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Представленный обзор публикаций посвящен исследованию генетических и эпи-
генетических основ процессов адаптации живых организмов, в частности рас-
тений. Большой интерес к данной теме объясняется ее значением в понимании 
эволюционных изменений и механизмов сохранения популяций и видов. В статье 
рассматриваются вопросы генетического контроля адаптивно значимых признаков 
растений (времени начала цветения и периода покоя семян) и эпигенетические ме-
ханизмы регуляции активности генов, отвечающих за процессы адаптации, на при-
мере модельного вида Arabidopsis thaliana. Описаны различные стратегии жизнен-
ных циклов растений, основанные на сроках прорастания семян и времени начала 
цветения, адаптивная ценность которых может варьировать в зависимости от кли-
мата. Предполагается, что такая неоднородность жизненных стратегий является 
своеобразной формой защиты популяций от риска вымирания. Анализ литератур-
ных данных позволил авторам выделить три гена – FLC, FT, DOG1, описанных ис-
следователями как ключевые в контроле адаптивно значимых признаков растений, 
и рассмотреть механизмы регуляции их активности в различных условиях среды. 
В обзоре представлены молекулярные механизмы, координирующие активность 
генов на транскрипционном уровне: хроматиновые модификации, метилирование 
гистонов, участие микроРНК (miRNA) и длинных некодирующих антисмысловых 
РНК (lincRNA) в подавлении экспрессии генов, альтернативный сплайсинг, альтер-
нативное полиаденилирование, активация экспрессии генов с помощью фактора 
транскрипции bZIP и некоторые другие. Установлено, что одним из важных меха-
низмов адаптации является адаптивная плейотропия, возможная благодаря тому, 
что покой и цветение могут координированно регулироваться через перекрываю-
щиеся молекулярные пути.

К л ю ч е в ы е  с л о в а: адаптация; эпигенетика; Arabidopsis thaliana; покой семян; 
время начала цветения; транскрипционная активность генов FLC, FT, DOG1.
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Введение

Проблема адаптации живых организмов 
к условиям окружающей среды продолжает 
оставаться наиболее актуальной в современ-
ной биологии. В последнее время наблюдает-
ся огромный прогресс в изучении генетических 
и эпигенетических механизмов, участвующих 
в процессах адаптации. Именно эпигенети-
ческие механизмы позволяют организму адап-
тироваться к флуктуациям климатических ус-
ловий быстрее, чем изменение генотипа в ре-
зультате отбора и эволюции. Другими словами, 
эпигенетика в отличие от генетики изучает об-
ратимые наследственные изменения функци-
онирования гена (модификация экспрессии), 
которые не сопровождаются изменением нук-
леотидной последовательности ДНК. Расте-
ния являются замечательными моделями для 
подобных исследований. Высшие растения 
по сравнению с животными ведут прикреплен-
ный образ жизни, поэтому они в значительной 
степени зависят от климатических условий 
окружающей среды и имеют принципиально 
иную жизненную стратегию, связанную с адап-
тацией. В частности, установлено, что в раз-
витии растений задействовано значительно 
большее количество регуляторных генов, чем 
у животных, среди которых главное место за-
нимают MADS-гены. Они кодируют особые бел-

ки – транскрипционные факторы, экспрессия 
которых в ряде случаев находится под эпиге-
нетическим контролем [Лутова, 2005; Медве-
дев, Шарова, 2010]. Известно, что растения 
координируют свой жизненный цикл в соот-
ветствии с сезонами года. Центральное место 
в этом процессе занимает способность расте-
ний воспринимать и интегрировать информа-
цию об окружающей среде. Жизненные циклы 
цветковых растений характеризуются четкими 
фазовыми переходами. Прорастание семян 
и цветение растений – два наиболее важных 
перехода в жизни растений, которые коорди-
нируются генетическими факторами и факто-
рами окружающей среды, чтобы обеспечить 
выживание всходов и максимальный репро-
дуктивный успех [Huo et al., 2016]. Время обоих 
переходов может находиться под интенсивным 
естественным отбором [Donohue et al., 2002; 
Munguía-Rosas et al., 2011; Ehrlén, 2015] и про-
являть сильную средовую регуляцию, причем 
оба они реагируют на температуру, качество 
света, фотопериод и другие факторы окружаю-
щей среды [Baskin et al., 1998; Simpson, Dean, 
2002; Amasino, 2004; Holdsworth et al., 2008; 
Donohue et al., 2010; Kendall et al., 2011; Auge et 
al., 2017].

Сезонные сроки прорастания семян имеют 
решающее значение для адаптации растений 
к различным климатическим условиям. Они не-

O. M. Fedorenko, M. V. Zaretskaya, O. N. Lebedeva. GENETIC AND 

EPIGENETIC MECHANISMS OF PLANT ADAPTATION (EXAMPLE OF THE 

MODEL SPECIES ARABIDOPSIS THALIANA)

This review of the literature focuses the studies of the genetic and epigenetic founda-
tions of adaptation processes in living organisms, in particular, plants. The great interest 
in this topic is explained by its importance in understanding evolutionary changes and 
the mechanisms of conservation of populations and species. The article discusses the 
genetic control of adaptively significant plant traits (timing of flowering onset and seed 
dormancy) and the epigenetic mechanisms of regulating the activity of the genes respon-
sible for adaptation processes using the model species Arabidopsis thaliana. We discuss 
the various strategies of plant life cycles based on the timing of seed germination and 
the timing of flowering onset, whose adaptive value can vary depending on the climate. 
Such heterogeneity of life strategies is supposed to be a kind of insurance of populations 
against the risk of extinction. Analysis of the literature revealed three genes (FLC, FT, 
DOG1) that researchers described as key controls of adaptively significant plant traits, 
and the mechanisms of regulating their activity under various environmental conditions 
were studied. The review presents the molecular mechanisms that coordinate gene acti-
vity at the transcriptional level: chromatin modi cations, histone methylation, participation 
of microRNA (miRNA) and long noncoding antisense RNA (lincRNA) in the suppression of 
gene expression, alternative splicing, alternative polyadenylation, activation of gene ex-
pression by bZIP transcription factor, and some others. It has been established that an im-
portant adaption mechanism is adaptive pleiotropy, which is enabled by the fact that seed 
dormancy and flowering can be co-regulated through overlapping molecular pathways.

K e y w o rd s : adaptation; epigenetics; Arabidopsis thaliana; seed dormancy; timing of 
flowering onset; transcriptional activity of FLC, FT, DOG1 genes.
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посредственно связаны с периодом покоя се-
мян и определяют, в каких условиях окружаю-
щей среды будут формироваться последующие 
жизненные признаки растений (такие, как по-
требность в яровизации, время начала цветения 
и т. д.) [Donohue et al., 2002; Martinez-Berdeja et 
al., 2020]. Эти признаки могут быть скоррелиро-
ваны в результате естественного отбора и фор-
мировать синдромы адаптивных форм жиз-
ненного цикла [Donohue et al., 2005; Auge et al., 
2018]. У однолетних растений вариации в сроках 
сезонного прорастания семян создают альтер-
нативные стратегии жизненного цикла. Индук-
ция вторичного покоя семян в зимних условиях, 
который ограничивает прорастание до осени, 
положительно коррелирует со временем цве-
тения, создавая зимние и весенние сезонные 
стратегии жизненного цикла [Martinez-Berdeja et 
al., 2020]. Зимние однолетники прорастают осе-
нью, перезимовывают, а затем цветут и рассеи-
вают семена весной, тогда как летние однолет-
ники зимуют в виде семян и прорастают, цветут 
и рассеивают семена весной или летом [Kendall 
et al., 2011]. Также наблюдается смешение ти-
пов осеннего и весеннего прорастания внутри 
популяций [Baskin et al., 1998; Pico, 2012; Foot-
itt et al., 2013]. Предполагается, что такая неод-
нородность стратегий жизненного цикла рас-
тений является своеобразной формой защиты 
популяций от риска вымирания и увеличивает 
потенциал выживаемости [Gremer et al., 2016]. 
Экологические и эволюционные исследования 
показали, что адаптивные признаки видов рас-
тений (время цветения растений и сроки про-
растания семян) коадаптированы в пределах 
ареалов обитания [Alonso-Blanco, 1999; Toorop 
et al., 2012]. Наличие «географического следа» 
в отборе по климату указывает на адаптивную 
плейотропию как на один из механизмов адап-
тации [Chiang et al., 2013]. На A. thaliana, класси-
ческом модельном объекте, показано, что ряд 
генов участвуют в координации обоих этих эта-
пов развития растений в ответ на факторы ок-
ружающей среды [He, 2009; Chiang et al., 2009; 
Huo et al., 2016; Auge et al., 2017; Chen, Penfield, 
2018; Martinez-Berdeja et al., 2020]. Несмотря 
на то что адаптивные признаки являются поли-
генными, выявлены гены, имеющие первосте-
пенное значение в их контроле [He et al., 2009; 
Chiang et al., 2009; Чжицян и др., 2010; Carrillo-
Barral et al., 2020]. Установлено, что канони-
ческие гены, регулирующие цветение, – FLC, 
FT и DOG1 – участвуют и в переходе от покоя 
семян к прорастанию, предполагая, что покой 
и цветение могут скоординированно регулиро-
ваться через перекрывающиеся молекулярные 
пути [Debieu et al., 2013; Chen et al., 2014; Huo 

et al., 2016; Martinez-Berdeja et al., 2020]. Регу-
ляция адаптивно важных признаков происходит 
также с помощью эпигенетических механиз-
мов, то есть наследственных изменений, вы-
званных модификацией экспрессии генов при 
изменении условий среды [Berry, Dean, 2015; 
Chen et al., 2020].

В настоящем обзоре рассматриваются воп-
росы генетических и эпигенетических механиз-
мов регуляции транскрипционной активности 
генов, участвующих в процессах адаптации жи-
вых организмов. На примере модельного рас-
тения A. thaliana обсуждается роль отдельных 
ключевых генов (FLC, FT, DOG1) в контроле 
адаптивных признаков – покоя семян и време-
ни начала цветения растений.

FLOWERING LOCUS C (FLC)

Важнейшую роль в адаптации растений к ус-
ловиям окружающей среды играет время начала 
цветения. У A. thaliana переход к цветению кон-
тролируется несколькими генетическими путя-
ми, включая автономный путь, фотопериоди-
ческий, яровизационный и путь с участием гиб-
береллиновой кислоты [Koornneef et al., 1998]. 
В результате формируется регуляторная сеть, 
которая интегрирует эндогенное состояние 
развития растения с сигналами окружающей 
среды (длиной дня, температурой и т. д.), чтобы 
строго контролировать время перехода к цвете-
нию [Boss et al., 2004]. Ключевым компонентом 
в этой регуляторной цепи у арабидопсиса явля-
ется ген FLC (FLOWERING LOCUS C) – централь-
ный ингибитор инициации цветения у A. thali-
ana, кодирующий MADS-домен-содержащий 
фактор транскрипции [Michaels, Amasino, 1999; 
Schmitz, Amasino, 2007]. Этот ген репрессирует 
несколько локусов, способствующих цветению, 
таких как FT (FLOWERING LOCUS T), SOC1 и LFY 
(LYAFY) [He, Amasino, 2005].

Экспрессия FLC контролируется различными 
активаторами и репрессорами. Автономный 
путь, включающий гены FVE, FCA (FLOWERING 
CONTROL LOCUS A) и FLD (FLOWERING 
LOCUS D), конститутивно контролирует по-
давление экспрессии FLC путем определения 
возраста растения и температуры окружающей 
среды для стимуляции цветения [He et al., 2003; 
Ausin et al., 2004]. Ген FRI (FRIGIDA) кодирует 
белок FRI, являющийся основным активатором 
FLC [Johanson et al., 2000]. Эффект активации 
FLC под действием FRI доминирует над супрес-
сирующим эффектом генов-регуляторов авто-
номного пути, однако может быть преодолен 
влиянием низких температур (яровизацией) 
[Schmitz, Amasino, 2007].
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В природе растения арабидопсиса пред-
ставлены озимыми и яровыми формами, отли-
чия которых определяются аллелями генов FRI 
(FRIGIDA) и FLC. Для озимых растений харак-
терны доминантные аллели FRI и FLC, в то вре-
мя как у яровых форм присутствуют нефунк-
циональный аллель fri и/или слабый flc аллель 
[Johanson et al., 2000]. Переход к цветению 
озимых форм арабидопсиса начинается при 
низком уровне экспрессии FLC, снижение ко-
торой наблюдается во время яровизации [Mi-
chaels, Amasino, 1999; Sheldon et al., 2000].

Под воздействием холода запускаются ме-
ханизмы эпигенетического контроля, пере-
водящие ген FLC в репрессивное состояние 
посредством метилирования гистонов [Den-
nis, Peacock, 2007; Saleh et al., 2008; Heo, Sung, 
2011]. По всей видимости, сезонные измене-
ния температуры определяются у растений 
с помощью эпигенетического статуса этого 
гена. В процесс эпигенетического изменения 
локуса FLC вовлечены две длинные некодирую-
щие РНК (linc RNA – long intronic noncoding RNA) 
и комплекс PRC2 (Polycomb Repressive Com-
plex 2). PRC2 – мультибелковый, эволюционно 
консервативный комплекс, относится к группе 
регуляторных белков PCG (Polycomb Group), 
которые репрессируют гены-мишени, ремо-
дулируя структуру их хроматина [Grossniklaus, 
Paro, 2007]. Аналогичные белковые комплексы 
участ вуют в поддержании репрессивного со-
стояния целого ряда генов растений, животных 
и человека [Goodrich, Tweedie, 2002; Schwartz, 
Pirrotta, 2008]. Холодовой стресс способ-
ствует индуцированию экспрессии еще одно-
го гена – VIN3 (VERNALIZATION INSENSITIVE 3) 
[Sung, Amasino, 2004], кодирующего транс-
крипционный фактор. VIN3 относится к груп-
пе PHD (Plant Homeo Domen finger) и отвечает 
за сайт-специфиче ское связывание с хрома-
тином [Li et al., 2006]. VIN3 необходим для за-

пуска молекулярных механизмов модификации 
хроматина FLC [Andrés, Coupland, 2012]. Про-
лонгированное воздей ствие холода приводит 
к усилению экспрессии VIN3, при этом транс-
крипционный фактор VIN3 связывается с комп-
лексом PRC2, формируя PHD-PRC2-комплекс, 
участвующий в метилировании гистонов [De 
Lucia et al., 2008].

Снижение уровня экспрессии FLC под воз-
действием холода сопровождается увеличени-
ем некодирующих антисмысловых транскрип-
тов, известных как COOLAIR (cool assisted intro nic 
noncoding RNA), транскрибируемых с 3'-конца 
локуса FLC и достигающих своего пика на 10-й 
день яровизации [Swiezewsky et al., 2009; Heo, 
Sung, 2011]. Этот первый этап эпигенетической 
супрессии FLC происходит по типу посттранс-
крипционного сайленсинга. Снижение экспрес-
сии FLC на данном этапе еще не столь значитель-
но и процесс является обратимым, поскольку 
в результате прекращения яровизации (непро-
должительные заморозки) экспрессия FLC вос-
станавливается [Swiezewsky et al., 2009]. Для 
стабильного подавления экспрессии FLC тре-
буется второй этап, связанный с модификацией 
гистоновых белков, и необходима другая длин-
ная некодирующая смысловая РНК – COLDAIR 
(cold assisted intro nic noncoding RNA), которая 
транскрибируется с первого интрона. Она до-
стигает количественного максимума на 20-й 
день яровизации. При этом иницииру ется про-
цесс формирования PRC2-комплекса в соста-
ве 5'-концевого района первого интрона FLC 
(рис. 1). COLDAIR играет важную роль в ориен-
тировании и связывании белков комплекса 
с этим районом FLC [Heo, Sung, 2011]. В позд-
нем холодовом периоде (> 30 дней) экспрессия 
VIN3 усиливается, в то время как уровни тран-
скриптов FLC, COOLAIR и COLDAIR значительно 
снижены. Высокий уровень VIN3 необходим для 
стабильной репрессии FLC [De Lucia et al., 2008].

Рис. 1. Изменение уровня транскриптов ге-
нов (FLC, VIN3) и lincRNAs (COOLAIR, COLDAIR) 
в процессе яровизации.

По оси Х – условия выращивания растений: NV – без 
яровизации, V10 – 10 дней яровизации, V20 – 20 дней, 
V30 – 30 дней, V40 – 40 дней, V40T10 – 10 дней в обыч-
ных условиях после 40 дней яровизации [Heo, Sung, 
2011]

Fig. 1. Changes in the levels of gene expression 
(FLC, VIN3) and lincRNAs (COOLAIR, COLDAIR) 
during vernalization.

X axis – plant growing conditions: NV – without vernaliza-
tion; V10 – 10 days of cold treatment; V20 – 20 days; V30 – 
30 days; V40 – 40 days; V40T10 – 10 days under normal 
conditions after 40 days of vernalization [Heo, Sung, 2011]
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У A. thaliana PRC2, включающий белки CLF, 
EMF2 и FIE, принимает участие в репрессии 
генной экспрессии FLC. В частности, CLF, коди-
руемый геном CLF (CURLY LEAF), имеет домен 
SET и, как все подобные белки, обладает H3K27 
метилтрансферазной активностью [Jiang et al., 
2008]. Следовательно, PRC2 опосредует ме-
тилирование гистона H3 по Lys 27 (H3K27me3) 
через его коровый компонент – гистон-метил-
трансферазу [Kim et al., 2009]. В результате 
уровень метилированных гистонов хроматина 
FLC постепенно увеличивается, что способ-
ствует формированию плотной структуры хро-
матина [Adrian et al., 2009; Heo, Sung, 2011; 
Chen, Penfield, 2018]. Опосредованные PRC2 
гистоновые метки (H3K27me3) стабильно со-
храняются на FLC-хроматине даже после воз-
вращения растения в тепло. Таким образом, 
в процессе яровизации COLDAIR обеспечи-
вают «молчание» транскрипции mRNA FLC пу-
тем набора PRC2-комплексов, которые участ-
вуют в метилировании гистонов. Длительное 
воздействие холода приводит к увеличению 
уровня гистоновых меток H3K27me3, что ас-
социируется с транскрипционно «молчащим» 
состоянием гена [Adrian et al., 2009; Heo, Sung, 
2011]. Среди генетиков сложилось мнение, что 
процесс регуляции экспрессии FLC представ-
ляет собой модель контроля экспрессии других 
генов развития у растений посредством меха-
низмов хроматиновых модификаций [He, 2009; 
Berry, Dean, 2015].

Не так давно была идентифицирована еще 
одна длинная некодирующая РНК (lncRNA), ко-
торая участвует в яровизационно-опосредо-
ванном эпигенетическом контроле экспрессии 
локуса FLC – COLDWRAP (cold of winter-induced 
noncoding RNA from the promoter) [Kim, Sung, 
2017]. Она транскрибируется с репрессиро-
ванного промотора в смысловом направле-
нии относительно FLC в процессе яровизации 
и функционирует совместно с COLDAIR. Эти 
две длинные некодирующие РНК необходимы 
для удерживания комплекса PRC2 на промо-
торе FLC путем формирования репрессивной 
внутригенной петли хроматина. Известно, что 
у A. thaliana образование короткой хромати-
новой петли тесно связано с контролем экс-
прессии генов [Crevillen et al., 2013; Wang et al., 
2015]. Исследование Kim и Sung [2017] пока-
зало, что две lncRNAs, COLDWRAP и COLDAIR, 
играют совместную роль в формировании 
петли хроматина для установления стабильно 
ре прессированного хроматина в локусе FLC 
путем яровизации. Петля формируется меж-
ду областью промотора, откуда происходит 
COLDWRAP, и первым интроном, где начинает-

ся COLDAIR. Авторы также полагают, что «внут-
ригенное» образование петель может быть об-
щим механизмом репрессии генов.

Известно также, что FLC участвует в регу-
ляции сроков прорастания семян A. thaliana, 
контролируя их покой [Chiang et al., 2009; Chen, 
Penfield, 2018]. К настоящему времени сложи-
лось мнение, что условия окружающей среды, 
с которыми сталкиваются материнские расте-
ния, влияют на поведение семенного потом-
ства, при этом температура обладает домини-
рующим средовым эффектом [Marshall, Uller, 
2007; English et al., 2015; Penfield, MacGregor, 
2017; Auge et al., 2017]. Температурные усло-
вия перед цветением растений заметно влияют 
на состояние покоя семян и, соответственно, 
на сроки их прорастания. В частности, получе-
ны данные, которые указывают на зависимость 
периода покоя семян и их способность к про-
растанию от уровня экспрессии гена FLC в со-
зревающих на материнском растении семенах. 
В течение репродуктивного развития A. thaliana 
материнское растение использует белок FLC 
для модулирования периода покоя семенно-
го потомства в ответ на температуру и, таким 
образом, передает сезонную информацию по-
томству [Chen et al., 2014; Chen, Penfield, 2018]. 
Предполагается, что ген FLC опосредованно 
(с участием генов АР1, FT и SOC1, контроли-
рующих зацветание) влияет на синтез и ката-
болизм гормонов гиббереллина и абсцизовой 
кислоты, что определяет длительность покоя 
семян и их способность к прорастанию [Choi et 
al., 2009; Chen, Penfield, 2018]. Также известно, 
что природная аллельная изменчивость FLC 
и уровень экспрессии этого гена связаны с ес-
тественной изменчивостью температурозави-
симого прорастания семян [Chiang et al., 2009] 
и что большинство генов яровизационного пути 
влияют на прорастание семян и их реакцию 
на материнскую яровизацию [Auge et al., 2017].

FLOWERING LOCUS T (FT)

Ген FT является еще одним важным ком-
понентом регуляторной сети инициации цве-
тения. Его называют ключевым интегратором 
времени цветения A. thaliana, поскольку при 
взаимодействии факторов внутренней и ок-
ружающей среды возникает сеть сигнальных 
путей, которая передается генам-интегра-
торам – FT, SOC1 и LFY [Jiang et al., 2008; He, 
2009; Чжицян и др., 2010]. FT был первым иден-
тифицированным геном фотопериодическо-
го пути, который стимулирует цветение в от-
вет на увеличение длины дня [Kardailsky et al., 
1999]. Экспрессия FT активируется CONSTANS 
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(CO), другим компонентом фотопериодиче-
ского пути [Suarez-Lopez et al., 2001]. Согласно 
общепринятому мнению, FLC при вегетативном 
росте растения подавляет транскрипционную 
активность FT [Helliwell et al., 2006; Michaels, 
2009]. FLC связывает FT-локус и репрессирует 
его экспрессию, таким образом противодей-
ствуя активности CO [Searle et al., 2006]. Пос-
ле холодового воздействия (яровизации), бло-
кирующего экспрессию FLC, ген FT действует 
как интегратор времени цветения, который 
интегрирует сигналы от фотопериодического 
и FLC-опосредованного путей, чтобы способ-
ствовать цветению A. thaliana. Jiang с коллегами 
[2008] показали, что механизм подавления экс-
прессии FT во время вегетативного развития 
арабидопсиса является аналогичным эпигене-
тическому контролю активности гена FLC с по-
мощью хроматиновых модификаций. Они уста-
новили важную роль PRC2 комплекса, включа-
ющего белки CLF, EMF2 и FIE, в метилировании 
гистонов H3 по Lys 27 и перемещении этих 
репрессивных гистоновых меток (H3K27me3) 
в FT-хроматин. В более широком смысле PRC2-
опосредованное «молчание» генов является 
основным механизмом подавления их экспрес-
сии и затрагивает большое количество генов 
у Arabidopsis [Zhang et al., 2007].

FT регулирует также и сроки прорастания 
семян A. thaliana, непосредственно связан-
ные со степенью их покоя. Это обеспечивает 
распространение и выживание семенного по-
томства, а также гарантирует, что прорастание 
произойдет в благоприятных условиях [Finch-
Savage, Leubner-Metzger, 2006; Chiang et al., 
2009; Chen, Penfield, 2018]. Материнское рас-
тение играет важную роль в контроле покоя се-
мян. Оно использует белок FT, так же как и FLC, 
для модулирования периода покоя семян, ин-
тегрируя долгосрочную память о пережитой 
температуре в тканях плода [Chen, Penfield, 
2018]. В частности, установлено, что воздей-
ствие температуры на материнское растение 
A. thaliana в течение его выращивания переда-
ется с помощью путей сигнальной трансдукции 
в FT-локус флоэмы стручка, при этом оказа-
лось, что экспрессия FT в стручках более чем 
в 100 раз выше по сравнению с таковой в лис-
тьях [Chen et al., 2014]. Белок FT требуется 
для регуляции развития семенной оболочки, 
контро лируя состояние покоя семян в зависи-
мости от температуры. Регуляция происходит 
по средством ингибирования синтеза проанто-
цианидина в стручках, что приводит к изме-
нению содержания танина в оболочке семени 
[Chen et al., 2014]. Показана корреляция между 
цветом оболочки, обусловленным количеством 

танина, ее проницаемостью и покоем семян: 
чем светлее оболочка, тем ниже уровень покоя 
семян. В частности, выявлен очень низкий по-
кой семян у мутантов A. thaliana testa (tt – trans-
parent), имеющих прозрачную оболочку [Pen-
field, MacGregor, 2017].

DELAY OF GERMINATION 1 (DOG1)

DELAY OF GERMINATION 1 (DOG1) – наи-
более важный регулятор первичного покоя 
у A. thaliana [Huo et al., 2016; Martinez-Berdeja 
et al., 2020]. Он участвует в программе созре-
вания семян и времени прорастания, что явля-
ется важным адаптивным признаком, контро-
лируемым покоем семян [Bentsink et al., 2010]. 
Белок DOG1 в семенах приводит к глубокому 
покою и задержке прорастания у A. thaliana, 
а количество накопленного DOG1 в сухих семе-
нах определяет время хранения, необходимое 
для высвобождения первичного покоя [Chen 
et al., 2020]. Известна природная аллельная 
изменчивость DOG1, ассоциированная с ес-
тественными вариациями в первичном покое 
после созревания семян и временем прорас-
тания в полевых условиях [Huang et al., 2010; 
Postma, Ågren, 2016]. Установлено, что уровень 
экспрессии DOG1 связан с вариабельностью 
покоя и проявляет клинальную изменчивость 
[Chiang et al., 2011; Kronholm et al., 2012; Vigidal 
et al., 2016]. Аллельные варианты DOG1 также 
связаны с естественной изменчивостью вре-
мени цветения [1001 Genomes…, 2016] и могут 
иметь плейотропные эффекты [Chiang et al., 
2013].

Одной из важных функций DOG1 является ин-
дукция температурозависимого покоя [Chiang 
et al., 2011; Kendall et al., 2011; Murphey et al., 
2015; Nonogaki, 2019]. DOG1 трансформирует 
влияние факторов окружающей среды во вре-
мя созревания семян, чтобы изменить глуби-
ну покоя, таким образом связывая их с циклом 
покоя [Carrillo-Barral et al., 2020]. Температура 
во время созревания семян обладает домини-
рующим влиянием на уровень транскриптов 
DOG1 в зрелых семенах и определяет глуби-
ну покоя [Nakabayashi et al., 2012; Footitt et al., 
2013; Graeber et al., 2014; Murphey et al., 2015]. 
Известно, что чем ниже температура созрева-
ния семян (то есть температура, которую ис-
пытывает материнское растение), тем выше 
степень покоя. При этом низкая температура 
созревания семян (10 ºC) приводит к высокой 
экспрессии гена по сравнению с более теплы-
ми условиями (20 ºC) и, соответственно, к бо-
лее глубокому покою. Одновременно увели-
чивается уровень DOG1-мРНК и белка [Chiang 
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et al., 2011]. Следовательно, DOG1, вероятно, 
проявляет чувствительность к окружающей 
среде [Murphey et al., 2015]. Кроме того, уро-
вень транскриптов DOG1 изменяется в про-
цессе созревания семян: быстро усиливает-
ся, формируя первичный покой, и снижается 
в течение заключительного этапа созревания, 
но при этом количество белка DOG1 не умень-
шается [Nakabayashi et al., 2012].

DOG1 контролирует первичный покой семян 
с помощью множества механизмов [Voegele 
et al., 2011; Nakabayashi et al., 2012; Graeber 
et al., 2014; Née et al., 2017]. Известно, что фи-
зиологическая функция DOG1 широко регули-
руется с помощью сложного набора эпигене-
тических трансформаций, которые включают 
альтернативный сплайсинг, альтернативное 
полиаденилирование, модификации гистонов 
и антисмысло вую транскрипцию (рис. 2) [Cyrek 
et al., 2016; Huo et al., 2016; Nonogaki, 2019]. 
Альтернативный сплайсинг включает в себя 
процесс создания множества белков из одной 
и той же цепи ДНК путем объединения вырезан-
ных из мРНК экзонов в различных комбинациях, 
что порождает различные формы зрелой мРНК. 

У A. thaliana DOG1 состоит из трех экзонов 
и двух интронов и альтернативно сплайсирован 
со вторым интроном, таким образом произво-
дя пять вариантов тран скрипта [Nakabayashi 
et al., 2015]. Это приводит только к трем 
различным белкам, поскольку трансляция 
β- и γ-транскриптов генерирует один и тот же бе-
лок. Интересно, что регуляция накопления белка 
с помощью альтернативного сплайсинга может 
быть частью механизма тонкой настройки покоя 
семян [Nakabayashi et al., 2015] (рис. 2).

Существует мнение, что вариации в экс-
прессии DOG1 во время первичного покоя, по-
видимому, частично обусловлены модификаци-
ями гистонов, в частности, их метилированием 
(рис. 3) [Zha et al., 2020]. Модификации гисто-
нов изменяют плотность хроматина, что позво-
ляет контролировать экспрессию гена. Мети-
лирование гистона H3 по Lys4 (т. е. H3K4me3; 
активный хроматин) в DOG1 более распро-
странено в покоящихся семенах, в то время как 
в прорастающих семенах преобладает репрес-
сирующий хроматин с метилированными гис-
тонами H3 по Lys27 (H3K27me3) [Molitor et al., 
2014].

Рис. 2. Молекулярные механизмы, регулирующие экспрессию гена DOG1 и активность белка DOG1. 
Транскрипция DOG1 регулируется эпигенетическими модификациями и, вероятно, транскрипционными 
факторами. Транскрипция некодирующей антисмысловой последовательности (asDOG1) действует как не-
гативный регулятор экспрессии DOG1. Два разных предшественника мРНК образуются благодаря сущест-
вованию двух сайтов полиаденилирования у A. thaliana. Предшественники мРНК формируют пять различных 
вариантов зрелой мРНК путем альтернативного сплайсинга и позже транслируются в три разные изоформы 
белка (три из пяти мРНК кодируют одну и ту же изоформу белка). Белки DOG1 объединяются с образованием 
гомодимеров и могут подвергаться посттрансляционным модификациям, связанным с дозреванием семян 
и процессами прорастания при намокании. Однако конкретная природа этих модификаций до сих пор неиз-
вестна [Carrillo-Barral et al., 2020]

Fig. 2. Different molecular mechanisms regulating the gene DOG1 expression and protein activity of DOG1. The tran-
scription of DOG1 is regulated by epigenetic modifications and probably by TFs (transcription factors). The transcrip-
tion of a noncoding antisense sequence (asDOG1) acts as a negative regulator of DOG1 expression. Two different 
precursor mRNAs are formed due to the existence of two polyadenylation sites in Arabidopsis. The precursor mRNAs 
are processed to five different mature mRNA by alternative splicing and lately translated to three different protein 
isoforms (three of the five mRNA encode the same protein isoform). DOG1 binds itself to form homodimers and can 
suffer post-translational modifications associated to AR (after-rippening) and germination processes. However, the 
specific nature of these modifications is still unknown [Carrillo-Barral et al., 2020]



12

Альтернативное полиаденилирование, ана-
логично альтернативному сплайсингу, мо-
жет производить более одного транскрипта 
из одного гена путем присоединения боль-
шого количества остатков аденозинмоно-
фосфата (поли(А)-хвоста) к 3'-концу первичной 
мРНК. В некоторых генах эти белки добавляют 
поли(А)-хвост в одном из нескольких возмож-
ных сайтов. Антисмысловые некодирующие РНК 
могут как подавлять, так и активировать экс-
прессию гена-мишени. Так, недавно было про-
демонстрировано, что asDOG1, длинная некоди-
рующая антисмысловая РНК из DOG1 у A. thali-
ana, супрессирует экспрессию DOG1 во время 
созревания семян и способствует их прораста-
нию [Dekkers et al., 2016; Fedak et al., 2016]. Эта 
asDOG1 закодирована недалеко от прокси-
мального участка полиаденилирования DOG1 
(рис. 2). Транскрипция asDOG1 не зависит от про-
мотора DOG1, и, как это было описано для других 
генов, asRNA действует как негативный регуля-
тор транскрипции и экспрессии смысловой пос-
ледовательности DOG1 [Fedak et al., 2016].

Хотя знания о DOG1 значительно расшири-
лись в последние годы, точно неизвестно, ка-
кие транскрипционные факторы связываются 
с промотором DOG1 и ответственны за управ-
ление его экспрессией во время созревания 
эмбриона [Carrillo-Barral, 2020]. Однако обна-
ружено, что для активации экспрессии DOG1 
необходим фактор транскрипции bZIP67 (basic 
leucine zipper – фактор с основным ДНК-связы-
вающим доменом типа «лейциновая застежка-
молния»). Он связывается с промотором DOG1, 
при этом низкая температура во время созре-
вания семян и обилие белка bZIP67 увеличива-
ет экспрессию DOG1, ведущую к усилению по-
коя семян [Bryant et al., 2019].

Известно также подавление экспрессии 
гена с помощью B-доменсодержащих репрес-
соров транскрипции HSI2 и HSL1. Chen с колле-
гами [2020] установили, что HSI2 и HSL1 подав-
ляют покой и делают возможным прорастание. 
Эти репрессоры связываются с проксимальной 
частью промотора и обогащают его, для чего 
необходим еще белок-гомеодомен PHD, кото-
рый отвечает за сайт-специфическое связы-
вание с хроматином. HSI2 и HSL1 рекрутируют 
компоненты группы Polycomb (PRC2) – LIKE 
HETERCHROMATIN PROTEIN 1 (LHP1) и CLF 
и формируют комплекс PHD-PRC2. Так же, как 
было отмечено для локуса FLC, белок CLF об-
ладает H3K27-метилтрансферазной активнос-
тью. Комплекс PHD-PRC2 опосредует метили-
рование гистонов и способствует отложению 
репрессивных меток H3K27me3. Постепенно 
уровень метилированных гистонов хроматина 

DOG1 увеличивается, что приводит к репрес-
сии гена [Chen et al., 2020].

Недавно было установлено [Zha et al., 2020], 
что в процессе метилирования гистонов хро-
матина DOG1 участвуют также белки комплек-
са циркадных часов EC (Evening complex) – LUX 
AR-RHYTHMO (LUX), EARLY FLOWERING3 (ELF3) 
и EARLY FLOWERING4 (ELF4) и хроматин-ре-
модулирующий фактор PICKLE (PKL). Они со-
гласованно контролируют покой путем прямой 
репрессии DOG1 у A. thaliana. Белки комплекса 
EC объединяются с PKL и передают циркад-
ные сигналы для непосредственной регуля-
ции экспрессии DOG1 и покоя семян во время 
их развития. При этом LUX прямо связывается 
со специфической кодирующей последова-
тельностью DOG1 и рекрутирует PKL в этот ло-
кус посредством их физического взаимодейст-
вия. Это взаимодействие способствует увели-
чению уровня репрессивных меток H3K27me3 
в хроматине DOG1 и подавлению транскрипции 
гена (рис. 3). Оказалось, что мутанты с потерей 
или снижением функции PKL и/или LUX сни-
жают уровень репрессивных меток H3K27me3 
в DOG1 хроматине и проявляют усиление покоя 
семян [Zha et al., 2020].

По-видимому, механизмы контроля экс-
прессии DOG1, установленные в последнее 
время разными авторами [Molitor et al., 2014; 
Bryant et al., 2019; Zha et al., 2020; Chen et al., 
2020], должны иметь определенную согласо-
ванность, и это представляет собой перспекти-
ву дальнейших исследований.

Кроме того, было показано, что DOG1, явля-
ясь ключевым регулятором покоя семян, плейо-
тропно ассоциирован с фенотипами по призна-
ку времени начала цветения [Chiang et al., 2013; 
Martinez-Berdeja et al., 2020]. DOG1 способен 
регулировать время начала цветения с помо-
щью микроРНК – еще одного эпигенетического 
механизма регуляции экспрессии генов [Huo et 
al., 2016; Carrillo-Barral et al., 2020]. К микроРНК 
(miRNA) относятся эндогенные РНК, которые 
не кодируют белки и играют ключевую роль в по-
давлении экспрессии генов. Репрессия проис-
ходит путем расщепления транскриптов этих ге-
нов или за счет блокирования трансляции мРНК 
[Reihart et al., 2002; Palatnik et al., 2003]. Иногда 
микроРНК вызывают также модификацию гис-
тонов и метилирование ДНК в области промо-
торов, что влияет на экспрессию генов-мише-
ней [Hawkins, Morris, 2008]. Таким способом 
микроРНК могут контролировать уровень экс-
прессии почти половины известных генов, кон-
тролирующих синтез факторов транскрипции 
[Медведев, Шарова, 2010]. МикроРНК высо-
коконсервативны среди эукариот, и считается, 
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они представляют собой жизненно необходи-
мый и эволюционно древний компонент систе-
мы регуляции экспрессии генов [Tanzer, Stadler, 
2004; Lee et al., 2007]. Huo с коллегами [2016] 
установили, что DOG1 регулирует время покоя 
семян и время цветения A. thaliana посредством 
влияния на уровни микроРНК (miRNAs) miR156 
и miR172. Они показали, что микроРНК контро-
лируют развитие фазовых переходов в течение 
жизненного цикла растений, обеспечивая мо-
лекулярно-генетический механизм для согласо-
ванной адаптации фенотипов цветения расте-
ний и покоя семян к условиям окружающей сре-
ды. У A. thaliana более высокие уровни miR156, 
являющиеся результатом сверхэкспрессии гена 
MIR156, стимулировали покой семян и задер-
живали цветение. Эти фенотипические эффек-
ты, а также конверсия транскриптов MIR156 
в miR156 были аномальными у мутантных расте-
ний с потерей функции DOG1. Сверхэкспрессия 
MIR172 снижала покой семян и способствовала 
раннему цветению растений. Авторы впервые 
выявили ранее неизвестную связь между двумя 
критическими фазовыми переходами развития 
в жизненном цикле растения посредством вза-
имодействия DOG1-miR156-miR172 [Huo et al., 
2016].

Поскольку DOG1 участвует не только в регу-
ляции покоя семян, но также влияет на другие 
процессы, например цветение, как считают 
Carrillo-Barral с коллегами [2020], подходы к по-
ниманию механизма действия и контроля экс-
прессии этого гена в настоящее время все еще 
неубедительны [Carrillo-Barral et al., 2020].

Заключение

В данной работе представлен обзор иссле-
дований, посвященных генетическим и эпиге-
нетическим механизмам регуляции экспрес-
сии ключевых генов, контролирующих адап-
тивно значимые признаки растений – покой 
семян и время начала цветения. Очевидно, 
что покой семян – наиболее важный признак 
в адаптации растений, поскольку обусловли-
вает все дальнейшие фазы жизненного цикла. 
Мы использовали три канонических гена – FLC, 
FT, DOG1, выделенных исследователями как 
ключевые в контроле адаптивно значимых 
признаков растений, и рассмотрели генети-
ческие и эпигенетические механизмы регуля-
ции их активности. В ряде работ установлено, 
что одним из важных механизмов адаптации 
является адаптивная плейотропия. Она воз-
можна благодаря тому, что адаптивно значи-
мые признаки координированно регулиру-
ются через перекрывающиеся генетические 
и молекулярные пути. В настоящее время об-
щепризнанно, что именно геном является но-
сителем информации, но гены функциониру-
ют в определенной среде, которая оказывает 
влияние на характер их экспрессии. Поэтому 
реализация информации, заключенной в ге-
номе, будет зависеть не только от нуклеотид-
ных последовательностей конкретных генов, 
но также и от внешних условий, которые вли-
яют на состояние хроматина, модификации 
ДНК, дей ствие антисмысловых РНК, длинных 
некодирующих РНК, малых РНК и др.

Рис. 3. Модель, иллюстрирующая роль PKL и EC в контроле покоя семян. LUX, ELF3 и ELF4 – белки комплекса 
циркадных часов EC. LUX связывается непосредственно со специфической последовательностью ДНК DOG1 
и рекрутирует PKL в локус DOG1 посредством их физического взаимодействия. Это взаимодействие увели-
чивает уровень H3K27me3 на хроматине DOG1, тем самым подавляя его транскрипцию и приводя к сниже-
нию покоя семян. Стрелка указывает на позитивную регуляцию, а черта означает негативную регуляцию [Zha 
et al., 2020]

Fig. 3. A working model illustrating the roles of PKL and EC in controlling seed dormancy. LUX, ELF3 and ELF4 are 
proteins of the EC circadian clock complex. LUX binds directly to a specific DNA sequence of DOG1 and recruits PKL 
to the DOG1 locus through their physical interaction. This interaction increases H3K27me3 levels on DOG1 chroma-
tin, thereby repressing its transcription and leading to reduced seed dormancy. The arrow indicates positive regula-
tion and the bar denotes negative regulation [Zha et al., 2020]
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Подводя итог представленному обзору на-
учных публикаций, можно заключить, что эпи-
генетика заняла лидирующие позиции в со-
временных исследованиях. Особенно актуальны 
работы на модельных организмах, в частности 
на A. thaliana. Выводы и результаты, получен-
ные с их помощью, могут иметь общебиоло-
гическое значение. Так, эпигенетический ме-
ханизм регуляции экспрессии FLC, раскры-
тый на A. thaliana, представляет собой модель 
контроля экспрессии других генов растений 
посредством метилирования гистонов и хро-
матиновых модификаций. Аналогичные PRC1- 
и PRC2-белковые комплексы, участвующие 
в хроматиновых модификациях генов A. thaliana 
и кодируемые генами группы Polycomb, участ-
вуют также в поддержании репрессивного со-
стояния целого ряда генов других растений, 
животных и человека. На пике исследований 
в настоящее время находится DOG1 – ключе-
вой регулятор покоя семян, однако все еще нет 
четкого понимания механизма действия и кон-
троля этого гена. Эпигенетическая регуляция 
генетических процессов намного сложнее того 
уровня, который удалось установить к настоя-
щему времени. Характеристика регуляторных 
сетей, выявленных между различными моди-
фикаторами хроматина с другими эпигенети-
ческими эффекторами и регуляторами, только 
началась и представляет перспективу дальней-
ших исследований.

Финансовое обеспечение исследования 
осуществлялось из средств федерального 
бюджета на выполнение государственного за-
дания КарНЦ РАН (0218-2019-0077).
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