maxsus usullar mavjud; shu bilan birga, biomolekulalarni 

matematik tahlil qilish uchun yangi usullar, yondashuvlar va algoritmlarni doimiy 

ravishda izlash ishlari olib borilmoqda. 

Tarkibni qidirish va taqqoslash. Biologik makromolekulalarning birlamchi 

tuzilishi bilan ishlash, ya'ni nukleotid yoki aminokislotalar ketma-ketligi - bu 

bioinformatikaning eng keng tarqalgan vazifasidir. Bu, birinchi navbatda, 

biokimyo va molekulyar biologiyaning hozirgi rivojlanish bosqichida nuklein 

kislotalari va oqsillarning birlamchi tuzilishi to'g'risida ma'lumot olishning nisbiy 

qulayligi bilan osonlashadi. Tirik organizmlarni tasniflashning zamonaviy usullari 

nuklein kislotalari ketma-ketligini taqqoslashga asoslangan va ko'plab gomologik 

oqsillar ketma-ketligini tahlil qilish molekulaning tarkibiy va funktsional 

xususiyatlari to'g'risida ma'lumot beradi. 

Oqsillar va nuklein kislotalarning ketma-ketligi juda oson matn sifatida 

yozilishi mumkin, chunki ikkalasi ham chiziqli, ya'ni ular dallanmaydi. Birlamchi 

struktura monomerlarning ketma-ketligi sifatida tavsiflanadi: oqsillar uchun N-

terminaldan C-terminalgacha bo'lgan yo'nalishda; nuklein kislotalar uchun, 5'-

uchdan 3-gacha. Tartiblar ingliz alifbosi harflarida bitta harfli notada yoziladi. 

 

 
Bitta harfli aminokislotalar qoldiqlari 
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Nukleotid qoldiqlarining bitta harfli belgilari 

Biologik ketma-ketlikni qayd etish uchun Fasta formatidan foydalaniladi - 

matn maxsus tarzda belgilanadi. Har bir ketma-ketlikdan oldin ">" belgisi va 

ketma-ketlik nomini kiritish mumkin. Sarlavha alohida satrni egallaydi; chiziq 

uzilishidan keyin ketma-ketlik yoziladi. Bir nechta ketma-ketlikni o'z ichiga olgan 

matnli fayl (yoki kiritish maydoni) "multi-fasta" atamasi bilan ko'rsatilgan. Agar 

fayl yoki kiritish maydonida faqat bitta ketma-ketlik bo'lsa, unda sarlavha 

bo'lmasligi mumkin. 

Ularning organizmlarni tasniflash uchun ma'lumot manbai sifatida 

foydalanishni osonlashtiradigan molekulyar ketma-ketlikning ajoyib xususiyati 

ularning o'xshashligini miqdoriy baholash imkoniyati. Tizimlarning o'xshashligini 

КЧТqХКsС uМСuЧ tuРދrТ qШ'ХХКЧТХКНТ - ketma-ketliklarni ketma-ketlik bilan tartibga 

solish, belgilar tartibini shunday tutish kerakki, ular eng ko'p pozitsiyalarda 

tasodifga вШФТ ЦШЧШЦОrХКrЧТЧР Ш'бsСКsСХТРТРК ОrТsСКНТХКr. TuРދrТ ФОtЦК-

ketliklarning qismlarini bir-biriga nisbatan siljitish va ketma-ketlikdagi 

bo'shliqlarni qo'shish orqali amalga oshiriladi. 

Biomolekulalarning ketma-ketligini o'lchashda monomerlarning fizik-

kimyoviy xususiyatlarini hisobga olish kerak. 

O'ngdagi baravarida ko'proq aminokislotali bir xillikni o'z ichiga oladi, ammo 

МСКpНКРТ tuРދrТsТНКРТ ШХТРШpОptТНХКr ПТгТФ-kimyoviy xususiyatlariga ko'proq 

o'xshash. 

Uchrashuvlarni yoki turli xil monomerlarning nomutanosib baholanishi uchun 

ma'lum tuzilishga ega bo'lgan gomologik molekulalaridagi aminokislotalar yoki 

nukleotidlarning almashinuvi statistikasi asosida almashtirish matritsalari 

qo'llaniladi. Belgilarning kesishish joylaridagi raqamlar bitta molekulada qancha 

vaqt bitta monomerning boshqasi bilan almashtirilishini ko'rsatadi, ya'ni bu 

ЦШЧШЦОrХКrЧТЧР tuРދrТsТНК ЛТr-ЛТrТРК qКЧМСКХТФ ЦШs ФОХТsСТ tuРދrТХКЧКвШtРКЧ 
molekulalarning o'xshashligini ko'rsatadi. 

Agar tuРދrТХТФНК ЛuгuХТsС mavjud bo'lsa, ular ham ko'rib chiqilishi kerak. 

Shubhasiz, buzulishlar molekulalardagi farqning belgisidir, shuning uchun 

ЛuгuХТsСХКrЧТЧР ЦКvУuНХТРТ tuРދrТХКЧТsС ЛКХТЧТ pКsКвtТrТsСТ ФОrКФ. TuРދrТХКsС 
hisobidan buzulishlarni hisobga olish uchun olingan qiymat o'chirish uchun jarima 

(buzilishning jarimasi) deb nomlanadi - gap jarima. Bir nechta pozitsiyalarni 
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egallagan ketma-ketlikdagi uzoq tanaffuslar to'liq ravishda baholanadi - tanaffuslar 

bir hil molekulalarning biridagi mutatsiyalar deb talqin qilinganligi sababli, uzoq 

tanaffus bir vaqtning o'zida bir nechta monomerlarga ta'sir qiladigan bitta 

mutatsiya deb hisoblanadi. Buning uchun "kashfiyotlar" va "davomli" tanaffuslar 

uМСuЧ КХШСТНК УКrТЦКХКr qШ'ХХКЧТХКНТ. JКrТЦКХКr, qШТНК tКrТqКsТНК, tuРދrТХКЧКНТРКЧ 
ketma-ketliklar, ma'lum bir algoritm va amaldagi amaliyotning xususiyatlaridan 

kelib chiqqan holda tanlanadi. 

O'chirish uchun jarimalarni hisoblash, agar buzilshni ochish uchun jarima 10 

bo'lsa, davom etish uchun - 1. 

JuПt tuРދrТХКЧТsС uМСuЧ, вК'ЧТ. UsСЛu ФОtЦК-ketliklarning o'xshashligini 

baholash, dinamik dasturlash algoritmining turli xil modifikatsiyalari (Needleman-

Wunsch algoritmi, Smit-Vaterman algoritmi va boshqalar) berilgan bo'lib, ular 

berilgan ketma-ketliklar uchun almashtirish matritsasi va buzulishlar uchun 

УКгШХКr, ОЧР ФКttК ЛКХХ ЛТХКЧ tuРދrТХКnish imkonini beradi. Tizimli ketma-ketliklar 

sonining ko'payishi bilan dinamik dasturlash algoritmining hisoblash murakkabligi 

(va talab qilinadigan vaqt) qabul qilinishi mumkin bo'lmagan qiymatlarga 

ФШ'tКrТХКНТ, sСuЧТЧР uМСuЧ ЛТr ЧОМСtК tuРދrТХКЧТsС uМСun, ya'ni. uch yoki undan ortiq 

ketma-ФОtХТФЧТ ЛТr vКqtЧТЧР Ш'гТНК tuРދrТХКЦШq - boshqalar deb nomlangan narsalar 

ishlatiladi evristik algoritmlar (Clustal, Muskul va boshqalar). Va nihoyat, ketma-

ketliklar bilan ishlash uchun algoritmlarning mutlaqo maxsus guruhi bu 

ma'lumotlar banki uchun qidiruv algoritmlari bo'lib, ular orasida eng taniqli 

BLAST algoritmi mavjud. 

Ketma-ketlikni  qidirish 

7.1. Biologiyada ma'lumotni topishning markaziy manbalaridan biri bu AQSh 

Milliy Biotexnologik Axborot Markazining portali: 

ncbi.nlm.nih.gov 

Veb-brauzerda ko'rsatilgan manzilga o'ting. 

Ushbu manba turli xil biologik ma'lumotlarni tahlil qilish vositalarining ulkan 

to'plamidir, ba'zida o'nlab ixtisoslashtirilgan dasturlarni almashtirishga qodir - buni 

keyingi ish paytida ham bilib olasiz. Shunga qaramay, asosiy sahifada siz yagona 

qidirish qatorini ko'rasiz - biologik ma'lumotlar bilan ishlashning birinchi bosqichi 

maxsus ma'lumotlar bazalari va ma'lumotlar banklarida ma'lumotlarni qidirishdir. 

Ushbu asarda ko'rib chiqilgan qidiruv turi deb nomlangan kalit so'z izlash: tizim 

biz kiritgan so'zlarni o'z ichiga olgan ma'lumotlar bazasi yozuvlarini qidiradi. 
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Ochiladigan ro'yxat sizga kerakli turdagi ma'lumotlar bazasini tanlashga 

imkon beradi (masalan, Protein - oqsillar ketma-ketligini qidirish uchun, Nukleotid 

- nuklein kislotalar, Struktur - biomolekulalarning fazoviy tuzilishi, Pubmed - 

ilmiy nashrlarni qidirish). 

Kalit sozlarni qidirish 

7.2. Gemoglobin oqsiliga tegishli yozuvlarni toping. Buning uchun 

ochiladigan ro'yxatdagi Protein qismini tanlang, kirish maydoniga Gemoglobinni 

kiriting va Search yoki Enter ni bosing. Natijada, ushbu so'zni o'z ichiga olgan 

barcha yozuvlarga havolalar ekranda ko'rinadi. 

7.3. Natijalar ro'yxatidagi birinchi yozuvning havolasini bosing. Yozuv 

ketma-ketlik to'g'risidagi ma'lumotlarni o'z ichiga olgan katta harflar bilan 

ko'rsatilgan maydonlardan iborat. Quyida ba'zi maydonlar tavsifi berilgan. 

PRI – primate sequences Primatlar 

ROD – rodent sequences Kemiruvchilar 

MAM – other 

mammalian sequences 

Boshqa sutemizuvchilar 

VRT – other vertebrate 

sequences 

Boshqa umurtqali hayvonlar 

INV – invertebrate 

sequences 

Umurtqasizlar 

PLN – plant, fungal, and 

algal sequences 

O'simliklar, qo'ziqorinlar, suv ШދtХКrТ 

BCT – bacterial 

sequences 

Bakteriyalar 

VRL – viral sequences Viruslar 

PHG – bacteriophage 

sequences 

Bakteriofaglar 

SYN – synthetic 

sequences 

Sintetik ketma-ketlik 
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LOCUS  

 

Ushbu maydon quyida tavsiflangan bir nechta 

elementlarni o'z ichiga oladi. 

Locus Name Masalan, AAA29796. Yozuv yoki ketma-ketlikning 

noyob identifikatori (kodi). 

Sequence Length Masalan, 333 aa. Ketma-ketlikning uzunligi. 

 

GenBank Division, ketma-ketlik tegishli bo'lgan ma'lumotlar bankining 

GenBank bo'limi. Masalan, INV. Bo'limlar ma'lum 

bir organizmdan kelib chiqadigan ketma-ketlikni, 

ketma-ketlikni aniqlash texnologiyasini yoki boshqa 

xususiyatlarni aks ettiradi: 

 

 

Modification Date 
Yozuv oxirgi marta o'zgartirilgan sana. 

Masalan, 26-APR-1993 yil 

DEFINITION Tartibning qisqacha tavsifi. 

ACCESSION 

Kirish uchun noyob identifikator. Format 

ketma-ketlik turiga bog'liq. Masalan, 

AAA29796. 

VERSION 

Bir qator uchun noyob aniqlovchi. Masalan, 

AAA29796.1. Accesionni ushlab turishda 

mavjud yozuvga o'zgartirishlar kiritish 

paytida o'zgarishlar. 

GI - "GenInfo Identifier" 

Boshqa ketma-ketlik aniqlovchi. U ketma-

ketlikni har qanday tahrirlash paytida 

o'zgaradi, shuning uchun u Versiya bo'limiga 

kiritilgan. 

UNA – unannotated 

sequences 

Belgilanmagan ketma-ketlik 

PAT – patent sequences Patent ketma-ketligi 

ENV – environmental 

sampling sequences 

Atrof-muhit namunalarining ketma-ketligi 
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KEYWORDS 
Tartibni tavsiflovchi kalit so'zlar. Agar yo'q 

bo'lsa, muddat belgilanadi. 

SOURCE 
Organizmning norasmiy nomi ketma-

ketlikning manbai hisoblanadi. 

ORGANISM 
Organizmning rasmiylashtirilgan nomi va 

uning taksonomiyasi. 

REFERENCE  

AUTHORS  

TITLE  

JOURNAL  

FEATURES  

ORIGIN  

kengaytirilgan qidirish rejimi 

7.4. Oldingi sahifaga - qidiruv natijalariga qaytish. Bunday holda, tizim har 

qanday maydonlarda gemoglobin so'zi paydo bo'lgan 

Ushbu yozuvga oid ma'lumotlarni o'z ichiga olgan nashrlar. 

Mualliflar ro'yxati. 

Ishning nomi. 

Jurnal nomi. 

Genlarning tavsifi, ularning namoyon bo'lishi mahsulotlari, 

shuningdek, ketma-ketlik qismlari. 

Navbat "GenBank" formatida. 

 yozuvlarni topdi. Ushbu yondashuv bilan, ko'pincha ko'plab ahamiyatsiz 
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natijalar orasida kerakli ketma-ketlikni topish qiyin. Qidiruvning yanada 

moslashuvchan variantlari kengaytirilgan rejim tomonidan ta'minlanadi, unga 

kirish maydonidagi Advanced havolasi yordamida kirish mumkin (uni yangi tabda 

oching). 

Kengaytirilgan rejimda qidirish so'zlari qaysi sohalarda topilishi kerakligini 

belgilashingiz mumkin. Gemoglobin so'zini faqat sarlavhada topishimiz kerak 

deylik. Birinchi ochiladigan ro'yxatda Gemoglobinni yozing, yonidagi kirish 

maydonida Sarlavhani tanlang. Qidiruv natijalarini ko'rish uchun Search yoki Enter 

ni bosing. Ushbu holatda va oldingisida topilgan yozuvlar sonini taqqoslang. 

7.5. Murakkab rejimda inson gemoglobiniga mos keladigan yozuvlarni 

qidiring. Ixtiyoriy qidiruv satridan va AND mantiqiy operatoridan foydalaning. 

 

Har bir qo'shimcha qatordan oldin uchta mantiqiy operatordan birini 

o'rnatishingiz mumkin: 

Foydalan

ishda  

So'zlarni o'z ichiga olgan yozuvlar topiladi 

... 

AND qat'iy ikkala satrdan - bu va oldingi 

OR kamida bitta satr - bu yoki oldingi 

NOT ushbu satrda ko'rsatilganlardan boshqasi 

7.6. Odamlardan tashqari barcha eukaryotlarning gemoglobiniga mos 

keladigan yozuvlarni mustaqil ravishda qidirib toping. (O'zingizning "eukaryot" 

so'zining to'g'ri imlosini qaerda yozishni aniqlang.) To'g'ri bajarilgan qidiruv 10000 

ga yaqin natijani beradi. 

7.7. Xuddi shu natijalarni qidirish so'rovining maxsus sintaksisidan 

foydalanib normal rejimda olish mumkin (uni so'rov natijalarini ko'rsatishda 

qidirish satrida ko'rish mumkin), masalan: 

(Gemoglobin [Title]) VA Homo [Organism] 

Maydon nomlari kvadrat qavs ichida kalit so'zlar, qavslar va operatorlar bilan 

birgalikda elementlarni mantiqiy guruhlash uchun ishlatilgandan so'ng darhol 

ko'rsatiladi. Ushbu sintaksisdan foydalanish "sichqonchaga yo'naltirilgan" 

interfeysga qaraganda tez-tez sodda va tezkor bo'lib, ba'zida esa ushbu vazifani 

bajarib ko'rishingiz mumkin. 

Qidiruv sintaksisidan foydalanib, odam va buqaning (Bos) globin oqsilini 

(kirish sarlavhasidagi globin so'zi) qidirish uchun so'rov qiling. Mantiqiy 

operatorlardan to'g'ri foydalanishga e'tibor bering. 

Keyin uni kengaytirilgan rejimda bajaring (Advanced havolasidan 

foydalanib). Natijalarni taqqoslang. Farqlarning sababini toping. To'g'ri bajarilgan 

qidiruv 200 ga yaqin natijani beradi. 
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7.2 Ramachandra xaritasi. Ramachandran xaritasi - oqsillarda polipeptid 

КsШsТЧТЧР (tСО vК φ) КЦТЧШФТsХШtКХКrЧТЧР НТРОНrКХ ЛurМСКФХКrТЧТ vТгuКХ rКvТsСНК КФs 
ettirish usuli. 

Diagramma 1963 yilda hind olimlari G. N. Ramachandran, C. Ramakrishnan 

va V. Sasisekharan tomonidan ishlab chiqilgan [1]. 

 
Ramachandran Xaritalari: oqsil konformatsiyasining tavsifi 

"Bioinformatika bo'yicha topshiriqlar to'plami" qo'llanmasiga qo'shimcha 

Molekulalarning tuzilishini tavsiflashda "konfiguratsiya" va "konformatsiya" 

tushunchalari qo'llaniladi. 

Konfiguratsiya atomlar to'plami va ularni ulash tartibi bilan belgilanadi. 

 
Butan va izobutan boshqacha konfiguratsiyaga ega. 

 

Tuzilish atomlarning bir-biriga nisbatan kosmosda joylashishi bilan 

belgilanadi. 

 
Cis-butilen va trans-butilen bir xil konfiguratsiyaga ega, ammo har xil 

tuzilish. 

 

Konformatsiyani tavsiflovchi parametrlardan biri bu valentlik 

burchaklaridir. Valentlik burchagi - bu bir xil atomga ulashgan 

ikkita bog'lanish orasidagi burchak. Valensilik burchagi deb 

ataladigan narsa tekis burchak; uni belgilaydigan zanjirlar bir xil 

tekislikda yotadi. 

 

Ko'pgina molekulalar bir xil tekislikda bo'lmagan atomlardan iborat. Bunday 

holda, valent burchaklari molekula konformatsiyasini aniq ma'noda tasvirlashga 

imkon bermaydi. 

Yuqoridagi rasmdagi H2O2 molekulalari bir xil konfiguratsiyaga va bir xil 

valentlik burchaklariga ega, ammo har xil tuzilishlarga ega: bu molekulalarni 

qanday aylantirmasligingizdan qat'i nazar, kosmosdagi barcha atomlarning bir xil 
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pozitsiyasiga erishish mumkin bo'lmaydi. Farqlarning yagona sababini payqash 

oson: ikkala holatda ham molekulaning yarmi boshqasiga nisbatan aylantirilgandek 

bo'ladi (O - O aloqasi - aylanish o'qi) va bu burilish yo'nalishi ikki molekula uchun 

har xil bo'ladi. 

Molekula konformatsiyasini aniq aniqlash uchun burilish burchaklar 

ishlatiladi. Burilish burchagi (bog'lanish atrofida) - bu bog'lanishning qarama-

qarshi tomonlarida joylashgan molekula qismlarining o'zaro aylanishini 

belgilaydigan dihedral burchak. Burilish burchaklarini namoyish qilish uchun 

qulay model, quyidagi rasmda bo'lgani kabi, to'rt atomdan (A - B - C - D) iborat 

an'anaviy tizimdir. 

Xuddi shu burchakni A - B va C - D aloqalarining B - C ga perpendikulyar 

bo'lgan tekislikka proektsiyalari orasidagi burchak sifatida aniqlash mumkin. 

Burchagi kuzatuvchiga eng yaqin aloqadan va kuzatuvchidan uzoq bo'lgan 

aloqadan hisoblanadi. Agar eng yaqin yo'ldan aqliy harakat soat yo'nalishi bo'yicha 

sodir bo'lsa, burchak ijobiy deb hisoblanadi; agar soat miliga teskari bo'lsa - 

manfiy. Burilish burchagi qaysi tomonga qarashga bog'liq emas: "B" atomi yoki 

"C" atomining yon tomoni. 

Shunday qilib, burish burchagi –Қ80 НКЧ Қ80 ° РКМСК ЛШ'ХРКЧ qТвЦКtХКrЧТ 
olishi mumkin. Tabiiyki, -Қ80 vК Қ80 ° ОФstrОЦКХ qТвЦКtХКrТ ЛТr бТХ 
konformatsiyaga to'g'ri keladi. 

Burilish burchagi qiymatlarini quyidagi misollarda aniqlashga harakat qiling: 

Bir nechta bog'lanishlar "B" yoki "C" atomlaridan ajralganda, burchakni 

o'qish uchun ko'proq massali atom yoki kimyoviy guruh bilan bog'liq bo'lganlar 

tanlanadi. 

Ushbu qoidaga amal qilib, 1-xloro-1-ftor-propan molekulasidagi C1 - C2 

ЛШРދТ КtrШПТНК qКЧКqК ЛurМСКФ ЛШrХТРТЧТ КЧТqХКsСРК СКrКФКt qТХТЧР. JКvШЛ: 
Burish burchaklar nafaqat kichik molekulalarning, balki 

makromolekulalarning, xususan oqsillarning konformatsiyasini tasvirlash uchun 

ishlatiladi. 

Protein molekulasining konformatsiyasini tavsiflashda, deb atalmish 

izolyatsiya qilish odatiy holdir asosiy zanjir (polipeptid zanjirining "omurgasini" 

tashkil etuvchi atomlar - N, C va C res aminokislotalar qoldiqlari) va yon zanjirlar 

(aminokislotalar qoldiqlarining radikallari). 

Burilish burchaklari ("oddiy" burchaklar kabi) odatda yunon harflari bilan 

belgilanadi. Rasmda ko'rsatilgan rishtalar atrofida burchaklar tegishli harflar bilan 

ЛОХРТХКЧКНТ. χsШsТв гКЧУТrЧТ tКsСФТХ ОtuvМСТ КХШqКХКr КtrШПТНКРТ ЛurМСКФХКr ϕ (pСТ), ȥ 
(psТ) vК Ȧ (ШЦОРК) СКrПХКrТ ЛТХКЧ ЛОХРТХКЧКНТ; RКНТФКХ КХШqКХКr КtrШПТНКРТ 
burchaklar Ca atomidan kelib chiqqan raqamli indОФsХКr ЛТХКЧ Ȥ (МСТ) СКrПТ ЛТХКЧ 
belgilanadi. 

χsШsТв гКЧУТrЧТ ЛКtКПsТХrШq ФШ'rТЛ МСТqТЧР. χЦТЧШФТsХШtКХКr qШХНТР'Т uМСuЧ ϕ 
(N - Ca atrofida) C'i-1 - Ni va Ca i - C'i aloqalar orasidagi burchak sifatida 

СТsШЛХКЧКНТ; ЛurМСКФ ȥ (ωα - C 'atrofida) Ni - Ca i va C'i - Ni + 1 orasida. 

Boshqacha qilib aytganda, burilish burchagini define yoki define belgilaydigan 

to'rtta atomning barchasi polipeptid zanjirining orqa miya qismiga tegishli. Bunday 

printsip nafaqat "intuitiv ravishda", balki rasmiy ravishda ham amal qiladi: chunki 
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burchakni o'lchash uchun biz eng katta guruhlarni yoki atomlarni tanlaymiz; va bu 

holda bizning burchakning ikkala tomoniga cho'zilgan polipeptid zanjirining ikki 

qismini gigant "kimyoviy guruhlar" deb hisoblash mumkin. 

ψurМСКФ Ȧ, бuННТ sСu qШТНКРК rТШвК qТХРКЧ СШХНК, tКsШНТПКЧ О'tТЛШrРК 
ШХТЧЦКНТ. GКp sСuЧНКФТ, Ȧ НОвКrХТ НШТЦТвНТr. PОptТН РuruСТЧТЧР tКutШЦОrТгЦТ 
tufayli peptid aloqasi atrofida aylanish qiyinlashadi; Peptid guruhining atomlari (C 

= O, N - H) bitta tekislikda yotadi, va bir-biriga bog'langan Ca, boshqa tomonda N, 

вК'ЧТ Ȧ = Қ80 НОРКЧ ЦК'ЧШЧТ КЧРХКtКНТ. QuвТНК ФОХtТrТХРКЧ СКqТqТв prШtОТЧ 
tuzilmalari misollarida, agar xohlasangiz, buni o'zingiz tekshirishingiz mumkin. 

Tautomeriya va peptidlar guruhining tekis tuzilishi 

Protein molekulasining fazoviy tuzilishini umuman zanjirning 

konformatsiyasi sifatida aniqlash mumkinligi aniq. Boshqacha qilib aytganda, 

polipeptidning barcha mumkin bo'lgan moslashuvchanligi kimyoviy guruhlarning 

N - Ca va Ca - C 'aloqalari atrofida aylanishi bilan ta'minlanadi. Shunday qilib, 

pШХТpОptТНЧТЧР ФШЧvОrsТвКsТЧТ гКЧУТrЧТЧР ЛКrМСК КЦТЧШФТsХШtКХКrТ uМСuЧ ϕ vК ȥ 
burilish burchaklarining to'plami sifatida tasvirlash mumkin. 

Ushbu fikrning muhimligini ta'kidlash uchun yana bir bor takrorlaymiz: 

oqsilning uchlamchi tuzilishi - yoki globulaning shakllanishi - uni tashkil etuvchi 

ЛКrМСК КЦТЧШФТsХШtКХКr qШХНТqХКrТЧТЧР ϕ vК ȥ ЛurТХТsС ЛurМСКФХКrТЧТЧР вТР'ТЧНТsТ 
sifatida aniqlanishi mumkin. 

PШХТpОptТН гКЧУТrТЧТЧР ϕ vК ХОs ЛurМСКФХКrТЧТ tКvsТПХКsС uchun maxsus 

diagrammalar qo'llaniladi - Ramachandran xaritalari. Odatda, Ramachandran 

kartalari butun protein molekulalarining konformatsiyasini tasvirlaydi; xaritadagi 

СКr ЛТr ЧuqtК ЛТttК КЦТЧШФТsХШtК qШХНТР'ТЧТ КЧРХКtКНТ. NuqtКЧТЧР РШrТгШЧtКХ СШХКtТ ϕ 
burchakni, vertikal - ȥ ЧТ ФШ'rsКtКНТ. 

 

 

 

 

Nazorat uchun savollar 

Қ. OqsТХ struФturКsТЧТ ШХНТЧНКЧ КвtТsС vК ШދrРКЧТsС ЛШދвТМСК гКЦШЧКvТв 
yondashuvlar 

2. Ramachandra xaritasi nima? 

3. In  silico nima? 
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