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Аңдатпа. Кауфман қызғалдағы (Tulipa kaufmanniana) Қа-
зақстанға эндемик болып табылатын, сәндік мақсатта кеңінен 
қолданылатын маңызды өсімдік түрі. Бұл зерттеуде Illumina секве-
нирлеу технологиясын пайдалана отырып, сирек кездесетін осы 
түрдің толық хлоропласт геномы алғаш рет сипатталды. Зерт-
теу нәтижесінде T. kaufmanniana толық геномы жоғары деңгейде 
сақталғаны анықталды. Геном мөлшері 152 374 ж.н., оның құрамына 
26 371 ж.н. болатын екі инверттелген қайталану (ИҚ) аймағы, 82 
369 ж.н. құрайтын ұзын бір көшірмелі (ҰБС) аймақ және 17 260 ж.н. 
тұратын қысқа бір көшірмелі (ҚБС) аймақ кірді. Жалпы ГЦ мөл-
шері 36,58% құрады. Геномда 130 ген аннотацияланды. Олардың 
85-і ақуызды кодтайды, 38-і тРНҚ-ны, ал 8-і рРНҚ-ны кодтайды. 
Қарапайым тізбекті қайталануларды (ҚТҚ) талдау барысында T. 
kaufmanniana геномында 158 ҚТҚ локусы табылды. Олар негізінен 
ҰБС аймағында (63,3%), ҚБС аймағында (19%) және ИҚ аймағында 
(17,7%) шоғырланған. ҚТҚ-лардың бес санаты (моно-, ди-, три-, 
тетра-, гексануклеотид) тіркелді. Ең полиморфты ақуыз-кодтай-
тын гендер ретінде ycf1, matK, rpoC2, rbcL, ndhF, cemA, rpl22, rps3 
және psbH анықталды. Олар жоғары тізбектік әртүрлілікке (ТӘ  
2,570–6,085) және нуклеотидтік әртүрлілікке ие болды. Салысты-
рмалы синонимдік кодондарды пайдалану (ССКП) талдауы артық 
қолданылатын және сирек қолданылатын кодондарды анықтады. 
Жалпы алғанда, Кауфман қызғалдағының хлоропласт геномын 
зерттеу Қазақстан эндемигі болып табылатын осы сирек түрдің 
генетикалық ресурстарын сақтау, сондай-ақ оның эволюциялық 
және филогенетикалық ерекшеліктерін тереңірек түсіну үшін 
маңызды. Бұл мәліметтер Қазақстан флорасының биологиялық 
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Кауфман қызғалдағы (Tulipa kaufmanniana) – лалагүлдер тұқымдасының қызғалдақ 
туысына жататын көп жылдық пиязшықты өсімдік (сурет 1) [1]. Қазақстанда Қаратау-
дың, Талас Алатауының, Өгем жотасы мен Қоржынтаудың тастақты жерлерінде, таулы 
және субальпі белдеулеріндегі тау жылғаларының жағалауларында өседі [2]. Алғаш рет 
ресейлік ботаник Эдуард Август фон Регель 1877 жылы қазіргі Өзбекстан аумағындағы 
Шыршық өзені аңғарынан жиналған үлгілер негізінде сипаттаған [3]. Түр атауы Түркістан 
өлкесінің генерал-губернаторы Константин фон Кауфманның құрметіне берілген [4].

T. kaufmanniana пиязшығы жұмыртқа немесе сопақша пішінді, жуандығы 1,5–4 см, 
сыртқы қабыршақтары қара немесе алтын-қоңыр түсті, былғары тәрізді, ішкі жағы түкті. 
Сабақтарының биіктігі 10–50 см, жиі антоцианды реңкке ие [5]. Жапырақтары әдетте 2–3, 
көгілдір-сұр түсті, ұзынша немесе эллипс тәрізді, ені 2–13 см [6].

Гүлі дара, пішіні кең қоңырау немесе бокал тәрізді, күн сәулесінде толық ашылады. 
Гүл серігі 6 жапырақшадан тұрады, ұзындығы 2,5–8 см. Ішкі жағы ақ, түбінде сары дағы 
бар, ал сыртқы беті көбіне қызыл, күлгін немесе қызғылт түсті; сирек сары немесе кілегей 
реңктері де кездеседі [7]. Аталықтары гүл серігінен қысқа, жіпшелері сары, тозаңдықтары 
сызықты. Гүлдері жиі хош иісті. Тұқым қорапшасы ұзынша, ұзындығы 3–6 см [8]. Гүлдеу 
кезеңі наурыздың соңынан шілденің басына дейін созылады (көбіне сәуір–маусым). Не-
гізінен тұқым арқылы көбейеді [9].

Сурет 1. T. kaufmanniana Regel (Ақсу-Жабағылы мемлекеттік табиғи қорығында)

әртүрлілігін қорғауға және молекулалық деңгейде тиімді сақтау 
стратегияларын жасауға негіз бола алады.

Түйін сөздер: Кауфман қызғалдағы (Tulipa kaufmanniana), 
хлоропласт геномы, қарапайым тізбекті қайталанулар (ҚТҚ), түй-
ісу нүктесі,  кодонды пайдалану үлгілері, полиморфты КДТ гендер
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Қазақстанда кездесетін эндемик Кауфман қызғалдағының (Tulipa kaufmanniana) 
хлоропласт геномына құрылымдық талдау

Қазақстанда 500–2500 м биіктікте таралған, орманды-дала және субальпі шалғын 
қауымдастықтарында, Батыс Тянь-Шань мен оған іргелес жоталардың ашық орман шет-
терінде кездеседі [10] (сурет 1). Түр бағбандықта жоғары бағаланады: ерте көктемде ірі, 
сәндік гүлдері ашылып, селекцияда маңызды рөл атқарып, 200-ден астам сорты шыға-
рылған [11].

Табиғатта сирек кездесетін бұл түр Халықаралық табиғат қорғау одағының Қызыл 
тізімінде «жойылып кету қаупі төніп тұрған» (Near Threatened) санатына енгізілген [12], 
ал Қазақстанның Қызыл кітабында сирек түр (III санат) ретінде тіркелген [13]. Қазақстан 
аумағындағы шамамен 18 жабайы қызғалдақ таксондарының бірі [14]. Кейбір қорықтарда 
(мысалы, Шатқал биосфералық қорығында) таралғанымен, мекен ету ортасының бұзылуы 
мен шамадан тыс жиналуына байланысты қорғау және тұрақты мониторинг жүргізу қажет.

Tulipa туысы лалагүлдер тұқымдасына (Liliaceae) жатады, ол шамамен 15 туыс 
пен 600-ге жуық түрді қамтиды [15]. Liliaceae тұқымдасы ішінде қызғалдақтар Lilioideae 
кіші тұқымдасына және Lilieae трибасына (Lilium, Fritillaria және т.б.) жатқызылады 
[15–16]. Қазіргі классификацияларда Tulipa туысының төрт кіші туысы (Clusianae, Tulipa, 
Eriostemones және Orithyia) ажыратылады [17], ал жалпы түр саны 75–100 аралығында 
деп есептеледі [17–18].

Қызғалдақтар қоңыржай Еуразия мен Солтүстік Африкаға тән. Tulipa туысының 
жабайы түрлері далалардан бастап альпілік шалғындарға дейін әртүрлі экожүйелерде 
таралғанымен, олардың негізгі әртүрлілік орталығы – Орталық Азия. Генетикалық және 
биогеографиялық зерттеулер жабайы қызғалдақтардың шамамен 20–23 млн жыл бұрын 
Орталық Азия аумағында (Оңтүстік Қазақстан және оған іргелес өңірлер) қалыптасқанын 
көрсетеді [19]. Қазіргі кезде жабайы Tulipa түрлерінің жартысынан астамы осы өңірде 
шоғырланған [19–20]. Қазақстан аумағында белгілі 100–120 жабайы қызғалдақ түрінің 
шамамен 40-қа жуығы өседі [21]. Бірқатар түрлер, соның ішінде T. greigii, T. kaufmanniana 
және T. schrenkii, осы аймаққа эндемик болып табылады.

Хлоропласттар – өсімдіктер мен балдырларда фотосинтезді жүзеге асыратын қос 
мембраналы органоидтар [22]. Олар өздерінің хпДНҚ-сын (хпДНҚ) қамтиды, әдетте 
115–180 кб өлшемді сақина тәрізді молекула [23]. Геном әдетте төрт бөліктен тұрады: 
екі инверторлық қайталану (ИҚ) және ұзын (ҰБС 80–90 кб) және қысқа (ҚБС 15–27 кб) 
бір сатылы аймақтар [23–24]. Бұл геном шамамен 120–130 генді кодтайды, оның ішінде 
фотосинтез ақуыздары, рРНҚ және тРНҚ-лар [24]. Ядролық ДНҚ-мен салыстырғанда, 
хпДНҚ шағын, гаплоидты және жақсы сақталған, әрі әр жасушада көп данамен кездеседі 
[22]. Шағын көлемі мен көп көшірме санының арқасында хлоропласт геномын жоғары 
өнімді әдістермен тез әрі арзан секвенирлеуге болады, бұл көптеген түрлер үшін толық 
пластома жинақтауға мүмкіндік береді.

Көптеген жабайы гүлді өсімдіктерде пластома шамамен 80 ақуыз-кодтайтын ген, 
~30 тРНҚ және 4 рРНҚ кодтайды (кейбір гендер ИҚ аймақтарында қайталанады). Хлоро-
пласт геномы гаплоидты және әдетте аналық арқылы беріледі [25]. Төмен мутация жыл-
дамдығы мен тұрақты ұйымдасуы оны филогенетикалық және генетикалық зерттеулер 
үшін қолайлы етеді. Гаплоидты, рекомбинацияланбайтын және көп даналы сипаттары 
хпДНҚ-ны ядролық ДНҚ-ға қарағанда тиімді генетикалық маркер етеді.

Жалпы тұрақтылығына қарамастан, пластомалар өзгерістер көрсетеді. Тізбектік 
айырмашылықтар көбінесе кодталмайтын аймақтарда (генаралық аралықтар, интрондар) 
шоғырланады, ал кодтайтын аймақтар анағұрлым тұрақты болады [25]. Мысалы, туыс 
түрлерді салыстырғанда бірегей көшірме және кодталмайтын аймақтарда нуклеотидтік 
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әртүрлілік (π) жоғары, көбірек инсерциялар/делециялар байқалады, ал ИҚ немесе код-
тайтын аймақтарда айырмашылықтар аз [26].

Эволюциялық уақыт ішінде пластомалар құрылымдық өзгерістерге ұшыраған. 
Кейбір өсімдік тармақтары бір ИҚ-ын жоғалтқан немесе ИҚ шекарасының кеңеюі/қысқа-
руын бастан кешкен [26–27]. Сондай-ақ ірі инверсиялар мен гендердің қайта орналасуы, 
ген/интрондардың жоғалуы және псевдогендердің пайда болуы орын алады [27–28]. 
Микроқұрылымдық өзгерістер, атап айтқанда қарапайым тізбекті қайталанулар (ҚТҚ), 
бір нуклеотидті полиморфизмдер (БНП) және indel-дер, пайдалы эволюциялық маркерлер 
болып табылады.

Хлоропласт геномы тұрақты әрі ақпараттық табиғатының арқасында эволюци-
ялық және филогенетикалық зерттеулерде кеңінен қолданылады [29]. Толық пластома 
деректері күрделі тармақтардағы филогенетикалық байланыстарды шешуге, түрлерді, 
популяцияларды немесе культиварларды анықтауға мүмкіндік береді. Жоғары өзгергіш 
аймақтар (мысалы, ycf1 немесе rpl32-trnL) ДНҚ штрихкодтары ретінде қолданылады.

Хлоропласт геномдары популяциялық генетика мен филогеография үшін бейтарап 
маркерлер (ҚТҚ, indel) ұсынады [30–33]. Толық пластомалар өсімдіктердің филогениясын, 
биогеографиялық тарихын қалпына келтіруге, сондай-ақ соттық немесе археологиялық 
өсімдік сәйкестендіруді жүзеге асыруға мүмкіндік береді.

Систематикадан тыс, хлоропласт геномикасы биотехнологияны қолдайды. Гаплоид-
ты, көп даналы табиғаты оны генетикалық инженерияға (пластидтік трансформацияға) 
қолайлы етеді, тұрақты белгілерді экспрессиялау үшін. Пластомаға бөгде гендерді енгізу 
арқылы вакцина өндірісі немесе метаболикалық инженерия жүзеге асырылады [34–37].

Зерттеу материалдары мен әдістері

Ботаниктердің көмегімен Tulipa kaufmanniana үлгілері (42°20′51″ с.е., 70°28′9″ ш.б.) 
2022 жылғы мамырда Ақсу-Жабағылы мемлекеттік табиғи қорығының жинау алаңда-
рынан жиналды. Жинауға Қазақстан Республикасы Экология, геология және табиғи 
ресурстар министрлігінің Орман шаруашылығы және жануарлар дүниесі комитетінің 
рұқсаты берілді (1-кесте).

ДНҚ бөлінгенге дейін жас жапырақтар -80 °C-де сақталды. ДНҚ Shi және әріпте-
стері (2012) әдісі бойынша бөлінді [38]. Біртектілігі, тазалығы және бүтіндігі 1% агароз-
ды гельде 30 минут 120 В кернеуде электрофорез арқылы тексерілді. Концентрациясы 
Thermo Fisher Scientific NanoDrop™ 2000/2000c спектрофотометрімен анықталды. ДНҚ 
кітапханасы Illumina® DNA Prep (M) Tagmentation Kit (96 үлгі) көмегімен дайындалып, 
MiSeq секвенаторында MiSeq Reagent Kit v3 (600-cycle) арқылы секвенирленді. Барлық 
реагенттер мен әдістер өндіруші нұсқаулығына сәйкес қолданылды.

Бастапқы деректер Geneious Prime 2024.0.4 бағдарламасында өңделді (https://www.
geneious.com). Геном аннотациясы T. altaica (NC_044780.1) хлоропластын эталон ретінде 
пайдаланып, GeSeq арқылы жүргізілді [39], қателер қолмен түзетілді. Толық хлоропласт 
геном карталары Chloe бағдарламасында жасалып, Inkscape-та өңделді [40]. Соңында T. 
kaufmanniana толық хлоропласт геномы NCBI Nucleotide-қа жіберілді.

Қосымша талдау үшін толық хлоропласт тізбектер BioEdit 7.7 бағдарламасында 
тураланды [41]. Салыстырмалы синонимді кодон қолданылуы (ССКП) мәндері мен кодон 
қолдану жиілігі MEGA 11 арқылы есептелді [42–43]. Ген құрылымдарының позициялық 
байланыстары мен тоғыс аймақтары IRscope веб-қосымшасында визуализацияланды 
[44]. ҚТҚ Krait V1.5.1 арқылы анықталды [33], мотивтері ұзындығына қарай 10 топқа 

https://www.geneious.com
https://www.geneious.com
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бөлінді [45]. Кодтаушы ДНҚ тізбектері мен интрондардағы ҚТҚ-на бай гендер нуклео-
тидтік әртүрліліктің «ыстық нүктелерін» анықтау үшін зерттелді, Pi индексі DnaSP v5.10 
бағдарламасы арқылы есептелді [46].

Кесте 1 
T. kaufmanniana түрінің шыққан тегі туралы толық мәліметтері 

мен геномдық ерекшеліктері

Ақпарат және геном сипаттамасы T. kaufmanniana
GenBank тіркеу номері PP329299
Координата 42°20′51″ с.е., 70°28′9″ ш.б.
Биіктік (м) 2050
Дереккөз Ақсу-Жабағылы мемлекеттік табиғи қорығы
Жиналған уақыты 14.05.2021
Геном өлшемі (bp) 152,374
ҚБС (bp) 17,260 (1–17,260)
ИҚA (bp) 26,371 (17,261–43,632)
ҰБС (bp) 82,369 (43,633–126,002)
ИҚB (bp) 26,371 (126,003–152,374)
Жалпы гендер саны 131
Белок кодтайтын гендер 85
тРНҚ 38
РРНҚ 8
A үлесі (%) 32,1
T үлесі (%) 31,33
Ц үлесі (%) 17,96
Г үлесі (%) 18,62
ГЦ жалпы үлесі (%) 36,58
ҚБС аймағындағы ГЦ үлесі (%) 29,85
ИҚ аймағындағы ГЦ үлесі (%) 42,01
ҰБС аймағындағы ГЦ үлесі (%) 34,49

150 жұп негізден асатын әрбір кодтаушы ДНҚ тізбектері (КДТ) және интерген-
дік аймақтарды талдау үшін NCBI GenBank ядролық BLAST бағдарламасы қолданылды 
(https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi). Параметрлер: сәйкестік деңгейі 99–100%, сұраныс 
қамтылуы 99–100%, қажет болған жағдайда Tulipa (taxid:13305) таксонына шектелді. Әр-
бір интергендік аймақ пен КДТ тізбектік әртүрлілігі (ТӘ) DnaSP v5.10.1 арқылы есептелді. 
Әр тізбек үшін нуклеотидтік әртүрлілік (Pi), сақталған нуклеотидтер саны, мутациялар 
саны және indel-оқиғалар анықталды [47]. ТӘ келесі формула бойынша есептелді [48]:

ТƏ
нуклеотидтік мутациялар саны оқиғалары саны

сақталған аймақтар саны нуклеотидтік мутациялар саны оқиғалары саны

https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi
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Tulipa kaufmanniana толық хлоропласт геном тізбектері және NCBI дерекқорында 
жарияланған басқа Tulipa түрлерінің толық пластомалары филогенетикалық байланы-
старды анықтау үшін қолданылды. SNP-тер T. altaica (NC_044780) референстік геномына 
сәйкестендірілген оқылымдарды салыстыру арқылы BioNumerics бағдарламасында 
анықталды. Филогенетикалық ағаш MEGA 11 бағдарламасында Максималды ықтималдық 
(Maximum Likelihood) әдісі мен Kimura-ның екі параметрлі моделі бойынша тұрғызылды. 
Bootstrap сенімділік деңгейін бағалау үшін 500 қайталау жүргізілді. Smilax china толық 
хлоропласт геномы (HM_536959) сыртқы топ (outgroup) ретінде қолданылды.

Жұмыс барысында келесі қысқартулар пайдаланылды:

БНП – бір нуклеотидті
   полиморфизм

SNP – single nucleotide 
   polymorphism 

ИҚ – инверттелген қайталанулар IR – inverted repeat
ж.н. – жұп нуклеотид bp – base pair
ҚБС – қысқа бір сатылы аймақ SSC – small single copy region
КДТ – кодтаушы ДНҚ тізбегі CDS – coding DNA sequence
ҚТҚ – қарапайым тізбекті      

   қайталанулар
SSR – simple sequence repeat

ССКП – салыстырмалы синонимдік
   кодондарды пайдалану

RSCU – relative synonymous codon 
   usage

ТӘ – тізбектік әртүрлілік SV – structural variation
ҰБС – ұзын бір сатылы аймақ LSC – large single copy region
ХТҚО – халықаралық табиғат қорғау 

   одағы
IUCN – international union for 

   conservation of nature

Нәтижелер 

Кауфман қызғалдағының хлоропласт геномның жалпы ұзындығы 152 374 ж.н. 
құрады. Оның құрылымы ұзындығы 26 371 ж.н. болатын ИҚ аймақтарынан, 17 260 ж.н. 
ҚБС аймақтан және 82 369 ж.н. тұратын ҰБС аймақтан құралды (кесте 1) (сурет 2). Жалпы 
ГЦ мөлшері 36,58%. ҚБС аймақта ГЦ мөлшері 29,85%, ҰБС аймақта 34,49%, ИҚ аймақта-
рында ең жоғары ГЦ құрамы 42,01%. Геномдық аннотация бойынша 130 функционалды 
ген анықталды, оның ішінде 84 ақуыз кодтайтын, 38 тРНҚ және 8 рРНҚ гені бар (кесте 1).

Сонымен қатар, ИҚ аймақтарында орналасқан 18 қайталанатын ген тіркелді. Оларға 
алты ақуыз кодтайтын гендер (ndhB, rpl2, rpl23, rps7, rps12B және ycf2), төрт рРНҚ гендері 
(rrn4.5, rrn5, rrn16, rrn23) және сегіз тРНҚ гендері (trnA-UGC, trnH-GUG, trnI-CAU, trnI-GAU, 
trnL-CAA, trnN-GUU, trnR-ACG және trnV-GAC) жатады. Бұл геномда ycf1 және ycf2 гендері 
сақталған, ал ycf15 және ycf68 псевдогендер ретінде анықталды (кесте 2). Сондай-ақ, 28 
геннің интрон ұзындықтары тұрақты түрде сақталғаны байқалды. matK гені trnK генінің 
интронында орналасқан (кесте 3). T. kaufmanniana геномының толық тізбегі NCBI деректер 
қорына енгізілген (PP329299).
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Сурет 2. T. kaufmanniana хлоропласт геномының картасы

Кесте 3
T. kaufmanniana толық хлоропласт геномдарындағы гендердің тізімі

Өзін-өзі көшіру 

Транспорттық РНҚ (тРНҚ) Рибосомалық 
РНҚ (рРНҚ)

РНҚ 
 полимераза

Рибосомалық 
ақуыздың кіші 
субъединицасы 

(SSU)

Рибосомалық 
ақуыздың 

үлкен 
суббірлігі 

(LSU)

trnA-UGC, trnC-GCA, trnD-GUC, trnE-UUC, trnF-GAA, trnM-
CAU, trnG-GCC, trnG-UCC, trnH-GUG*, trnI-CAU*, trnI-GAU*, 
trnK-UUU, trnL-CAA*, trnL-UAA, trnL-UAG, trnM-CAU, trnN-
GUU*, trnP-UGG, trnQ-UUG, trnR-ACG*, trnR-UCU, trnS-GCU, 

trnS-GGA, trnS-UGA, trnT-GGU, trnT-UGU, trnV-GAC*, trnV-UAC, 
trnW-CCA, trnY-GUA

rrn4.5*, rrn5*, 
rrn16*, rrn23*

rpoA, rpoB, 
rpoC1, rpoC2

rps2, rps3, rps4, 
rps7*, rps8, 

rps11, rps12A, 
rps12B*, rps14, 

rps15, rps16, 
rps18, rps19

rpl2*, rpl14, 
rpl16, rpl20, 
rpl22, rpl23*, 
rpl32, rpl33, 

rpl36

Фотосинтез гендері

НАДН-
дегидрогеназа 
суббірліктері

Фотожүйе I 
суббірліктері

Фотожүйе II 
суббірліктері

Фотожүйе 
I жинақтау 

факторы

Цитохром b/f 
кешенінің 

суббірліктері

АТФ-синтаза 
суббірліктері

Rubisco үлкен 
суббірліктері

ndhA, ndhB*, ndhC, 
ndhD, ndhE, ndhF, 
ndhG, ndhH, ndhI, 

ndhJ, ndhK

psaA, psaB, psaC, 
psaI, psaJ

psbA, psbB, psbC, 
psbD, psbE, psbF, 
psbH, psbI, psbJ, 

psbK, psbL, psbM, 
psbT, psbZ

pafI (бұрынғы 
ycf3), pafII 

(бұрынғы ycf4)

petA, petB, petD, 
petG, petL, petN

atpA, atpB, atpE, 
atpF, atpH, atpI rbcL

Басқа гендер

Протеаза Матураза Ацетил-КоА-карбоксилаза суббірлігі Мембрана қабықшасының 
ақуызы

C-типті 
цитохром 

синтезі гені

clpP1 matK accD cemA ccsA

Белгісіз функциялы гендер мен псевдогендер

Гипотетикалық хлоропласттық оқу рамалары

ycf1 және ycf2, ал ycf15 және ycf68 псевдогендер болып шықты.
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Кесте 2
Кауфман қызғалдағының толық хлоропласт геномдарындағы 

интрондардың ұзындықтары

Интрондар ndhA trnA- 
UGC-2

trnI- 
GAU-2

rps12B rps12B ndhB rpl2 rpl16 petD petB clpP1 clpP1

T. kaufmanni-
ana

1011 795 930 864 540 692 651 744 779 806 817 597

Кауфман қызғалдағында жалпы 158 ҚТҚ локусы анықталды. Бұл ҚТҚ-лар геном 
бойына таралған ДНҚ тізбектерінің тандемді қайталанулары болып табылады және 
олардың ұзындықтары бірлікке шаққанда 10–20 ж.н. аралығында жиі кездеседі, тағы да 
21–30 ж.н. және 31–40 ж.н. ұзындықтағы қайталанулар тіркелді. Салыстырмалы геномдық 
талдау нәтижесінде ҚТҚ-лардың басым бөлігі ҰБС аймақта 63,3%-да шоғырланғаны, одан 
кейін ҚБС аймақта 19% және ең аз мөлшері ИҚ аймағында 17,7% орналасқаны анықталды.

Cурет 3. T. kaufmanniana толық хлоропласт геномында анықталған ҚТҚ мотивтерінің 
(моно-, ди-, три-, тетра-, пента- және гекса-) түрлері мен саны. А) ҚБС, ИҚA, ҰБС және ИҚB 
аймақтарында анықталған ҚТҚ мотивтерінің жиілігі; Ә) Анықталған ҚТҚ мотивтерінің 
түрі мен саны (моно-, ди-, три-, тетра-, пента- және құрама). Б) Әр хлоропласт геномын-
дағы моно-, ди-, три-, тетра- және пента-ҚТҚ мотивтерінің пайыздық үлесі; 

Барлығы 59 түрлі мотив алты категорияға бөлінді: моно-, ди-, три-, тетра-, және 
гексануклеотидті қайталанулар (сурет 3). T. kaufmanniana хлоропласт геномында олардың 
таралуы мынадай болды: моноқайталану, диқайталану, триқайталану, тетрақайталану, 
және  гексануклеотидті қайталану. Қайталаулардың салыстырмалы жиілігі келесі диапа-
зонда болды: моноқайталанулар – 36,71%, диқайталанулар – 23,42%, триқайталанулар 
– 33,54%, тетрақайталанулар – 5,06%, гексақайталанулар – 1,27%. 
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Кауфман қызғалдағының хлоропласт геномында екі түрлі мономер, алты түрлі 
динуклеотид және он сегіз түрлі тринуклеотидті қоса алғанда, барлығы жиырма ҚТҚ 
түрі анықталды. ҚТҚ мотивтерінің ішінде ең жиі кездесетіндері T және A нуклеотидтері 
болып, тиісінше барлық қайталанулардың 36,08%-ын құрады. Динуклеотидті ҚТҚ-лардың 
негізгі түрлері AT және TA болса, олардан кейін ТЦ, ЦT, ГA және AГ типтері орын алды. 
Тринуклеотидті мотивтердің ішінде ең көп  AAT, TAA, TTA, TAT, TTЦ, ГTT, ГAA, ЦTT, ATT, 
ATA, TCA, AГA, AAГ, TГA, ГГT, ATГ, AЦЦ және AAЦ таралғандары.

Сонымен қатар, геномда сирек кездесетін Ц типті мономерлер, TГЦ типті триплет 
мотивтер, сондай-ақ TTAT және TTTA тәрізді тетрануклеотидті қайталанулар анықтал-
ды. Бұдан бөлек, TЦT және ЦAA типті триплет мотивтер де табылды. Тетрануклеотидті 
ҚТҚ-лардың ішінде AATA, AATT, ЦATT, TЦTA және TTЦT тәрізді қайталанулар кездеседі. 
Геномда барлығы екі түрлі гексануклеотидті қайталану байқалды, олар TTTГTT және 
AAAЦAA болып табылады. Геномның генаралық аймақтарында ҚТҚ тығыздығы ең 
жоғары болды, ол 84-тен 102-ге дейін ауытқыды, одан кейін КДТ (38–64), интрондар 
(16–22) және тРНҚ (1–3) аймақтары орналасты. T. kaufmanniana-де интрондық ҚТҚ ең 
көп анықталды (сурет 4).

Сурет 4. T. kaufmanniana геномының әртүрлі аймақтарындағы ҚТҚ қайталану 
ұзындығы мен таралуы.

10 КДТ генінде айқын полиморфты ҚТҚ-лар бар екенін анықталды, олардың ТӘ 
мәндері 2,581- 6,102 аралығында, ал Pi мәндері 0,004 - 0,010 шегінде болды. Бұл гендерге 
rpoC2, cemA, rbcL, rpl36, psbH, rps3, rpl22, ndhF, ycf1 және matK жатады (сурет 5).

Сонымен қатар, ұзындығы 150 ж.н.-тен асатын интергендік аймақтар ішінде жоғары 
деңгейдегі ТӘ мәндері 4,848–11,862 және Pi мәндері 0,01599–0,01839 көрсеткен 21 аймақ 
анықталды. Оларға ndhF_rpl32, trnR-UCU_trnG-UCC, trnY-GUA_trnD-GUC, trnT-GGU_trnE-UUC, 
rpoA_petD, rps15_ycf1, psbI_psbK, trnF-GAA_trnL-UAA, psbB_clpP1, trnfM-CAU_trnG-GCC, ndhE-
ndhG, psaJ_trnP-UGG, rps8_rpl36, pafII_psaI, rpl14_rps8, ndhG-ndhI, trnQ-UUG_rps16, cemA_pafII, 
petL_psbE, rpl32_trnI-UAG, және rpl33_psaJ кіреді.
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Сурет 5. КДТ құрамындағы 20 аминқышқылы мен стоп-кодондардың кодон құрамы

Кауфман қызғалдағының хлоропласт геномында кодондардың жалпы саны Tulipa 
түрлерінің диапазонында болды. Кодондардың үшінші позициясындағы нуклеотидтер 
ішінде ең жиі кездескені T (36,07%), одан кейін A (31,07%), Г (17,02%) және Ц (15,85%) 
болды.

Жалпы саны 21 жоғары жиілікті кодон (ССКП > 1) анықталды. Атап айтқанда, екі 
кодон (ГЦТ және ЦTT), AЦT кодоны (ССКП > 1) кездесті. Сонымен қатар, T. kaufmanniana 
геномында TTA, ГЦA, ГЦT, ГГT және AГT қатарлы бес жоғары жиілікті кодон табылды. 

ССКП > 1,6 мәнімен сипатталған артық пайдаланылған кодондар арасында жеті 
кодон (TTA, AГA, ГЦT, TЦT, TAT, AЦT және ГAT) Кауфман қызғалдағының геномында 
анықталды. Сонымен қатар, 24 аз пайдаланылған кодон (ССКП < 0.6) тіркелді, олардың 
қатарына AAЦ, AAГ, AЦГ, AГЦ, AГГ, ATЦ, ЦAЦ, ЦAГ, ЦЦГ, ЦГЦ, ЦГГ, ЦTЦ, ЦTГ, ГAЦ, ГAЦ, ГЦГ, 
ГГЦ, ГTЦ, ГTГ, TAЦ, TЦГ және TГЦ жатады. Ақуыз деңгейінде T. kaufmanniana-да ең көп 
таралған аминқышқыл лейцин (орташа жиілігі 11,51%), ал ең аз кездескені цистеин (ор-
таша жиілігі 1,38%) болды.



121Л.Н. Гумилев  атындағы Еуразия ұлттық университетінің ХАБАРШЫСЫ. Биологиялық ғылымдар сериясы 
BULLETIN of L.N. Gumilyov Eurasian National University. Bioscience series
ВЕСТНИК Евразийского национального университета имени Л.Н. Гумилева. Серия биологические науки

№2(155)
/ 2026

Қазақстанда кездесетін эндемик Кауфман қызғалдағының (Tulipa kaufmanniana) 
хлоропласт геномына құрылымдық талдау

Кесте 4 
T. kaufmanniana геномындағы 20 аминқышқылының кодондық 

құрамының саны мен ССКП мәні

АҚ Аланин Асапарагин Аргинин Лизин

Кодон ГЦT ГЦЦ ГЦA ГЦГ AAT AAЦ ЦГT ЦГЦ ЦГA ЦГГ AГA AГГ AAA AAГ

Саны 612 212 408 129 890 249 339 89 326 106 466 130 864 322

ССКП 1,8 0,62 1,2 0,38 1,56 0,44 1,4 0,37 1,34 0,44 1,92 0,54 1,46 0,54

АҚ Глицин Аспарагин 
қышқылы Лейцин Глутамин қышқылы

Кодон ГГТ ГГЦ ГГА ГГГ ГAT ГAЦ TTA TTГ ЦTT ЦTЦ ЦTA ЦTГ ГAA ГAГ

Саны 547 185 668 298 792 185 832 493 561 159 329 148 917 315

ССКП 1,29 0,44 1,57 0,7 1,62 0,38 1,98 1,17 1,33 0,38 0,78 0,35 1,49 0,51

АҚ Валин Фенилаланин Серин Цистеин

Кодон ГTT ГTЦ ГTA ГTГ TTT TTЦ TЦT TЦЦ TЦA TЦГ AГT AГЦ TГT TГЦ

Саны 497 177 495 180 862 501 549 287 402 172 401 93 207 73

ССКП 1,47 0,52 1,47 0,53 1,26 0,74 1,73 0,9 1,27 0,54 1,26 0,29 1,48 0,52

АҚ Пролин Тирозин Изолейцин Триптофан

Кодон ЦЦT ЦЦЦ ЦЦA ЦЦГ TAT TAЦ ATT ATЦ ATA TГГ

Саны 396 213 293 117 739 165 1025 407 681 418

ССКП 1,55 0,84 1,15 0,46 1,63 0,37 1,46 0,58 0,97 1

АҚ Треонин Гистидин Глутамин Метионин

Кодон AЦT AЦЦ AЦA AЦГ ЦAT ЦAЦ ЦAA ЦAГ ATГ

Саны 508 205 385 133 471 118 629 214 570

ССКП 1,65 0,67 1,25 0,43 1,6 0,4 1,49 0,51 1

Талқылау

Біз анықтаған Кауфман қызғалдағының толық хлоропласт геномы (152 374 ж.н.; 
ҰБС = 82 369 ж.н.; ҚБС = 17 260 ж.н.; ИҚ = 26 371 ж.н.; 130 ген; жалпы ГЦ = 36,58%) гүлді 
өсімдіктерге тән төртбөлімді архитектураға ие [43]. Arabidopsis thaliana хп-геномы 154 478 
ж.н. (ҰБС 84 170 ж.н.; ҚТҚ 17 780 ж.н.; ИҚ 2×26 264 ж.н.; 87 кодталатын ген және 4 рРНҚ 
[44]); Oryza sativa – 134 525 ж.н. [45]; Musa balbisiana – 169 503 ж.н. (ҰБС 87 828; ҚБС 11 547; 
ИҚ 2×35 064 ж.н.) [46]; Ocotea aciphylla (Lauraceae) – шамамен 152 685 ж.н. (ИҚ ~20 009 ж.н.; 
ҰБС ~93 859; SSC ~18 818 ж.н.) [47]; Spinacia oleracea – 150 725 ж.н. [48]. Ал Pelargonium × 
hortorum-да айтарлықтай ірі және қайта құрылымданған хп-геном анықталған – 217 942 
ж.н. (ИҚ 2×75 741 ж.н.) [49], бұл қалыпты көлемнен 1,4 есе артық және бірнеше инверсия-
лар мен ИҚ кеңеюімен бірге жүреді [49-50]. Керісінше, T. kaufmanniana-да ірі инверсиялар 
немесе қайта құрулар байқалмаған және гендердің орналасуы консервативті, бұл осы 
туыстағы пластомдардың «тұрақты» эволюциялық сценарийін көрсетеді. Осыған ұқсас 
жағдай лалгүлділер тұқымдасының басқа өкілдерінде де байқалады. Мысалы, Lilium 
longiflorum хлоропласт геномы 152 793 ж.н. (ҰБС ~82 239 ж.н.; ҚБС ~17 886 ж.н.; ИҚ 2×26 
334 ж.н.) [51], ал L. henryi шамамен 152 570 ж.н. құрайды [52]. Бұл көрсеткіштер көлемі мен 
құрылымы жағынан T. kaufmanniana пластомымен өте ұқсас. Fritillaria hupehensis пен F. 
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unibracteata пластомдары да 151 500–152 000 ж.н. аралығында болып, типтік төртбөлімді 
архитектураны сақтайды [53]. Tulipa altaica геномы (146 887 ж.н.) сәл кіші болғанымен, 
жалпы құрылымдық ерекшеліктері Кауфман қызғалдағына жақын [54]. Жалпы, Лалгүл-
ділер тұқымдасына жататын түрлердің хлоропласт геномдары бір-біріне ұқсас, Кауфман 
қызғалдағының пластомымен айырмашылықтары мардымсыз. Ірі инверсиялар немесе 
қайта құрылымданулар байқалмаған, гендердің орналасуы жоғары деңгейде консерва-
тивті. Бұл Кауфман қызғалдағы мен Лалгүлділердің басқа өкілдері эволюциялық тұрғыдан 
«тұрақты» пластомдық сценарийге ие екенін көрсетеді.

Кауфман қызғалдағының геномында ірі инверсиялар немесе қайта құрылымдар 
анықталмады, яғни гендердің орналасу реттілігі туыстас түрлермен салыстырғанда 
сақталған. Бұл тұрақты және қайта құрылымданатын хп-геномдардың екі эволюциялық 
сценарийін салыстыруға мүмкіндік береді. Мысалы, Oenothera туысында ҰБС-да шамамен 
56 кб инверсия анықталған (rbcL мен trnQ гендерінің арасында), ол бүкіл Oenothera қо-
салқы тұқымдасына тән [54], ал бұл T. kaufmanniana-ға қарағанда айқын контраст. Ұқсас 
құбылыс Asteraceae тұқымдасында да байқалады, мысалы, Asteroideae қосалқы тұқымда-
сында хпДНҚ-да типтік 22 кб инверсия кездеседі (rbcL мен trnV арасындағы), ол көптеген 
астралылар туысның түрлеріне тән [55]. Мұндай қайта құрылымдар филогенетикалық 
маркерлер ретінде қолданылады. Жалпы, T. Kaufmanniana-да тұрақты хп-геномдардың 
мысалы, ал экстремалды жағдайлар Pelargonium, Oenothera және Asteraceae.

T. kaufmanniana-да ИҚ-аймақтарында ГЦ деңгейі жоғары (шамамен 42%), бұл рРНҚ 
және рибосомалық ақуыз гендерінің болуымен, сондай-ақ ИҚ-дағы мутациялардың төмен 
деңгейімен түсіндіріледі [52]. Ұқсас ГЦ-профиль басқа да көптеген хлоропласт геномдарына 
тән, мысалы, Lauraceae (Ocotea)-да жалпы ГЦ 39,2%, ал ИҚ аймағында 44,4% құрайды, бұл 
ҰБС-дағы 37,9–38,0% және ҚБС-дағы 33,9 - 34,0%-дан айтарлықтай жоғары [53]. Мұндай 
ГЦ молшылығы мен рРНҚ гендерінің қайталануы ИҚ-дың тұрақтандырушы әсерімен 
байланысты [53]. ИҚ шекараларының өзгеруі геномдық қайта құрылымдарға әкелуі мүм-
кін: мысалы, Musa-да ИҚ-ҚБС шекарасының кеңеюі әдетте бөлек орналасатын гендердің 
қосылуына әкелген [46], ал Geraniaceae тұқымдастарында ИҚ-дың күрделі құрылымдары 
көптеген қайта құрулар туғызады [49-50]. Ал T. kaufmanniana-да ИҚ құрылымы тұрақты 
болып табылады, бұл хп-геномның салыстырмалы консервативтілігін қамтамасыз етеді.

T. kaufmanniana-да 158 ҚТҚ локусы анықталды, олардың көпшілігі ҰБС және гена-
ралық аймақтарда орналасқан. Мұндай жағдай басқа да түрлерге тән. Musa-да 59 хпҚТҚ 
[56], оның ішінде мономерлі A/T қайталанулар басым (M. acuminata және M. balbisiana-да 
бірнуклеотидті қайталанулардың 92%-дан астамы A/T құрайды) [56]. Gladiolus-та 265 
хпҚТҚ анықталған, олардың басым бөлігі A/T мономерлері [57]. Мұндай үлгілер ҚТҚ-
дың популяциялық деңгейде жоғары полиморфтылығын көрсетеді және олар кеңінен 
қолданылатын молекулалық маркерлер [56]. Демек, T. kaufmanniana-дағы ҚТҚ жиын-
тығы жаңа хпҚТҚ маркерлерін жасауға негіз бола алады, алайда олардың тәжірибелік 
тексерілуі қажет.

T. kaufmanniana хп-геномында дәстүрлі жоғары аймақтар анықталды, олар ycf1, ndhF, 
matK, rpoC2, rbcL, cemA және бірқатар генаралық локустар. Бұл құбылыс басқа зерттеулер 
нәтижелерімен сәйкес келеді. Мысалы, ycf1 генінің екі бөлігі (ycf1a және ycf1b) жерүсті 
өсімдіктердің ең өзгермелі аймақтары болып табылған [54] және дәстүрлі баркодтар 
matK пен rbcL-дан да тиімдірек екені дәлелденген [54]. Басқа да анықталған гендер (ndhF, 
rpoC2) көптеген тұқымдастарда жоғары вариабельділік көрсеткен [54]. Сондықтан бұл 
локустар Tulipa туысындағы баркодтау және популяциялық зерттеулер үшін маңызды 
нысандар бола алады.
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T. kaufmanniana хп-геномында үшінші позициядағы AT-құрамының басымдығы және 
лейцин кодондарының көп болуы байқалды. Ұқсас үлгі Ocotea (Lauraceae)-да анықталған, 
мұнда лейцин 11,8% кодондарды құрайды, ал цистеин небәрі 1,8% [58]. Бұл құбылыс 
лейциннің көп кодондық әртүрлілігімен және трансляция тиімділігінің эволюциялық 
сұрыпталуымен байланысты.

Рекомбинация, соның ішінде ИҚ аймақтарындағы «flip-flop» изомериялары хп-ге-
номның құрылымдық динамикасына әсер етеді. Мысалы, трансгенді темекі желілерінде 
ИҚ-рекомбинация нәтижесінде ҰБС/ҚБС-ның ауысқан изоформалары пайда болғаны 
байқалған [59]. Алайда T. kaufmanniana-да мұндай изоформалар табылған жоқ, бұл оның 
хп-геномының табиғи жағдайда тұрақтылығын көрсетеді.

Алынған T. kaufmanniana хп-геномы филогенетикалық және популяциялық зертте-
улер үшін маңызды дереккөз болып табылады. Жоғары дивергентті аймақтар (ycf1, ndhF, 
rpoC2) жақын түрлерді баркодтауға жарамды, ал ҚТҚ қайталанулар жаңа хпҚТҚ-маркерлер 
жасауға негіз бола алады. Бұл маркерлердің тиімділігін тәжірибелік тұрғыда тексеру қажет 
және олар Tulipa туысын молекулалық деңгейде зерттеуде жаңа мүмкіндіктер ашады.

Қорытынды

Қорытындылай келе, бұл жұмыста Қазақстанның эндемик өсімдігі Кауфман қы-
зғалдағының толық хлоропласт геномы табысты түрде анықталып, сипатталды. Кауф-
ман қызғалдағының хлоропласт геномын талдау Қазақстан өсімдіктерінің генетикалық 
әртүрлілігін сақтауда ғана емес, өсімдіктерде жүретін экологиялық және эволюциялық 
үдерістерді тереңірек түсінуде де үлкен рөл атқарады. Хлоропласт геномдарын жан-жақты 
талдау өсімдіктердің бейімделу эволюциясына жарық түсіріп, популяциялардың генети-
калық тұрақтылығын анықтауға және табиғи экожүйелердің экологиялық өзгерістерге 
қалай жауап беретінін түсіндіруге мүмкіндік береді. Tulipa туысында түрлерді ажыратуға 
арналған жаңа хлоропласт маркерлерін ұсыну да зерттеудің маңызды мақсаты болды. 
Біз нуклеотидтік әртүрлілігі жоғары әрі полиморфизмі тиімді он генді (rpoC2, cemA, rbcL, 
rpl36, psbH, rps3, rpl22, ndhF, ycf1, matK) анықтадық, олар қызғалдақ түрлерін ажыратуда 
құнды генетикалық маркерлер бола алады. Бұл жоғары полиморфты хлоропласт гендері 
түрлерді ажырату мен популяциялық зерттеулерде маңызды құрал ретінде қолданылып, 
болашақта Tulipa генетикасы мен эволюциясын зерттеуге, сондай-ақ қорғау стратегияла-
рын әзірлеуге өз үлесін қосады. Мұндай зерттеулер генетикалық маркерлерді қалыпта-
стыруда, өсімдіктердің биогеографиялық тарихын зерделеуде және сирек эндемикалық 
түрлерді сақтау жоспарларын әзірлеуде аса маңызды. 
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Аннотация. Тюльпан Кауфмана (Tulipa kaufmanniana) является эндемиком Казах-
стана и представляет собой важный вид растений, широко используемый в декоративных 
целях. В данном исследовании впервые был охарактеризован полный хлоропластный 
геном этого редкого вида с использованием технологии секвенирования Illumina. В ре-
зультате установлено, что полный геном T. kaufmanniana имеет высокую степень сохран-
ности. Размер генома составил 152 374 п.н., включая две инвертированные повторные 
области (IR) по 26 371 п.н., одну длинную уникальную область (LSC) в 82 369 п.н. и одну 
короткую уникальную область (SSC) в 17 260 п.н. Общий уровень GC составил 36,58%. В 
геноме аннотировано 130 генов, из которых 85 кодируют белки, 38 – тРНК и 8 – рРНК. 
При анализе простых последовательных повторов (SSR) было выявлено 158 SSR-локусов. 
Они были сосредоточены преимущественно в LSC-области (63,3%), SSC-области (19%) и 
IR-области (17,7%). Были зарегистрированы пять категорий SSR (моно-, ди-, три-, тетра- 
и гексаметные). Наиболее полиморфными белок-кодирующими генами оказались ycf1, 
matK, rpoC2, rbcL, ndhF, cemA, rpl22, rps3 и psbH. Эти гены обладали высоким уровнем 
вариабельности последовательностей (Pi = 2,570–6,085) и нуклеотидного разнообразия. 
Анализ относительного использования синонимичных кодонов (RSCU) выявил как избы-
точно, так и редко используемые кодоны. В целом, исследование хлоропластного генома 
тюльпана Кауфмана имеет важное значение для сохранения генетических ресурсов этого 
редкого эндемичного вида Казахстана, а также для более глубокого понимания его эво-
люционных и филогенетических особенностей. Полученные данные могут послужить 
основой для разработки эффективных стратегий охраны биологического разнообразия 
флоры Казахстана на молекулярном уровне.

Ключевые слова: тюльпан Кауфмана (Tulipa kaufmanniana), хлоропластный геном, 
простые последовательные повторы (SSR), области соединения, использование кодонов, 
полиморфные белок-кодирующие гены

Structural analysis of the chloroplast genome of the Kazakhstan endemic 
Kaufmann’s tulip (Tulipa kaufmanniana) 

D. Tussipkan¹, V.A. Shevtsov2, M.B. Ramazanova 3, A. Orken 4, 
A.B. Shevtsov 5, Sh.A. Manabayeva*6 
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Abstract. Kaufmann’s tulip (Tulipa kaufmanniana) is an endemic species of Kazakhstan 
and an important ornamental plant. In this study, the complete chloroplast genome of this rare 
species was described for the first time using Illumina sequencing technology. The results revealed 
that the complete genome of T. kaufmanniana is highly conserved. The genome size was 152,374 
bp, comprising a pair of inverted repeat (IR) regions of 26,371 bp each, a large single-copy (LSC) 
region of 82,369 bp, and a small single-copy (SSC) region of 17,260 bp. The overall GC content was 
36.58%. A total of 130 genes were annotated, including 85 protein-coding genes, 38 tRNA genes, 
and 8 rRNA genes. Analysis of simple sequence repeats (SSRs) identified 158 loci, predominantly 
distributed in the LSC region (63.3%), SSC region (19%), and IR regions (17.7%). Five categories 
of SSRs (mono-, di-, tri-, tetra-, and hexanucleotide) were detected. The most polymorphic protein-
coding genes were ycf1, matK, rpoC2, rbcL, ndhF, cemA, rpl22, rps3, and psbH, showing high 
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sequence variability (Pi = 2.570–6.085) and nucleotide diversity. Relative synonymous codon 
usage (RSCU) analysis revealed both overrepresented and underrepresented codons. Overall, the 
characterization of the chloroplast genome of T. kaufmanniana is essential for the conservation 
of genetic resources of this rare endemic species, as well as for gaining deeper insights into its 
evolutionary and phylogenetic features. These findings provide a foundation for developing 
effective molecular-level strategies for preserving the biological diversity of Kazakhstan’s flora.

Keywords: Kaufmann’s tulip (Tulipa kaufmanniana), chloroplast genome, simple sequence 
repeats (SSRs), junction regions, codon usage patterns, polymorphic protein-coding genes
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