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Засоление является одним из важнейших абиотических факторов, 
ограничивающих зоны возделывания сельскохозяйственных культур. Ответ 
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растений на засоленость комплексный и его генетическая компонента на 
данный момент изучена недостаточно. В настоящей работе проведена ин-
теграция данных, реконструкция и сопоставление генных сетей между пер-
спективными модельными и селекционно ценными видами растений с целью 
выявления генов-кандидатов для селекции и интрогрессии от диких сородичей. 

Ключевые слова: абиотический стресс, стрессоустойчивость, засо-
ление, сельское хозяйство, кукуруза, арабидопсис. 
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Salinization is one of the most important abiotic factors limiting crop cul-
tivation zones. The response of plants to salinity is complex and its genetic com-
ponent has not been studied sufficiently. In the present work, data integration, 
reconstruction and comparison of gene networks between promising model and 
breeding valuable plant species was carried out in order to identify candidate 
genes for selection and introgression from wild relatives. 
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Перед наукой стоят задачи, как увеличения продуктивности культур-

ных растений, так и расширения засеваемых площадей. Этому препятствуют 
различные факторы, в том числе глобальное изменение климата, возрастаю-
щее техногенное давление на культурные растения и необдуманное исполь-
зование удобрений. Засоление является одним из важнейших абиотических 
факторов, ограничивающих зоны возделывания сельскохозяйственных 
культур. Так, известно, что засоленно-солонцовые почвы в Новосибирской 
области занимают до 50 % от общей площади сельскохозяйственных угодий 
[1]. В мировых масштабах естественное засоление почв также является об-
щепризнанной проблемой, которая оказывает негативное влияние на про-
дуктивность культурных растений [2], препятствует освоению новых посев-
ных земель и делает непригодными имеющиеся. Техногенное засоление 
почв представляет собой не меньшую проблему [3]. Решением данной про-
блемы является рекультивация земель, подвергшихся засолению, и выведе-
ние новых форм культурных растений, устойчивых к засолению. 

В процессе доместикации растений, как правило, использовали огра-
ниченное число индивидуумов видов-предшественников, а контролируемые 
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в процессе отбора признаки обычно были связаны с общей урожайностью, 
технологическими и вкусовыми качествами [4, 5]. Результатом такого от-
бора стало снижение общего генетического разнообразия культурных расте-
ний [6–8]. Отбор на максимизацию урожайности в условиях определенной 
климатической зоны и географического местоположения привел к тому, что 
полученные сорта часто имеют невысокую устойчивость к любым отклоне-
ниям условий окружающей среды от оптимальных, что заметно снижает их 
продуктивность в стрессовых условиях [9]. Поэтому, перед современными се-
лекционерами и биотехнологами остро стоит задача расширения генофонда, 
для чего активно используется гибридизация, в т.ч. отдаленная, как способ по-
лучения нового селекционного материала. 

Известно, что кукуруза (Zea mays L.) слабо устойчива к засолению, 
тогда как у многих диких сородичей культурных злаков установлена повы-
шенная устойчивость к засоленности. Современные методы селекции с ис-
пользованием биотехнологических подходов позволяют эффективно пере-
носить ценные хозяйственные признаки из имеющегося генетического мате-
риала в культивируемые сорта культурных растений. Таким образом, основ-
ной задачей, стоящей перед исследователями сегодня, является поиск генов, 
реализующих заданные ценные признаки, и получение нового генетического 
материала для селекционной работы, в т.ч. и среди диких родственных ви-
дов, допускающих гибридизацию. 

В настоящее время известно, что реакции ответа на солевой стресс 
можно разделить на специфические и неспецифические. Специфические ре-
акции заключаются в индукции синтеза стрессовых белков, тогда как неспе-
цифические компоненты системы ответа на стресс связаны, прежде всего, с 
антиоксидантной системой. Физиология специфических реакций доста-
точно подробно изучена на модельном организме арабидопсисе: поступле-
ние ионов Na+ в клетку активирует каскады процессов изменяющие в итоге 
ионный, водный и гормональный гомеостаз всего растения [10]. Абиотиче-
ские виды стресса приводят к увеличению концентрации радикалов кисло-
рода, в связи с чем антиоксидантная система защиты, активирующаяся в от-
вет на широкий спектр стрессов, привлекла к себе пристальное внимание 
еще два десятилетия назад [11, 12]. Было выявлено, что компоненты антиок-
сидантной системы включают серии генов с идентичной молекулярной 
функцией, но различной клеточной локализацией [13]. 

Применение системно-биологических подходов для изучения генети-
ческих механизмов адаптации с большим числом взаимосвязей представля-
ется наиболее эффективным решением задачи на настоящее время, однако 
их применение для улучшения культурных растений впервые упомянуто от-
носительно недавно [14]. Сейчас относительно полное понимание функцио-
нирование механизма ответа на солевой стресс существует только на при-
мере модельного объекта Arabidopsis thaliana, тогда как для злаков и других 
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растений существуют лишь отдельные факты о некоторых генах, которые 
повышают устойчивость к солевому стрессу. В связи с этим существует 
необходимость применения подходов системной биологии для интеграции 
имеющихся разнородных данных для ряда видов, с целью установления ме-
ханизмов защиты от солевого стресса. 

Целью настоящего исследования является интеграция транскриптом-
ных данных по арабидопсису и злакам (Oryza sativa, Zea mays) для описания 
общих и видоспецифичных компонентов системы ответа на солевой стресс 
кукурузы Zea mays, как слабоустойчивого к засолению представителя злако-
вых. Было проведено межвидовое сравнение реконструированных генных 
сетей, обогащенных транскриптомными данными. C одной стороны, удоб-
ной моделью для построения генных сетей является база знаний Arabidopsis 
thaliana. C другой стороны, выявление ассоциированных генов с солевым 
стрессом у злаков в ходе транскриптомного анализа позволит также детек-
тировать соответствующих ортологов в геноме арабидопсиса. Следова-
тельно, такой интегративный подход позволит описать наиболее полно ген-
ную сеть ответа соответствующих злаков. 

В ходе работы был проведен анализ транскриптомных данных для вы-
явления генов-кандидатов у Arabidopsis thaliana. Было выявлено более 3000 
дифференциально экспрессирующихся в условиях солевого стресса генов. 
Была проведена приоритизация и ранжирование генов в данной выборке 
тремя различными способами, учитывая как достоверность, так и уровень 
изменения экспрессии гена. В результате было отобрано 1099 генов-канди-
датов. 

На основании выявленных генов-кандидатов была реконструирована 
генная сеть с использованием базы данных String (http://string-db.org/, 
Szklarczyk D. et al., 2016) и списка уже известных генов солевого ответа. По-
лученная обогащенная генная сеть включает в себя 99 генов, ассоциация ко-
торых с ответом на солевой стресс была известна ранее и 268 связанных с 
ними генов-кандидатов, и регуляцией метаболических процессов (фер-
менты, транскрипционные факторы, белки-транспортеры, гены фотосистем, 
антиоксидантные гены). 

При помощи подходов сравнительной геномики, мета анализа тран-
скриптомных данных и подходов молекулярной филогении нами были сопо-
ставлены реконструированные и расширенные сети ответа на солевой стресс 
между A. thaliana, Zea mays, Oryza sativa, Hordeum vulgare и Triticum 
aestivum.  

В результате было выявлен ряд новых генов ответа на солевой стресс, 
например, гены-регуляторы биосинтеза аминокислот, компоненты рибонук-
леопротеидных комплексов, транспортеры азота и калия, белки индуцируе-
мые абсцизовой кислотой, ауксином и этиленом, что свидетельствует в 
пользу комплексности найденного ответа, а также ряд ферментов редуктаз и 
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оксидаз, меняющих окислительно-восстановительный баланс клетки.  
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