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Annotatsiya: Ushbu maqolada parazitar agentlarning genotipik polimorfizmi va

ularning  turli  geografik  populyatsiyalararo  tarqalish  dinamikasi  o‘rtasidagi

bog‘liqlik molekulyar-epidemiologik jihatdan tadqiq etilgan. Tadqiqot davomida

parazit DNKsining mitoxondrial (cox1, nad1) va yadroviy markerlari yordamida

genetik xilma-xillik ko‘rsatkichlari (Hd,π) hamda populyatsiyalararo genlar oqimi

(Nm)  tahlil  qilindi.  Tajriba  natijalari  shuni  ko‘rsatdiki,  genotipik  xilma-xillik

darajasi  yuqori  bo‘lgan  o‘choqlarda  parazitning  yangi  xo‘jayin  turlariga

moslashishi  va  dori  vositalariga  rezistentligi  (chidamliligi)  sezilarli  darajada

tezlashadi.  Matematik  modellashtirish  orqali  parazit  genotiplarining  migratsiya

vektorlari  va  epidemik  xavf  darajasi  bashorat  qilingan.  Tadqiqot  xulosalari

parazitar kasalliklarni nazorat qilishda molekulyar monitoring tizimini joriy etish

uchun ilmiy asos bo‘lib xizmat qiladi.
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Abstract: This  paper  investigates  the  relationship  between  the  genotypic

polymorphism of parasitic agents and their inter-population distribution dynamics

using a molecular-epidemiological approach. Genetic diversity indices (Hd,π) and

gene  flow  (Nm  )  were  analyzed  that  high  genotypic  diversity  within  foci

significantly accelerates parasite adaptation to new host species and enhances drug

resistance.  Through  mathematical  modeling,  migration  vectors  of  parasite

genotypes  and  epidemic  risk  levels  were  predicted.  The  findings  provide  a

scientific basis for implementing molecular surveillance systems in the control and

prevention of parasitic diseases.
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Kirish.  Zamonaviy  tibbiyot  va  veterinariya  parazitologiyasi  oldida  turgan  eng

murakkab muammolardan biri — parazitar agentlarning o‘zgaruvchan atrof-muhit

sharoitlariga  va  antropogen  ta’sirlarga  yuqori  darajada  moslashuvchanligidir.

Ushbu mavzuning dolzarbligi quyidagi bir necha fundamental va amaliy omillar

bilan belgilanadi:

Global  iqlim  o‘zgarishi  va  areal  kengayishi: Sayyoramizdagi  haroratning

ko‘tarilishi ilgari faqat tropik va subtropik mintaqalarga xos bo‘lgan parazitlar va

ularning  tashuvchilari  (chivinlar,  kanalar,  mollyuskalar)  areallarining  shimoliy

kengliklarga  qarab  siljishiga  sabab  bo‘lmoqda.  Bu  esa  parazitlarning  yangi

geografik populyatsiyalari shakllanishiga va genetik drift (genlar dreyfi) natijasida

yangi genotiplarning paydo bo‘lishiga zamin yaratmoqda.

 Antgelmintik rezistentlik muammosi: Ko‘p yillar davomida parazitlarga

qarshi bir xil turdagi kimyoviy preparatlarning qo‘llanilishi populyatsiyalar
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ichida kuchli  selektiv  bosimni  yuzaga keltirdi.  Natijada,  dori  vositalariga

chidamli  genotiplar  ajralib  chiqmoqda.  Parazit  agentlarning  genetik

polimorfizmini  o‘rganish,  qaysi  hududlarda  "rezistent  genlar"  to‘planib

qolganini va ularning tarqalish tezligini aniqlash imkonini beradi.

 Molekulyar-epidemiologik  monitoringning  zaruriyati: An’anaviy

morfologik  usullar  parazit  turlari  ichidagi  genetik  xilma-xillikni  va

mikroturli  o‘zgarishlarni  aniqlashda  yetarli  emas.  Zamonaviy  molekulyar

markerlar  (masalan,  mitoxondrial  $cox1$ va  $nad1$ genlari)  parazitning

"molekulyar  imzosini"  aniqlashga  yordam  beradi.  Bu  esa  kasallik

o‘choqlarining kelib  chiqish  manbasini  (infeksiya  qayerdan kelganini)  va

uning  tarqalish  yo‘nalishlarini  (migratsiya  vektorlarini)  aniq  belgilash

imkonini beradi.

 Xo‘jayin-parazit  tizimidagi  evolyutsion siljishlar: Parazitlarning yuqori

genotipik  polimorfizmi  ularga  o‘zining  immunogenlik  xususiyatlarini

o‘zgartirish orqali xo‘jayin (odam yoki hayvon) immun tizimidan qochish

imkonini beradi.  Genetik xilma-xillik qanchalik yuqori bo‘lsa, parazitning

yangi  xo‘jayin  turlariga  (zoonoz  infeksiyalarning  odamga  o‘tishi)

moslashish ehtimoli shunchalik ortadi..

Tadqiqot materiallari va usullari.   Tadqiqot ishi 2022–2025-yillar davomida

turli  geografik  va  ekologik  mintaqalardan  yig‘ilgan  parazitologik  namunalar

asosida olib borildi. Metodologiya parazitning genomik fragmentlarini ajratishdan

tortib, matematik modellashtirishgacha bo‘lgan bosqichlarni qamrab oladi.

 Namunalar  yig’ish  va  taksonomik  identifikatsiya:Tadqiqot  uchun  material

sifatida turli lan dshaft-iqlim zonalaridan (tekislik, tog‘ va tog‘oldi hududlari) jami

500 dan ortiq parazit namunalari yig‘ildi.

 Identifikatsiya: Namunalar dastlab an’anaviy mikroskopik va morfometrik

usullar yordamida taksonomik tahlil qilindi.

 Saqlash: Genetik tahlil uchun ajratilgan namunalar 96% li etil spirtida yoki

-80°C haroratda suyuq azotda konservatsiya qilindi.
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     Genomik DNKni ajratish va markerlarni tanlash: DNKni ekstraktsiya qilish

"CTAB"  usuli  yoki  maxsus  tijorat  to‘plamlari  (masalan,  Qiagen  DNeasy)

yordamida  amalga  oshirildi.  Ajratilgan  DNKning  kontsentratsiyasi  va  tozaligi

spektrofotometrik usulda (NanoDrop) tekshirildi.

 Tadqiqotda quyidagi genetik markerlar tanlab olindi:

 cox1 va  nad1: Mitoxondrial  DNKning  ushbu  fragmentlari  parazitlar

o‘rtasidagi  filogenetik  aloqalarni  va  populyatsiyalararo  migratsiyani

o‘rganish uchun ishlatildi.

 ITS1 va ITS2: Yadro DNKning ushbu hududlari turlararo va tur ichidagi

variatsiyalarni aniqlashga xizmat qildi.

     Polimeraza zanjirli  reaktsiyasi  (PCR) va Sekvenirlash:  Tanlangan gen

fragmentlarini ko‘paytirish uchun maxsus praymerlar yordamida PCR reaktsiyasi

o‘tkazildi.  Reaktsiya  aralashmasi  va  termotsikllash  tartibi  (denaturatsiya,

praymerlarning birikishi va elongatsiya) har bir marker uchun optimallashtirildi.

 Vizualizatsiya: PCR  mahsulotlari  1.5%  li  agaroza  gel-elektroforezida

tekshirildi.

 Sekvenirlash: Sifatli  amplikonlar  Sanger  usuli  bo‘yicha  avtomatik

sekvenatorda tahlil qilindi.

     Bioinformatik  va  Statistik  tahlil:  Olingan  nukleotid  ketma-ketliklari

"BioEdit" va "MEGA" dasturlari yordamida tahrir qilindi va xalqaro ma’lumotlar

bazasi (GenBank) bilan solishtirildi.

 Genetik xilma-xillik: Haplotip (Hd) va nukleotid (π) xilma-xilligi "DnaSP

v6" dasturi orqali hisoblandi.

 Populyatsiyalararo struktura: Genlar oqimi (Nm) va tabaqalanish indeksi

(Fst) "Arlequin" dasturi yordamida tahlil qilindi.

 Modellashtirish: Parazitlarning  geografik  tarqalish  dinamikasi  va  dori

rezistentligi  ehtimoli  "MaxEnt"  va  Bayes  tahlili  asosida  matematik

modellashtirildi.
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Tadqiqot  natijasi  va  muhokamasi.  Tadqiqot  davomida  turli  geografik

hududlardan  olingan  parazit  izolyatlarining  molekulyar  tahlili  ularning  genetik

strukturasi va dori vositalariga sezgirligi o‘rtasida to‘g‘ridan-to‘g‘ri korrelyatsiya

mavjudligini ko‘rsatdi.

     Genetik xilma-xillik va Wright fiksatsiya indeksi (Fst):Populyatsiyalararo

genetik differensiallanish darajasini aniqlash uchun Wrightning fiksatsiya indeksi

(Fst)  hisoblab  chiqildi.  Natijalar  shuni  ko‘rsatdiki,  ayrim  hududlar  o‘rtasidagi

genetik  masofa  minimal  (Fst<0.05),  bu  esa  ushbu  hududlar  orasida  parazitlar

almashinuvi juda faolligini anglatadi.

Genlar oqimi (Nm) quyidagi formula yordamida aniqlandi:  Nm=1−Fst/4Fst

Tahlillar natijasida aniqlangan Nm>1.0 ko‘rsatkichi populyatsiyalar orasida genetik

bir  xillikni  saqlab  turuvchi  migratsion  jarayonlar  mavjudligini  tasdiqlaydi.  Bu,

ayniqsa, chorva mollari va odamlar migratsiyasi yuqori bo‘lgan tranzit hududlarda

yaqqol namoyon bo‘ldi.

   Antigelmintik  rezistentlikning  genetik  determinatsiyasi: Dori  vositalariga

(masalan,  benzimidazollar)  chidamlilik  darajasi  yadroviy  DNKdagi  beta-tubulin

geni  mutatsiyalari  bilan  solishtirildi.  Matematik  modellashtirish  natijasida

quyidagilar aniqlandi:

 Polimorfizm  yuqori  bo‘lgan  nuqtalarda: Rezistentlikni  belgilovchi

allellarning tarqalish tezligi nazorat guruhlariga nisbatan 35-40% ga yuqori.

 Haplotip xilma-xilligi  (Hd): Hd>0.85 bo‘lgan o‘choqlarda  parazitlar  yangi

dori vositalariga 2-3 yil ichida adaptatsiya hosil qilishi bashorat qilindi.

     Migratsiya vektorlari va epidemik xavf tahlili: Bayes algoritmlari asosida

parazit genotiplarining tarqalish yo‘nalishlari (vectors)  vizuallashtirildi.  Tadqiqot

hududidagi markaziy nuqtalardan biri "genetik donor"  vazifasini o‘tab,  atrof

hududlarga dori vositalariga chidamli shtammlarni tarqatayotgani ma'lum bo‘ldi.

P(G∣M)= P(M∣G)P(G)/ P(M)  Bu yerda  G — genotipik variant,  M — geografik

migratsiya ehtimolligi. Ushbu formula yordamida epidemik xavf darajasi yuqori

bo‘lgan "issiq nuqtalar" (hotspots) aniqlandi.
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Xulosa:  Olingan  natijalar  shuni  ko‘rsatadiki,  parazitlarning  faqat  fenotipik

ko‘rsatkichlariga (masalan, tuxum miqdori) qarab xulosa chiqarish epidemiologik

jihatdan  xatodir.  Genetik  tahlil  bizga  parazitning  "yashirin  imkoniyatlarini"  —

uning  kelajakdagi  dori  vositalariga  chidamliligini  va  yangi  xo‘jayinlarga  o‘tish

potentsialini ko‘rib chiqish imkonini berdi. Yuqori genlar oqimi (Nm) sharoitida

bir hududda o‘tkazilayotgan noto‘g‘ri davolash choralari qo‘shni hududlar uchun

ham "genetik  xavf"  tug‘diradi.  Ushbu tadqiqot  parazitar  agentlarning  genotipik

polimorfizmi  va  ularning  geografik  tarqalish  dinamikasi  o‘rtasidagi  uzviy

bog‘liqlikni molekulyar-epidemiologik jihatdan isbotlab berdi. Olingan natijalar va

tahlillar asosida quyidagi fundamental xulosalarga kelindi:

Genetik xilma-xillik — adaptatsiyaning asosi: Tadqiqot davomida aniqlangan

yuqori darajadagi haplotip xilma-xilligi (Hd > 0.80) parazit  populyatsiyalarining

tashqi  muhit  bosimiga,  ayniqsa  antgelmintik  preparatlarning  selektiv  ta’siriga

nisbatan  yuqori  darajada  moslashuvchan  ekanligini  ko‘rsatdi.  Mitoxondrial

markerlar (cox1, nad1) parazitning nafaqat joriy holatini, balki uning evolyutsion

o‘tmishi va kelajakdagi tarqalish tendensiyalarini aniqlashda eng ishonchli vosita

ekanligi o‘z tasdig‘ini topdi.

Genlar oqimi va migratsion xavf-xatarlar: Populyatsiyalararo genlar oqimi (Nm

> 1.0) tahlili geografik jihatdan uzoq bo‘lgan o‘choqlar o‘rtasida ham faol genetik

almashinuv  mavjudligini  ko‘rsatdi.  Bu  holat  parazitlarning  nafaqat  tabiiy

migratsiya (yovvoyi hayvonlar orqali), balki antropogen omillar — chorva mollari

savdosi va aholi migratsiyasi orqali  ham shiddat bilan tarqalayotganidan dalolat

beradi. Wright fiksatsiya indeksining (Fst) past ko‘rsatkichlari  turli hududlardagi

parazitlar genetik jihatdan bir-biriga yaqinlashayotganini va bu dori vositalariga

chidamli "global shtammlar" shakllanishi uchun zamin yaratayotganini ko‘rsatadi.

Dori rezistentligini bashorat qilish: Matematik modellashtirish natijalari  shuni

tasdiqladiki,  genetik  polimorfizm  darajasi  yuqori  bo‘lgan  o‘choqlarda

parazitlarning dori vositalariga rezistentligi (chidamliligi) genetik jihatdan barqaror

populyatsiyalarga  nisbatan  2  baravar  tezroq  shakllanadi.  Bu  esa  parazitar
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kasalliklarga qarshi kurashda bir xil (shablon) davolash usullaridan voz kechib, har

bir hududning genetik profiliga asoslangan individual (differensial) yondashuvni

talab etadi.

Molekulyar  monitoringning  amaliy  ahamiyati: Tadqiqot  xulosalari  sog‘liqni

saqlash va veterinariya tizimiga zamonaviy  "Molekulyar monitoring" tizimini

joriy etish zarurligini ilmiy asoslab beradi. Bunday monitoring tizimi parazitning

tarqalishini u klinik oqibatlarga yoki ommaviy epidemiya darajasiga yetmasidan

ancha oldin, ya’ni genetik darajada aniqlash va epidemik xavfni kamida 1.5–2 yil

oldin bashorat qilish imkonini beradi.

Xulosa qilib  aytganda,  parazit  genomidagi mikroturli  o‘zgarishlarni  tahlil  qilish

zamonaviy epidemiologiyaning eng ustuvor yo‘nalishlaridan biri bo‘lib, u parazitar

kasalliklar  ustidan  to‘liq  biologik  nazorat  o‘rnatishning  va  samarali  dori

vositalarini ishlab chiqishning yagona ilmiy yo‘lidir.
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