
Молекулярная генетика 
и мульти-омиксные 
технологии в селекции 
растений
РЕЗЮМЕ
Актуальность. Успехи в молекулярной генетике растений и мульти-омиксных технологиях
стали возможными благодаря достижениям в области секвенирования, сборки геномов на
уровне хромосом, биоинформатики и редактирования генома, которые углубляют наше пони-
мание биологии растений и выводят селекцию сельскохозяйственных культур на новый уро-
вень. Рекомбинация является ключевым генетическим процессом для создания новых, пре-
восходных сортов растений с желаемыми характеристиками, такими как более высокая уро-
жайность, улучшенное качество и устойчивость к вредителям и болезням. Современные
вычислительные методы облегчают эффективный синтез и интерпретацию мультиомиксных
данных. Несмотря на такие ощутимые достижения в молекулярных технологиях, все ещё
остаются проблемы, связанные с применением новых методов в практической селекции и на
более широком спектре сельскохозяйственных культур. Цель данного обзора — привлечь
внимание селекционеров к последним достижениям в области молекулярной генетики и
омиксных технологий для улучшения селекции растений.
Результаты. В данном обзоре рассматриваются недавно опубликованные статьи в высоко-
рейтинговых международных журналах, которые вносят важный вклад в расширение и уточ-
нение наших знаний и значительно продвигают передовые исследования. В обзор включены
статьи по успешному применению мульти-омики в селекции растений, что привело к много-
обещающим результатам по идентификации ключевых генов и регуляторных элементов,
определяющих стрессоустойчивость, урожайность и семенную продуктивность. Представлен
подробный анализ разработки HRM-маркеров на тип цитоплазматической мужской стерильно-
сти. HRM (high-resolution melting) анализирует кривые плавления ДНК для обнаружения разли-
чий в последовательностях, что позволяет ускорить и повысить эффективность селекционно-
го процесса. В обзоре освещаются оригинальные экспериментальные подходы, направлен-
ные на изучение контроля локализации рекомбинации для успешной интрогрессии ценных
генов в программах межвидовой гибридизации.
Заключение. Стратегия дальнейшего развития селекции растений будет сосредоточена на
интеграции омиксных технологий, редактирования генома и искусственного интеллекта в био-
информатике. Более того, интеграция редактирования генома и углубленного изучение мейо-
тической рекомбинации позволят управлять возникновением кроссинговера в целевых участ-
ках гамет. Все усилия по повышению точности и скорости селекции растений служат главной
цели – обеспечению изобилия и разнообразия растительных продуктов питания.
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Molecular genetics and multi-omics
technologies in plant breeding
ABSTRACT 
Relevance. Progress in plant molecular genetics and multi-omics technology is driven by advance-
ments in high-throughput sequencing, chromosome scaffold genome assembly, bioinformatics
skills and genome editing which deepen our understanding of plant biology and improve crop breed-
ing. The fundamentals of plant breeding involve recombination as a key genetic process to create
new, superior plant varieties with desirable traits like higher yield, improved quality, and resistance
to pests and diseases. Modern computational methodologies facilitate the effective synthesis and
interpretation of multi-omics data. Challenges remain in applying new techniques to a wider range of
crops. The aim of this review is to draw the attention of plant breeders to the latest advances in
molecular genetics and omics technologies for improving plant breeding.
Results. This review examines recently published articles in high-ranking international journals that
make important contributions to expanding and refining our knowledge and significantly advance
cutting-edge research. The review includes articles on the successful application of multi-omics to
plant breeding, which yielded promising results in identifying key genes and regulatory elements
underlying stress tolerance, crop yield, and seed production. A detailed analysis of the development
of markers for types of cytoplasmic male sterility based on high-resolution melting (HRM) is given.
This review highlights original experimental approaches aimed at studying the control of recombina-
tion localization for the successful introgression of valuable genes in interspecific hybridization pro-
grams.
Conclusion. The strategy for the further development of plant breeding will focus on integrating
omics technologies, genome editing, and artificial intelligence in bioinformatics. Moreover, the inte-
gration of genome editing and an in-depth study of meiotic recombination could facilitate crossovers
at target sites within gametes. All efforts to improve the accuracy and speed of plant breeding serve
the main goal of ensuring the abundance and diversity of plant foods.
KEYWORDS: 
de novo genome assemblies, HRM-markers, Alliums, cytoplasmic male-sterility, meiotic recombina-
tion, multi-omics, G-quadruplex, genome editing, bioinformatics, artificial intelligence
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BREEDING, SEED PRODUCTION AND PLANT BIOTECHNOLOGY

Введение

Приступая к написанию этой статьи, я стремилась при-
влечь внимание селекционеров к последним достиже-

ниям в области молекулярной генетики и омиксных техноло-
гий, направленных на совершенствование селекции растений.
Недавно в международном журнале молекулярной науки
(International Journal of Molecular Science) вышел специальный
выпуск "Genetics and Multi-Omics for Crop Breeding" («Генетика
и мульти-омика для селекции сельскохозяйственных куль-
тур»).  Будучи приглашенным редактором этого специального
выпуска, я познакомилась с множеством статей как подавае-
мых для принятия в публикацию, так и уже опубликованных по
данной тематике.  В этом небольшом обзоре рассматривают-
ся статьи, недавно опубликованные в высокорейтинговых меж-
дународных журналах, которые вносят важный вклад в расши-
рение и уточнение наших знаний и значительно продвигают
передовые исследования. 

Достижения в области молекулярной генетики и мульти-
омиксного анализа способствуют нашему пониманию сложных
биологических процессов. Эти исследования обеспечивают
всестороннее изучение биологических систем посредством
интеграции данных геномики, транскриптомики, протеомики,
метаболомики и других омиксных технологий. Цель молеку-
лярно-генетических и мультиомиксных исследований — рас-
крытие сложных взаимодействий и регуляторных механизмов,
обеспечивающих жизнедеятельность как отдельной клетки,
так и организма в целом. Современные вычислительные мето-
ды способствуют эффективному синтезу и интерпретации
мультиомиксных данных, стимулируя прогресс в интегратив-
ном биологическом анализе. Разработка высокотехнологично-
го автоматизированного оборудования сыграла решающую
роль в получении мультиомиксных данных, способствуя
быстрому прогрессу биологических исследований. Oxford
Nanopore Technologies, секвенаторы PacBio Revio и Illumina, а
также масс-спектрометры для анализа белков, метаболитов и
других биомолекул позволяют раскрывать функции и механиз-
мы регуляции и взаимодействия этих сложных биологических
процессов. Технология РНК-секвенирования позволяет
выявлять профили экспрессии генов в определённых условиях
и в определённое время, в то время как протеомика занимает-
ся изучением экспрессии, функций и взаимодействий белков.
Эти данные имеют большое практическое значение для селек-
ции растений. Так, например, понимание механизмов взаимо-
действия паразит-хозяин способствуют созданию эффектив-
ных методов борьбы с фитопатогенами. А самым экологичным
способом борьбы является селекция растений, устойчивых к
фитопатогенам. Применение мультиомиксных технологий в
селекции растений показало многообещающие результаты,
поскольку позволяет идентифицировать ключевые гены и
регуляторные элементы, определяющие урожайность и
семенную продуктивность. Исследования, представленные в
данном обзоре, демонстрируют применение этих технологий и
подходов в различных биологических контекстах.

Полногеномное секвенирование 
и проблемы верификации сборок геномов de novo
Стремительное развитие технологий секвенирования ДНК

позволило получать полногеномные последовательности мно-
гих организмов. Стоимость секвенирования генома человека
упала с 3 миллиардов долларов в 1990 году до 600 долларов
сегодня и, как ожидается, снизится до 100 долларов в ближай-
шем будущем, причём некоторые прогнозируют, что цена гено-
ма в 100 долларов уже не за горами [1]. Согласно данным

NCBI (05 ноября 2025 г.) уже секвенировано 3 600 геномов
высших растений. Однако полностью собрано в хромосомные
скэффолды только 16 видов. Если секвенирование геномов не
является проблемой благодаря таким технологиям как PacBio,
Illumina и Oxford Nanopore, то сборка геномных последователь-
ностей de novo на уровне хромосом остается сложной задачей
и особенно для видов с крупными геномами [2]. Основными
источниками проблем при сборке является то, что раститель-
ные геномы содержат большую долю повторов, часто являют-
ся полиплоидами и имеют высокую гетерозиготность. Все эти
факторы усложняют сборку даже с использованием несколь-
ких технологий секвенирования и высоким покрытием.
Первыми из крупных растительных геномов, секвенированных
и собранных на уровне хромосом, стали пшеница [3], размер
генома 15,8 Gb и чеснок [4], размер генома 15,9 Gb. Авторы
проектов по секвенированию применили несколько технологий
секвенирования, включая SMRT-секвенирование (PacBio
Sequel), секвенирование Oxford Nanopore Technology, Illumina
HiSeq paired-end, 10× Genomics и высокопроизводительное
секвенирование с захватом конформации хромосомы (Hi-C)
для построения референсных геномов на уровне хромосом.
Хотя современные инструменты позволяют получать очень
длинные риды, сборка на уровне хромосом по-прежнему оста-
ётся серьёзным препятствием в проектах по секвенированию
геномов. Полногеномное секвенирование намного более
информативно, если последовательности ДНК связаны и пра-
вильно ориентированы в хромосоме, чем не связанные раз-
розненные и плохо собранные скэффолды (остовы).
Имеющиеся биоинформатические инструменты и технологии
прочтения последовательностей ДНК длинными ридами не
обеспечивают рутинной сборки геномов без пробелов от тело-
меры до теломеры.

Статья Ermolaev et al. [5] рассматривает проблему верифи-
кации сборок геномов de novo для видов с большими генома-
ми. В работе используется метод Tyr-FISH для физического
картирования коротких уникальных последовательностей ДНК
на хромосомах, что позволяет исправить ошибки сборки в
псевдохромосомных матрицах и проверить порядок и ориента-
цию контигов – критически важный шаг для создания надёж-
ной высококачественной референсной сборки генома. Метод
Tyr-FISH был адаптирован и впервые применен в молекуляр-
но-цитогенетичеcких исследованиях на растениях Khrustaleva
and Kik [6]. Метод в 100 раз чувствительнее обычной флуорес-
центной in situ гибридизации (FISH), поэтому позволяет детек-
тировать на физической хромосоме короткие ДНК последова-
тельности. При сборке геномов обычно используются генети-
ческие карты, поскольку они упорядочивают и ориентируют
собранные контиги/скэффолды [7-10]. Генетическая карта –
это диаграмма, показывающая относительное расположение
генов и генетических маркеров на хромосоме на основе часто-
ты рекомбинации во время мейоза и не несет информации о
физическом расстоянии между генами/маркерами. Даже высо-
ко-насыщенные карты сцепления не покрывают области
подавления рекомбинации, например, в прицентромерном и
субтеломерном гетерохроматине [11-13].  Другими словами,
два близко стоящих маркера на генетической карте могут быть
расположены на расстоянии сотни миллионов пар нуклеоти-
дов и даже в разных плечах хромосом.  Ermolaev et al. [5] в
своей работе провели уточнение сборки генома лука репчато-
го (Allium cepa L.), проведенной впервые Finkers et al. в 2021
году [14]. В результате были выявлены серьезные ошибки
сборки.  Визуализация маркеров на физической хромосоме 6
показала, что из 11 проанализированных маркеров 4 маркера
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были размещены в неправильном положении на генетической
карте хромосомы 6, и 3 на карте псевдохромосомы 6. На физи-
ческой хромосоме 2 в неправильном положении были размеще-
ны 3 маркера из 12 проанализированных маркеров на генетиче-
ской карте, и 3 маркера из 13 маркеров на картах псевдохромо-
сомы 2. Результаты этих исследований с использованием Tyr-
FISH показали, что 23,1% (хромосома 2) и 27,3% (хромосома 6)
позиций тестируемых генов различались между физическими
хромосомами и псевдохромосомами. Это может указывать на
то, что до четверти остовов в сборках генома лука могут быть
организованы неправильно. Оценка сборки генома томата с
помощью FISH и оптического картирования выявила схожий
(30%) уровень ошибок в порядке остовов [15].

Молекулярное маркирование с высоким разрешением
Недавние прорывные исследования в молекулярной генети-

ке и новых технологиях дают ценную информацию об их практи-
ческом применении для более быстрой и точной селекции.
Анализ методом плавления высокого разрешения (HRM) – мощ-
ный новый ПЦР-метод, используемый для выявления генетиче-
ской изменчивости в последовательностях нуклеиновых кислот.
Система HRM в закрытой пробирке снижает риск контаминации,
сокращает время анализа и не требует пост-ПЦР-обработки
образцов, а именно, постановки электрофореза [16-17]. Такое
сочетание высокой чувствительности и производительности
значительно облегчает работу селекционеров.  Khrustaleva et al.
[18] разработали двухэтапную систему маркеров HRM для иден-
тификации различных типов мужской стерильной цитоплазмы
(ЦМС) и фертильной N-цитоплазмы в луке репчатом. Открытие
ЦМС у растений позволяет селекционерам избежать трудоем-
кую работу по удалению пыльников при подготовке к ручному
опылению и добиться значительного повышения урожайности
за счет гетерозиса. Кроме этого семенное размножение линий
ЦМС стало важным инструментом для селекционеров, создаю-
щих коммерческие гибриды F1, что обеспечивает надежную
защиту авторских прав селекционеров и семеноводов. Для
защиты патентов на коммерческие гибриды F1, селекционеры
используют ЦМС, чтобы сделать семена F1 невоспроизводимы-
ми для фермеров. Это вынуждает покупателей приобретать
новые семена каждый сезон, тем самым сохраняя коммерчес-
кую ценность гибридной генетики, не полагаясь исключительно

на патентное право. Для получения семян коммерческих гибри-
дов F1 нужны закрепители стерильности и восстановители фер-
тильности. Успех в правильном отборе закрепителей стериль-
ности и восстановителей фертильности зависит от надежных
молекулярных маркеров на тип цитоплазмы и генотип ядерных
генов восстановителей фертильности.  

ЦМС определяется аберрантными митохондриальными
генами и связана с нарушением образования функциональной
пыльцы. Благодаря достижениям в молекулярной биологии рас-
тительных клеток, знания, полученные за последнее десятиле-
тие, прояснили роль митохондрий в гибели мужских репродук-
тивных органов. Митохондрии – энергетические станции клеток.
Созревание пыльцы – энергозатратный процесс, поэтому нару-
шения в работе митохондрий могут иметь серьёзные послед-
ствия для мужской фертильности [19-21]. Cеквенирование NGS
и новая технология сборки митохондриального генома выявили
некольцевые формы, которые могут быть промежуточными
звеньями в репликации или рекомбинации [22]. Множественные
рекомбинационные события с участием известных митохондри-
альных генов, а также последовательностей неизвестного про-
исхождения создают новые открытые рамки считывания (orf),
связанные с цитоплазматической мужской стерильностью у
высших растений [21,23].  Такие orf, ассоциированные с ЦМС,
были использованы для создания молекулярных маркеров для
идентификации типа ЦМС у лука репчатого [18]. 

S-цитоплазма, открытая Henry A. Jones еще в 1925 году на
сорте ’Italian Red’ лука репчатого [24] широко используется
семеноводами благодаря стабильной мужской стерильности,
отсутствию снижения женской фертильности и относительно
частому наличию рецессивного аллеля (ms) в ядерном локусе,
восстанавливающего мужскую фертильность (Ms), что позво-
ляет семенное размножение линий с мужской стерильностью
[25]. T-цитоплазма, обнаруженная Berninger [26] в сорте «Jaune
paille des Vertus» используется реже, чем S-цитоплазма [27], и,
предположительно, представляет собой относительно недав-
ний цитоплазматический вариант, тесно связанный с N-цито-
плазмой лука [28]. В недавно опубликованной статье, авторы
Havey и Kim [29] сделали важный вывод о существовании чет-
вёртого типа цитоплазмы, который они предложили обозначить
как цитоплазму «R», поскольку она, возможно, произошла от
сорта лука «Rijnsburger» в Нидерландах. 

Рис. 1. Кривые плавления ампликонов разных типов цитоплазмы лука репчатого, полученные с помощью 
HRM-анализа с использованием трех праймеров AcM-HRM на основе митохондриальных генов cox1 и orf725

Fig. 1. Normalized melting curve of amplicons from different types of onion cytoplasm obtained 
by HRM analysis using three AcM-HRM primers based on the mitochondrial genes cox1 and orf725
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Khrustaleva et al. [18] разработала двухэтапную систему HRM-
маркеров для идентификации N-, S-, R- и T-цитоплазм лука. На
первом этапе для идентификации N-, S- и R-цитоплазм был раз-
работан один прямой праймер к идентичным последовательно-
стям генов cox1 и orf725, а также два обратных праймера, спе-
цифичных к полиморфным последовательностям генов cox1 и
orf725 (рис. 1). На втором этапе селекционные линии с N-цито-
плазмой были оценены с помощью праймеров, разработанных
на основе последовательности orfA501, для различия N- и T-
цитоплазм (рис. 2). Идентификация цитоплазмы одного расте-
ния по фенотипу занимает от 4 до 8 лет. Система на основе
HRM позволяет быстро и легко различать четыре типа цито-
плазмы лука репчатого за несколько часов.

Kim and Kim [30] разработали HRM-маркеры для генотипиро-
вания локуса восстановления фертильности (Ms) у лука репча-
того. Авторы сконструировали маркеры Rf-HRM7 на основе
InDels в последовательностях аллелей AcPMS1. Ген AcPMS1,
кодирующий белок PMS1, участвующий в репарации неспарен-
ных нуклеотидов ДНК у других видов растений, был предложен
как ген, ответственный за восстановление мужской фертильно-
сти [31].

Мейотическая рекомбинация – 
фундаментальная основа селекции растений
Рекомбинация (кроссинговер) – это обмен ДНК между

материнскими и отцовскими хромосомами во время мейоза
с образованием новых комбинаций аллелей, наследуемых в
следующем поколении. Каждый селекционер при скрещива-
нии донора и реципиента хотел бы, чтобы обмен ценными
аллелями происходил чаще в целевом участке хромосомы.
Однако мейотические рекомбинации распределены неслу-
чайно и строго контролируются. Какие факторы влияют на
распределение кроссинговеров вдоль физической хромосо-
мы и можно ли манипулировать этим процессом?
Kudryavtseva et al. [32] попытались найти ответы в своей
работе по изучению контроля локализации рекомбинаций в
мейозе у луковых. С этой целью авторами был использован
уникальный растительный материал с диаметрально проти-
воположным ландшафтом рекомбинаций: у Allium cepa (лук
репчатый), как и у подавляющего большинства растений и
животных, рекомбинации преимущественно возникают в
дистальных 2/3 плеча хромосомы, тогда как у Allium
fistulosum (лук батун) рекомбинации строго локализованы в

Рис.2. Различия кривых плавления ампликонов между фертильной N- и стерильной T-цитоплазмой, 
выявленные с использованием праймеров T-HRM на последовательность orfA501 и atp9-HRM на ген atp9

Fig. 2. Normalized melting curve of amplicons revealed differences between N- and T-cytoplasms detected 
using T-HRM primers on orfA501, and atp9-HRM primers on the atp9 gene

Рис. 3. Флуоресцентная in situ гибридизация на бивалентах Allium сepa (А) и Allium fistulosum (Б) с ДНК-зондом 
на центромерный (красный сигнал) и субтеломерный повторы (зеленый сигнал). Хроматин окрашен DAPI.  Стрелки

указывают на кольцевой бивалент с дистальной локализацией хиазм/рекомбинаций у Allium сepa (А) и кросс бивалент
с перицентромерной локализацией хиазм/рекомбинаций у Allium fistulosum (Б). Масштаб линейки 10 мкм. 
Fig. 3. Fluorescence in situ hybridization of Allium cepa (A) and Allium fistulosum (Б) bivalents with a DNA probe 

for centromeric (red signal) and subtelomeric repeats (green signal). Chromatin is stained with DAPI. Arrows indicate 
the ring bivalent with distal chiasmata/recombinations in Allium cepa (A) and the cross bivalent 

with pericentromeric chiasmata/recombinations in Allium fistulosum (Б). Scale bar, 10 µm.
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СЕЛЕКЦИЯ, СЕМЕНОВОДСТВО И БИОТЕХНОЛОГИЯ РАСТЕНИЙ

проксимальной области, где супрессия рекомбинаций обна-
ружена у подавляющего большинства эукариот. Данная
работа наряду с изучением ключевых фундаментальных
процессов имеет важное практическое значение. Дело в
том, что лук батун является богатым источником ценных
генов в селекции лука репчатого. A. fistulosum имеет гены
устойчивости к таким заболеваниям, как фитофтороз листь-
ев лука (Botrytis squamosa) [33] розовая корневая гниль
(Pyrenochaeta terrestis) [34] и антракноз (Colletotrichum
gloeosporioides) [35]. Также отмечена устойчивость к эконо-
мически важному вредителю лука – луковой мухе (Delia
antiqua) [36]. Кроме того, A. fistulosum отличается более
высоким содержанием сухого вещества, более острым запа-
хом и зимостойкостью, цветет раньше, имеет более корот-
кий период цветения и обладает большей привлекатель-
ностью для опылителей, чем лук репчатый [37]. Попытки
использовать A. fistulosum как донора ценных генов для
интрогрессии в геном лука репчатого A. cepa были сделаны
еще в 1935 году Emsweller and Jones [38]. Однако до сих пор
не было получено лука репчатого с перенесенными генами
от A. fistulosum, так как BC1 гибриды между A. cepa и A.
fistulosum были стерильны. Причины такого барьера скре-
щиваемости этих двух близкородственных видов остаются
не выясненными. Kudryavtseva et al. [32] создали F1 гибриды
между A. cepa и A. fistulosum и провели тщательный анализ
родительских генотипов и полученных гибридов с использо-
ванием молекулярно-цитогенетических методов. Было под-
тверждено диаметрально противоположное распределение
рекомбинаций у этих двух видов (рис. 3). 

Геномная in situ гибридизация (GISH) F1 гибридов выяви-
ла растения диплоидные, несущие 8 хромосом A. cepa и 8 A.
fistulosum (2n=2x=8F+8C), а также триплоидные растения, у
которых был полный диплоидный набор хромосом и A.
fistulosum и гаплоидный A. cepa (2n=3x=16F+8C). Получение
триплоидных растений может указывать на возможность
образования 2n гамет в пыльце A. fistulosum. Такой расти-
тельный материал позволил изучить процессы, происходя-
щие в мейозе при конъюгации хромосом A. fistulosum и A.
cepa в гомеологичных бивалентах F1 диплоидных гибридов,
и в гомологичных бивалентах A. fistulosum в присутствии
гаплоидного набора A. cepa (рис.4). Благодаря интеграции
GISH с иммунолокализацией ключевых рекомбинационных
белков (ASY1, ZYP1, MLH1, MUS81) у A. cepa, A. fistulosum и
их диплоидных и триплоидных гибридов, авторы выявили
сдвиг распределения рекомбинаций в дистальную область
хромосом в диплоидных и триплоидных F1 гибридах, что
указывает на наличие генетического контроля распределе-
ния рекомбинаций. По-видимому, существует ген/гены,
контролирующий локализацию рекомбинаций. Судя по тому,
что сдвиг рекомбинаций произошел в дистальную область
плеч хромосом, а не в проксимальную, доминантный ген
несет A. cepa.  Эти результаты указывают на генетически
контролируемую систему формирования паттернов реком-
бинации, имеющую значение для управления генетической
изменчивостью в размножающихся популяциях. Учитывая
биологическую важность и сложность рекомбинаций, конт-
роль их локализации необходимо рассматривать на многих
уровнях, выходящих за рамки генетики, включая эпигенети-

Рис. 4. Иммуннодетекция белка центрального элемента синаптонемного комплекса ZYP1 (зеленый сигнал) 
на пахитенных хромосомах A. cepa,  A. fistulosum и их диплоидном гибриде F1. Стрелки указывают на области с

отсутствием синапсиса между гомеологичными хромосомами в гибриде F1. Масштаб линейки 10 мкм.  
Fig. 4. Immunodetection of the synaptonemal complex central element protein ZYP1 (green signal) 

on pachytene chromosomes of A. cepa, A. fistulosum, and their diploid F1 hybrid. Arrows indicate regions 
of absent synapsis between homeologous chromosomes in the F1 hybrid..Scale bar, 10 µm.
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ку, например, метилирование ДНК и модификацию гистонов,
которые упаковывают ДНК в эукариотическом ядре, про-
странственно-временную репликацию ДНК и распределение
двуцепочечных разрывов ДНК, влияние модификации и
взаимодействия белков и другие. 

Мульти-омиксные технологии в селекции растений
Ярким примером использования комплексного мульти-

омиксного анализа в селекции и семеноводстве служат
исследования Huang et al. [39] на Medicago sativa. Ранее
селекционеры отмечали, что морфология соцветия, в част-
ности, способность цветоножки к удлинению, влияет на
семенную продуктивность. Однако регуляторные механиз-
мы, лежащие в основе удлинения соцветий люцерны
(Medicago sativa), оставались неясными. Используя транс-
криптомный, протеомный и целенаправленный анализ
фитогормонального метаболома, авторы изучили процессы
развития длинных и коротких соцветий и выявили ключевые
гены, участвующие в удлинении цветоножки. 

Помимо изучения развития растений в различных усло-
виях, мульти-омика имеет решающее значение для изуче-
ния и понимания реакций растений на стресс. Известные
исследования по устойчивости сои к алюминиевому стрессу
представлены в работе Gao et al. [40]. На основе анализа
всего генома были идентифицированы 124 гена, кодирую-
щих белки множественной лекарственной и токсичной экс-
трузии соединений (MATE). Анализ транскриптомных дан-
ных позволил авторам оценить паттерны экспрессии генов
MATE при алюминиевом стрессе. Субклеточная локализа-
ция белков MATE была выявлена с помощью конфокальной
микроскопии рекомбинантного GFP (зеленого флуоресцент-
ного белка), слитого с белком MATE. Эти результаты будут
способствовать разработке сельскохозяйственных культур,
устойчивых к токсичности алюминия. Это серьезная пробле-
ма, поскольку более 50% мировых пахотных земель имеют
кислую почву из-за ряда факторов, включая присутствие
алюминия; его токсическое действие в конечном итоге при-
водит к низкой урожайности и задержке роста растений. 

Другой подход к преодолению негативного воздействия
алюминия в кислой почве был предложен Liu et al. [41], кото-
рые показали, что внесение экзогенного мелатонина значи-
тельно снижало содержание алюминия как в корнях (на
28,6%,) так и в побегах (на 27,6%) люцерны. Кроме того,
авторы обнаружили, что внесение мелатонина значительно
увеличивало длину корней и сырую массу люцерны.
Мелатонин (N-ацетил-5-метокситриптамин) известен своей
способностью повышать устойчивость растений к различ-
ным абиотическим стрессам. С помощью комбинированного
физиологического и транскриптомного анализа был
выяснен механизм, посредством которого мелатонин снижа-
ет токсичность алюминия.  Результаты РНК-секвенирования
показали, что применение мелатонина значительно повы-
шает экспрессию генов, связанных с углеродным метабо-
лизмом, включая те, которые участвуют в процессе гликоли-
за, а также метаболизме сахарозы и крахмала. Это позво-
ляет предположить, что применение мелатонина может
смягчить токсичность алюминия, способствуя связыванию
алюминия с клеточными стенками, тем самым снижая внут-
риклеточное накопление алюминия, улучшая дыхание и
содержание сахарозы и трегалозы.  Кроме того, метионин
играет решающую роль в нейтрализации избытка H2O2,
вызванного алюминием, за счет усиления активности супер-
оксиддисмутазы, пероксидазы и каталазы. 

Исследование Song et al [42], посвященное организации
гуаниновых оснований в геноме табака, проливает свет на
механизмы устойчивости растений к абиотическому стрес-
су. Нуклеиновые кислоты обладают значительным потен-
циалом сворачиваться в трёхмерные, «вторичные» структу-
ры, которые могут возникать благодаря образованию не-
Уотсон-Криковских водородных связей между азотистыми
основаниями. Самосборка гуаниловой кислоты приводит к
образованию мотива гуаниновой тетрады – G-квадруплек-
сов. Song et al. [42] проанализировали G-квадруплекс,
используя биоинформатический подход, основанный на
данных генома и транскриптома табака в условиях абиоти-
ческого стресса. Авторы показали, что G-квадруплекс, обра-
зованный простым повтором последовательности (SSR) и
его фланкирующей последовательностью в промоторной
области гена NtBBX, может повышать засухоустойчивость
табака. Это исследование расширяет наше понимание рас-
пределения и функций G-квадруплексов и открывает путь к
повышению устойчивости сельскохозяйственных культур к
абиотическому стрессу.

Перспективы дальнейшего развития селекции растений
Оценивая стратегию дальнейшего развития селекции

растений, я вижу в интеграции омиксных технологий,
редактирования генома и искусственного интеллекта.
Фундаментальные исследования регуляции биологиче-
ских процессов с использованием новых технологий будут
играть ключевую роль для успешной селекции. Так интег-
рация редактирования генома и углубленное изучение
мейотической рекомбинации позволят регулировать
частоту кроссинговера в целевых участках гамет. Все уси-
лия по повышению точности и скорости селекции расте-
ний служат главной цели – обеспечению изобилия и раз-
нообразия растительных продуктов питания. Проблемы
мирового растениеводства в обеспечении продоволь-
ственной безопасности рассматриваются в превосходном
обзоре Bradbury et al [43], который охватывает, наряду с
селекцией растений, всю производственную цепочку: точ-
ное земледелие, робототехнику, искусственный интел-
лект и мониторинг в реальном времени.

Редактирование генома имеет огромный потенциал для
создания устойчивых и высокоурожайных культур более
эффективно, чем традиционные методы. Однако примене-
ние редактирования генома в селекции растений остается
ограниченным несколькими факторами, в первую очередь
способом доставки системы редактирования в раститель-
ную клетку. Обычные методы доставки основаны на созда-
нии трансгенных растений с использованием культуры тка-
ней с последующим скрещиванием для удаления трансген-
ного материала, но сохранения редактированных новых
аллелей [44-47]. В апреле 2025 года была опубликована
прорывная статья «Вирусная доставка РНК-направляемого
редактора генома для редактирования зародышевой линии
без трансгенов в Arabidopsis» [48]. Для проникновения виру-
са, несущего конструкцию CRISPR/Cas, в апикальные мери-
стематические клетки арабидопсиса авторам удалось пре-
одолеть барьер, который растения выработали в ходе эво-
люции [49].

Два месяца спустя после описанного выше исследова-
ния на арабидопсисе, была опубликована статья Qiao et
al [50], в которой авторы сообщили об успешном редакти-
ровании генома пшеницы с использованием вирусного
вектора. Авторы сконструировали вирус желтой полоса-
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той мозаики ячменя (BYSMV) в системе вирусного векто-
ра с отрицательной цепью РНК для доставки Cas9 и
направляющей РНК в точку роста пазушных меристем.
Авторам удалось добиться высокоэффективного и менее
зависимого от генотипа наследуемого редактирования
генома пшеницы. Важно отметить, что полученные потом-
ки были безвирусными и несли би-аллельные или гомози-
готные мутации. Учитывая, что BYSMV поражает 26 видов
однодольных растений, система доставки BYSMV может
найти широкое применение для достижения высоко-
эффективного, нетрансгенного и менее зависимого от
генотипа наследуемого редактирования генома, что
облегчит геномные исследования и селекцию сельскохо-
зяйственных культур.

Искусственный интеллект стал преобразующей силой в
биоинформатике, фундаментально изменив подходы к ана-
лизу биологических данных и совершению научных откры-
тий. Важнейшим достижением в этой области стало реше-
ние проблемы сворачивания белка с помощью AlphaFold
[51], а последующие производные технологии теперь обес-
печивают даже более точные прогнозы, чем исходная
модель [52]. В области анализа геномных данных искус-
ственный интеллект значительно продвинулся в таких обла-
стях, как поиск генетических вариантов [53]. Применение
искусственного интеллекта в селекции растений ознамено-
вало смену парадигмы в cельскохозяйственных инновациях,
ознаменовав переход от практик, основанных на эмпириче-
ском опыте, к интеллектуальным, подкрепленным данными

методологиям. Интеграция геномной селекции, высоко-
производительного фенотипирования, точного скрещивания
и моделирования климатической устойчивости открывает
беспрецедентные возможности для быстрой и эффективной
разработки улучшенных сортов сельскохозяйственных куль-
тур. Особенно перспективным представляется синергия
между искусственным интеллектом и технологией CRISPR-
Cas9, знаменующая собой значительный прорыв в области
направленной селекции. Искусственный интелект расши-
ряет возможности CRISPR, оптимизируя дизайн гидовой
РНК, точнее прогнозируя ‘не целевые эффекты’ (off target
effects) и обеспечивая проведение точных генетических
модификаций с помощью предиктивных моделей [54].
Способность искусственного интеллекта обрабатывать
крупномасштабные данные, предсказывать сложные взаи-
модействия признаков и оптимизировать селекционные
решения делает его незаменимым инструментом.

Поскольку давление на глобальную продовольствен-
ную безопасность нарастает из-за изменения климата и
роста населения, селекция растений на основе молеку-
лярно-генетических, мультиомиксных и CRISPR техноло-
гий c использованием искусственного интеллекта должна
сыграть ключевую роль в создании устойчивых и высоко-
продуктивных сортов, адаптированных к меняющимся
условиям окружающей среды. Такая синергия современ-
ных технологий становится незаменимым инструментом
для обеспечения устойчивого развития сельского хозяй-
ства в XXI веке.
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