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Циркадные ритмы регулируют многие аспекты физиологии расте-

ний, включая фотосинтез, цветение, развитие и метаболизм. Поскольку 
циркадные часы координируют экспрессию ряда ключевых генов, контроли-
рующих важные для сельского хозяйства признаки, основные гены, контро-
лирующие циркадные ритмы являются центрами важных транскрипцион-
ных сетей. Модификация этих генов может привести к системным эффек-
там, которые обеспечат усиление адаптации и положительно повлияют 
на целый ряд агрономических признаков. Таким образом, основной темой 
данной работы является изучение суточных колебаний транскриптома 
пшеницы, идентификация как основных циркадных генов, так и генов мета-
болических путей под влиянием суточных ритмов. 
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Circadian rhythms regulate many aspects of plant physiology, including 
photosynthesis, flowering, development, and metabolism. Because the circadian 
clock coordinates the expression of a number of key genes that control traits im-
portant to agriculture, the main genes that control circadian rhythms are centers 
of important transcriptional networks. Modification of these genes can lead to sys-
temic effects that enhance adaptation and positively affect a range of agronomic 
traits. Thus, the main topic of this work is the study of diurnal fluctuations of the 
wheat transcriptome, identification of both the main circadian genes and genes of 
metabolic pathways under the influence of diurnal rhythms. 

Key words: Triticum aestivum, circadian rhythms, gene expression. 
 
Циркадные ритмы растений координируют такие физиологические 

процессы, как рост, переход к цветению, фотосинтез, реакцию на стресс, ме-
таболизм и передачу сигналов фитогормонов при суточных и сезонных из-
менениях условий окружающей среды [1]. Такая взаимосвязь положительно 
влияет на рост, развитие растений и их адаптацию. Гены, регулируемые цир-
кадными ритмами, включают в себя гены ассимиляции CO2, накопления/де-
градации крахмала в листьях и хранения питательных веществ (липидов и 
жирных кислот) в семенах [2]. Таким образом, большая часть транскриптома 
растений контролируется циркадными ритмами, которые играют важную 
роль в суточной регуляции физиологических процессов растений. Тран-
скриптомный анализ циркадных механизмов и их влияния на различные ме-
таболические процессы был проведен для таких растений, как арабидопсис, 
пекинская капуста и соя [3–5]. Гены центрального осциллятора консерва-
тивны, и их взаимодействия очень похожи у разных видов растений, но тем 
не менее, существуют и видоспецифичные различия. Кроме того, у большин-
ства видов растений гены метаболических путей, на которые влияют цир-
кадные ритмы, очень слабо изучены. 

Цель работы. Мягкая пшеница является аллополиплоидом (геном 
AABBDD), поэтому присутствие гомеологических генов в геноме может 
оказывать сильное влияние на функционирование и регуляцию циркадных 
ритмов. Анализ литературы и поиск в базах данных не нашли исследований, 
изучающих суточную экспрессию транскриптома пшеницы, информация о 
суточной экспрессии генов и их взаимодействии практически отсутствует. 
Целью данной работы было исследование суточных осцилляций транскрип-
тома пшеницы, выявление генов различных метаболических путей, находя-
щихся под действием суточных ритмов. Полученные знания в области гене-
тики мягкой пшеницы могут быть использованы в фундаментальных и в 
прикладных исследованиях, для работ по созданию высокоадаптивных сор-
тов мягкой пшеницы. 

Материал и методы. Для идентификации генов, которые демонстри-
руют ритмичные изменения экспрессии в течение суток, были использованы 
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данные транскриптома мягкой пшеницы сорта Chinese Spring, полученные в 
четырех точках в течение дня (0, 3, 9, 16 часов от момента включения света) 
на стадии трех листьев на 21 день после прорастания. Каждая временная 
точка была представлена тремя биологическими повторностями. 12 библио-
тек было получено с использованием набора TruSeq Stranded mRNA LT 
Sample Prep Kit (Il-lumina). Средний объем полученных в результате одно-
концевого секвенирова-ния (75 п.н.) данных на приборе Illumina NextSeq 550 
(ИЦиГ СО РАН) составил порядка 35,292,368 (от 25,176,261 до 45,139,550) 
последовательностей. При этом среднее значение показателя качества Q со-
ставило 34.5.  

После предварительной обработки и контроля качества данных с ис-
пользованием утилиты FASTXtoolkit полученные последовательности были 
карти-рованы на референсный транскриптом пшеницы с использованием 
программного обеспечения Bowtie. Для количественной оценки транскрип-
тов использовалось программное обеспечение Kallisto v0.42.3 с параметрами 
по умолчанию. Нормализация обогащенности экспрессии транскриптов вы-
борок выполнена по значению TPM (Transcripts per million). Для идентифи-
кации генов с циркадным паттерном экспресии была использована про-
грамма JTK-CYCLE. Визуализация полученных данных проведена в про-
грамме CemiTool. Для проведения функционального анализа обогащения 
терминами генной онтологии групп ге-нов с различными паттернами суточ-
ной экспрессии использованы базы данных REViGO и g:Profiler. 

Результаты и обсуждение. Системный анализ транскриптома пше-
ницы позволил идентифицировать гены, экспрессирующиеся по циркадному 
типу, и контролируемые ими метаболические пути: биосинтез клеточных 
аминокислот, фотосинтез, реакция на свет, производство метаболитов и 
энергии, реакция на абиотический раздражитель, метаболизм соединений 
азота, углеводный обмен. Было показано, что значительная часть транскрип-
тома находится под контролем суточных ритмов, и экспрессия этих генов 
может сильно варьировать в зависимости от времени. Мы обнаружили семь 
характерных паттернов экспрессии, характеризующиеся пиками в разные 
моменты времени, и описали гены, лежащие в основе этих паттернов. Мы 
проанализировали обогащение терминов генной онтологии различными пат-
тернами и описали основные метаболические пути в каждой группе. 
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В статье представлены селекционные направления работ с природ-

ными видами и формами Trollius, интродуцированными в коллекцию ЦСБС 
СО РАН. Для T. asiaticus и T. ledebourii установлена довольно строгая алло-
гамия. Приведен список природных форм. Описано потомство F1 от искус-
ственной гибридизации – T. europaeus × T. asiaticus, T. ledebourii × T. chinen-
sis, достигшее генеративного возраста. Проводится отбор наиболее удач-
ных фенотипических вариантов. 

Ключевые слова: Trollius, виды, формы, интродукция, гибридизация. 
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The article presents the selection research with the Trollius natural species 

and forms, introduced into the collection of the Central Siberian botanical garden 


