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Annorarsiya

Lishbu tadgigotda Glycine max (soya) va Vilis vinifera (Lzum) o'simikianda sovug, tur hamda gurngogohilik kabi abi-
ofik stresslarga javoban fangi eksoressiyanuvehi genlami aniglash magsadida bir gator maiumot bazalarndag RENA-seq
mafumoctiar gayta fahilil qiingl. Integrativ bioinformatik yondashuy asosida NCBI maiumotiar bazalaridan ofingan furl
iajnbaiarga oid Iranskripfom malumaotiar (fok bojyicha: PRJNATETIS0. PRINAS49987, PRINATEE158 sovs boyicha:
PRANAGS2669, PRINASZETET. PRUNAST3353) hinashtinlal va standartiashiinigan pipeline yardamida tahil giling)

Farqii exspressiyalanuveli gen (DEG), funksional anhotalsiva (G0 va KEGG) taliillan orqall aso0sly abiofik stressiar
bifan alogador genlar anigiandl. Tadgigot natijalanga ko'ra, har ikki osimikda gurgegohilikka va past harorsigs javoban ek-
Spressiyasi oZgaradigan o'niab yangl genlar fopildi, Amiglangan geniarming bir gusmy #gan bu stress furan bifan boglighor
kuzafilmagan Ushbu natijalar keigusida marker genfar, genetit modifikatsiya uchun boshiangich material yoki seleksiya
vchun mubim genomik resursiar sifalida xizmat qilishi mumiin.

AHHOmMayus

B HacmoRwey LocnedosaHuy ¢ Uensi saiRemeruR dubgheperLUaNaHD INCADECCUDVHILLILIXCR 28H08 8 DaCMeHLAx
Giyeine max {cor) o Vitis vinifera (surcepad] & ameem Ha mMakue sfUomUYeckle CIMPeCcchl, KaK Xomod, Jaconesue U 3acya,
Oniny NosMopHD MposHanUaLpoeassr daHHee ANA-s20 U3 pRia 083 JaHkel. Ha ocHOSS UHMespamueHoa0 SuoiiHgoDms-
muveckozo nofxoda Ouitu ofweduHeHE! U CMaHia0mUsUposaHE! MDGHCKDUTMoMHER GaHHLIe DaIMTUYHER SHCNepUMEHTIOE,
nonyyerHele us Bassl davdeix NCEBI (sunospsd; PRINATETIS0. PRUINASLDSEY. PRINATEE159, PRUNATEIZ0T coR
PRJINAGSZ669, PRANASIZTET, PRINAGTI335S), vomopkie sames Ouiny ofpabomarsl C UCNOAbLI0esHUEM cmardapmHoeo
aHanuIa.

B pesynemame asanusa dughibepesijuansqol skcnpeccut 2exoe (DEG), 8 maye (IyHEULCHEMLHOG SHHOMELILIL
(GO u KEGG) GeiNU 8RISEMTEHL! KTHYESAIE S8HEI CEAIEHKRLIE C OCHOSHEMY aOUOMULYBCKLIML cmoeccaMy. (o UMosam Lc-
credoeaHur & 000Uy eudax pacmerul ofHapyMeEHE! JBCRMFL HOBLIX BEHOSE, SXCMDPECCUR KOMODEX LIMEHASITICR & OMesm
Ha 38cyXy U HUSHLE MeMTepamypsl. YaCms U3 HOMoDeix DEHES HE SCCOLLUDosanacs ¢ danHeMyY eudamy cmpeccos. Momy-
LEHHEE DEsyTbITansl MOBYT NOCTYELITE YeHsaM pecypcon A nocnedyolied udesmudhualiy MEDKeDHLY 28H08, CO-
3daHUR SeRemMUYECKY MOOUDULLDOBaHERI MUHLLD WU CeMeryuy YomoUyUesx Copmos.

Absitract

In this stuedy, RNA-seq dafa fmom multiple dalabases were re-analysed to identify diferentially expressed genes in
Giycine max (soybean) and Vitis vinifiera {grapevine) in response to various abiotic siresses, including cold, salinity, and
drought. Using an integrative bioinformatic approach, transcriptomic datasets related fo vanous experiments were retrieved
from the NCB! database (grapevine. PRJINAYETII0 PRINAJLGGE!, FPRUNATEG1S8, PRINATESZ0V, soybean:
PRINAGS2669, PRJUNASISTET, PRUNABT3353) and combined far analysis through & standardized pipefineg.

Differenfial expression analysis (DEG) and functional annofaficn (GO and KEGG) revealed key genes associated
with major abiolic stresses. Acconding to the resulls. dozens of noval genes with alfered expression in response o drought
and fow temperaiures were identiffed in both species, some of which had nof previously been linked {o these siress lypes.
These findings may sene as valuable genomic resources for future marker gene identification, the development of genefical-
Iy moaifed lines. or breeding programs aimed at improving siress tolerance.

Kalit so‘zlar: uzum, soya, RNA-seq, abiofik stess, qurg'ogohilik, sovug, DEG, funksional annctatsiya. GO, KEGG

Kmoyeakie cnoea: eunospad cof, PHK-coxgeyuposarue. abuomueckUil cmpece, 3acyxa. xanod. DEG. ghyuwu-
OHaMLHER ayHomauuR. GO, KEGG

Key words: grape. saybean, RNA-seq, abiofic stress, drought, cold, DEG, funclional annotation, GO, KEGG

KIRISH

O'simiiklar o'z hayotl davomida yugori yoki past harorat, sho'rlanish, qurg'ogchilik, suv toshgini,
ozuga moddalarining etishmasligi hamda tuprogdagi og'ir metallarning toksikligl kabi ko'plab omillar
ta'siriga uchraydi. Birgalikda abiotik stresslar deb ataladigan ushbu omillar o'simliklarning o'sish va
rivojanishiga salbiy ta'sir ko'rsatish orgali gishlog xo'jaligi va butun ekotizim uchun jiddiy xavf tug diradi
[1, 2]. Se'nggi o'n yilliklarda inson faoliyati, issigxona gazlari effekti, harorat va yog'ingar migdoridagi
o'zgarishlar tufayli global iglim o‘zgarishi ekotizimlarga bevosita ta'sir etib, gishlog xo'jaligi ishlab
chigarish modellarining tubdan o‘zgarishiga sabab bo'lishi kutiimogda. Aynigsa, abiotik stressiami
atrof-muhitning o'zgaruvchanligi, tuproglaming ifloslanishi va global iglim o'zgarishi fonida gishlog
¥o'jaligi ekinlari hosildorligiga salbiy ta’sir tobora kuchayib bormoqda [3, 4, 5]

O'simlik dunyosi vakillari hayvonlardan fargli o'larog, joydan-joyga harakatlana olmaydigan
(sessil) organizmlar sifatida tavsiflanadi. Ulaming ekologik stress omillariga (masalan, qurg'oqchilik,
sho'rianish, harorat o'zgarishlari, patogenlar) garshi kurashish imkoniyati cheklangani sababli hara-
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katsiz holda moslashishga majbur bo'lib, o'sish va rivojlanishni ta'minlash uchun yugori darajada ixti-
soslashgan fiziologik, biokimyoviy va molekulyar himoya mexanizmlarini rivojlantirgan. Xususan,
o'simliklar stressga javoban himoya ogsillan (PR-proteinlar, HSPlar), anficksidant fermentlar (SOD,
CAT, AFX) va osmoprotektantiar (prolin, glycin betain) ishlab chigaradi, shuningdek, stressga javob
beruvchi genlar ekspressiyasini faollashtiradi. Shu bois, o'simliklarda stress signallarini gabul gilish,
uzatish va nogulay sharcitlarga moslashish mexanizmiarini chugur tushunish — ularming chidamiilik
xususiyatiarini yaxshilash orgali global ozig-ovgat xavfsizligini ta'minlashda muhim ahamiyat kasb
etadi [6, 7, 8].
ADABIYOTLAR TAHLILI VA METODOLOGIYA

Soya va tok— global igtisodiyot uchun muhim gishlog xco’jaligi ekinlari hisoblanadi. So'nggi
yillardagi iglim o'zgarishi sharoitida abiotik stresslar bu ekinlarda hosilning yo'golishiga olib kelib, glob-
al ozig-ovgat xavfsizligi va agrar-sanoat tarmog'ida jiddiy muammolarga sabab bo'lishi mumkin. [imiy
dalillar shuni ko'rsatadiki, kelgusi o'n yilliklarda soya va tok etishtirishni cheklovchi asosly omillardan
biri aynan iglim ozgarishi bilan bogig abiotik stress bo'lib qoladi [3, 4, 9]

So'nggi o'n yillikda PubMed ma’lumotiar bazasida soya va uzumning o'sish, rivojlanishi hamda
hosildorligiga abiotik stress omillari ta'siri tadagiq gilingan ilmiy ishiar soni gariyb 90 % ga oshgani iglim
o‘zgarishining ushbu ekinlarga ta'sirini chugqur tadgig etish dolzarbligini ko'rsatadi. Shu bilan birga, G.
max va V. vinifera o'simliklari qurg'ogchilikka nisbatan o'rta yoki past darajadagi chidamlilikka ega
bo'lib, ularning stressga molekulyar javeb mexanizmlarini aniglash va chugur o'rganish sohada yangi
echimiar ishiab chigish uchun alohida ahamiyat kasb etadi.

Zamonaviy omiks yondashuvian, xususan RMNA-seq (RNA sequencing) texnologiyasi
o'simlikiarda gen ekspressiyasini to'lig transkriptom darajasida tahlil gilish imkonini beradi. Shu bilan
birga, ochig manbali ma'lumotiar bazalarida (GEQ, SRA) mavjud bo’lgan ko'p sonli datasetlar asosida
metatahlil olib borish va turli elksperiment natijalarini integratsiyalash imkoniyati yaratadi

Lshbu tadqgigotning asosiy magsadi — mavjud ko'p manbali RNA-seq ma'lumotlarini integrativ
bicinformatik yondashuv yordamida tahiil gilish orgali G. max va V. vinifera o'simliklarida qurg‘ogchilik
stressiga javob beruvehi yangi voki avval etarlicha o'rganilmagan genlarni anigiashdir. Bu natijalar ke-
lajakda abiotik stresslarga chidamli navlarni yaratish uchun genetik seleksiya dasturlariga ilmiy asos
bo'lib xizmat gilishi mumkin.

Transkriptom tahlillarida foydalanilgan barcha RNA-seq ma'lumotiar NCBI Sequence Read Ar-
chive {SRA) ma'lumotlar bazasidan yuklab olindi. Ma'lumotlami samarali va tezkor yukiab olish uchun
kingfisher dasturiy paketidan (versiya 0.4.1) foydalanildi. Ushbu vosita bioconda kanali orqali o'rnatildi.
Bu o'z navbaiida SRA, ENA hamda AWS manbalaridan parallel ravishda ma'lumotlarni yuklash im-
konini beradi. Shuningdek, katta hajmdagi sekvens ma’lumotlarini yukiash jarayonini sezilarli darajada
optimallashtiradi.

Yuklab olingan qayta ishianmagan RNA-seq ma'lumotian FastQc
{https://www bicinformatics. babraham.ac. uk/projects/fastge/) yordamida sifat nazorati (quality controf)
jarayonidan o'tkazildi va fagat yugori sifatli o'gishiar (reads) keyingi bicinformatik tahlillar uchun taniab
olindi. O'gishlar sifatini yaxshilash va past sifatli bazalarni kesib tashlash magsadida, fastp v1.0.1 [10]
dasturidan foydalanilib, filtrlash va trimming jarayoni amalga oshirldi. Keyingi bosgichda tozalangan
o'gishlar mos ravishda quyidagi referens genomiarga xaritaianib, genetik joylashuvi aniglashtiridi:

s 5Oya genomi: Glycine max WmB2 a4 v1 (hitps://phytozome-
next jgi. doe goviinfo/Gmax_Wm82 ad v1)

= uZum genomi: Vitis vinifera v2.1 (hitps://phytozome-next jgi.doe govinfoNvinifera v2 1)

Haritalash jarayoni yugor aniglikdagi taggoshlashni ta'mintovchi HISATZ [11] vositasi yordami-
da amalga oshirildi. Har bir stress ta'sir ostida bo'lgan namunalar va nazorat namunalaridagi biologik
takrorlar uchun klasterlash asosiy komponentiar tahlili (Principal Component Analysis, PCA) yordami-
da amalga oshirldi. PCA barcha ma'lumotiar to'plamiari uchun log; fold change giymatlaridan foydaia-
nib, guruhlararo fargni va takrorlarning yaxlitligini baholash imkonini berdi. Transkriptiarning migdorini
hisoblash uchun FeatureCounts [12] dasturining 1.6.4 versiyasidan foydalanildi. Ushbu paket xari-
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talashtiriigan o‘gishlarni annnotatsiya fayli (GTF) asosida genlar bo'yicha guruhlab, transkriptiar sonini
aniglaydi va differensial ekspressiya tahliliga tayyor bo'lgan hisoblash ma'lumaotlarini yaratadi.

Qurg'ogchilik va sovug stress sharoitidagi fargll ekspressiyvalanuvehi genlarni (DEGS) aniglash
uchun DESeq2 [13] statistik R paketidan foydalanildi. DESeq2 ma'lumotlarni avtomatik ravishda nor-
mallashtiradi, tahlil jarayonida biologik variatsiyani hisobga oladi va statistik signifikantlikni aniglaydi.
Fargli ekspressiyalanuvchi genlami hisoblashda asosiy mezonlar sifatida quyidagilar belgilandi:

s p-giymat < 0.05,

= FDR (False Discovery Rate) = 0.05,

+ |log2 Fold Change| = 1.

Matijada qurgogchilik (soya o'simligida) va sovug (uzum o'simligida) stress sharoitiga javob
sifatida har ikkala o'simliklarda fargli ekspressiyalanuvchi genlar to'plamlan shakllantirildi. Aniglangan
genlaming funksional annotatsiyasi Gen Ontology (GO) ma'lumotlar bazasi yordamida amalga
oshirildi. Barcha molekulyar yo'llar Kioto genlar va genomlar ensiklopediyasi (KEGG) yordamida tek-
shirildi.

NATIJA VA MUHCKAMA

Sifat nazoratidan o'tkazilgan sekvenlash natijalari mos ravishda Glycine max va Vitis vinifera
namunalarining referens genomiari bilan yugori aniglikda taggosiandi. Xaritalash (mapping) samara-
dorligi namunalar bo'yicha 78% dan 96% gacha oraligda bo'lib, bu sekvenlash ma'lumotlarining sifati
va tayvorlangan kutubxonalar ishonchliligini tasdiglaydi.

Umumiy gen ekspressiyasidagi o'zgaruvchanlikni va namunalar orasidagi alogadoriikni
baholash magsadida asosiy PCA amalga oshirildi. Tahlil natijalari shuni ko'rsatdiki, birinchi asosiy
komponent (PC1) soya namunalarida umumiy dispersiyaning 85% gismini (1-rasm, A) va uzum na-
munalarida 68% gismini (1-rasm, B) izohlaydi. Ushbu komponent, asosan, stress sharoitlariga yoki
ishlatiigan davolash bosgichiariga garab namunalarni anig guruhlarga ajratdi. Ikkinchi asosiy kompo-
nent (PC2) mos ravishda soyada 7% va uzumda 19% dispersiyani tushuntirib, golgan biclogik yoki
texnik farglami aks ettiradi. PCA diagrammasida (1-rasm) kuzatilganidek, bioclogik dublikatiar (biologi-
cal replicates) o'zaro yuqori darajada klasterlashgan bo'lib, tajriba dizaynining ishonchliligi va baich
effect (namunalar tayyorianishidagi texnik o'zgaruvchanlik) mavjud emasligini ko'rsatadi. Bu holat gen
ekspressiyasidagi aniglikni va keyingi differensial tahlillar uchun ma'lumotiarning mosligini tasdiglaydi.

PCA plot: Vitis RNA-seq with sample labels B
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1-rasm. Normalizatsiyalangan gen ekspressiya ma'lumotlari asosida PCA tahlili. Dub-
likatlaring bir joyda klasterlanishi ma’lumotiarning yugqori ishonchliligini ko‘rsatadi.

Har bir tajriba guruhini mos ravishda nazorat namunalariga taggoslab, differensial ekspres-
siyalangan genlar {aniglandi. Bu jarayonda DESeq?2 statistik paketi yordamida normalizatsiyalangan
gen ekspressiya ma'lumotlari asosida false discovery rate (FDR) giymati < 0.05 va |log:FoldChange|
= 1 bo'lgan genlar ishtirok etuvchi DEG sifatida ajratib olindi. Tanlangan filtrar gen ekspressiyasidagi
statistik ishonchiilikni va biologik ahamiyatli o’zgarishlami kafolailash magsadida go'llanildi.

O'tkazilgan tahlil natijalariga ko'ra, soya (namunalarining birinchi guruhda umumiy 2607 ta
(1295 downregulated, 1321 upregulated), ikkinchi guruhida 3680 ta (1749 downregulated, 1931 up-
regulated), uchinchi guruhida 2528 ta (1438 downregulated, 1554 upregulated) differensial ifoda-
langan genlar aniglandi (2-rasm, A). Soya bo'yicha barcha guruhlarni birlashtirgan holda umumiy
o'zaro mos differensial genlar soni 248 tani tashkil etgan (2-rasm, B), bu esa stressga umumiy javob
beruvchi asosiy gen to'plamini ko'rsatadi.

Uzum namunalarida esa mos ravishda birinchi guruhda 6857 ta (3273 downregulated, 3584
upregulated), ikkinchi guruhda 5126 ta (2443 downregulated, 2683 upregulated) va uchinchi guruhda
6316 1a (3195 downregulated, 3121 upreguiated) fargli ekspressiyalangan geniar aniglandi (2-rasm,
C). Umumiy turli guruhlar bo'yicha o'zare mos differensial ifodalangan genlar soni 632 tani tashkil eidi
(2-rasm, D).

Bundan tashgar, turli stress sharoitlarida umumiy va o‘ziga xos fargli genlarni anigianishi
uchun Venn diagrammalar tuzildi (2-rasm, B va D). Ushbu diagrammalar tahlili ayrim genlaming bir
nechta stress sharoitida bargaror regulyatsiyva gilinishini, boshga genlarning esa fagat ma’lum bir ish-
lov bosgichida o°ziga xos tarzda ekspressiyalanganligini ko'rsatadi. Bu esa umumiy stress javob mex-
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anizmlaridan tashgari, stress turi, ishlov sharoiti yoki navga xos molekulyar javob strategiyalarini ham
ko'rsatib beradi.

Ushbu natijalar, turli abiotik stress omillariga javob beruvchi genlarning kompleks tarmog
mexanizmlanni tushunish uchun asos bo'lib xizmat giladi va keyingi gen funksional annotatsiyasi va
enrichment tahlillarini amalga oshirish uchun muhim ma'lumotiar manbai sifatida qaraladi.
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2-rasm. A, C ishlov guruhlari bo'yicha up- va down-regulyatsiya gilingan differensial genlar so-
nining tagsimianishi. Bar diagrammada har bir replikat bo'yicha DEG lar soni ko'rsatilgan. Tahlilda
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FDR = 0.05 va |log:(qiymat o'zgarishi)] = 1 mezonlari asosida ajratilgan. B,D turli sinov guruhlari
o'rtasida umumiy va o'ziga xos fargl ekspressiyalangan genlarning Venn diagrammasi. Diagrammada
genlaming gaysi guruhlar o'rtasida umumiy yoki fagat o'ziga xos ekanligi ko'rsatilgan.

O'tkazilgan fargli ekspressiyalangan geniar (DEGs) tahlilini yanada chugqumog tushunish
magsadida Gene Ontology (GO) va Kyoto Encyclopedia of Genes and Genomes (KEGG) boyitish
tahlillari amalga oshirildi.

Aniglangan DEGIar asosan biologik jarayoniar (BP), hujayraviy komponentiar (CC) va mole-
kulyar funksiyalar (MF) toifalarida funksional guruhlarga ajratiidi. GO boyitish natijalar shuni
ko'rsatdiki, har ikkala o'simlik namunalarida stress sharcitida DEGlar asosan reakiiv kislorod turlari
bilan kurashish, osmotik stressga javob reaksiyasini shakillantirish, signal uzatish yo'llar, va tran-
skripsiya faktoriarini facllashtirish kabi jarayoniar bilan bog'langan (3-rasm A.B). KEGG yo'lian tahlilida
esa abioitik stressga javob beruvchi metabolik yo'llar, jumiadan phenylpropancid biosintezi, amino
shaker sintezi, hamda o'simlik gormon signal fransduksiva yo'llar sezilari darajada boyitilganligi kuza-
tildi (3-rasm C.D) . Yugorida gayd etilgan DEGIlami vizual tarzda ekspressiya uchun volcano plot
chizildi (4-rasm). Volcano plot yordamida genlaming logzFoldChange giymati va -0g.,(FDR} giymatiari
o'zaro taggoslanib, statistik Ishonchli va biclogik ahamiyatli DEGlar ajratib ko'rsatildi. Diagrammada
yugori ishonchli upregulated genlar gizil, downregulated genlar esa ko'k rangda ajratib ko'rsatildi.
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3-rasm. Top 20 ta DEGlarni GO/KEGG boyitish tahlili natijalari (soya A,C; uzum B,D). fargli
ekspressiyalangan genlar asosida GOseq dasturi yordamida tuzildi. FDR = 0.05 bo'yicha ishonchili
boyitilgan kategoriyalar ko'rsatilgan. Dotplot stress sharoitida nazoratga nisbatan fargli ekspressiya-
langan genlar asosida clusterProfiler paketi yordamida tuzildi. P.adjust < 0.05 bo'yicha ishonchli boyit-
ilgan yo'llar ko'rsatilgan.

Umuman olganda, GO/KEGG boyitish tahlili, volcano plot natijalari birgalikda olib garalganda,
stress sharoitida sinalgan guruhlar va nazorat namunalarida moslashuy jarayoniari, himoya mexaniz-
miari hamda signalizatsiva yo'llari murakkab va o'zaro bog'lig tarzda faollashganini ko'rsatadi.

Olingan barcha tahlil natijalariga ko'ra soyada Glyma.03G050100, Glyma.01G124500, Gly-
ma.18G205800, Glyma 13G162600, Glyma 19G218100 hamda Glyma 16G03850 genlari
qurg'ogchilik  stressi bilan, uvzumda WVIT 202s0012g00170v2,  VIT  203s0091900230 w2,
WIT20650004g01010.v2, VIT214s50068g02120.v2, VIT21650098g00560.v2, VIT21630013g00950.v2
hamda VIT216s0013g00990.v2 genlar sovug stressi bilan alogador yangi genlar sifatida topildi. Bu
geniar kelajakda seleksiya yoki gen muhandisligi orgali soya va uzum kabi muhim gishlog xo’jaligi ek-
inlarining abiotik stresslarga chidamliligini oshirishda muhim manba bo’lib xizmat gilishi mumkin,
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4-rasm. Soyada (A) qurg'oqchilik, uzumda (B) sovuqg stressi sharoitiga nisbatan fargli ekspres-
siyalangan genfariaming volcano plot grafigi. Grafikda FDR < 0.05 va |log2 fold change| = 1 bo'yicha
ishonchli oshgan va kamaygan genlar ajratib ko'rsatilgan (DESeq2 metodi).
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XULOSA

Ushbu tadgigot doirasida soya va uzum namunalariga oid abiotik stresslarga alogador bi-
oloyiha ma'lumotlar integrativ RMNA-seq tahlili asosida gayta tahlil gilindi. Natijada ushbu o'simlikiarda
abiotik stresslar (qurgogchilik, sovuq) ta'sinda fargli ekspressiyalangan gentar aniglandi. Umumiy tahlil
natijalarga asoslanib, soyada Glyma.03G050100, Glyma 016124500, Glyma.18G205800, Gly-
ma.13G162600, Glyma.19G218100 hamda Glyma. 16G03890 genlar qurgogchilik stressi bilan,
uvzumda esa  VIT202s0012g00170v2,  VIT203s0091900230.v2, VIT20650004g01010.v2,
VIT21450068g02120.v2, VIT21650098g00560.v2, VIT21650013g00950 v2 va VIT216s0013g00990.v2
genfari sovug stressiga moslashish bilan alogador genlar sifatida tavsiflandi,

Ushbu natijalar soya va uzum naviarida turii stress omillariga javoban gen ekspressiyasining
umumiy va 0'ziga xos xususiyatiarini aniglashga imkon berdi. Aniglangan potensial marker genlar kel-
gusida genetik modifikatsiva, funksional validatsiya va markeriarga asoslangan seleksiya tadgigotlari
uchun itmiy asos bo'lib xizmat giladi.

Tadgigot O'zbekiston Respublikasi Fanlar akademiyasi tomonidan yo'nalliriigan Daviat byudjeti

mablag'lari hisobidan O'zR FA Genomika va bicinformatika markazida amalga oshirildi.
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