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Annotatsiya. Mazkur tadqiqotda Orolbo‘yi ekstremal ekotizimlaridan rekonstruksiya qilingan
bakterial metagenomik yig‘ilgan genomlarda (MAG) azot almashinuvi bilan bog‘liq funksional genlarning
tarqgalishi giyosiy genomik tahlil gilindi. Natijada atmosfera azotini fiksatsiyasi, nitratni gaytarish, DNRA
hamda denitrifikatsiyaning ayrim bosgichlariga oid genlar fagat ayrim genomlarda aniglanib, ularning
notekis tarqalganligi kuzatildi. Shu bilan birga, to‘liq denitrifikatsiya (nosDZ), nitrifikatsiya va anammoks
jarayonlariga oid genlar aniglanmadi. Olingan natijalar Orolbo‘yi cho‘kindi mikrobiotasida azot
almashinuvi asosan anaerob metabolik yo‘llar orqali amalga oshishini hamda ushbu jarayonlar
mikroorganizmlar o‘rtasidagi funksional ixtisoslashuv asosida tashkil topganligini ko‘rsatadi.

Kalit so‘zlar: Orolbo‘yi, metagenomika, MAG, azot almashinuvi, denitrifikatsiya, DNRA,
nitrifikatsiya, anammoks, giyosiy genomika.

Annotanusa. B HacrosieM HMCCleOBAaHUM TIPOBEAEH CPABHUTENIBHBIA TEHOMHBIN —aHaINU3
(YHKIIMOHANBHBIX T€HOB a30THOTO OOMEHa B PEKOHCTPYHPOBAHHBIX OaKTEPHAThHBIX METareHOMHBIX
resomax (MAG), momydeHHBIX U3 DKCTPEeMabHBIX dKocucTeM llpwapanbs. YCTaHOBIEHO, YTO TCHHI,
CBsi3aHHBIE ¢ (uKkcanmed arMoc(epHOro azoTa, BOCCTaHOBIEHHMEM HHTpara, nporeccom DNRA wu
OTACJIBbHBIMHU CTadUAMU ILCHI/ITpI/I(I)I/IKaI_IPII/I, BbISABJICHBI JIMIIb B 4YaCTH HCCICAOBAHHBIX I'CHOMOB, 4YTO
CBUACTCIILCTBYCT 00 ux HEPaBHOMEPHOM PACIIPCACIICHUU. HpI/I 9TOM I'€HbI, OTBETCTBCHHBIC 3a IIOJIHYIO
nenutpudukanuio (nosDZ), HuTpudukanuio ¥ aHaMMOKC, OOHApyXeHbl He Obutd. [lomyueHHBIE
PE3yabTaThl IIOKA3bIBAXOT, YTO a30THBIII OOMEH B ,I[OHHOﬁ MI/IKp06I/IOTe Hpnapam,;{ OCYIICCTBJIIACTCA
MNPEUMYIICCTBECHHO oCpeaACTBOM aHaBp06HI>IX META00INIECKUX HyTeﬁ u XapaKTCpU3yeCTCa
(GYHKIMOHAIEHOU CrIeUanr3anyeii MUKpOOPTaHU3MOB.

Kimrouernie cnosa: Ilpuapaibe, MmerareHomuka, MAG, a30THbIN oOMeH, nenuTpudukanus, DNRA,
HI/ITpI/Iq)I/IKaLII/IH, AHAMMOKC, CpaBHUTCJIbHAsA TCHOMUKA.

Abstract. This study presents a comparative genomic analysis of nitrogen metabolism-related
functional genes in bacterial metagenome-assembled genomes (MAGS) reconstructed from the extreme
ecosystems of the Aral Sea region. Genes involved in atmospheric nitrogen fixation, nitrate reduction,
dissimilatory nitrate reduction to ammonium (DNRA), and several steps of denitrification were detected
only in a limited number of genomes, indicating their uneven distribution among the analyzed MAGs. In
contrast, genes responsible for complete denitrification (nosDZ), nitrification, and anammox were not
identified. These findings suggest that nitrogen cycling in the sediment microbiota of the Aral Sea region
is mainly driven by anaerobic metabolic pathways and is based on functional specialization among different
microbial populations.

Keywords: Aral Sea region, metagenomics, metagenome-assembled genomes (MAGS), nitrogen
metabolism, denitrification, DNRA, nitrification, anammox, comparative genomics.

Azot biosferadagi eng muhim biogen elementlardan biri bo‘lib, uning mikroorganizmlar
ishtirokidagi aylanishi ekotizimlarning mahsuldorligi, modda almashinuvi va issigxona gazlari emissiyasini
boshqaruvchi asosiy biogeokimyoviy jarayonlardan hisoblanadi. So‘nggi yillarda metagenomika va
metagenomik yig‘ilgan genomlar (metagenome-assembled genomes, MAG) asosidagi tadgiqotlarning
rivojlanishi natijasida ilgari kultivatsiya qilib bo‘lmaydigan mikroorganizmlarning metabolik salohiyatini
genom darajasida baholash imkoniyati yaratildi. Aynigsa, azot almashinuvi bilan bog‘liq funksional
genlarning MAGlar bo‘yicha tagsimlanishini aniglash mikroorganizmlarning ekologik moslanish
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strategiyalarini va biogeokimyoviy sikllardagi rolini tushunishda muhim ahamiyat kasb etmoqda [3. 2022:
B.401-414; 4. 2021: B.1-12].

Denitrifikatsiya nitratning (NOs") bosgichma-bosgqich nitrit (NO2"), azot oksidi (NO), azot(I) oksidi
(N20) va molekulyar azot (N2) gacha qaytarilishi orqali amalga oshadigan murakkab anaerob respiratsiya
jarayonidir. Zamonaviy genome-resolved metagenomika tadgigotlari tabiiy ekotizimlarda denitrifikatsiya
ko‘pincha gisman (partial yoki truncated denitrification) shaklida amalga oshishini ko‘rsatmoqda. Gao va
hamkorlari denitrifikatsiyalovchi bioreaktordan rekonstruksiya gilingan MAGIar tahlili asosida
mikroorganizmlarning aksariyati denitrifikatsiyaning fagat ayrim bosgichlarini bajarishini aniglagan [2.
2019: B.297-306]. Keyinchalik Roothans va hamkorlari 1571 ta MAGni gamrab olgan giyosiy genomik
tahlilda tabiiy ekotizimlarda gisman denitrifikatorlar ustunligini ko‘rsatib, buni mikrobiomdagi metabolik
mehnat tagsimoti bilan izohlagan [6. 2025: B. 1-10].

Denitrifikatsiyaning boshlang‘ich bosqichi narGHI yoki napAB genlari kodlaydigan nitrat
reduktazalar yordamida amalga oshiriladi. Hosil bo‘lgan nitrit keyinchalik nirK/nirS genlari ishtirokida
azot oksidiga qaytariladi yoki alternativ yo‘l — DNRA orqali nrfA va nirBD genlari yordamida ammoniyga
aylantiriladi. Zamonaviy genomik va metatranskriptomik tadgiqotlar DNRA hamda denitrifikatsiya
ko‘plab anaerob ekotizimlarda bir vaqtda kechishini ko‘rsatmoqda [8. 2021: B.6-8; 10. 2024: B. 4-12].

Denitrifikatsiyaning yakuniy bosqichlari norBC va nosZ genlari bilan bog‘liq. Ayniqsa, nosZ geni
N20 ni molekulyar azotgacha qaytaruvchi yagona fermentni kodlaydi va shu sababli N-O emissiyasini
cheklovchi muhim ekologik marker hisoblanadi. MAG asosidagi tadgiqgotlarda nosZ genining genomlar
bo‘yicha notekis tarqalishi qayd etilgan [7. 2025: B.7-14].

Orolbo‘yi dunyodagi eng yirik antropogen ekologik ingiroz hududlaridan biri bo‘lib, yuqori
sho‘rlanish, organik moddalarning kamligi, kislorod tanqisligi va keskin iglim sharoiti bilan tavsiflanadi.
Bunday ekstremal sharoitlarda mikroorganizmlar murakkab metabolik moslanish strategiyalarini
shakllantiradi. Shunga garamay, Orolbo‘yi ekstremal ekotizimlaridan rekonstruksiya gilingan bakterial
MAGlarda denitrifikatsiya va DNRA bilan bog‘liq funksional genlarning qiyosiy genomik tahlili
hozirgacha yetarli darajada o‘rganilmagan.

Tadgiqotda Orolbo‘yi ekstremal ekotizimlaridan rekonstruksiya qilingan 34 ta bakterial
metagenomik yig‘ilgan genom (MAG) qiyosiy genomik tahlil gilindi. Xom metagenomik ma’lumotlar
yig‘ilib, binlash va sifat nazoratidan o‘tkazildi. MAGlarning funksional annotatsiyasi RASTtk, NCBI
Prokaryotic Genome Annotation Pipeline (PGAP), KEGG hamda METABOLIC platformalari yordamida
amalga oshirildi. Azot almashinuvi bilan bog‘liq napAB/narGH, nirK/nirS, nrfADH/nirBD, norBC va
nosDZ genlarining genomlar bo‘yicha tarqalishi qiyosiy genomik tahlil asosida baholanib, natijalar issiqlik
xaritasi ko‘rinishida vizualizatsiya gilindi [1. 2015:B.2-5; 5. 2021:B.1-10; 4. 2023:B.1-5; 9. 2022:B.2—
12].

Qiyosiy genomik tahlil natijasida o‘rganilgan 34 ta bakterial MAGda azot almashinuvi genlarining
notekis tagsimlanganligi aniglandi (1-rasm).

Atmosfera azotini fiksatsiyasi
(anfDKG/nifDK/vnfDKG/nifH) 2134 (5,9%)

Nitrat reduktaza
(napAB/narGH) I I 3 /34 (8,8%)
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M Gen mavjud Gen aniglanmadi
l-rasm. Orolbo‘yi ekstremal ekotizimlaridan rekonstruksiya gilingan bakterial metagenomik
yig‘ilgan genomlarda (MAG) azot almashinuvi genlarining tarqalishi.
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Nitratni qaytaruvchi napAB/narGH, DNRA jarayoniga oid nrfADH/nirBD, nitrit reduktaza nirk/nirS
hamda azot oksidi reduktaza norBC genlarining fagat ayrim MAGlarda aniglanishi azot almashinuvi
funksiyalarining turli mikroorganizmlar o‘rtasida tagsimlanganligini ko‘rsatadi. Bunday funksional
tagsimlanish ekstremal muhitlarda mikroorganizmlar o‘rtasidagi metabolik kooperatsiyani ta’minlovchi
muhim ekologik moslanish mexanizmlaridan biri hisoblanadi.

Genlarning asosiy gismi Uz-K9 cho‘kindi namunasidan rekonstruksiya gqilingan genomlarda
aniglangani ushbu hudud mikroorganizmlarining anaerob respiratsiyaga yuqori darajada moslashganligini
ko‘rsatadi. Nitrat va nitritning terminal elektron akseptori sifatida ishlatilishi kislorod cheklangan cho‘kindi
qatlamlarida energiya almashinuvining muqobil yo‘llaridan biri hisoblanadi. Shu sababli napAB/narGH va
nirkK/nirS genlarining aynan ushbu namunalarda uchrashi Orolbo‘yi cho‘kindilarida azot birikmalarining
energiya almashinuvidagi muhim rolidan dalolat beradi.

Alohida e’tiborga loyiq jihatlardan biri nrffADH/nirBD genlarining aniqlanishidir. Ushbu genlar
nitritning ammoniygacha dissimilyatsion gaytarilishini (DNRA) ta’minlaydi. Denitrifikatsiyadan farqli
ravishda DNRA jarayonida azot gazsimon shaklda yo‘qotilmaydi, balki ammoniy ko‘rinishida ekotizimda
saglanib qoladi. Bu esa organik moddalarga boy va kislorod yetishmaydigan cho‘kindi muhitlarda azot
resurslarining ichki aylanishini ta’minlovchi muhim metabolik strategiya hisoblanadi.

Tahlilda nosDZ genlarining birorta ham genomda aniglanmaganligi tadgigotning eng muhim
natijalaridan biri bo‘ldi. nosZ geni denitrifikatsiyaning yakuniy bosqichini katalizlovchi nitrous oxide
reductase fermentini kodlaydi. Ushbu genning yo‘qligi o‘rganilgan bakterial MAGlarda
denitrifikatsiyaning to‘liq metabolik yo‘li shakllanmaganligini va azot almashinuvi asosan gisman
denitrifikatsiya orqali amalga oshishini ko‘rsatadi. Natijada mikrobiom tarkibida ayrim bakteriyalar nitratni
nitritgacha, boshqalari esa nitritni azot oksidi yoki azot(I) oksidigacha qaytarishi mumkin, biroq N2O ning
molekulyar azotgacha gaytarilishi kuzatilmaydi.

Orolbo‘yi cho‘kindi mikrobiotasida azot almashinuvi bir-birini to‘ldiruvchi metabolik yo‘llar
kombinatsiyasi orgali amalga oshadi. Nitratni gaytarish, DNRA va gisman denitrifikatsiya jarayonlarining
birgalikdagi mavjudligi ekstremal ekologik sharoitlarda mikroorganizmlar hamjamiyatining moslanish
strategiyasini aks ettiradi hamda azot aylanishining funksional tashkil etilishi alohida mikroorganizmlar
emas, balki butun mikrob hamjamiyati darajasida shakllanishini ko‘rsatadi.

Aniglangan genlar Orolbo‘yi ekstremal cho‘kindi mikrobiotasining azot almashinuvidagi potensial
funksional imkoniyatlarini tavsiflaydi. Genlarning turli MAGlar bo‘ylab notekis taqsimlanishi azot
aylanishi alohida mikroorganizmlar emas, balki mikrob hamjamiyatining metabolik hamkorligi asosida
amalga oshishini ko‘rsatadi.

Biroq ushbu natijalar genomik potensialni aks ettiradi. Aniglangan genlarning faol ekspressiyasi va
metabolik faolligini tasdiglash uchun kelgusida metatranskriptomik yoki funksional tadgiqotlar o'tkazilishi
magsadga muvofiq.

Orolbo‘yi ekstremal cho‘kindi ekotizimlaridan rekonstruksiya gilingan 34 ta bakterial MAGning
qiyosiy genomik tahlili azot almashinuvi bilan bog‘liq genlarning genomlar bo‘ylab notekis tarqalganligini
ko‘rsatdi. napAB/narGH, nrfADH/nirBD, nirK/nirS va norBC genlarining faqat ayrim genomlarda
aniglanishi nitratni gaytarish, DNRA hamda denitrifikatsiyaning ayrim bosgichlari mikrobiomning alohida
funksional guruhlari tomonidan amalga oshirilishini ko‘rsatdi. nosDZ genining barcha genomlarda
aniglanmaganligi esa Orolbo‘yi cho‘kindi mikrobiotasida to‘liq denitrifikatsiya emas, balki qisman
denitrifikatsiya ustunligini ko‘rsatadi. Olingan natijalar Orolbo‘yi ekstremal ekotizimlarida azot
aylanishining genomik asoslarini ochib berib, ushbu hudud mikrobiomining funksional salohiyatini
baholash hamda ekstremal muhitlarda biogeokimyoviy jarayonlarni tushunish uchun muhim ilmiy asos
yaratadi.
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