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АҢДАТПА 

 

«Қазақстандағы кейбір атомдық өндіріс аймақтарындағы өсімдіктердің 

радиациялық стресс жағдайындағы микроРНҚ молекулаларының рөлін 

биоинформатикалық талдау» атты дипломдық жоба 39 бетте баяндалған. 

Дипломдық жоба құрылымына кіріспе және 3 бөлімнен (ғылыми әдебиет 

көздеріне шолу, қолданылған материалдар мен тәсілдер және зерттеу 

нәтижелері) тұрады. Дипломдық жобада мәтінінде 4 кесте және 7 сурет 

көрсетілген. Зерттелген ғылыми әдебиеттер саны – 38. 

Зерттеу жұмысының мақсаты: Қазақстандағы кейбір атомдық өндіріс 

аймақтарындағы өсімдіктердің радиациялық стресс жағдайындағы микроРНҚ 

молекулаларының рөлін биоинформатикалық талдау. Дипломдық жобаның 

міндеттері: Қазақстандағы атом өндірісімен байланысты радиациялық 

ластануға ұшыраған аймақтарда өсетін өсімдіктер түрлерінде 

дифференциалды экспрессияланған микроРНҚ молекулаларын және гендерін 

анықтау мақсатында биоинформатикалық деректер базаларын құру; 

Анықталған микроРНҚ молекулаларының радиациялық стресс кезінде 

реттелетін нысана-гендерін болжау мақсатында  miRDB  бағдарламасы 

арқылы болжау; Өсімдіктердің радиациялық стресс жағдайына бейімделуінде 

маңызды рөл атқаратын микроРНҚ-нысана ген жұптарын in silico әдістермен 

талдау нәтижесінде ұсынылатын болжамды молекулалық механизмді 

BioRender платформасында визуализациялау.  

Түйін сөздер: miRDB, miRNA, Biorender, ген, NCBI, экпрессия 
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АННОТАЦИЯ 

 

Дипломный проект "биоинформатический анализ роли молекул 

микроРНК в условиях радиационного стресса растений в некоторых атомных 

производственных зонах Казахстана" изложен на 39 страницах. Дипломный 

проект состоит из введения в структуру и 3 частей (обзор источников научной 

литературы, использованных материалов и подходов и результатов 

исследований). В дипломном проекте в тексте представлены 4 таблицы и 7 

рисунков. Количество изученной научной литературы – 38. 

Цель исследовательской работы: биоинформатический анализ роли 

молекул микроРНК в условиях радиационного стресса растений в некоторых 

атомных производственных зонах Казахстана. Задачи дипломного проекта: 

создание биоинформатических баз данных с целью выявления 

дифференциально экспрессируемых молекул и генов микроРНК у видов 

растений, произрастающих в зонах, подверженных радиационному 

загрязнению, связанным с атомным производством в Казахстане; 

прогнозирование с помощью программы miRDB с целью прогнозирования 

генов-мишеней, регулируемых при радиационном стрессе 

идентифицированных молекул микроРНК; Визуализация предполагаемого 

молекулярного механизма на платформе BioRender, предложенная в 

результате анализа пар генов микроРНК-мишеней методами in silico, которые 

играют важную роль в адаптации растений к условиям радиационного стресса. 

Ключевые слова: miRDB, miRNA, Biorender, ген, NCBI, экпрессия 
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ANNOTATION 

 

The graduation project" bioinformatic analysis of the role of microRNA 

molecules in the radiation stress of plants in some nuclear production zones in 

Kazakhstan " is presented on 39 pages. The graduation project consists of an 

introduction to the structure and 3 parts (review of sources of scientific literature, 

materials and approaches used and research results). The graduation project contains 

4 tables and 7 figures in the text. The number of studied scientific literature is 38. 

The purpose of the research: bioinformatic analysis of the role of microRNA 

molecules in the conditions of radiation stress of plants in some regions of atomic 

production in Kazakhstan. Objectives of the thesis: creation of bioinformatic 

databases for the detection of differential expressed microRNA molecules and genes 

in plant species growing in regions exposed to radiation pollution associated with 

atomic production in Kazakhstan; prediction of detected microRNA molecules 

through the miRDB program in order to predict target genes regulated under 

radiation stress; Visualization on the BioRender platform of the predicted molecular 

mechanism proposed as a result of the analysis of microRNA-target gene pairs that 

play an important role in the adaptation of plants to radiation stress conditions by in 

silico methods. 

Keywords: miRDB, miRNA, Biorender, gene, NCBI, ekpression 
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Кіріспе 

Өзектілігі: Қазіргі уақытта экологиялық стресс факторлары, атап 

айтқанда радиациялық ластану өсімдіктердің өсуі мен дамуына теріс әсер 

ететін өзекті мәселелердің бірі болып табылады. Қазақстандағы атом 

өнеркәсібінің аудандары, мысалы, Семей ядролық полигоны мен Үлбі 

металлургиялық комбинаты радиациялық ластанудың жоғары деңгейімен 

сипатталады. Бұл аймақтарда өсетін өсімдіктер радиациялық стресске 

бейімделу үшін арнайы молекулалық және физиологиялық механизмдерді 

пайдаланады. МикроРНҚ молекулалары бұл механизмдерде маңызды рөл 

атқарады, өйткені олар ген экспрессиясын реттейді және өсімдіктердің 

стресске реакциясын қалыптастыруға қатысады. Осыған қарамастан, 

радиациялық әсерге ұшыраған Қазақстан аудандарында өсетін өсімдіктердегі 

микроРНҚ-ның рөлі туралы ақпарат әлі де аз, бұл осы саладағы зерттеулердің 

маңыздылығын арттырады. 

Зерттеу мақсаты: Қазақстандағы кейбір атомдық өндіріс 

аймақтарындағы өсімдіктердің радиациялық стресс жағдайындағы микроРНҚ 

молекулаларының рөлін биоинформатикалық талдау. Зерттеуц мақсатына 

келесі міндеттер қойылды: 

1. Қазақстандағы атом өндірісімен байланысты радиациялық 

ластануға ұшыраған аймақтарда өсетін өсімдіктер түрлерінде 

дифференциалды экспрессияланған микроРНҚ молекулаларын және гендерін 

анықтау мақсатында биоинформатикалық деректер базаларын құру.  

2. Анықталған микроРНҚ молекулаларының радиациялық стресс 

кезінде реттелетін нысана-гендерін болжау мақсатында  miRDB  бағдарламасы 

арқылы болжау. 

3. Өсімдіктердің радиациялық стресс жағдайына бейімделуінде 

маңызды рөл атқаратын микроРНҚ-нысана ген жұптарын in silico әдістермен 

талдау нәтижесінде ұсынылатын болжамды молекулалық механизмді 

BioRender платформасында визуализациялау. 

Зерттеу әдістері мен нысандары. Зерттеу барысында биоақпараттық 

әдістер қолданылады, соның ішінде: PubMed: ғылыми әдебиеттерді жинау 

және талдау үшін; miRDB: микроРНҚ молекулаларының жынысын анықтау 

үшін; BioRender: зерттеу нәтижелерін визуализациялау үшін. Зерттеу 

нысандарына радиациялық инфекцияға ұшыраған аймақтарда жиналған 

өсімдік үлгілерінің микроРНҚ профильдері және олардың жынысы кіреді. 
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1 Әдебиетке шолу 

1.1 Қазақстандағы радиациялық ластанған аймақтардың 

сипаттамасы және экологиялық мәселелер. 

Қазақстан аумағындағы атом өндірісімен байланысты радиациялық 

ластанған аймақтар, әсіресе Семей ядролық полигоны мен Үлбі 

металлургиялық комбинаты аймақтары, өсімдіктердің молекулалық 

деңгейдегі өзгерістерін зерттеу үшін ерекше ғылыми қызығушылық 

тудырады. Бұл аймақтардың экологиялық жағдайы мен радиациялық мұрасы 

өсімдік организмдерінің стресс жауаптарын түсінуге мүмкіндік береді. Семей 

ядролық полигоны - бұл XX ғасырдың екінші жартысындағы ядролық 

сынақтардың Қазақстан жеріне қалдырған терең экологиялық жарасы. 1949 

жылы құрылған бұл полигон Кеңес Одағының ядролық қару бағдарламасының 

негізгі плацдармына айналды. 18 500 шаршы шақырымды қамтыған бұл алып 

аймақта 1989 жылға дейін 456 ядролық жарылыс өткізілді, оның 125-і 

атмосферада, 86-ы ауада, 245-і жер астында жүргізілді [1]. Атмосфералық 

сынақтардың ең қуаттысы 1953 жылы 1,6 мегатонналық қуатпен жасалды, бұл 

Хиросимада тасталған бомбадан 100 есе күшті болып табылады. Жер асты 

сынақтарының жалпы қуаты 38 мегатоннаны құрады. Бұл жарылыстар 

нәтижесінде атмосфераға 155 миллион кюри радиоактивті материал шықты, 

ол планетамыздың барлық жағында радиациялық фонның өсуіне әкелді. 

Радиациялық ластану полигон аумағында біркелкі емес, "дақты" сипатта 

таралды. Ең қауіпті аймақтар - "Алаш" (атмосфералық сынақтар орталығы), 

"Балапан" (жер асты сынақтары аймағы) және "Дегелен" (жер асты 

сынақтардың негізгі комплексы). Бұл аймақтарда цезий-137, стронций-90 

және плутоний-239 сияқты улы изотоптардың жоғары концентрациясы 

байқалады, олардың кейбіреулерінің жартылай ыдырау периоды 24 мың 

жылдан асады. 1991 жылы полигон жабылғаннан кейін Қазақстан үкіметі 

кешенді экологиялық қалпына келтіру жұмыстарын бастады. Бірақ бүгінде де 

кейбір аймақтарда радиациялық фон 10-15 микрорентген/сағатты құрайды, 

бұл табиғи фоннан 10-15 есе жоғары. Мониторинг жүйесінің деректері 

бойынша, ластанудың "ыстық нүктелері" әлі де сақтауда, әсіресе жарылыс 

орындарына жақын жерлерде [2]. Радиациялық мұраның экожүйеге әсері өте 

терең болып табылады. Өсімдіктер дүниесінде генетикалық мутациялар жиі 

кездеседі, морфологиялық аномалиялар (гүлдердің пішінінің өзгеруі, 

жапырақтардың деформациясы) байқалады. Жануарлар әлемінде де өзгерістер 

көзге түседі - иммундық жүйелердің әлсіреуі, ұрпақтық функциялардың 

бұзылуы. Топырақ микробиоценозы елеулі өзгерістерге ұшырады, 

нәтижесінде гумус қабатының қалыңдығы азайды, топырақтың құнарлылығы 

төмендеді. Соңғы 30 жыл ішінде полигон аумағында 50-ден астам 

халықаралық ғылыми экспедиция жұмыс істеді, 200-ден астам ғылыми еңбек 

жарияланды. Бұл зерттеулер радиациялық экология саласында жаңа әдістерді 

әзірлеуге мүмкіндік берді. Әсіресе, радиацияға төзімді өсімдік түрлерін 
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зерттеу бойынша жұмыстар айрықша маңызға ие [3]. Семей полигонының 

радиациялық мұрасы - бұл Қазақстан үшін тек экологиялық мәселе ғана емес, 

сонымен қатар ғылыми зерттеулердің бірегей полигоны. Бұл аймақта 

жүргізілетін зерттеулер радиациялық экология, генетика және молекулалық 

биология салаларында жаңа білімдер алуға мүмкіндік береді. Бүгінгі таңда 

полигон аумағы "индустриалды экожүйенің" өзгеруін зерттеудің бірегей 

моделі ретінде қызмет етеді [4].  

Үлбі металлургиялық комбинаты Шығыс Қазақстан облысында 

орналасқан және 1930 жылдардан бері уран өндірумен және өңдеумен 

айналысатын ірі өндіріс кешені болып табылады. Бұл аймақтың экологиялық 

жағдайы өндірістік қызметтің 90 жылдан астам тарихына байланысты күрделі 

және көп аспектілі мәселелерді қамтиды. Комбинаттың қызметі уран кенін 

өндіруден бастап, оны байытуға дейінгі кешенді технологиялық процестерді 

қамтиды, бұл қоршаған ортаға әртүрлі деңгейдегі әсер етуге әкелді. Аймақтың 

экожүйесіне ең елеулі әсер еткен факторлардың бірі - радиоактивті 

материалдардың шығарындылары. Комбинаттың қызметі кезінде уран өндіру 

процестерінің қалдықтары, соның ішінде уран изотоптары (U-238, U-235) 

және олардың ыдырау өнімдері қоршаған ортаға түскен. Бұл заттар 

топырақтың, жер асты және жер үсті суларының ластануына әкелді. Ауада 

радон газының концентрациясының жоғарылауы да байқалды, бұл жергілікті 

тұрғындардың денсаулығына теріс әсерін тигізді. Су ресурстарының ластануы 

аймақтың экологиялық жағдайындағы ең өзекті мәселелердің бірі болып 

табылады [5]. Комбинаттың қызметі кезінде өндірістік сулардың тазаланбай 

шығарылуы жергілікті өзендер мен көлдердің химиялық және радиациялық 

ластануына әкелді. Бұл өзгерістер су биоценоздарына айтарлықтай әсер етті - 

балықтар популяциясының азаюы, су өсімдіктерінің түрлік құрамының 

өзгеруі байқалды. Топырақтың экологиялық жағдайы да айтарлықтай 

өзгерістерге ұшырады. Уран өндіру аймақтарына жақын жерлерде 

топырақтың микробиологиялық құрамы елеулі өзгерді - микроорганизмдердің 

түрлік әріптестігі азайды, топырақ ферменттерінің белсенділігі төмендеді. Бұл 

өзгерістер топырақтың құнарлылығының төмендеуіне әкеліп, ауыл 

шаруашылығына жарамды жерлердің ауданының азаюына ықпал етті. 

Өсімдіктер дүниесі де радиациялық және химиялық ластанудан айтарлықтай 

зардап шекті. Ластану аймақтарында өсімдіктердің морфологиялық 

аномалиялары (жапырақтардың деформациясы, гүлдердің пішінінің өзгеруі) 

жиі кездеседі. Кейбір өсімдік түрлерінің тұқымдарында генетикалық 

өзгерістер байқалды, бұл олардың радиацияға төзімділігінің артуына немесе 

керісінше, айтарлықтай төмендеуіне әкелді. Қазіргі уақытта комбинат 

аймағында кешенді экологиялық мониторинг жүйесі жұмыс істейді. Жыл 

сайын ауаның, судың, топырақтың сапасын бақылау жүргізіліп, радиациялық 

фон өлшенеді. Соңғы жылдары экологиялық жағдайды жақсарту бойынша 

бірқатар шаралар қолға алынды, олардың ішінде қалдықтарды қайта өңдеу 

технологияларын жетілдіру, ластанған аймақтарды рекультивациялау 

жұмыстары бар [6]. 
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Радиациялық және химиялық ластанудың өсімдік биоценоздарына әсері 

көптеген аспектілерде көрініс табады, олардың кейбірі айқын морфологиялық 

өзгерістер ретінде байқалса, басқалары тек молекулалық деңгейде ғана 

анықталады. Өсімдіктердің ластануға реакциясын бағалау үшін бірқатар 

биоиндикаторлық көрсеткіштер қолданылады, олардың ішінде 

морфологиялық, физиологиялық-биохимиялық және генетикалық деңгейдегі 

өзгерістер ерекше маңызға ие. Морфологиялық көрсеткіштердің ішінде ең 

айқын байқалатыны - өсімдіктердің өсуінің тежелуі және даму циклының 

бұзылуы. Радиациялық ластанған аймақтарда өсімдіктердің биіктігінің азаюы, 

жапырақтардың саны мен өлшемінің кемуі, гүлдеу кезеңінің өзгеруі жиі 

кездеседі. Сонымен қатар, морфологиялық аномалиялар - жапырақтардың 

асимметриясы, гүлдердің пішінінің бұзылуы, сабақтардың қисық өсуі сияқты 

айқын көріністер де ластану дәрежесін бағалауда маңызды рөл атқарады. 

Физиологиялық-биохимиялық көрсеткіштердің ішінде ең маңыздылары - 

фотосинтез процестерінің бұзылуы, хлорофиллдің ыдырауы, 

антиоксиданттық жүйенің белсенділігінің өзгеруі. Ластану аймақтарындағы 

өсімдіктерде макро- және микроэлементтердің дисбалансы байқалады, бұл 

олардың минералдық қоректену процестерінің бұзылуына әкеледі. Сонымен 

қатар, өсімдіктердің стресс жауабы ретінде пролин, малат және басқа да 

органикалық қосылыстардың жиналуы да ластану дәрежесін бағалауда 

маңызды диагностикалық көрсеткіш болып табылады [7]. Генетикалық 

деңгейдегі өзгерістер ластанудың ең терең әсерлерінің бірі болып табылады. 

Хромосомалық аберрациялардың жиілігінің артуы, ДНҚ бүлінуінің деңгейі, 

микроРНҚ профилінің өзгеруі - осының барлығы өсімдіктердің генетикалық 

аппаратына ластанудың әсерін анықтауға мүмкіндік береді. Атап айтқанда, 

дифференциалды экспрессияланған микроРНҚ-лардың анықталуы стресс 

жауабының ең сезімтал көрсеткіштерінің бірі болып табылады. Өсімдік 

биоценоздарының түрлік құрамының өзгеруі де ластанудың маңызды 

көрсеткіші болып табылады. Радиациялық ластанған аймақтарда түрлік 

әріптестіктің азаюы, төзімді түрлердің үстемдік етуі, синантроптық 

өсімдіктердің пайызының артуы байқалады. Бұл өзгерістер экожүйенің 

тұрақтылығының төмендеуіне әкеліп, биоценоздардың қайта құрылуына 

әкеледі. Соңғы жылдардың зерттеулері өсімдіктердің метаболомдық 

профилінің өзгеруін ластанудың жаңа және өте сезімтал көрсеткіші ретінде 

анықтады [8]. Метаболиттердің концентрациясының өзгеруі, әсіресе 

фенолдық қосылыстардың, терпендердің және басқа да екіншілік 

метаболиттердің деңгейінің өзгеруі өсімдіктердің стресс жауабының маңызды 

маркерлері болып табылады. Осындай көрсеткіштердің кешенді талдауы 

ластану дәрежесін дәл бағалауға, оның экожүйеге әсерін болжауға және 

қоршаған ортаны қорғау бойынша тиімді шаралар әзірлеуге мүмкіндік береді. 

Өсімдік биоценоздарының ластануға реакциясын зерттеу тек экологиялық 

мониторинг үшін ғана емес, сонымен қатар радиациялық және химиялық 

стресс жағдайында өсімдіктердің адаптация механизмдерін түсіну үшін де өте 

маңызды болып табылады [9]. 
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1.2 Радиациялық стресс жағдайында өсімдіктердегі микроРНҚ-

дың дифференциалды экспрессиясы. 

Радиациялық стресс жағдайында өсімдіктердегі микроРНҚ-лардың 

дифференциалды экспрессиясы - бұл молекулалық биологияның өзекті 

мәселелерінің бірі болып табылады. МикроРНҚ-лар - 18-24 нуклеотидтен 

тұратын қысқа, кодтамайтын РНҚ молекулалары, олар гендік экспрессияны 

пост-транскрипциялық деңгейде реттеуде маңызды рөл атқарады. Радиация 

әсерінен өсімдіктерде микроРНҚ-лардың экспрессия деңгейі айтарлықтай 

өзгерістерге ұшырайды, бұл олардың стресс жауабындағы маңызды 

функциясын көрсетеді. МикроРНҚ-лар - бұл эукариоттық организмдерде 

гендік экспрессияны реттейтін 18-24 нуклеотидтен тұратын қысқа, 

кодтамайтын РНҚ молекулалары. Олардың молекулалық құрылымы мен 

биологиялық функциялары өсімдіктер мен жануарларда әлемінде ерекше 

маңызға ие. МикроРНҚ-лардың биогенезі күрделі көп кезеңді процесс болып 

табылады. Өсімдіктерде бұл процесс ядрода басталады, мұнда RNA 

полимераза II микроРНҚ гендерін транскрипциялайды. Нәтижесінде алғашқы 

микроРНҚ (pri-miRNA) түзіледі, ол бірнеше жүздеген нуклеотидтен тұрады. 

Кейіннен бұл алғашқы транскрипт DICER-LIKE1 (DCL1) ферментінің 

қатысуымен қысқарады және микроРНҚ-прекурсоры (pre-miRNA) түзіледі. 

Соңғы қадамда микроРНҚ/микроРНҚ қос тізбекшесі түзіледі, оның бір тізбегі 

(бастапқы микроРНҚ) арнайы белкілермен қосылып, РНҚ-ындалған үйлесімді 

кешенді құрайды [10]. МикроРНҚ-лардың биологиялық рөлі негізінен гендік 

экспрессияны реттеуге бағытталған. Өсімдіктерде олар мақсатты мРНҚ-

лармен толық немесе іргелес қосылысу арқылы олардың деградациясына 

немесе трансляцияның тежелуіне әкеледі. Бұл реттеу механизмі өсімдіктердің 

дамуында, морфогенезінде, стресс жауабында және метаболизмінде маңызды 

рөл атқарады. МикроРНҚ-лар өсімдіктердің онтогенезінің барлық 

кезеңдерінде белсенді, олар өсімдіктердің өсуінің, жапырақ пен гүлдердің 

қалыптасуының, тұқымның дамуының реттелуін қамтамасыз етеді. Стресс 

жағдайында микроРНҚ-лардың рөлі ерекше маңызға ие. Өсімдіктер 

радиациялық, құрғақшылық, ауыр металдардың әсері сияқты әртүрлі стресс 

факторларына микроРНҚ профилінің өзгеруі арқылы жауап береді. Мысалы, 

miR398 жоғары температура жағдайында Cu/Zn супероксиддисмутаза 

гендерін тежейді, ал miR393 ауксин сигнал беру жолын реттейді. Бұл 

өзгерістер өсімдіктердің стресс төзімділігін арттыруға мүмкіндік береді. 

МикроРНҚ-лардың эволюциялық сақталуы олардың биологиялық 

маңыздылығын көрсетеді. Әртүрлі өсімдік түрлерінде микроРНҚ-лардың 

кейбір отбасылары (мысалы, miR156, miR166) жоғары дәрежеде сақталған, 

бұл олардың негізгі биологиялық процестердегі маңызды рөлін көрсетеді. 

Сонымен қатар, микроРНҚ-лардың түрлік ерекшеліктері де бар, бұл әр түрлі 

өсімдіктердің адаптациялық стратегияларының әртүрлілігін көрсетеді [11]. 

Ғылыми зерттеулер микроРНҚ-лардың өсімдіктердің иммунитет жүйесінде де 

маңызды рөл атқаратынын көрсетеді. Олар патогендерге қарсы қорғаныс 

реакцияларын реттейді және өсімдіктердің инфекцияға төзімділігін 



14 

арттырады. Мысалы, miR393 бактериялық патогендерге жауап ретінде 

экспрессиясы артып, ауксин сигнал беру жолын тежейді. МикроРНҚ-лардың 

молекулалық құрылымы мен биологиялық рөлін зерттеу молекулалық 

биологияның өзекті бағыттарының бірі болып табылады. Бұл білім 

генетикалық инженерия әдістерін жетілдіруге, жаңа өсімдік сорттарын 

шығаруға және экологиялық стресс жағдайларына төзімді өсімдіктерді 

селекциялауға мүмкіндік береді. Сонымен қатар, микроРНҚ-ларды зерттеу 

адам ауруларын диагностикалау және емдеу үшін де перспективалы бағыт 

болып табылады [12].  

Өсімдіктерде микроРНҚ-лар стресс жауаптарын реттеудің негізгі 

молекулалық механизмдерінің бірі болып табылады. Бұл қысқа РНҚ 

молекулалары әртүрлі абиотикалық (құрғақшылық, тұздылық, 

температуралық стресс, радиация) және биотикалық (патогендер, зиянкестер) 

стресс факторларына өсімдіктердің бейімделуін қамтамасыз етеді. 

МикроРНҚ-лар стресс жауабында нысана гендердің экспрессиясын реттеу 

арқылы әрекет етеді, бұл өсімдіктердің стресс төзімділігін арттыратын 

физиологиялық және биохимиялық өзгерістерге әкеледі. Радиациялық стресс 

жағдайында микроРНҚ-лардың бірнеше маңызды отбасыларының 

экспрессиясы айтарлықтай өзгерістерге ұшырайды. Мысалы, miR398 

отбасының экспрессиясының артуы мыс/мырыш супероксиддисмутазалардың 

(CSD1 және CSD2) синтезін тежейді, бұл өсімдіктердің оксиданттық стресске 

төзімділігін арттырады. miR393 ауксин рецепторларының (TIR1, AFB1, AFB2, 

AFB3) экспрессиясын тежей отырып, ауксин сигнал беру жолын реттейді, бұл 

өсімдіктердің өсуінің тежелуіне әкеледі және стресс төзімділігін арттырады 

[13]. miR402 ДНҚ метилтрансферазаларды реттеу арқылы геномдық 

тұрақтылықты сақтауға ықпал етеді. Құрғақшылық стрессі кезінде miR169 

отбасының экспрессиясы айтарлықтай төмендейді, бұл ядролық фактор Y (NF-

Y) транскрипция факторларының экспрессиясының артуына әкеледі және 

өсімдіктердің құрғақшылыққа төзімділігін арттырады. miR396 өсу реттеуші 

факторларын тежей отырып, өсімдіктердің өсуін реттейді және қолайсыз 

жағдайларда энергияны үнемдеуге мүмкіндік береді. miR395 отбасы сульфат 

тасымалдаушыларын және ATP күйілген сульфурилазаларды реттеу арқылы 

өсімдіктердің тұз стрессіне төзімділігін арттырады. Температуралық стресс 

кезінде miR172 экспрессиясының өзгеруі AP2-транскрипция факторларын 

реттейді, бұл өсімдіктердің жоғары және төмен температураларға бейімделуін 

қамтамасыз етеді. miR156 SBP-транскрипция факторларын реттеу арқылы 

өсімдіктердің даму фазаларының ауысуына әсер етеді және стресс жағдайында 

өсімдіктердің өмір сүру стратегиясын өзгертеді [14]. МикроРНҚ-лар стресс 

жауаптарында әртүрлі сигнал беру жолдарының өзара байланысын 

қамтамасыз етеді. Олар гормондық сигнал беру жолдарын (ауксин, абсциз 

қышқылы, жасмонаттар) реттеу арқылы өсімдіктердің стресс жауабын 

интеграциялайды. Мысалы, ауксин сигнал беру жолын реттейтін микроРНҚ-

лар (miR160, miR167) өсімдіктердің өсуі мен дамуының стресс жағдайларына 

бейімделуін қамтамасыз етеді. Стресс жауаптарында микроРНҚ-лардың 

реттеушілік функциясының ерекшелігі - олардың динамикалық сипаты. 
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Әртүрлі стресс факторларына жауап ретінде микроРНҚ-лардың экспрессиясы 

тез өзгеріп, стресс жауабының әртүрлі кезеңдерінде әртүрлі микроРНҚ-лар 

белсенді болады. Бұл өсімдіктерге стресс жағдайларына жылдам және икемді 

жауап беруге мүмкіндік береді. МикроРНҚ-лардың стресс жауаптарындағы 

рөлін зерттеу жаңа биотехнологиялық әдістерді әзірлеуге мүмкіндік береді. 

МикроРНҚ-лардың экспрессиясын басқару арқылы стресс төзімді өсімдік 

сорттарын шығаруға болады, бұл ауыл шаруашылығы өнімділігін арттыруға 

және азық-түлік қауіпсіздігін қамтамасыз етуге мүмкіндік береді. Сонымен 

қатар, микроРНҚ-ларды зерттеу экологиялық стресс жағдайларында 

өсімдіктердің адаптация механизмдерін түсінуге көмектеседі [15]. 

Радиациялық сәулелену өсімдіктерде микроРНҚ-лардың экспрессиялық 

профилінде терең өзгерістерге әкеледі, бұл процесстің молекулалық 

механизмдері соңғы жылдарда ерекше зерттеу пәніне айналды. Радиация 

әсерінен өсімдіктерде 3 негізгі микроРНҚ-лар тобының экспрессиясы 

өзгереді: экспрессиясы артатындар, экспрессиясы төмендейтіндер және 

экспрессиясы өзгермейтіндер. Бұл өзгерістер өсімдіктердің радиациялық 

стресске жауап беру стратегиясын анықтайды және олардың төзімділік 

механизмдерін түсінудің маңызды аспектісі болып табылады. Экспрессиясы 

артатын микроРНҚ-лардың ішінде miR395, miR398 және miR408 ерекше орын 

алады. miR395 сульфаттардың метаболизмі мен тасымалдануын реттейтін 

гендерді тежей отырып, өсімдіктердің радиациялық стресс кезіндегі 

метаболизмін қайта құруға мүмкіндік береді. miR398 Cu/Zn 

супероксиддисмутазаларды (CSD1, CSD2) реттеу арқылы реактивті оттегі 

түрлерінің (ROS) деңгейін бақылайды, бұл радиация әсерінен туындайтын 

оксиданттық стресті азайтады. miR408 пластоцианиндердің синтезін реттеу 

арқылы фотосинтез аппаратын қорғайды және электрон тасымалдау 

тізбегіндегі үзілістерді болып табыладырмайды [16]. Экспрессиясы 

төмендейтін микроРНҚ-лардың ішінде miR156, miR159 және miR160 ерекше 

атап өтуге болады. Бұл микроРНҚ-лардың экспрессиясының төмендеуі 

олардың нысана гендерінің (SBP-транскрипция факторлары, MYB-

транскрипция факторлары, ARF-транскрипция факторлары) экспрессиясының 

артуына әкеледі. Нәтижесінде өсімдіктердің өсуі мен дамуы реттеліп, 

радиациялық стресс жағдайында өсімдіктердің тіршілік ету стратегиясы 

өзгереді. Атап айтқанда, miR156 экспрессиясының төмендеуі өсімдіктердің 

вегетативтік фазадан генеративтік фазаға өтуін жеделдетуі мүмкін, бұл стресс 

жағдайында тұқымдарды тезірек түзіп, түрдың сақталуын қамтамасыз етеді. 

Радиациялық стресс кезінде микроРНҚ-лардың экспрессиясының өзгеру 

динамикасы да ерекше назар аударады. Алғашқы сағаттарда экспрессиясы 

өзгеретін "жедел жауап беруші" микроРНҚ-лар (miR393, miR397, miR399) 

негізінен ДНҚ қалпына келтіру жүйелерін және оксиданттық стресс 

реакцияларын реттейді. Бірнеше күннен кейін экспрессиясы өзгеретін "кеш 

жауап беруші" микроРНҚ-лар (miR156, miR164, miR172) өсімдіктердің ұзақ 

мерзімді адаптация стратегияларын қалыптастырады [17]. Радиациялық стресс 

жағдайында микроРНҚ-лардың дифференциалды экспрессиясы өсімдік 
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түрлеріне байланысты айтарлықтай айырмашылықтар көрсетеді. Мысалы, 

астық тұқымдас өсімдіктерде miR169 отбасының экспрессиясының күрт артуы 

байқалса, ал бұталы өсімдіктерде miR395 отбасының экспрессиясының артуы 

басым болады. Бұл айырмашылықтар әр түрлі өсімдіктердің радиациялық 

стресске төзімділік механизмдерінің әртүрлілігін көрсетеді. МикроРНҚ-

лардың дифференциалды экспрессиясының радиациялық стресс 

жағдайындағы зерттелуі өсімдіктердің молекулалық деңгейдегі адаптация 

механизмдерін түсінуге мүмкіндік береді. Бұл білім радиациялық ластанған 

аймақтарда өсімдіктердің тіршілік ету стратегияларын болжауға, сонымен 

қатар радиацияға төзімді өсімдік түрлерін селекциялауға негіз бола алады. 

Сонымен қатар, дифференциалды экспрессияланған микроРНҚ-лар 

радиациялық ластанудың биоиндикаторлары ретінде пайдаланылуы мүмкін, 

бұл экологиялық мониторингтің жаңа әдістерін әзірлеуге мүмкіндік береді 

[18]. 

1.3 Дифференциалды экспрессияланған микроРНҚ-дың  гендерін 

анықтау әдістемесі. 

МикроРНҚ-дың нысана гендерімен өзара әрекеттесуін болжау 

биоинформатиканың өзекті мәселелерінің бірі болып табылады. Бұл процесті 

модельдеу үшін әртүрлі алгоритмдер мен әдіснамалар қолданылады, олардың 

әрқайсысының өзіндік артықшылықтары мен шектеулері бар. Негізгі болжам 

әдістеріне in silico талдау, эксперименттік тексеру және комбинациялық 

тәсілдер жатады. In silico талдау бағдарламалық құралдардың кең спектрін 

қамтиды. miRanda, TargetScan және RNAhybrid сияқты алгоритмдер 

микроРНҚ мен мРНҚ арасындағы қосылу энергиясын, консервативтілік 

дәрежесін және байланысу орнының құрылымдық ерекшеліктерін есепке ала 

отырып, ықтимал нысана гендерді анықтайды. DIANA-microT, PicTar және 

PITA сияқты кеңінен қолданылатын бағдарламалар статистикалық 

модельдерді пайдаланып, әртүрлі параметрлерді біріктіреді. Соңғы 

жылдардың дамуларында machine learning тәсілдері, әсіресе deep learning 

әдістері (мысалы, DeepTarget, miRTar2GO) пайда болып табылады, олар үлкен 

деректер жинақтарын талдау арқылы дәлдікті айтарлықтай арттырады. 

Эксперименттік тексеру әдістеріне degradome секвенирлеу, CLIP-seq және 

әртүрлі репортерлық жүйелер жатады. Degradome талдауы микроРНҚ-лардың 

әсерінен қиылатын мРНҚ фрагменттерін анықтауға мүмкіндік береді, бұл in 

vivo жағдайындағы нақты өзара әрекеттесуді растайды [19]. CLIP-seq әдісі 

микроРНҚ-белкі кешендерінің мРНҚ-мен байланысу орындарын карталауға 

мүмкіндік береді. Репортерлық жүйелер микроРНҚ-нысана ген өзара 

әрекеттесуін функционалдық деңгейде тексеруге мүмкіндік береді. 

Комбинациялық тәсілдер әртүрлі биоинформатикалық және эксперименттік 

әдістерді біріктіреді. Мысалы, интегративтік талдау бірнеше болжам 

алгоритмдерінің нәтижелерін біріктіреді және эксперименттік деректермен 

растайды. Функционалдық талдау болжанған нысана гендердің биологиялық 

маңыздылығын бағалауға мүмкіндік береді. Соңғы жылдардағы негізгі 
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тенденция - мультиомикалық деректерді интеграциялау (микроРНҚ-омика, 

транскриптомика, протеомика), бұл микроРНҚ-нысана ген өзара 

әрекеттесулерін жан-жақты талдауға мүмкіндік береді. Network analysis 

әдістері микроРНҚ-лар мен олардың нысана гендерінің желілік өзара 

әрекеттестіктерін визуализациялауға мүмкіндік береді [20]. МикроРНҚ- 

нысана ген өзара әрекеттестерін болжаудағы негізгі қиындықтарға микроРНҚ-

лардың бір нысана генмен жартылай комплементарлық байланысуы, 

контекстке тәуелділік және түрлік ерекшеліктер жатады. Болашақтағы 

зерттеулер single-cell технологияларын, CRISPR-негізді әдістерді және 

жасанды интеллекттің одан әрі дамуын пайдалануға бағытталуы мүмкін, бұл 

микроРНҚ-лардың гендік реттеу механизмдерін түсінуде жаңа қадамдар 

жасауға мүмкіндік береді [21]. 

Радиациялық стресс жағдайында өсімдіктерде бірнеше негізгі 

сигналдық жолдар белсенділенеді, олардың әрқайсысы организмнің стресске 

бейімделу механизмдерінде маңызды рөл атқарады. Бұл жолдардың талдауы 

молекулалық деңгейдегі адаптация процестерін түсінуге мүмкіндік береді. 

Радиация әсерінен бірінші кезекте реактивті оттегі түрлерінің (ROS) 

сигналдық жолы белсенділенеді. Радиациялық сәулелену клеткада су 

молекулаларының иондалуын тудырып, супероксид аниондары (O₂⁻), 

гидроксил радикалдары (OH·) және гидроген пероксиді (H₂O₂) сияқты ROS 

түзілуіне әкеледі. Бұл компоненттер MAPK (митогенмен активтенген 

протеинкиназалар) каскадын іске қосады, ол өсімдіктердің стресске жауап 

беру транскрипция факторларын (MYB, WRKY, NAC) активтендіреді. ДНҚ 

зақымдануына жауап ретінде p53-тәрізді транскрипция факторларының 

сигналдық жолы белсенділенеді. Бұл жол ATM/ATR протеинкиназалары 

арқылы іске қосылып, циклиндердің тәуелді киназаларын (CDK) тежейді, 

нәтижесінде клеткалық цикл тоқтатылады және ДНҚ қалпына келтіру 

жүйелері активтенеді [22]. Радиациялық стресс жағдайында ауксин сигнал 

беру жолында да елеулі өзгерістер байқалады. МикроРНҚ-лардың (miR160, 

miR167) TIR1/AFB ауксин рецепторларының экспрессиясын реттеуі 

нәтижесінде ауксин сигнал беру жолының өзгеруі өсімдіктердің өсуінің 

тежелуіне әкеледі, бұл энергияны стресс жауаптарына бағыттауға мүмкіндік 

береді. Абсциз қышқылы (АБҚ) сигналдық жолы да радиациялық стресс 

кезінде маңызды рөл атқарады. Радиация әсерінен NCED гендерінің 

экспрессиясы артып, АБҚ синтезі күшейеді. АБҚ PYR/PYL рецепторларына 

байланысып, PP2C фосфатазаларын тежейді, нәтижесінде SnRK2 киназалары 

активтеніп, стресс жауап беру гендерінің экспрессиясын реттейтін 

транскрипция факторларын (ABF/AREB) фосфорлайды. Бұл жол өсімдіктердің 

радиациялық стресс кезіндегі төзімділігін арттырады. Ясмонат сигнал беру 

жолы радиациялық стресс кезінде ерекше маңызға ие [23]. Радиация әсерінен 

липоксигеназалардың белсенділігі артып, ясмонат синтезі күшейеді. Ясмонат 

JAZ репрессорларын деградациялау арқылы MYC2 транскрипция факторын 

босатады, ол стресс жауап беру гендерінің экспрессиясын реттейді. Бұл жол 

өсімдіктердің радиациялық стресс кезіндегі қорғаныш реакцияларын 

күшейтеді. Сигналдық жолдардың талдауы үшін қазіргі уақытта 
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мультиомикалық тәсілдер (транскриптомика, протеомика, метаболомика) 

кеңінен қолданылады. Бұл әдістер сигналдық жолдардың компоненттерін 

жан-жақты анықтауға мүмкіндік береді. Сонымен қатар, математикалық 

модельдеу тәсілдері (мысалы, Boolean желілері, дифференциалдық теңдеулер) 

сигналдық жолдардың динамикасын түсінуге көмектеседі. Радиациялық 

стресс кезіндегі сигналдық жолдардың талдауы өсімдіктердің молекулалық 

деңгейдегі адаптация механизмдерін ашуға мүмкіндік береді және радиацияға 

төзімді өсімдік сорттарын шығаруға негіз бола алады [24]. 

МикроРНҚ-лардың нысана гендерін функционалдық топтастыру және 

талдау молекулалық биологияның күрделі және көпқырлы процесі болып 

табылады. Бұл процесстің негізінде гендік онтология (GO) талдауы, KEGG 

жолдарының анықтамасы және белгілі биологиялық процестермен 

байланыстыру жатады. Функционалдық топтастырудың басты мақсаты - 

микроРНҚ-лар арқылы реттелетін гендердің биологиялық жүйедегі рөлін 

анықтау және олардың өзара байланыстарын түсіну. Бірінші кезекте, 

микроРНҚ-лардың нысана гендерінің функциясын анықтау үшін Gene 

Ontology талдауы жүргізіледі. Бұл талдау үш компоненттен тұрады: 

молекулалық функция (мысалы, каталитикалық әрекет, байланысу 

функциясы), клеткалық компонент (мысалы, ядро, мембрана, рибосома) және 

биологиялық процесс (мысалы, метаболизм, сигнал беру, жасуша циклі). GO 

талдауы арқылы нысана гендердің негізгі функционалдық категориялары 

анықталады және олардың радиациялық стресс жағдайындағы рөлі түсініледі. 

Екінші маңызды талдау - KEGG (Kyoto Encyclopedia of Genes and Genomes) 

жолдарының анықтамасы. Бұл әдіс нысана гендердің метаболизм 

жолдарындағы, сигнал беру жүйелеріндегі және клеткалық процестердегі 

орнын анықтауға мүмкіндік береді [25]. Радиациялық стресс жағдайында 

ерекше маңызға ие болатын жолдарға ROS детоксикациясы, ДНҚ қалпына 

келтіру, апоптоз, ауксин сигнал беру жолдары жатады. KEGG талдауы арқылы 

микроРНҚ-лар арқылы реттелетін гендердің осы жолдардағы орны мен әсері 

анықталады. Функционалдық топтастырудың тағы бір маңызды аспектісі - 

белгілі биологиялық процестермен байланыстыру. Мысалы, радиациялық 

стресс жағдайында нысана гендерді оксиданттық стресс реакциясы, жасуша 

циклінің реттелуі, ДНҚ қалпына келтіру, гормондық сигнал беру сияқты 

процестермен байланыстыруға болады. Бұл байланыстар арқылы микроРНҚ-

лардың радиациялық стресс кезіндегі молекулалық механизмдерге әсері 

түсініледі. Функционалдық талдаудың қазіргі заманғы әдістеріне желілік 

талдау жатады [26]. Бұл әдіс арқылы микроРНҚ-лар мен олардың нысана 

гендерінің өзара әрекеттесу желілері құрастырылады. Желілік талдау арқылы 

"hub" гендерді (ең көп байланысқан гендерді) анықтауға болады, олар жүйенің 

тұрақтылығында маңызды рөл атқарады. Сонымен қатар, модульдік талдау 

арқылы гендердің функционалдық топтарын (модульдерін) анықтауға болады. 

Функционалдық талдаудың соңғы кезеңі - нәтижелерді биологиялық тұрғыдан 

интерпретациялау. Бұл кезеңде микроРНҚ-лардың нысана гендері арқылы 

қандай биологиялық процестердің реттелетіні, осы процестердің радиациялық 
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стресс жағдайындағы маңызы анықталады. Мысалы, егер микроРНҚ-лардың 

нысана гендері негізінен ДНҚ қалпына келтіру және оксиданттық стресс 

реакциясымен байланысты болса, онда бұл микроРНҚ-лардың негізгі рөлі 

радиациялық зақымдануды жоюға бағытталған деп қорытынды жасауға 

болады. Нысана гендердің функционалдық топтастыруы мен талдауы 

микроРНҚ-лардың биологиялық рөлін түсінуде маңызды қадам болып 

табылады. Бұл талдау арқылы радиациялық стресс жағдайында өсімдіктердің 

молекулалық деңгейдегі адаптация механизмдері ашылады және болашақта 

радиацияға төзімді өсімдік сорттарын шығаруға негіз бола алады. Сонымен 

қатар, бұл зерттеулер экологиялық стресс жағдайларында өсімдіктердің 

молекулалық жауаптарын түсінуге көмектеседі [27]. 

1.4 Өсімдік микроРНҚ-ы үшін биоинформатикалық деректер 

базасын құру принциптері. 

МикроРНҚ деректер базаларын құру үшін кешенді ғылыми тәсілдер 

қолданылады. Бұл процестің негізінде молекулалық биология, 

биоинформатика және деректерді өңдеу технологияларының заманауи 

әдістері жатады. Деректер базасын құрудың бастапқы кезеңінде әртүрлі 

көздерден (NGS эксперименттері, микрочиптер, ғылыми жарияланымдар, 

халықаралық дерекқорлар) алынған микроРНҚ деректері жинақталады және 

сапасы тексеріледі. Деректерді аннотациялау кезінде әрбір микроРНҚ үшін 

оның прекурсор құрылымы, жетілген тізбегі, хромосомадағы орналасуы, 

консервативтілік дәрежесі және нысана гендері туралы толық ақпарат 

қамтылады. Нысана гендерді болжау үшін miRanda, TargetScan, RNAhybrid 

сияқты алгоритмдер мен machine learning әдістері қолданылады, олар 

комплементарлық дәрежесін, термодинамикалық тұрақтылықты және 

эволюциялық сақталуды есепке алады. Деректер базасының архитектурасы үш 

деңгейлі модельді қолданады: деректерді сақтау үшін реляциялық немесе 

NoSQL базалары, есептеу логикасы үшін API интерфейсі және пайдаланушыға 

арналған веб-интерфейс. Арнайы функционалдық талдау құралдары (GO 

enrichment analysis, Pathway талдауы, Protein-protein interaction желілері) 

микроРНҚ-лардың биологиялық рөлін түсінуге мүмкіндік береді [28]. 

Радиациялық стресс жағдайында зерттеулер жүргізу үшін дерекқорда ДНҚ 

зақымдануына байланысты жолдар, ROS метаболизмінің реттелуі және 

радиацияға төзімділікпен байланысты гендер туралы арнайы бөлімдер 

қамтылады. Деректер базасы үздіксіз жаңартылып отырады және жаңа 

эксперименттік деректермен толықтырылады, бұл молекулалық зерттеулерді 

жеделдетуге және жаңа диагностикалық маркерлерді ашуға мүмкіндік береді. 

МикроРНҚ деректер базаларын құрудың ғылыми негіздері молекулалық 

биологияның соңғы жетістіктерімен, биоинформатиканың заманауи 

әдістерімен және есептеуіш технологиялардың қуатымен тығыз байланысты 

болып табылады [29]. 

Жергілікті микроРНҚ-деректер базасы Қазақстанның радиациялық 

ластанған аймақтарындағы өсімдіктердің микроРНҚ профильдерін зерттеуге 
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арналған арнайы құрал болып табылады. Бұл базаның негізгі ерекшелігі - ол 

жергілікті өсімдік түрлерінің радиациялық стресс жағдайындағы молекулалық 

реакцияларына бағытталған және Қазақстанның экологиялық ерекшеліктерін 

ескере отырып жасалған. Базаның құрылымы үш негізгі бөлімнен тұрады: 

микроРНҚ профильдерінің деректер жинағы, нысана гендердің 

функционалдық аннотациясы және радиациялық стресс жауабының 

сигналдық жолдары. Деректер жинағына Семей полигоны мен Үлбі 

металлургиялық комбинаты аймақтарынан алынған өсімдік үлгілерінің NGS 

секвенирлеу нәтижелері, микрочип талдаулары және qPCR тексерулерінің 

деректері енгізілген. Функционалдық аннотация бөлімінде гендік онтология 

(GO) талдауы, KEGG жолдарының сипаттамасы және белгілі биологиялық 

процестермен байланыстыру жүйелері қамтылған. Сигналдық жолдар 

бөлімінде радиациялық стресс кезіндегі микроРНҚ-лардың өзара әрекеттесу 

желілері, ROS метаболизмінің реттелу механизмдері және ДНҚ қалпына 

келтіру процестерінің динамикасы көрсетілген [30]. Базаның арнайы 

ерекшеліктерінің бірі - ол жергілікті өсімдік түрлерінің (мысалы, Artemisia, 

Stipa, Festuca) радиацияға төзімділік механизмдерін зерттеуге мүмкіндік 

беретін арнайы фильтрлермен жабдықталған. Дерекқордың құрылымдық 

архитектурасы MySQL негізіндегі реляциялық базаны, Python негізіндегі API 

интерфейсін және React фреймворкінде жасалған интуитивті веб-интерфейсті 

қамтиды. Базада қолданылатын биоинформатикалық алгоритмдер жергілікті 

өсімдіктердің геномдық ерекшеліктерін ескере отырып, халықаралық 

стандарттарға сәйкес бейімделген. Деректердің сапасын қамтамасыз ету үшін 

әрбір жаңа енгізілетін дерек эксперименталды түрде тексеріледі және ғылыми 

әдебиеттердегі дәлелдермен расталады. Жергілікті микроРНҚ-деректер 

базасы Қазақстандағы радиобиологиялық зерттеулердің дамуына үлес 

қосатын және экологиялық мониторингтің жаңа әдістерін әзірлеуге мүмкіндік 

беретін маңызды ғылыми құрал болып табылады [31]. 

Деректер базасын толықтыру және өңдеу үшін кешенді әдістемелер 

қолданылады, олардың негізінде эксперименттік зерттеулер мен 

биоинформатикалық талдаулар жатады. Деректерді жинау процесінде 

радиациялық ластанған аймақтардан алынған өсімдік үлгілеріне Next-

Generation Sequencing (NGS) технологиясы арқылы жоғары өнімді 

секвенирлеу жүргізіледі, нәтижесінде алынған raw reads-тер FastQC 

бағдарламасы арқылы сапасы тексеріледі. Деректерді алдын ала өңдеу 

кезеңінде Trimmomatic немесе Cutadapt құралдары арқылы адаптерлік 

тізбектер алынып тасталып, сапасы төмен reads-тер фильтрленеді. МикроРНҚ-

ларды анықтау үшін miRDeep2 алгоритмі қолданылады, ол прекурсорлық 

микроРНҚ құрылымын модельдеп, жетілген микроРНҚ тізбектерін 

анықтайды. Алынған микроРНҚ тізбектері miRBase халықаралық 

дерекқорымен сәйкестендіріліп, жергілікті өсімдік түрлеріне тән жаңа 

микроРНҚ-лар белгіленеді. Дифференциалды экспрессияны талдау DESeq2 

немесе edgeR бағдарламалары арқылы жүргізіліп, радиациялық стресс 

жағдайында экспрессиясы өзгерген микроРНҚ-лар анықталады. Нысана 

гендерді болжау үшін TargetFinder және psRNATarget арнайы алгоритмдері 
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қолданылады, олар микроРНҚ мен мРНҚ арасындағы комплементарлық 

байланысты және термодинамикалық тұрақтылықты есепке алады [32]. 

Функционалдық талдау кезеңінде Gene Ontology (GO) және KEGG 

жолдарының талдауы жүргізіліп, микроРНҚ-лардың биологиялық 

процестердегі рөлі анықталады. Деректер базасына енгізілетін ақпараттардың 

дәлдігін қамтамасыз ету үшін qPCR арқылы эксперименттік тексерулер 

жүргізіледі, нәтижелер статистикалық түрде өңделіп, p-value және FDR 

корректировкалары есепке алынады. Деректер базасы үздіксіз жаңартылып 

отырады, жаңа зерттеулердің нәтижелері арнайы валидациялық 

процедуралардан өткен соң қосылады. Деректерді визуализациялау үшін R 

тіліндегі ggplot2 пакеті немесе Python-дағы Matplotlib кітапханасы 

қолданылады, бұл кешенді деректерді түсінуді жеңілдетеді. Деректер 

базасының сенімділігін арттыру мақсатында халықаралық стандарттарға 

сәйкес тексерулер жүргізіліп, мета-талдау арқылы алынған нәтижелердің 

дәлдігі бағаланады. Бұл әдістердің жиынтығы жергілікті микроРНҚ-деректер 

базасының сапасын қамтамасыз етеді және оны радиобиологиялық 

зерттеулердің сенімді құралына айналдырады [33]. 
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2 Зерттеу әдістері және материалдар 

2.1 Зерттеуде қолданылатын биоинформатикалық бағдарламалар. 

Бұл зерттеу жұмысында Қазақстандағы кейбір атомдық өндіріс 

аймақтарындағы өсімдіктердің радиациялық стресс жағдайындағы микроРНҚ 

молекулаларының рөлін анықтайтын компьютерлік бағдарламалар 

қолданылды. микроРНҚ молекулаларының радиациялық стресс кезінде 

реттелетін нысана-гендерін болжау мақсатында  miRDB  бағдарламасы 

арқылы болжау (1 кесте). 

 

1 Кесте – Зерттеу жұмысымда қолданылған биоинформатикалық 

бағдарламалар 

Бағдарлама Ақпараттық сілтеме Сипаттама 

PubMed https://pubmed.ncbi.nlm.nih.gov/ Ұлттық 

биотехнологиялық 

ақпараттар орталығы 

miRDB https://mirdb.org/ miRDB-бұл miRNA 

мақсатты болжау 

және функционалдық 

аннотациялар үшін 

онлайн дерекқор. 

BioRender https://www.biorender.com/ Ғылыми салаларда 

пайдаланылатын 

схемалар мен 

диаграммаларды 

визуализациялауға 

көмектеседі 

 

2.2 PubMED сайтында гендердің құрылысын анықтау. 

PubMed-Medline дерекқорына қол жеткізу үшін АҚШ Ұлттық медицина 

кітапханасы (NLM) әзірлеген тегін іздеу жүйесі. Онда медицина, биология 

және соған байланысты ғылымдардағы биомедициналық мақалалар мен 

ғылыми зерттеулерге миллиондаған сілтемелер бар. PubMed-ті зерттеушілер, 

Денсаулық сақтау мамандары және студенттер өзекті ғылыми ақпаратты іздеу 

және талдау үшін пайдаланады [34]. 

PubMed зерттеушілерге, Денсаулық сақтау мамандарына және 

студенттерге маңызды ғылыми ақпаратты табуға және медициналық 

әдебиеттерді талдауға көмектесетін маңызды құрал болып табылады [35]. 

PubMed арқылы МҮС генінің қатерлі ісікті емдеуге ақпарат табуға 

болады (1-сурет). 
 

https://pubmed.ncbi.nlm.nih.gov/
https://mirdb.org/
https://www.biorender.com/
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1 Сурет – PubMED сайтындағы MYC as a target for cancer treatment мақаласы 

[36]. 

 

2.3 miRDB базасымен жұмыс жасау. 

miRDB-микроРНҚ нысандарын болжауға және олардың 

функционалдық аннотациясына арналған онлайн дерекқор. MiRDB-дегі 

барлық мақсаттар mirtarget биоақпараттық құралының көмегімен болжалды, 

ол жоғары өнімді секвенирлеу эксперименттері кезінде мыңдаған микроРНҚ-

ның мақсатты өзара әрекеттесуін талдау негізінде жасалған. Машиналық 

оқыту әдістері арқылы микроРНҚ мақсаттарын болжау үшін қолданылатын 

микроРНҚ-мен байланысуға және мақсатты экспрессияны басуға байланысты 

жалпы белгілер анықталды. MiRDB бес түрге арналған микроРНҚ-ның 

болжамды мақсаттарын ұсынады: адам, тышқан, егеуқұйрық, ит және тауық. 

Сондай-ақ, пайдаланушылар жаңартылған болжау алгоритмі арқылы жеке 

нысандарды болжау үшін өздерінің реттіліктерін ұсына алады. Сонымен 

қатар, біріктірілген есептеу талдауы мен әдебиеттерді зерттеу арқылы адамдар 

мен тышқандарда функционалды белсенді микроРНҚ анықталды. Бұл 

микроРНҚ-лар, сондай-ақ олармен байланысты функционалдық аннотациялар 

miRDB-дегі FuncMir жинағында ұсынылған. Соңғы жаңарту ретінде miRDB 

жүздеген жасуша сызықтарының экспрессиялық профильдерін ұсынады және 

пайдаланушы оны қызықтыратын жасуша сызығында көрсетілген микроРНҚ 

нысандарын іздеуді шектей алады. МикроРНҚ функцияларын болжауды 

жеңілдету үшін miRDB мақсатты болжау мен Gene Ontology деректерін 

кешенді талдауға арналған жаңа веб-интерфейсті ұсынады [37]. 
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 2 Сурет – miRDB бағдарламасы [37].  

 

2.4 BioRender платформасы: биологиялық процесстерді 

визуализациялау құралы. 

BioRender – биологиялық және медициналық зерттеулерді көрнекі түрде 

бейнелеуге арналған кәсіби онлайн-платформа. Бұл қызмет ғалымдарға, 

зерттеушілерге және медициналық мамандарға күрделі биологиялық 

процестерді молекулалық деңгейден бастап органдар жүйесіне дейін жеңіл 

түсінікті етіп көрсетуге мүмкіндік береді. Платформада 20 000-нан астам 

стандартты элементтер бар, олардың ішінде молекулалар, жасуша 

құрылымдары, органдар және басқа да биологиялық объектілердің дәл 

моделдері ұсынылған. BioRender-дың интуитивті интерфейсі Adobe Illustrator 

немесе PowerPoint сияқты қарапайым болып табылады, бұл 

пайдаланушыларға кез келген күрделі схемаларды жылдам жасауға мүмкіндік 

береді [38]. Платформада сигналдық жолдар, метаболизм схемалары және 

генетикалық механизмдер сияқты күрделі процестерді бейнелеуге арналған 

дайын шаблондар бар. Сонымен қатар, BioRender командалық жұмыс 

мүмкіндіктерін ұсынады, яғни бірнеше қатысушы бір уақытта жобаларды 

өңдей алады. Платформа Nature, Science және Cell сияқты беделді ғылыми 

журналдардың талаптарына сәйкес келетін суреттерді экспорттау мүмкіндігін 

береді. BioRender академиялық зерттеулерде, дәрі-дәрмек әзірлеу саласында 

және білім беру үшін кеңінен қолданылады. Ғылыми мақалаларға, 

диссертацияларға және презентацияларға иллюстрациялар жасау үшін бұл 

платформа өте ыңғайлы. Фармацевтикалық компаниялар үшін молекулалық 

механизмдерді модельдеуге арналған қуатты құрал ретінде қызмет етеді. 

Сондай-ақ, BioRender студенттерге оқу материалдарын визуалды түрде 

жасауға көмектеседі. Оның қарапайым интерфейсі мен кәсіби шаблондары 
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ғалымдар мен зерттеушілерге ғылыми ақпаратты тиімді ұсынуға көмектеседі 

(3-cурет). 
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3 Нәтижелер мен талқылаулар 

3.1 miRNA молекулаларын және гендерін биоинформатикалық 

мәліметтер базалары негізінде анықтау. 

Қазақстандағы атом өндірісімен байланысты радиациялық ластануға 

ұшыраған аймақтарда өсетін өсімдіктер түрлерінде дифференциалды 

экспрессияланған микроРНҚ молекулаларын және гендерін анықтау 

барысында mirDB бағдарламасын қолдандым. Бұл бағдарламаның 

нәтижесінде дифференциалды экспрессияланған микроРНҚ молекулаларына 

қатысы бар miR-548h-3p, miR-4522, miR-4739, miR-429, miR-608, hsa-miR-564, 

hsa-miR-4319, miR-21, hsa-miR-6127, hsa-miR-650, hsa-miR-4500, hsa-miR-

6131, hsa-miR-4656, hsa-miR-4464, hsa-miR-4748 молекулалардың MYC, GAL, 

OPA3, TIMP2, RIN3 сияқты нысана гендермен байланысатыны анықталды (2-

кесте). 

 

2 Кесте – miRNA мен нысана гендердің mRNA-ның өзара әрекеттесуі 

 Ген miRNA miRNA 

тізбегі 

Орналасу 

аймағы 

Функционалдық 

әсері 

 MYC hsa-miR-

548h-3p,  

hsa-miR-

548ac, hsa-

miR-

548bb-3p, 

hsa-miR-

548z 

 

CAAAAAC

CGCAAUU

ACUUUUG

CA 

chr8:2704885

3-27048963 

 

MYC-жасуша өсуінің 

негізгі реттеушісі. 

Оның шамадан тыс 

экспрессиясы 

жасушалардың 

бөлінуін жеделдету 

және олардың 

метаболизмін өзгерту 

арқылы қатерлі ісік 

ауруын тудырады. 

 GAL hsa-miR-

4522, hsa-

miR-4464, 

hsa-miR-

4748 

UGACUCU

GCCUGUA

GGCCGGU 

chr17:272939

10-27293996 

 

GAL-галактоза 

алмасуына жауап 

беретін ген. Оның 

мутациялары 

галактоземияны 

тудырады –  

көмірсулар 

алмасуының 

бұзылуы. 

 OPA3 hsa-miR-

4739, hsa-

miR-4500, 

hsa-miR-

6131, hsa-

miR-4656 

AAGGGAG

GAGGAGC

GGAGGGG

CCCU 

chr17:797071

76-79707249 

 

OPA3-мутациялары 

оптикалық 

нейропатия-3 

тудыратын 

митохондриялық ген 

https://mirdb.org/cgi-bin/mature_mir.cgi?name=hsa-miR-548ac
https://mirdb.org/cgi-bin/mature_mir.cgi?name=hsa-miR-548ac
https://mirdb.org/cgi-bin/mature_mir.cgi?name=hsa-miR-548bb-3p
https://mirdb.org/cgi-bin/mature_mir.cgi?name=hsa-miR-548bb-3p
https://mirdb.org/cgi-bin/mature_mir.cgi?name=hsa-miR-548bb-3p
https://mirdb.org/cgi-bin/mature_mir.cgi?name=hsa-miR-548z
https://mirdb.org/cgi-bin/mature_mir.cgi?name=hsa-miR-548z
https://mirdb.org/cgi-bin/mature_mir.cgi?name=hsa-miR-4464
https://mirdb.org/cgi-bin/mature_mir.cgi?name=hsa-miR-4464
https://mirdb.org/cgi-bin/mature_mir.cgi?name=hsa-miR-4748
https://mirdb.org/cgi-bin/mature_mir.cgi?name=hsa-miR-4748
https://mirdb.org/cgi-bin/mature_mir.cgi?name=hsa-miR-4500
https://mirdb.org/cgi-bin/mature_mir.cgi?name=hsa-miR-4500
https://mirdb.org/cgi-bin/mature_mir.cgi?name=hsa-miR-6131
https://mirdb.org/cgi-bin/mature_mir.cgi?name=hsa-miR-6131
https://mirdb.org/cgi-bin/mature_mir.cgi?name=hsa-miR-4656
https://mirdb.org/cgi-bin/mature_mir.cgi?name=hsa-miR-4656
http://genome.ucsc.edu/cgi-bin/hgTracks?clade=vertebrate&org=Human&db=GRCh38&position=chr17:79707176-79707249
http://genome.ucsc.edu/cgi-bin/hgTracks?clade=vertebrate&org=Human&db=GRCh38&position=chr17:79707176-79707249
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2-кестенің жалғасы     

 TIMP2 hsa-miR-

429, hsa-

miR-6127, 

hsa-miR-

650 

UAAUACU

GUCUGGU

AAAACCG

U 

chr1:1169005

-1169087 

TIMP2-жасушадан 

тыс матрицаны 

реттейтін 

металлопротеиназа 

ингибиторы.  

Фиброзбен, қатерлі 

ісікпен және тіндерді 

қайта құрумен 

байланысты. 

 RIN3 hsa-miR-

608, hsa-

miR-564, 

hsa-miR-

4319 

AGGGGUG

GUGUUGG

GACAGCU

CCGU 

chr10:100974

985-

100975084 

 

RIN3-Паркинсон 

ауруымен 

байланысты ген. 

Нейрондардағы 

эндоцитозды және 

жасушаішілік 

тасымалдауды 

реттейді. 

 

2 Кесте бойынша алынған miRNA бірнеше нысана гендермен байланыса 

алатынын байқадық, соның ішінде көрсеткіштері жоғары miRNA түрлерін 

таңдап алған болатынбыз. Бұл miRNA-лар дифференциалды экспрессияланған 

микроРНҚ молекулаларына қатысы бар маңызды молекулалар болып 

саналады. Кестеде көрсетілген miRNA-мен байланысқан нысана гендер 

дифференциалды экспрессиялануда негізгі гендер болып саналады.  

3.2 MiRDB бағдарламасының көмегімен жүргізілген 

салыстырмалы жұмыстар. 

MiRDB бағдарламасында жүргізілген зерттеулерде де біз MYC генін 

және miR-21 молекуласын қарастырған болатынбыз. Бұл бағдарламада MYC 

генін нысана ретінде танитын 48 miRNA тізімін шығарған болатын (4-сурет). 

Бұл тізім ішінде ген экспрессиялсына қатысы бар 6 miRNA іріктеліп, 

анықталды (3-кесте). Бұл бағдарлама белгілі бір генді нысана ретінде 

қарастыратын miRNA тізімін шығарып бере алады және сол тізім бойынша 

ары қарай зерттеу жұмыстарын жүргізуге мүмкіндік береді. miRDB-дан тек 3-

UTR аймағында қалай байланысатынын және нуклеотидтік тізбегін біле 

аламыз (5-сурет). 

 

https://mirdb.org/cgi-bin/mature_mir.cgi?name=hsa-miR-6127
https://mirdb.org/cgi-bin/mature_mir.cgi?name=hsa-miR-6127
https://mirdb.org/cgi-bin/mature_mir.cgi?name=hsa-miR-650
https://mirdb.org/cgi-bin/mature_mir.cgi?name=hsa-miR-650
http://genome.ucsc.edu/cgi-bin/hgTracks?clade=vertebrate&org=Human&db=GRCh38&position=chr1:1169005-1169087
http://genome.ucsc.edu/cgi-bin/hgTracks?clade=vertebrate&org=Human&db=GRCh38&position=chr1:1169005-1169087
https://mirdb.org/cgi-bin/mature_mir.cgi?name=hsa-miR-564
https://mirdb.org/cgi-bin/mature_mir.cgi?name=hsa-miR-564
https://mirdb.org/cgi-bin/mature_mir.cgi?name=hsa-miR-4319
https://mirdb.org/cgi-bin/mature_mir.cgi?name=hsa-miR-4319
http://genome.ucsc.edu/cgi-bin/hgTracks?clade=vertebrate&org=Human&db=GRCh38&position=chr10:100974985-100975084
http://genome.ucsc.edu/cgi-bin/hgTracks?clade=vertebrate&org=Human&db=GRCh38&position=chr10:100974985-100975084
http://genome.ucsc.edu/cgi-bin/hgTracks?clade=vertebrate&org=Human&db=GRCh38&position=chr10:100974985-100975084
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4 Сурет – 48 miRNA тізімі. 
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3 Кесте – miRNA тізімі 

miRNA 

 

Дифференциалды экспрессияға 

қатысуы 

hsa-miR-548z Көбінесе иммундық 

жауап және вирусқа қарсы 

реакциялармен байланысты. 

hsa-miR-548aj-3p Ген экспрессиясын реттеуде рөл 

атқарады. 

hsa-miR-548c-3p ДНҚ жөндеу, иммунитет 

hsa-miR-4426 Метаболизм, радиорезистенттілік 

hsa-miR-586 Транскрипциядан кейінгі деңгейде 

ген экспрессиясын реттеңіз 

hsa-miR-1294 Ген экспрессиясын реттейді, мРНҚ-

ны транскрипциядан кейінгі 

бақылауға қатысады. 

 

 
5-сурет – hsa-miR-548z -тің miRDB бағдарламасында анықталған 3-

UTR аймағында байланысу суреті. 

 

 

Енді осы бағдарламадан miR-21-дің болжамды нысана гендерін 

анықтадық (6-сурет). 
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6 Сурет – miRDB сайтындағы miR-21-дің болжамды нысана гендері. 

  

miRDB бағдарламасында miR-21-дің 326 болжамды нысана гендер 

жиынтығының тізімі шыққан болатын, оның ішінде 10 түрлі ген 

экпрессиясына қатысы бар гендерді анықтадық (4-кесте). 
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4 Кесте – Гендер тізімі және сипатамасы 

 Ген атауы Ген сипаттамасы (қазақша) Дифференциалды 

экспрессиямен байланысы 

 FGF18 Фибробласт өсу факторы 18 – 

жасуша пролиферациясы мен 

регенерациясын реттейді 

Обыр мен буын 

ауруларында жоғары 

экспрессияланған 

 ARHGAP2

4 

Rho GTPase белсендігін 

тежейтін ақуыз – жасуша 

қозғалысы мен құрылымын 

реттейді 

Ісік жасушаларында 

экспрессиясы өзгерген 

 TNFRSF21 Апоптоз рецепторы – 

жасушаның өліміне қатысатын 

сигнал жолдарының бір бөлігі 

Ісік пен қабыну кезінде 

экспрессиясы өзгереді 

 ZNF367 Цинк саусақты ақуыз – ДНҚ-

мен байланысып ген 

экспрессиясын реттейді 

Эпителиалды-

мезенхималды 

трансформация кезінде 

белсенді 

 MAGI1 Жасушалар арасындағы тығыз 

байланысты ұстап тұратын 

ақуыз 

Қалыпты және обырлы 

тіндерде экспрессия 

айырмашылығы бар 

 CDC20 Жасушалық циклді реттейтін 

ақуыз 

Көптеген обыр түрлерінде 

жоғары экспрессияланады 

 UBE2T Убиквитин байланыстырушы 

фермент – ақуыздардың 

ыдырауына жауап береді 

Обыр жасушаларында 

DEGs құрамында жиі 

 BCL2A1 Апоптозға қарсы әсер ететін 

ақуыз 

Иммундық және обыр 

процестерінде 

экспрессиясы өзгереді 

 DNMT3A ДНҚ метилтрансфераза – 

эпигенетикалық реттеуге 

қатысады 

Ісік тіндерінде және даму 

кезінде экспрессия өзгереді 

 RHNO1 ДНҚ зақымдалуына жауап 

беретін ақуыз 

Радиация және стресс 

жағдайларында жоғары 

экспрессияланады 

 

Дипломдық жұмыс барысында MYC гені мен miR-21 miRNA-ні зерттеу 

үшін салыстырмалы биоинформатикалық платформа – miRDB қолданылды. 

Бұл бағдарлама miRNA мен олардың ықтимал нысана гендерін болжау үшін 

жиі қолданылады. miRDB платформасы машиналық оқытуға негізделген 

алгоритм (MirTarget) арқылы miRNA мен mRNA байланысын болжайды. Бұл 

жүйе эксперименталды мәліметтерге негізделген деректер жиынтығын 

қолданады, тек консервацияланған емес, сондай-ақ жаңа, әлеуетті өзара 

әрекеттесулерді де болжай алады, бағалау ұпайы (Target Score) арқылы әр 

болжамның сенімділік дәрежесін көрсетеді. 
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3.3 BioRender, бағдарламасы арқылы эксперименттік стратегия 

әзірлеу. 

Біз бұл эксперименттік стратегияны әзірлеу үшін, BioRender сайтын 

қолданамыз (7-сурет). 

 

 

7 Сурет – Радиациялық стресс кезінде геннің рөлі. 

 

Өсімдіктердің радиациялық стресс әсерінен туындайтын экологиялық 

өзгерістерге бейімделуінде микроРНҚ-ның реттеушілік қызметі ерекше мәнге 

ие. Жоғары дәлдікті қамтамасыз ететін биоинформатикалық құралдар 

(мысалы, TargetScan, psRNATarget және басқа да платформалар) арқылы 

микроРНҚ-ның нақты нысана гендері анықталады. Алынған деректер 

негізінде гендердің экспрессиясын реттеудегі микроРНҚ-ның функциялары, 

олардың арасындағы өзара байланыстар мен сигналдық жолдарының 

ерекшеліктері жан-жақты талданады. Бұл талдау микроРНҚ мен оның 

мишенелерінің байланысын жүйелі түрде зерттеуге, сондай-ақ стресс 

жағдайында экспрессиялық өзгерістердің динамикасын анықтауға мүмкіндік 

береді. 

Зерттеу нәтижесінде алынған мәліметтерді статистикалық талдау мен 

функционалдық кластерлеу әдістері арқылы микроРНҚ-ның молекулалық 

механизмге қосқан үлесі егжей-тегжейлі зерттеледі. Ұсынылатын гипотезалық 

механизмнің негізінде микроРНҚ-ның радиациялық стресс жағдайында 

жасушалық сигнализация жолдарының реттелуінде, стрессқа төзімділікті 

арттыруда және нысана гендердің экспрессиялық деңгейін төмендетуде 

маңызды қызмет атқаратығы көзіне түседі. 
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Ары қарай, BioRender платформасының мүмкіндіктері пайдаланылып, 

талдау нәтижелерін әдемі және түсінікті инфографика, диаграммалар мен 

схемалар түрінде визуализациялау көзделеді. Визуалды модель микроРНҚ мен 

нысана гендерінің өзара әрекетін, сондай-ақ стресске бейімделу кезінде орын 

алатын молекулалық өзгерістерді нақты суреттеп, зерттеу нәтижелерін 

интерпретациялауды жеңілдетеді. Бұл тәсіл зерттеу материалының ғылыми 

құндылығын арттыруға және алдағы тәжірибелік зерттеулерге негіз болуға 

мүмкіндік береді. 

Осылайша, микроРНҚ-нысана ген жұптарының in silico талдауымен 

ұсынылатын болжамды молекулалық механизм өсімдіктердің радиациялық 

стресс жағдайына бейімделуін молекулалық деңгейде түсінуге септігін 

тигізеді және экожүйелердің тұрақтылығын сақтаудағы биологиялық 

реттеушілік процестерді тереңірек зерттеуге жол ашады. 
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ҚОРЫТЫНДЫ 

Бұл зерттеу Қазақстанның атом өндірісімен байланысты радиациялық 

ластанған аймақтарда өсетін өсімдіктердің молекулалық бейімделу 

механизмдерін түсінуге бағытталған. Биоинформатикалық деректер базасын 

құру арқылы микроРНҚ молекулалары мен гендердің дифференциалды 

экспрессиясы анықталады, бұл радиациялық стресс жағдайында өсімдіктердің 

генетикалық жауаптарын зерттеуге мүмкіндік береді. Мұндай деректер базасы 

өсімдіктердің қоршаған орта стрессіне төзімділігін арттыру және экологиялық 

мониторинг үшін маңызды ресурс болады.  

miRDB бағдарламасы радиациялық стресс кезінде микроРНҚ 

молекулаларының нысана-гендерін болжау үшін тиімді құрал ретінде 

пайдаланылады. Бұл зерттеу MYC генінің өзара әрекеттесуін анықтау арқылы 

өсімдіктердің радиацияға бейімделу процестеріндегі реттеуші механизмдерді 

түсінуге ықпал етеді. Болжау нәтижелері өсімдіктердің стресс 

реакцияларындағы маңызды молекулалық жолдарды анықтауға және болашақ 

эксперименттер үшін гипотезалар қалыптастыруға негіз болады.  

In silico әдістермен талданған микроРНҚ-нысана ген жұптары 

радиациялық стресс жағдайында өсімдіктердің бейімделуіндегі молекулалық 

механизмдерді ашады. BioRender платформасындағы визуализация зерттеу 

нәтижелерін түсінікті және көрнекі түрде ұсынуға мүмкіндік береді, бұл 

ғылыми қоғамдастық пен шешім қабылдаушылар үшін маңызды. Бұл 

механизмдер өсімдіктердің радиацияға төзімділігін арттыру және ластанған 

аймақтарды қалпына келтіру стратегияларын әзірлеу үшін негіз бола алады.  
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ҚЫСҚАРУЛАР ТІЗІМІ 

RNA (ribonucleic acid) – рибонуклеин қышқылы 

miRNA (microRNA) – микро-рибонуклеин қышқылы 

mRNA (matrix RNA) – ақпараттық рибонуклеин қышқылы 

pri-miRNA – РНҚ-полимераза II арқылы транскрипцияланған алғашқы 

транскрипт 

pre-miRNA - pri-miRNA-дің алғашқы өңдеуден өткен түрі 
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