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Лекция 11 

Биоинформатика в генетике растений 



Модельные объекты — это организмы, используемые в качестве моделей для 

изучения тех или иных свойств, процессов или явлений живой природы.  

 

 Использование модельных организмов основано на том, что все  живые 

организмы имеют общее происхождение и сохраняют много  общего в 

механизмах хранения и реализации наследственной  информации, метаболизме и 

др. 

 

 

можно предположить что открытые при их изучении закономерности окажутся 

свойственны и другим более или менее похожим организмам. 
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Многообразие модельных организмов среди животных: 

Nematostella vectensis, 

(актиния) 

Nematostella vectensis, 

(моллюск) 

Danio rerio, 

 (рыба) 

Xenopus laevis, 

(земноводное) 

Pan troglodytes,  

(млекопитающее) 

Mus musculus,  

(млекопитающее) 



Характеристики, важные для модельного объекта: 
 

1) легкость содержания  

и разведения в лабораторных условиях 

 

 

 

2) короткое время генерации 

 (быстрая смена поколений),  

 

 

 

 3) Пригодность для генетических иследований  

и генетических манипуляций  

(наличие инбредных линий,  

в случае многоклеточных  

возможность получения стволовых клеток,  

разработанные методы  

генетической трансформации). 

 

 

 

4)положение на филогенетическом древе 



Drosophila melanogaster - Чернобрюхая дрозофила 

Используется для изучения генетики 
и биологии развития животных 
 
Жизненный цикл - 10 - 20 дней 

Количество потомков от 1 пары - до 
400 

Кариотип  - 2n = 8 

Геном - 132 Млн.П.О. 

приблизительно 14 000 генов.  

секвенирован и аннотирован. 

(Klok CJ, Harrison JF. 2009) 



Arabidópsis thaliána - Резуховидка Таля 

Используется для изучения генетики и 
биологии развития растений 

 

Жизненный цикл – 21 - 32 дня  

Количество потомков от 1 растения  

– до 1000 

Кариотип 2n = 10 

 

Геном состоит из порядка 157 миллионов пар 
оснований  

приблизительно 27 000  генов.  

секвенирован и аннотирован. 

 

Drosophila melanogaster 

Ж.ц. - 12 - 20 дней 

Кол-во потомков - до 400 

Кариотип  - 2n = 8 

Геном - 132 Млн.П.О. 

приблизительно 14 000 генов.  

секвенирован и аннотирован. 



Многообразие модельных объектов среди растений: 

Physcomitrella patens, 

 (зелёный мох) 

Zea mays L.,  

(однодольное цветковое) 

Medicago truncatula,  

(двудольное цветковое) 

Selaginella moellendorffii,  

(плаун) 

Populus tremula, 

 (двудольное цветковое) 

Oryza sativa, 

 (Однодольное цветковое) 



Triticum aestivum L.  

Мягкая пшеница 

Важен для человечества  

как источник пищевых ресурсов 

 

Стабильный геном большого размера  

естественного происхождения,  

 

Аллогексаплоид – 42 хромосомы 

 (по 7 пар A B D «геномов») 

 

Размер генома: 

17 Gb = 17 000 000 000 п.н.  

 

= 5 x Homo sapiens 

 

= 108 x Arabidopsis thaliana 

 

= 3 500 x Escherichia coli 

 



Почему работают с растительными объектами? 

Важность растений как пищевых ресурсов. 
 
 
Экономическая значимость. 
 
 
Значимость  для экосистемы. 
 

 
Удобство в культивировании. 
•Неподвижны (относительно),  
•позволяют в одну стадию восстановить целый организм из 
1 клетки 
 

Удобство для генетических манипуляций.  
• Особи с изменённым числом хромосом часто 
жизнеспособны и стабильны 
• Большое количество методов трансформации  
(например: бактериальная, баллистическая) 
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Классическая генетика  

и цитогенетика растений. методы 

Скрещивания 

 

 

Манипуляции с хромосомами :  

Мейоз моносомика T.aestivum по 7B 

хромосоме (фото 2010 год) 

Иллюстрация из книги  

И.Ф. Жимулёва 

«Общая и молекулярная генетика» 



Молекулярная генетика  

и цитогенетика растений. методы 

Работа с геномом 
-картирование генов, 

получение 

последовательностей 

 

- исследование экспрессии 

генов 

 

 

 

A Microsatellite Map of Wheat  

(Marion S. Röder et. al.) 



Системная биология в генетике растений.  

Базы данных  
 
(нуклеотидные,  
белковые, 
 фенотипические) 
 

Моделирование процессов развития 
 

Автоматическое 
фенотипирование 
 
(цифровое описание признаков 
(фенотипа) при помощи 
современных инструментальных 
методов) 
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Генетика развития растений.  

Исследование морфогенеза растительных органов 

 - выявление ключевых морфогенов и механизмов их работы 

  

Модель реализации 

положительного  

геотропизма корня  

(Hélène S Robert  

& Jií Friml 2009) 

Модель развития цветка 

(Enrico Coen and Elliot 

Meyerowitz,1991) 

Трихомы cannabis sativa 
Трихомы Arabidopsis thaliana 



Опушение (органа растения) – совокупность поверхностных 

образований преимущественно эпидермального происхождения 

(трихом) 

•Опушение листа у пшеницы имеет большое адаптационное значение.  
 
•Cильное опушение характерно для ряда засухоустойчивых сортов, а для 
сортов, произрастающих во влажном климате, напротив, характерно очень 
слабое опушение  
(Крупнов В.А., Цапайкин А.П. 1990) 
 

•Cильно опушённые сорта пшеницы значительно более устойчивы к ряду 
вредителей, например: 

жуку – листоеду Oulema melanopus L. (Schillinger J.A., Gallun R.L. 1968)  
гессенской мухе Mayetiola destructor (Roberts J.J., Gallun R.L., Patterson F.L., 
Forster J.E.1979)  
 
•Опушение имеет также физиологическое значение. Предполагается, что 
клетки трихом, основной объём которых вынесен за плоскость эпидермы, 
расширяют возможности формирования локальных градиентов тургорных 
давлений эпидермиса, а также снимают нарастающее в онтогенезе 
напряжение покровной ткани, увеличивая таким образом эффективность 
работы устьичного аппарата (Журавлёва,1992).  



Анализ опушения листа:  

Флуоресцентная микрофотография поверхности листа  



Разработка технологии высокопроизводительного фенотипирования 

для анализа опушения листа пшеницы. 

Выбор листа 

Выбор точек 
на листе 

Приготовление препаратов Получение и 
обработка 
изображений 
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Типичные морфотипы опушения листа: 

Линия 102/00i                           Саратовская 29 

Kesskers Früher Roter Bastard      Oberpfälzer  Landweizen 

Сибирские 

сорта и линии: 

Сорта из 

коллекции 

Генбанка 

(Гатерслебен, 

Германия): 
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Результат компьютерного анализа изображений: 

Профили распределения трихом по длине  

Длина трихом, d 
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Применение разработанного метода фенотипирования позволяет получать детальное 

цифровое описание морфологии опушения листа в виде вектора чисел. 
Также могут быть рассчитаны интегральные параметры, такие как                     

 средняя длина трихом                и       общее количество трихом на сгибе. 

 

  

Исходные изображения 

N 
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Разработана база данных WheatPGE (www.wheatdb.com) для решения задач 

хранения, обработки и оперативного доступа к фенотипическим и 

геномным данным. 

 

Программа обработки изображений LHDetect  

интегрирована в базу данных. 
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Компьютерные методы 

 фенотипирования позволяют: 

• Более детально описывать исследуемый признак 

 

• Уменьшить время, необходимое для описания 

больших популяций 

 

Это необходимо для: 

• Картирования генов, 

 

• Исследования влияния условий среды на 

проявление признака. 
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Картирование гена:  

использование генетических и молекулярных маркеров 

Х 

Х 

P: 

F1: 

F2: 

«картирующая популяция» 



Картирование гена:  

предсказание локализации гена методами системной биологии  

Ресурсы: 

 

• KEGG 

• PLAZA 2.5 

• NCBI 

 

 и др. 

 

поиск целевых 

генов в геномах 

растений 

анализ представленности 

и консервативности 

целевых генов среди 

растительных организмов 

Предсказание 

локализации при 

помощи 

сравнительных 

хромосомных карт 

Предсказание локализации при 

помощи поиска по базе данных 

последовательностей  



epidermal cell identity 

including trichomes 

Поиск генов, влияющих на развитие трихом. 

Название: GLABRA 2 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/ 



Программа AND Visio позволяет извлекать информацию о 

взаимодействиях между генами из баз данных и публикаций. 

Поиск генов, влияющих на развитие трихом. Взаимодействия. 



Генная сеть инициации трихом Arabidopsis thaliana 

TTG1 

GL3 

GL1 

TTG 

GL3 

GL1 

TTG1 

GL3 

GL1 

TTG1 

GL3 

GL2 

GL2 

Развитие 

трихомы 

TRY 

CPC 

ETC1 

ETC3 

TCL1 

TCL2 

ETC2 

? 

Каскад ингибиторов способен транспортироваться в соседние 

клетки, обеспечивая формирование равномерного паттерна 

распределения трихом 



NCBI SRA (Sequence Read Archive) 

Предсказание локализации гена методами системной биологии: 

поиск последовательностей в геноме пшеницы 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/sra/ 

Данные прочтения 

последовательностей 

отдельных хромосом 

пшеницы 



Картирование гена:  

предсказание локализации гена методами системной биологии  

Целевой ген: glabra 2  

Отвечает за 

формирование 

опушения листа у A. 

thaliana 

Список ортологов целевого гена 

http://www.genome.jp/kegg/genes.html 



Картирование гена:  

предсказание локализации гена методами системной биологии  

http://bioinformatics.psb.ugent.be/plaza/ Целевой ген: glabra 2  

Отвечает за 

формирование 

опушения листа у A. 

thaliana 

Группа ортологов целевого гена 

ORTHO008985 



Консервативная часть генной сети инициации трихом Arabidopsis thaliana 

TTG1 

GL3 

GL1 

TTG 

GL3 

GL1 

TTG1 

GL3 

GL1 

TTG1 

GL3 

GL2 

GL2 

Развитие 

трихомы 

? 

Каскад ингибиторов способен транспортироваться в соседние 

клетки, обеспечивая формирование равномерного паттерна 

распределения трихом 



Картирование гена:  

предсказание локализации гена методами системной биологии  

http://bioinformatics.psb.ugent.be/plaza/ Целевой ген: glabra 2  

Отвечает за 

формирование 

опушения листа у A. 

thaliana 

Группа ортологов целевого гена 

ORTHO008985 



Использование сравнительных хромосомных карт: 

Сравнительная хромосомная 

 карта O.sativa и H.vulgare 

Положение целевого 

гена на 2 хромосоме 

O. sativa  

Соответствующее 

положение целевого 

гена на 6 хромосоме 

H.vulgare 



Предсказанное положение генов контроля опушения листа на 

хромосомах  H. vulgare: 
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