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рилганда колеоптиле узунлиги 0,41-3,61 см гача бўлганлиги 
кузатилиб, сахароза эритмасида энг юқори кўрсаткич KR20-
20thHTSBWYT-41 намунасида 0,91 см, KR20-20thESBWYT-12 
намунасида 0,67 см, KR19-19thDSBWYT-29979 намунасида 
0,63 см ни ташкил этган бўлса, энг паст кўрсаткич KR20-
20thHTSBWYT-38 намунасида 0,14 см ни ташкил этди. 
Сўнгги йилларда кузатилаётган глобал иқлим ўзгаришлари 
ҳаво ҳароратининг ошиши, ёз ойларида нисбий намликнинг 
кескин пасайишидан вужудга келадиган иссиқ шамоллар ат-
мосфера ва тупроқ қурғоқчилигини келтириб чиқармоқда. Сув 

муаммоси жиддий бўлган ҳозирги даврда сувдан самарали 
фойдаланиш ва тежамкор агротехнологияларни жорий қилиш, 
шунингдек қурғоқчилигикка чидамлилиги юқори бўлган ғалла 
навларини етиштириш ўта муҳимдир. 

Хулоса шуки, қурғоқчилик шароитида 25 та нав тизмалар 
орасидан уруғларни сахароза эритмасида ундирилганда 2 та 
тизма кучли чидамли, 1 та тизма ўртача чидамли, 1 та тизмаси 
ўртача кучсиз чидамли деб баҳоланди. Ушбу тизмалар селек-
циянинг кейинги босқичларига ўтказш учун селекционерларга 
тавсиялар берилди. 
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Аннотация. Род Fusarium является проблемным и имеет большое значение в сельскохозяйственной 
фитопатологии, токсикологии и медицине, поэтому необходимо наличие надёжных методов идентификации его 
видов. В настоящее время доминирующим методом является молекулярно-филогенетический метод; обсуждается 
его современное состояние в мире.

Ключевые слова: Fusarium, род, вид, идентификация, «комплексы видов», сиквенсы генов.
Abstract. Fusarium is a problem genus having a huge importance in plant pathology, mycotoxicology and medicine. 

This necessitates an availability of reliable methods for identification of its species. Currently the molecular-phylogenetic 
method dominates. This paper reviews the current status of this method in the world.
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Кириш. Fusarium туркуми таркибига табиатда кенг 
тарқалган, иқтисодий жиҳатдан муҳим бўлган кўп фитопатоген 
турлар киради. Улар озиқ-овқат, инсонлар, қишлоқ хўжалик 
моллари ва бошқа ҳайвонлар учун катта хавф туғдирувчи три-
хотеценлар, зеараленонлар, фумонизинлар ва энниатинлар 
номли микотоксинларни синтез қилади (Leslie, Summerell, 
2006; Гагкаева и др., 2011). Fusarium туркумининг битта ёки 
бир неча тури билан амалда иқтисодий жиҳатдан муҳим қ.-х. 
экинларининг ҳар бири зарарланади.

Бундан ҳам жиддийроқ томони – Fusarium туркуми турлари, 
жумладан фитопатоген турлари ҳам, инсонларнинг кўзлари 
ва бошқа аъзоларини зарарлайди, кейин бутун танага си-
стемали тарқалиши, кучли нейтропения (қонда нейтрофил 
лейкоцитларнинг сони камайиши) қўзғатиши мумкин. Кейинги 
ҳол беморларнинг 100% нобуд бўлишига олиб келади (Balajee 
et al., 2009; O’Donnell et al., 2010; Salah et al., 2015).

Касалликни қўзғатувчи турни тўғри аниқлаш ўсимликлар 
ва инсонларнинг фузариозларига қарши курашнинг асосий 
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шартидир (O’Donnell et al., 2010) (мақоланинг бу ва бошқа 
жойларида келтирилган маълумотлар бўйича адабиёт манба-
ларининг тўла рўйхати билан танишиш учун муаллифларнинг 
олдинги мақоласига қаранг – Хасанов и др., 2020).

Fusarium туркумининг таксономияси. Ушбу туркум так-
сономиясининг асослари илмий адабиётларда муҳокама 
қилинган (Хасанов, 2017). Туркум тан олинган турларининг 
сони ҳар хил вақтларда турлича бўлган (1-жадвалга қаранг). 
1900 йилларда ҳар бир  экиндан ажратилган изолятни 
мустақил тур деб ҳисоблашган, бу эса уларнинг сони асоссиз 
равишда 1000 тадан ҳам ошиб кетишига сабаб бўлган. Бун-
дай чалкашлик немис олимлари Волленвебер ва Рейнкинг 
(Wollenweber, Reinking, 1935) томонидан монография чоп 
этилишигача давом этган. Fusarium туркуми таркибида тан 
олган турларнинг сони ҳар хил бўлса ҳам, ҳар хил мамла-
катларнинг олимлари кейинчалик тузган барча таксономик 
системалар учун Волленвебер ва Рейнкинг системаси асос 
бўлган (1-жадвал).

1-жадвал. 
Fusarium туркуми морфологик таксономияси ривожла-

нишининг тарихи 
Классификацион системаларнинг 

муаллифлари
Турлар 

сони
Wollenweber, Reinking, 1935; Германия 65
Snyder, Hansen, 1940-йй., 1954; АҚШ 9
Райлло, 1950; собиқ СССР – Россия 55
Gordon, 1952; Канада 26
Билай, 1955; собиқ СССР – Украина 26
Билай, 1977; собиқ СССР – Украина 31
Messiaen, Cassini, 1968; Франция 9
Booth, 1971; Англия 44
Matuo, 1972; Япония 10
Joffe, 1974; собиқ СССР – Россия, Исроил 33
Gerlach, Nirenberg, 1982; Германия 78
Nelson, Toussoun, Marasas, 1983; АҚША, ЖАР 30
Leslie, Summerell, 2006; АҚШ, Австралия 70

1980 йилларда немис (Gerlach, Nirenberg, 1982) ва АҚШ 
(Nelson et al., 1983) микологлари турнинг морфологик концеп-
циясини ишлаб чиқишгач, Fusarium туркумининг таксономия-
си анча барқарорлашди. Ушбу концепцияни дунёдаги барча 
олимлар тан олди ва у амалиётда ҳозиргача муваффақият 
билан қўлланилмоқда. Кейинроқ ишлаб чиқилган биологик 
(Leslie, 2001) ва филогенетик (Nirenberg, O’Donnell, 1998) 
концепцияларнинг усулларини қўллаш орқали Fusarium 
туркуми мавжуд турларининг аксарияти мустақил тур эмас, 
балки бир қанча турдан ташкил топган турлар комплекслари 
эканлиги аниқланди.

Бу ерда плеоморф замбуруғларнинг айни бир турига 
(масалан, аскомицетларнинг телеоморфа ва анаморфа 
босқичларига) иккита ном бериш амалиётини бекор қилган 
бир замбуруғ – бир тур концепцияси ҳақида айтиб ўтиш ло-
зим. Ушбу концепция сувўтлари, замбуруғлар ва ўсимликлар 
номенклатурасининг Халқаро Кодекси томонидан расмий 
қабул қилинди (ICN, 2018). Ҳозир фақат Fusarium туркум 
номи валид ҳисобланади ва у телеоморфа номларидан устун 
туради (O’Donnell et al., 2015).

Fusarium туркуми турларини аниқлаш бўйича концеп-
циялар. Турнинг морфологик концепцияси морфологик 
белгиларга (споралар ўлчами, шакли, сеталарининг сони 

ва ҳ.) асосланган. Биологик концепцияга биноан Fusarium 
туркуми битта гетероталлик турининг ҳар хил жинсга мансуб 
изолятлари чатиштирилганида улар бир-бирига мос келиши, 
яшовчан ва фертил насл бериши лозим. Филогенетик кон-
цепция (одатда битта ёки бир неча “консервация қилинган” 
[барқарор, ўзгармайдиган) генларнинг ДНК асосларининг 
сиквенсларини (кетма-кетликларини) аниқлашни ва олинган 
натижаларни кладистика бўйича таҳлил қилиб, филогенетик 
схемаларни шакллантиришни, яъни битта ягона кладга ман-
суб бўлган изолятлар гуруҳларини аниқлашни кўзда тутади; 
ушбу схеманинг муайян бўғинида изолятлар айни бир турга 
мансуб, деб ҳисобланади (Leslie, Summerell, 2006 ва б.). Бу 
концепцияларнинг ҳар бирининг афзалликлари ва камчили-
клари мавжуд ва биз қуйида уларни кўриб чиқамиз.

Морфологик концепция. Афзалликлари: Микроскопик 
замбуруғлар, жумладан Fusarium туркуми турларининг мор-
фологик белгиларини ўрганишга асосланган микологиянинг 
классик усуллари кенг оммага маълум ва замбуруғ турларини 
аниқлаш учун деярли 200 йил давомида муваффақият билан 
қўлланилиб келинмоқда. Камчиликлари: Fusarium туркуми 
турларини бир-биридан ажратишда ишлатиш мумкин бўлган 
белгиларнинг сони ажратиш керак бўлган турлар сонидан 
жуда кам, натижада, кўп турларни ушбу белгилар ёрдамида 
аниқлаш мумкин бўлмайди.

Биологик концепция. Афзалликлари: •Номаълум турнинг 
изолятларини муаяйн Fusarium турларининг тестер изолят-
лари билан чатиштириш орқали турлар комплекси таркибида 
мустақил турларни аниқлашга имкон яратилади; масалан,  
ушбу усул ёрдамида собиқ «F. moniliforme» тури таркибида 
янги F. verticillioides ва F. thapsinum турлари аниқланган. 
•Одатда биологик ва филогенетик таҳлилларнинг натижалари 
бир-бирига мос келади. Камчиликлари: •Fusarium туркумининг 
кўп изолятлари ва турларининг жинсий босқичи йўқ, шу са-
бабдан улар билан ишлаганда ушбу концепция усулларини 
қўллаш мумкин бўлмайди. •Ундан ташқари, туркумнинг ҳатто 
жинсий босқичлари маълум бўлган кўп турлари табиатда 
(ёки ҳатто лабораторияда) чатиштириш натижасида фертил 
насл бермайди (перитецийларни ҳосил қилмайди, ёки жуда 
қийинчилик билан ҳосил қилади). •Баъзи ҳолларда (масалан, 
гомоталлик турлар билан ўтказилган тадқиқотларда) биоло-
гик ва филогенетик таҳлилларнинг натижалари бир-бирини 
тасдиқламайди. 

Филогенетик концепция. Афзалликлари: •Бу концепция-
нинг усуллари микологияда “революцион” ҳисобланади ва кўп 
таксономик қйинчиликларни енгишга имкон яратади. Ҳар хил 
маркерлар, кўпинча танлаб олинган генлар сиквенсларидаги 
фарқларни аниқлаш ёрдамида ҳар хил замбуруғлар, жумла-
дан, Fusarium туркуми турларининг изолятлари орасидаги 
генетик қариндошликни аниқлаш мумкин. Камчиликлари: 
•Ҳар бир филогенетик таҳлил учун Fusarium турларининг 
жуда кўп сонли изолятларини олиш талаб этилади, чунки тур 
ичи ўзгарувчанлиги кучли эканлиги туфайли уларнинг кам 
сони репрезентатив бўла олмайди. •Филогенетик усулларни 
нотўғри қўллаш ёки тадқиқот натижаларини нотўғри интерпре-
тация қилиш чалкашликка олиб келиши мумкин. Кўп ҳолларда 
тур белгиларининг чегараларини аниқлаш, “Штаммларни 
мустақил тур, деб ҳисоблаш учун улар бир-биридан қанчалик 
фарқ қилиши керак?”, деган саволга жавоб бериш қийинчилик 
туғдиради. Бунинг натижасида айрим тадқиқотчилар айни бир 
тур изолятларининг бир гуруҳини асоссиз равишда мустақил 
тур, деб эълон қилишади. Шу сабабдан филогенетик таҳлил 
ҳар доим морфологик таҳлил билан бирга ўтказилиши талаб 
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этилади. •Бир қатор маълумотлар базаларида сақланаётган 
сиквенслар нотўғри аниқланган. •Айрим генлардан, жумладан 
Замбуруғлар дунёси учун расмий баркод-локус сифатида тан-
лаб олинган ядро рДНК сининг ITS области, рДНК катта субъ-
единицаси ва β-тубулиндан фойдаланиш мумкинлиги, ҳар хил 
сабабларга кўра, чегараланган эканлиги маълум бўлган, ва 
уларни Fusarium туркуми турларини идентификация қилиш 
учун алоҳида қўллашни тавсия қилишмайди (O’Donnell et 
al., 2013). •ДНК нинг ПЦР-амплификацияси ҳам фаол, ҳам 
нофаол ва ўлик ҳужайралар ёки споралардан амалга ошиши 
туфайли ампликонлар ифлосланиши ПЦР сохта позитив на-
тижаларни, экстракт намуналарида ингибитор компонентлар 
бўлиши эса – сохта негатив натижаларни кўрсатишига олиб 
келиши ҳоллари учраган. •ДНК-баркодинг каби методлар 
Fusarium туркумининг айни бир (масалан,  F. oxysporum 
ёки F. solani) турининг патоген ва нопатоген изолятларини 
дифферециация қила олмайди. Бундай ҳолларда уларни 
ажратишнинг ягона йўли ушбу изолятлар билан хўжаайин 
ўсимликни сунъий зарарлашдир.

Fusarium туркумининг филогенетик турлари ва турлар 
комплекслари (ФТК лар). Учта энг таниқли классификацион 
системаларда (Gerlach, Nirenberg, 1982; Nelson et al., 1983; 
Leslie, Summerell, 2006) Fusarium туркуми монофилетик эмас. 
Генетик ва молекуляр усуллар амалиётда жадал қўллана 
бошлаши ва морфологик усуллар такомиллашиши билан 
ушбу туркум таркибида жуда кўп янги турлар кашф этила 
бошланди. Кейинги ~25 йил давомида ўтказилган молеку-
ляр-филогенетик тадқиқотлар ушбу туркумни монофилетик 
ҳолга келтирди ва ҳозир унинг таркибидаги кладлар (ёки 
“турлар комплекслари”) сони 20 тага, мустақил филогенетик 
турлар сони камида 300 тага (+ 9 та монофилетик линиялар) 
етди (O’Donnell et al., 2015). Олдин барпо этилган иккитаси 
билан бирга ФТК лар сони ҳозир 22 тани ташкил қилмоқда 
(2-жадвал).

Ушбу филогенетик турларни ажратишда қўлланилган 
асосий усул – филогенетик турларни уларнинг генеалогик 
мослигини ўрганиш орқали аниқлаш (GCPSR – genealogical 
concordance phylogenetic species recognition) усулидир. Аммо 
ушбу 300 та филогенетик турларнинг аксариятига ҳали рас-
мий ном (тур эпитети) берилмаган ва уларнинг морфологик 
белгилари ўрганилмаган (O’Donnell et al., 2015).

Кейинги 25 йил давомида Fusarium туркумининг янги 
филогенетик турлари кашф этилиши (ва бу жараён ҳозир 
ҳам давом этиши) асосан тўртта, ҳар хил ва комплементар 
(бир-бирини тўлдирувчи), технологик ва назарий жиҳатдан 
илғор  усулларни қўллаш орқали амалга оширилди. Булар: а) 
1990-йилларда ПЦР ва ДНК ни автоматлаштирилган сиквен-
слаш усулларини бирга қўллаш; б) Fusarium туркуми таркиби-
даги турларни аниқлаш учун GCPSR асосли тадқиқотларни 
“олтин стандарт” сифатида қабул қилиш; в) коллекцияларда 
(масалан, CBS, FRC ва NRRL да) сақланаётган изолят-
ларнинг катта миқдори (~40 минг) мавжудлиги ва уларни 
тадқиқотчилар қўллай олиши; г) глобал миқёсда ва серунум 
ҳамкорлик қилаётган фитопатологик жамоалар мавжудлиги-
дир (O’Donnell et al., 2015).

Олимларнинг ҳисоб-китобларига кўра ҳозиргача баён 
этилган замбуруғ турларининг сони табиатда мавжуд бўлган 
турларнинг фақат 1/10 ёки ҳатто 1/50 қисмини ташкил қилар 
экан. Хусусан, ҳозиргача Fusarium туркумининг турлари 
фақат иқтисодий жиҳатдан муҳим бўлган қ.-х. экинларидан, 
яъни юксак ўсимликларнинг 1% дан кам бўлган қисмидан 
ажратилган, холос.

Илмий прогнозларга кўра дунёда биохилма -хиллик ва янги 
экосистемаларни ўрганиш бўйича ўтказилаётган тадқиқотлар 
ҳамда молекуляр усулларни такомиллаштириш, айниқса кей-
инги авлод сиквенслаш (NGS – next-generation sequencing) 
технологиясини  қўллаш ҳамда «яширин турлар» нинг иден-
тификациясини охирига етказиш Fusarium туркуми таркибида 
янги турлар барпо этилишига ва ушбу туркум турларининг 
сони янада кўпайиб кетишига олиб келиши муқаррар (Boers 
et al., 2012; O’Donnell et al., 2015). Биз тўплаган маълумотлар 
кўрсатишича туркум таркибидаги турлар сони ҳозир ҳам 300 
тадан ортиқ (2-жадвалга қаранг).

2-жадвал. 
Fusarium туркуми турларининг комплекслари

Fusarium туркуми турлари комплекслари 
(ФТК лар)

Турларнинг 
тахминий сони

F. albidum species complex 2
F. babinda species complex 2

F. bucharicum species complex 8
F. burgessii species complex 3
F. buxicola species complex 2

F. chlamydosporum species complex 5
F. concolor species complex 4

F. decemcellularum species complex 10
F. dimerum species complex 12

F. fujikuroi species complex (FFSC), 
синоними Gibberella fujikuroi 

species complex (GFSC)
50

F. graminearum species complex (FGSC) 20
F. heterosporum species complex 5

F. incarnatum / equiseti species complex 
(FIESC) 40

F. lateritium species complex 11
F. nisikadoi species complex 5

F. oxysporum species complex (FOSC) 5
F. redolens species complex 2

F. sambucinum species complex (FSAMSC 
ёки FSASC) 50

F. solani species complex (FSSC) 60
F. staphylae species complex 2
F. tricinctum species complex 20

F. ventricosum species complex 3
Жами 321

Fusarium туркуми турларини сиквенслаш асосда аниқлаш 
(O’Donnell et al., 2013, 2015). Филогенетик турларни “таниш” 
учун лозим бўлган муҳим критерийларга фақат учта маркер 
локуслар мансуб. Бу критерийлар: 1) Fusarium туркумининг 
бутун филогенетик кенглиги бўйича қўллаш мумкинлиги; 2) 
тур даражасида маълумот бера олиши имкони мавжудлиги; 
3) бутун туркумдаги ортологияларни аниқлай олишидир. 
Ушбу маркерлар – трансляция элонгациясининг 1-α фактори 
(TEF1), ДНКга-боғлиқ РНК-полимераза II нинг катта (RPB1) 
ва иккинчи катта суббирликлари (RPB2). 
RPB1 ва RPB2 ни қўллашнинг TEF1 га нисбатан анча 

афзалликлари бор (O’Donnell et al., 2013). ФТК таркибидаги 
номаълум линияни аниқлаш учун ушбу локуслардан фақат 
бирини сиквенслаш етарли.
Fusarium туркумининг молекуляр филогенетикаси-

ни ўрганишда қўлланилган биринчи оқсил-кодловчи ген 
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β-тубулин бўлган, аммо F. solani, F. incarnatum-equiseti ва 
F. chlamydosporum ФТК лари ичида дивергент паралоглар 
мавжудлиги туфайли уни қўллаш имкони чекланган. 

Ядро рДНК сининг ITS области Замбуруғлар дунёси учун 
расмий баркод-локус (локуснинг штрих-коди) сифатида тан-
ланган (Schoch et al., 2012; Inderbitzin et al., 2020), аммо тур 
даражасида ноинформатив эканлиги туфайли уни Fusarium 
ва бошқа замбуруғ турларини аниқлаш учун қўллаш имко-
нияти чекланган.  Яқинда барпо этилган F. graminearum, F. 
oxysporum, F. fujikuroi ва F. buharicum комплексларининг кўп 
турлари ITS2 rDNA нинг деярли идентик аллелларига эга. 
Ундан ташқари, олтита яқин қариндош ФТК ларнинг ҳар бир 
тадқиқ қилинган штамми ичида юқори даражада дивергент 
бўлган паралоглар ёки ксенологов мвжудлиги Fusarium турла-
рини идентификация қилиш учун ITS rDNA ни қўллашни янада 
қийинлаштиради. АҚШ олимлари томонидан муайян генларни 
сиквенслашда олинган натижалар ҳақида учта маълумотлар 
базасидан бирортасига BLASTn-сўровлар юбориш ҳамда 
базадан келган жавоблар билан ишлаш бўйича батафсил 
инструкция ишлаб чиқилган ва ушбу базаларнинг манзиллари 
келтирилган (O’Donnell et al., 2015).

Генбанкка сўров беришни режалаштирган тадқиқотчиларга 
TEF1, RPB1 ва/ёки RPB2 ларнинг сиквенсларини қўллашни, 
ITS ёки LSU rDNA нинг сиквенсларини қўлламасликни тавсия 
қилишган. Бунинг сабаби шундаки, NCBI базасида Fusarium 
турлари бўйича ушбу локусларнинг 50% ёки ундан ҳам кўпроқ 
сиквенслари адаштириб юборилган. Ундан ташқари, ITS+LSU 
rDNA ларнинг сиквенслари Fusarium турлари чегараларини 
фарқлай олмайди.

Олимлар Fusarium туркуми турларини “тур” ёки “турлар 
комплекси” даражасигача тўғри аниқлашнинг статистик 
эҳтимолини ошириш учун 10 босқичдан иборат тавсия ишлаб 
чиқишган ва уларни мисоллар келтириб, батафсил муҳокама 
қилишган. Ушбу тавсияни қуйида келтирамиз.

Сикваенсларнинг хроматограммаларини тўла ва диққат 

билан тўғриланг.
TEF1, RPB1 ва/ёки RPB2 ларни қўлланг, ITS+LSU rDNA 

ларни ишлатманг
Генбанкка сўров беришдан олдин, Fusarium MLST ёки 

FUSARIUM-ID га сўров беринг.
BLASTn қаторларида бўш қолган жойлардаги хромато-

граммаларни қайтадан текширинг.
BLASTn даги «топ-хитлар» билан ассоциацияда бўлган 

тур номларини пухта текширинг.
ДНК сиквенсларини, иложи борича, иккита алоҳида ло-

кусдан олинг.
Ўхшашлик фоизи бир турга мансублигини кўрсатган 

ҳолларда, маълумотларингизни GCPSR усулини қўллаб 
олинган тадқиқотларнинг чоп этилган натижалари билан 
таққосланг.

Айрим кладларда қўлланиладиган гаплотипларнинг 
вақтинчалик номенклатурасини билиб олинг.

Штаммлар ҳақида культура коллекцияларидан (CBS-
KNAW, FRC и NRLL) маълумотнома олинг.

Кўп ҳолларда яхши журналлар нотўғри аниқлаш 
ҳолатларини аниқлашади ва тўғрилашади.
Fusarium туркуми турларининг, айниқса яқинда кашф 

этилган кладлардаги энг муҳим фитопатоген турларнинг 
ўзгарувчанлик чегаралари ва улар ораларидаги эволюцион 
муносабатлар тўла ҳал этилмаган. Бутун Fusarium туркуми-
нинг геноми бўйича янги маълумотларни яратишнинг асосий 
мақсадларидан бири, янги, филогенетика учун информатив 
локусларни топиш ва кейинги авлод сиквенслаш (NGS) техно-
логиясини қўллаш орқали, тур даражасидаги тадқиқотларни 
ўтказишдир. Тадқиқотчиларнинг мақсади яқин келажакда 
Fusarium туркуми турлари идентификацияси бўйича ишларни 
давом эттириш, ишончли молекуляр диагностик ва филоге-
нетик маълумотларни олиш учун TEF1, RPB1 ва RPB2 каби 
информатив бўлган янги генларни аниқлашдир (O’Donnell 
et al., 2015).
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ЛАЛМИКОР МАЙДОНЛАРДА ЕТИШТИРИЛГАН 
ЕМ-ХАШАК ЭКИНЛАРИНИНГ ХЎЖАЛИК БЕЛГИ 
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Жанубий дехқончилик илмий-тадқиқот институти.

Аннотация. В условиях глобального изменения климата эффективное использование богарных земель 
приведет к производству питательных и кормовых сельскохозяйственных продуктов. Продовольственная и 
сельскохозяйственная организация Объединенных Наций (ФАО) организовала серию выставок в рамках проекта 
«Комплексное управление природными ресурсами в засушливых и засоленных сельскохозяйственных ландшафтах 
Центральной Азии и Турции». Посадка засухоустойчивых культур в почву различными способами на выставочном 
поле была изучена для получения с их помощью высоких и качественных урожаев.

Чорва молларининг тўйимли озиқага бўлган талаби табиий 
яйловлардан, пичанзорлардан ва махсус экилган ем-хашак 
экинлардан тайёрланган озуқалар билан қондирилади. Ем-
хашак экинларини таркибида ҳайвонлар учун зарур бўлган 
витаминлар, оқсиллар, мой, минерал тузлар мавжуд бўлиб 
улар хушбўй, осон ҳазм бўлади[1].

Бугунги кунда республикамизнинг барча лалмикор май-
донларида бошоқли дон, дуккакли дон, ем-ҳашак ва мойли 
экинлардан юқори ва сифатли ҳосил етиштириш  шу худудда 

яшовчи аҳолининг нон ва ун маҳсулотларига, оқсилга бой 
дуккакли дон ва сифатли мойга бўлган талабини қондириш, 
чорва молларини тўйимли озуқа билан таъминлашга хизмат 
қилади[2].

Қишлоқ хўжалиги ер ва сув ресурсларидан самарали фой-
даланиш, тупроқ ҳолатини яхшилаш, мўл ва сифатли ҳосил 
олиш асосий мақсад ҳисобланади. Ресурслардан жумладан, 
нефт маҳсулотларидан тез фойдаланиш ёқилғи-мойлаш ма-
териалларнинг танқислигига олиб келади. Шу боис қишлоқ 


