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O‘ZBEKISTONDA TARQALGAN CATOCALA (LEPIDOPTERA, EREBIDAE) AVLODIGA MANSUB AYRIM
TURLARNING MOLEKULYAR-GENETIK TAVSIFI
Annotatsiya

Ushbu tadqiqotda O‘zbekistonning g*arbiy va janubi-garbiy vohalaridan yig‘ilgan Catocalini tribasining Catocala Schrank, 1802
avlodiga mansub Catocala aestimabilis Staudinger, 1892, C. neonympha Esper, 1805 va C. nymphaea Esper, 1787 turlarining
molekulyar-genetik xususiyatlari mtDNK COI sohasi asosida tahlil gilindi. Natijalarga ko‘ra, C. aestimabilis_Uzb va C.
neonympha_Uzb o‘rtasida 22 ta, C. aestimabilis_Uzb va C. nymphaea_Uzb o‘rtasida 8§ ta, C. neonympha_Uzb va C. nymphaea_Uzb
o‘rtasida esa 15 ta nukleotid farglanish gayd etildi. Olingan COI ketma-Kketliklari GenBank bazasiga joylashtirildi va tegishli kirish
ragamlari olindi.

Kalit so‘zlar: Catocalini, Catocala aestimabilis, Catocala neonympha, Catocala nymphaea, Lepidoptera, Erebidae, COI, DNK
barkodlash, mtDNK, filogenetik tahlil, GenBank, O‘zbekiston.

MOJIEKYJISIPHO-TEHETHYECKASI XAPAKTEPUCTHUKA HEKOTOPBIX BUJOB POJA CATOCALA
(LEPIDOPTERA, EREBIDAE) PACIPOCTPAHEHHBIX B Y3BEKUCTAHE
AHHOTaALUA

B nganHoM mccnenoBannu Ha ocHoBe aHanu3a ydactka MTJHK COl Gbutd n3ydeHbl MOJEKYISIPHO-TE€HETHYECKHE 0COOCHHOCTH
BujoB Catocala aestimabilis Staudinger, 1892, C. neonympha Esper, 1805 u C. nymphaea Esper, 1787, oTHOCsIIHXCS K POy
Catocala Schrank, 1802 (tpu6a Catocalini), coOpaHHBIX B 3amajHBIX W IOro-3amagHbix oasucax Y30ekucrana. CoriacHo
HOJTYYeHHBIM pe3yibTaTaM, 3aUKCHPOBaHO 22 HYKJICOTHAHBIX pasnmuus Mexay C. aestimabilis_Uzb u C. neonympha_Uzb, 8
paszmuunii Mmexxy C. aestimabilis_Uzb u C. nymphaea_Uzb, u 15 pasmuunit mexxny C. neonympha_Uzb u C. nymphaea_Uzb.
Tlomygyennsie nocienoBarensHocTi COI OpUIH neOHMpOBaHH B 6aze qaHHBIX GenBank, s HUX MOTyYeHBI COOTBETCTBYIOIIIE
WHBEHTapHBIC HOMepa (accession numbers).

KmoueBsbie ciioBa: Catocalini, Catocala aestimabilis, Catocala neonympha, Catocala nymphaea, Lepidoptera, Erebidae, COl,
JHK-mrpuxkxoauposanue, MTJHK, ¢unorenerndeckuii ananms, GenBank, Y36ekucran.

MOLECULAR-GENETIC CHARACTERIZATION OF SOME SPECIES OF THE GENUS CATOCALA
(LEPIDOPTERA, EREBIDAE) DISTRIBUTED IN UZBEKISTAN
Annotation

In this study, the molecular-genetic characteristics of Catocala aestimabilis Staudinger, 1892, C. neonympha Esper, 1805, and C.
nymphaea Esper, 1787, belonging to the genus Catocala Schrank, 1802 (tribe Catocalini) collected from the western and
southwestern oases of Uzbekistan, were analyzed based on the mtDNA COI region. According to the results, 22 nucleotide
differences were recorded between C. aestimabilis_Uzb and C. neonympha_Uzb, 8 differences between C. aestimabilis_Uzb and
C. nymphaea_Uzb, and 15 differences between C. neonympha_Uzb and C. nymphaea Uzb. The obtained COI sequences were
deposited in the GenBank database, and corresponding accession numbers were obtained.

Keywords: Catocalini, Catocala aestimabilis, Catocala neonympha, Catocala nymphaea, Lepidoptera, Erebidae, COl, DNA
barcoding, mtDNA, phylogenetic analysis, GenBank, Uzbekistan.

Kirish. Hozirgi vaqtga kelib, entomologik tadgiqotlarda tangachaganotlilar bioxilma-xilligini monitoring gilishda
(masalan: Janzen va boshg. 2005, 2009; Lukhtanov va boshg. 2009; Dinca va boshg. 2010; deWaard va boshq. 2011; Hausmann
va boshg. 2011a, 2011b, 2013, 2016b; Huemer 2012; Wilson va boshg. 2013; Huemer va boshq. 2014; Liu va boshqg. 2014; Zahiri
va boshg. 2014; Miller va boshg. 2016), sistematik muammolarni hal etishda (masalan: Hajibabaei va boshg. 2006; Burns va boshg.
2008; Hausmann 2011; Hausmann va boshg. 2009a, 2009b, 2014, 2016a; Huemer va Mutanen 2012; Hundsdoerfer va boshg. 2009;
Mutanen va boshg. 2012) barkodlar qo‘llanilmogda [1,2,3].

Birog DNK-barkodingni qo‘llash to‘liq etalon ma’lumotlar kutubxonasini yaratishni va keyinchalik uning turlarni
farglashdagi samaradorligini baholashni talab giladi. Aynigsa, barkod natijalari mavjud taksonomiyaga mos kelmaydigan
sistematik birliklar qiziqish uyg‘otadi, chunki bunday holatlar e‘tibordan chetda qolgan kriptik turlarni, bir-biri bilan chatishib
ketuvchi turlarni, sinonimiya holatlarini yoki turlarni tashxis qilish uchun qo‘shimcha barkod marker talab etiladigan vaziyatlarni
aks ettirishi mumkin.

Ushbu tadgiqot ishining magsadi — respublikamizning g‘arbiy va janubi-g‘arbiy vohalaridan yig‘ilgan Catocalini
tribasining Catocala avlodiga mansub Catocala aestimabilis Staudinger, 1892, Catocala neonympha Esper, 1805 va Catocala
nymphaea Esper, 1787 turlarini molekulyar-genetik tahlil gilishdan iborat.
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Materiallar va metodlar. O‘rganilgan namunalar O‘zbekistonning g‘arbiy va janubi-g‘arbiy hududlaridan yig‘ilgan
Catocala avlodiga mansub C. aestimabilis, C. neonympha va C. nymphaea turlaridan iborat bo‘ldi. Namunalar morfologik belgilar
asosida dastlabki aniqlashdan o‘tkazildi, so‘ngra molekulyar-genetik tahlil uchun foydalanildi.

Catocala avlodi turlari bo“yicha molekulyar-genetik tadgiqotlar natijasida olingan sekvens xromatografiyalari tahlil gilindi.
Oc‘rganilgan C. aestimabilis, C. neonympha va C. nymphaea namunalaridan mtDNKning COI sohasiga mansub 619 juft asos
uzunligidagi nukleotid ketma-ketliklari ajratib olindi.

Taqqoslash uchun GenBank/NCBI ma’lumotlar bazasidan C. nymphaea (kirish ragami: KY370576) va C. amatrix (kirish
ragami: GUO093789) turlarining COI ketma-ketliklari olindi. Nukleotid ketma-ketliklari o‘zaro solishtirilib, turlar orasidagi
farqlanishlar nukleotid pozitsiyalari bo‘yicha qayd etildi.

Filogenetik tahlil uchun o‘rganilgan Catocala turlarining COIl ketma-ketliklari hamda GenBank bazasidan olingan
qo‘shimcha ketma-ketliklar foydalanildi. Filogenetik shajara maksimal ehtimollik (Maximum Likelihood, ML) usuli asosida
tuzildi. Tashqi guruh sifatida Arctornis Germar, 1810 avlodiga mansub Arctornis I-nigrum (kirish ragami: KX436478) turi tanlandi.
Daraxt tarmogqlarining ishonchliligi bootstrap ko‘rsatkichlari asosida baholandi.

Natijalar. Bioinformatik tahlil natijalariga ko‘ra, C_aestimabilis_Uzb turi bilan C_neonympha_Uzb turlarining
nukleotidlari o‘rtasida 22 ta nukleotidda farqlanish bo‘lib, ushbu farqlanishlar 52 va 555-nukleotidlarda T-G, 132, 226 va 614-
nukleotidlarda A-G, 88, 245, 305, 380 va 581-nukleotidlarda G-T, 104 va 329- nukleotidlarda C-G, 185 va 402-nukleotidlarda T-
A, 276,470, 525 va 603- nukleotidda T-C, 372-nukleotidda A-T, 519-nukleotidda G-T, 427-nukleotidda C-T, 303-nukleotidda G-
A nukleotidlari almashganligi aniglandi.

C_aestimabilis_Uzb turi bilan C_nymphaea Uzb turlarining nukleotidlarida esa 8 ta nukleotidlaro’rtasida farqlanishlar
aniglanib, ushbu farglanishlar, 169, 380, 518 va 581-nukleotidlarda G-T, 303-nukleotidda G-A, 329-nukleotidda C-G, 427-
nukleotidda C-T, 614-nukleotidda A-G nukleotidlari almashganligi aniglandi.

C_aestimabilis_Uzb turi bilan Milliy bioinformatik axborotlar markazidan olingan C_nymphaea (Kirish raqami:
KY370576) turi bilan ham 8 ta nukleotidlarda farqlanishlar bo‘lib, umumiy nukleotidlar o‘rtasidagi farqlanish, 1,2%ni,
C_aestimabilis_Uzb turi bilan Milliy bioinformatik axborotlar markazidan olingan C_amatrix (Kirish ragami: GU093789) turining
nukleotidlari o‘rtasida esa 30 ta nukleotidlarda farqlanish bo‘lib, bu farqlanishlar 4,8% ni tashkil gildi.

C_neonympha_Uzb turi bilan C_nymphaea_Uzb turlarining nukleotidlarida esa 15 ta nukleotidlarda farglanishlar
aniglanib, ushbu farglanishlar, 52, 169 va 555-nukleotidlarda G-T, 88, 245 va 305-nukleotidlarda T-G, 104-nukleotidida G-C, 132
va 226-nukleotidlarda G-A, 185 va 402-nukleotidlarda A-T, 276, 470, 525 va 603- nukleotidlarda C-T, 372-nukleotidlarda T-A
nukleotidlari almashinib, umumiy nukleotidlar o‘rtasida, 2,4%, C_neonympha_Uzb turi bilan Milliy bioinformatik axborotlar
markazidan olingan C_nymphaea (Kirish ragami: KY370576) turining nukleotidlari o‘rtasida 2 ta farqlanish aniglanib, ushbu
farglanish turlar topilgan joyning ekologik omillari bilan izohlanishi mumkin.

C_neonympha_Uzb turi bilan, Milliy bioinformatik axborotlar markazidan olingan C_amatrix (Kirish ragami: GU093789)
turining nukleotidlari o‘rtasida esa 26 ta nukleotidda farglanish bo‘lib, bu farqlanishlar 4,2% ni tashkil qildi.

Filogenetik shajara. Molekulyar genetik tadgiqot natijalariga, o‘rganilgan Catocala avlodiga mansub turtlarning mDNK
COl sohasiga mansub nukleotidlar ketma-ketliklari va GenBank bazasidan olingan nukleotidlar ketma-ketliklarni tahliliga ko’ra
ushbu avlod vakillari va tashgi guruh sifatida Arctornis Germar, 1810 avlodiga mansub Arctornis Inigrum (Kirish ragami:
KX436478) turidan foydalanildi (2-rasm).

Birinchi guruhga Catocala avlodiga mansub C. aestimabilis, C. neonympha va C. nymphaea turlar joylashib, ushbu avlod
vakillari 61 - 67% li, asosiy bo‘g‘inga nisbatan 99% li butistrap ko‘mak hosil qilib birlashdi.

Ikkinchi guruhga esa, C. amatrix turi bo‘lib, bu turning ikkita namunasi 99% li, uchinchi guruhda esa, C. grynea turining
namunalari bo‘lib, bu tur 98% li, to‘rtinchi guruhga C. concumbens va C. carissima turlari joylashib, 61-100% li butistrap ko‘mak
hosil qilib birlashdi.

Beshinchi guruhga C. relicta va C. junctura turlari 45-100% li, oltinchi va yettinchi guruhlarga C. borthi va C. similis
turining namunalari 100% butistrap ko‘mak hosil qilib birlashdi.

Ushbu filogenetik shajara daraxtida Catocala avlodi turlarining genetik jihatdan aniq guruhlanishi va turlar o‘rtasidagi
evolyutsion munosabatlar ishonchli ekanini ko‘rsatdi.

Catocala avlodiga mansub C. aestimabilis, C. neonympha va C. nymphaea turlari bo‘yicha o‘tkazilgan molekulyar-genetik
tadgiqot natijalari asosida olingan mtDNKsini COI sohasiga mansub nukleotidlar ketma-ketliklari Genbank bazasiga joylandi va
kirish ragamlari olindi (Catocala aestimabilis PX729581, Catocala nymphaea PX720694, Catocala neonympha PX720677).
Genbank bazasiga C. aestimabilis, Catocala nymphaea va C. neonympha turlari ilk marotaba joylandi.
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ansub turlarning MtDNK COI sohasi nukleotidlar ketma-ketligini tagqoslash

Muhokama. Olingan natijalar Catocala avlodiga mansub o‘rganilgan turlarni mtDNK COI sohasi asosida molekulyar-
genetik jihatdan farqlash mumkinligini ko‘rsatdi. C. aestimabilis_Uzb va C. neonympha_Uzb o‘rtasida 22 ta nukleotid farqlanish,
C. aestimabilis_Uzb va C. nymphaea_Uzb o‘rtasida 8 ta farglanish, C. neonympha_Uzb va C. nymphaea_Uzb o‘rtasida esa 15 ta
farglanish aniglanishi ushbu turlar orasida genetik tafovut mavjudligini tasdiglaydi.

GenBank bazasidan olingan C. nymphaea va C. amatrix ketma-ketliklari bilan solishtirish mahalliy namunalar va xalgaro
ma’lumotlar o‘rtasidagi genetik farqlarni baholash imkonini berdi. C. aestimabilis_Uzb va C. nymphaea (KY370576) o‘rtasidagi
1,2% farglanish, shuningdek C. neonympha_Uzb va C. nymphaea (KY370576) o‘rtasidagi 2 ta nukleotid farglanish ushbu guruhda
yaqin genetik munosabat mavjudligini ko‘rsatadi. Bunday kichik farqlar populyatsiyalar geografik kelib chiqishi, ekologik
sharoitlari yoki namunalar orasidagi ichki tur darajasidagi o‘zgaruvchanlik bilan bog‘liq bo‘lishi mumkin.
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2-rasm. Catocala avlodi turlarining o’zaro maksimal (maximum likelihood-ML) metodi asosida ishlab chigilgan
filogenetik shajara daraxti

C. amatrix bilan solishtirishda yuqoriroq farglanish darajasi qayd etildi: C. aestimabilis_Uzb bilan 4,8%, C.
neonympha_Uzb bilan esa 4,2%. Bu holat C. amatrix ning o‘rganilgan mahalliy turlardan genetik jihatdan ancha uzoqroq
joylashganligini ko rsatadi.

Filogenetik daraxt natijalari o‘rganilgan turlar va GenBankdan olingan boshqga Catocala turlarining alohida klasterlarga
ajralishini ko‘rsatdi. Bootstrap ko‘rsatkichlarining ayrim guruhlarda yuqori bo‘lishi tarmogqlanishning ishonchliligini tasdiqlaydi.
Shu bilan birga, ayrim bo‘g‘inlardagi nisbatan past bootstrap qiymatlari kelgusida qo‘shimcha namunalar va qo‘shimcha genetik
markerlar asosida kengroq tahlillar olib borish zarurligini ko rsatadi.

Ushbu tadgiqot O‘zbekiston hududida tarqalgan Catocala turlarining molekulyar-genetik tavsifini shakllantirishga hissa
qo‘shadi. Shuningdek, mahalliy namunalar bo‘yicha olingan COI ketma-ketliklarining GenBank bazasiga joylashtirilishi kelgusida
Lepidoptera faunasini DNK barkodlash, turlarni aniqlash va filogenetik tadqiqotlar uchun muhim ma’lumot manbai bo‘lib xizmat
giladi.

Xulosa. Ushbu tadgiqotda O‘zbekistonning garbiy va janubi-g‘arbiy hududlaridan yig‘ilgan Catocala aestimabilis, C.
neonympha va C. nymphaea turlarining mtDNK COI sohasi asosida molekulyar-genetik tavsifi berildi. Olingan 619 juft asos
uzunligidagi COI ketma-ketliklari turlar orasidagi nukleotid farglanishlarni aniglash imkonini berdi.

Tahlillar natijasida C. aestimabilis_Uzb va C. neonympha_Uzb o‘rtasida 22 ta, C. aestimabilis_Uzb va C. nymphaea_Uzb
o‘rtasida 8 ta, C. neonympha_Uzb va C. nymphaea_Uzb o‘rtasida esa 15 ta nukleotid farqlanish qayd etildi. GenBank ma’lumotlari
bilan solishtirilganda C. amatrix turiga nisbatan 4,2-4,8% farqlanish aniqlanishi o‘rganilgan turlarni molekulyar darajada ajratish
mumkinligini ko ‘rsatdi.

Filogenetik tahlil natijalari o‘rganilgan Catocala turlarining yaqgin guruhda joylashishini va boshga Catocala turlaridan
farqlanishini ko‘rsatdi. Olingan natijalar DNK barkodlash usulining Catocala turlarini aniglash va ularning filogenetik
munosabatlarini baholashda samarali ekanligini tasdiglaydi.

Tadgiqot davomida olingan COI ketma-ketliklari GenBank bazasiga joylashtirildi: Catocala aestimabilis — PX729581,
Catocala nymphaea — PX720694, Catocala neonympha — PX720677. Ushbu turlar bo‘yicha O‘zbekistondan olingan ketma-
ketliklarning GenBank bazasiga joylashtirilishi mintagaviy va xalgaro molekulyar-taksonomik tadgigotlar uchun muhim ilmiy
ahamiyatga ega.
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