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Растения обладают уникальной способностью приспосабливать онтогенез к изменяющимся усло-
виям среды и воздействию стрессовых факторов. Эта способность основана на существовании у
растений двух особенностей эпигенетической регуляции, которые на первый взгляд выглядят взаи-
моисключающими. С одной стороны, растения способны к частичному эпигенетическому пере-
программированию генома, что может приводить к адаптации физиологии и метаболизма к изме-
нившимся условиям среды, а также к изменению программ онтогенеза. С другой стороны, растения
могут проявлять удивительную стабильность эпигенетических модификаций и способность переда-
вать их вегетативным и половым поколениям. Сочетание этих неразрывно связанных между собой
особенностей эпигенетики не только обеспечивает выживаемость в условиях прикрепленного/не-
подвижного образа жизни, но и лежит в основе удивительно широкого морфологического разнооб-
разия растений, которое может приводить к появлению морф внутри одной популяции и существо-
ванию межпопуляционных морфологических различий. В обзоре обсуждаются молекулярно-гене-
тические механизмы, которые обуславливают парадоксальное сочетание свойств стабильности и
лабильности эпигенетических модификаций и лежат в основе поливариантности онтогенеза. Рас-
сматриваются также существующие подходы для изучения роли эпигенетической регуляции в про-
явлении поливариантности онтогенеза, обсуждаются их ограничения и перспективы.
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ВВЕДЕНИЕ

В 2022 г. исполняется 150 лет со дня рождения
Николая Константиновича Кольцова – предтечи
многих основополагающих открытий и научных
направлений ХХ века, включая эпигенетику (Mo-
range, 2011; Раменский, 2018). Среди предсказа-
ний великого ученого есть не только рассуждения
об эпигенетических явлениях, но и идея о влия-
нии метилирования на проявление наследствен-
ных признаков. В 1915 г. он утверждал, что “во вся-
ком органическом соединении атом водорода мо-
жет быть скачкообразно заменен группой СН3”
(Кольцов, 1915). Позже, идея о влиянии негенети-
ческих факторов на реализацию генотипа, о мно-
жественности “эпигенетических траекторий”, воз-
можных для одного генотипа, была развита Ко-
нрадом Х. Уодингтоном (Waddington, 1968), а
открытие роли метилирования ДНК и гистоно-

вых белков в эпигенетической регуляции дей-
ствия генов полностью подтвердили предсказа-
ние Н.К. Кольцова. Сегодня, благодаря значимым
успехам в изучении молекулярно-генетических
механизмов эпигенетических изменений, эпиге-
нетика стала одним из важнейших направлений ге-
нетики, биологии развития и молекулярной биоло-
гии. Хотя само понятие эпигенетики трактуется в
разных источниках по-разному (см. обзор Тиходе-
ев, 2015), большинство исследователей согласны с
тем, что эпигенетические изменения – это моди-
фикационные изменения не связанные с измене-
ниями последовательности ДНК, но способные к
сохранению в ряду клеточных поколений даже в
отсутствие факторов, вызвавших эти изменения
(Jablonka, Raz, 2009; Ptashne, 2013; Noble, 2015).
Наследуемые изменения экспрессии аллелей ге-
нов, вызванные эпигенетическими модификация-
ми (ЭМ), называют эпиаллелями.

Эпигенетические механизмы регуляции ген-
ной экспрессии лежат в основе целого ряда биоло-
гических процессов, обеспечивающих существова-
ние и развитие растений и животных (Эллис и др.,

Список сокращений: ЭМ – эпигенетические модифика-
ции, ЭР – эпигенетические регуляторы, 5mC – 5-метил-
цитозин, ТФ – транскрипционный фактор, ДМУ – диф-
ференциально метилированные участки генома.
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2010). Без поддержания гетерохроматинового со-
стояния центромерных и теломерных районов,
невозможно функционирование хромосомного
аппарата в ходе митоза и мейоза. Состояние хро-
матина, которое определяется наличием “эпиге-
нетических меток” (модифицированных вариан-
тов гистоновых белков и метилцитозина в ДНК),
влияет на процессы репарации и транскрипции
(Разин, Быстрицкий, 2009). ЭМ защищают це-
лостность генома, подавляя транскрипцию генов
мобильных элементов, а значит и возможность их
перемещения и размножения (Fultz et al., 2015).
Эпигенетическая инактивация (замолкание) дуп-
лицированных генов после алло- и автоплоидии,
геномных дупликаций позволяет обеспечить ге-
номный гомеостаз и открывает возможности для
эволюции функции генов (Song, Chen, 2015).
Компенсация дозы генов половых хромосом, хо-
рошо исследованная у животных, имеет место и у
двудомных растений с половыми хромосомами и
также основана на ЭМ (Muyle et al., 2017, 2018).

Ключевую роль ЭМ играют в процессах разви-
тия. Переход на новый этап онтогенеза и разви-
тие каждой новой структуры связаны с локаль-
ным эпигенетическим перепрограммированием,
т.е. подавлением экспрессии генов, активных на
предшествующей стадией, и, одновременно – ак-
тивацией новой группы генов, определяющих
специфику нового органа/стадии (Xiao, Wagner,
2015; Xu et al., 2018; Yan et al., 2020). Установлен-
ный профиль генной экспрессии сохраняется кле-
точными потомками. Именно клеточная память,
основанная на эпигенетических механизмах, ле-
жит в основе поддержания на протяжении всего
онтогенеза структурно-функциональных особен-
ностей всех тканей и органов многоклеточных ор-
ганизмов (Nashun et al., 2015; Birnbaum, Roudier,
2016).

Эпигенетические процессы, которые являют-
ся неотъемлемой частью генетической програм-
мы развития и инициируются внутренними сиг-
налами, называют конститутивным эпигенетиче-
ским контролем развития (Bräutigam, Cronk, 2018).
При нарушении функции ключевых эпигенети-
ческих регуляторов клетки растений утрачивают
способность поддерживать клеточную идентич-
ность (дифференцированное состояние), приоб-
ретают каллусные характеристики и способность
к соматическому эмбриогенезу (Aichinger et al.,
2009; Chen et al., 2010; Bratzel et al., 2010).

Все перечисленные функции ЭМ являются об-
щими для животных и растений. Вместе с тем, ЭМ
у растений выполняют дополнительную функцию
адаптации к локальным условиям среды, к воздей-
ствиям неблагоприятных факторов за счет измене-
ния программ развития. Взаимодействие между
программами развития и программами адаптив-
ного (стрессового) ответа позволяет быстро нахо-

дить оптимальную жизненную стратегию в усло-
виях ограниченного пула ресурсов (Herms, Mattson,
1992; Huot et al., 2014). Это возможно благодаря
тому, что разнообразные неблагоприятные усло-
вия (дефицит света, воды, питания, гипо- или ги-
пертермия, воздействие патогенов и пр.) могут
инициировать частичное эпигенетическое пере-
программирование генома, которое открывает
возможность для изменения программы развития.
Эпигенетическую корректировку генетически обу-
словленной программы развития в ответ на дей-
ствие внешних сигналов, называют факультатив-
ным эпигенетическим контролем развития (Bräuti-
gam, Cronk, 2018).

Возможность изменения программы развития
принципиально важна в условиях прикрепленно-
го или пассивного (у водных растений) образа
жизни и обусловливает удивительную пластич-
ность онтогенеза, характерную именно для расте-
ний (Серебряков, Серебрякова, 1972; Жукова,
Глотов, 2001; Калинкина, 2017; Sultan, 2017; Нотов,
Жукова, 2019). Более того, у растений фенотипиче-
ские изменения, вызванные внешними воздей-
ствиями, могут поддерживаться вегетативными и
половыми потомками (Hauser et al., 2011; Heard,
Martienssen, 2014; Lämke, Bäurle, 2017; He, Li,
2018). В этом обзоре основное внимание будет
уделено рассмотрению роли ЭМ в проявлении
этой удивительной способности к перепрограм-
мированию онтогенеза и анализу механизмов,
которые могут инициировать эпигенетическое
перепрограммирование онтогенеза и появление
морфотипов под действием сингналов окружаю-
щей среды.

ОСОБЕННОСТИ БИОЛОГИИ РАСТЕНИЙ, 
ЛЕЖАЩИЕ В ОСНОВЕ

ПЛАСТИЧНОСТИ РАЗВИТИЯ
Пластичность развития – важнейшее условие

выживания в условиях прикрепленного образа или
пассивного (у водных растений) образа жизни. Она
обусловлена способностью растительных клеток
изменять свою идентичность в ответ на сигналы от
окружающих клеток, физиологические сигналы и
сигналы из окружающей среды. Эта способность,
установленная с использованием химерных расте-
ний (Poethig,1989; Irish, 1991; Szymkowiak, Sussex,
1996) и в экспериментах по регенерации de novo
корней (обзоры Xu, 2018; Li, 2021) и побегов (Shin
et al., 2020; Lardon, Geelen, 2020) из различных ор-
ганов, свидетельствует о том, что растительные
клетки с легкостью меняют генетическую про-
грамму развития.

У растения образование новых органов происхо-
дит на всем протяжении онтогенеза, поэтому из-
менения программы онтогенеза могут происхо-
дить на любой стадии жизненного цикла, в том
числе и у взрослого растения. Эти изменения об-
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легчаются тем, что они могут затрагивать не весь
организм, а отдельные его части, поскольку рас-
тения имеют модульное строение (Hallé, 1986; Ob-
orny, 2019). Модули образуются последовательно
как результат функционирования апикальных ме-
ристем побега и корня. Модуль побега – это меж-
доузлие с листом и пазушной меристемой. Корне-
вой модуль – фрагмент с корнем и отходящим от
него боковым корешком. При изменении условий
(внешних или внутренних) может меняться судь-
ба отдельных, наиболее молодых модулей. Такая
локальная перестройка морфогенеза может обес-
печить адаптацию образующихся частей растения
к новым условиям, не изменяя всей структуры
растения.

Благодаря эпигенетическим механизмам новая
программа может сохраняться не только клеточ-
ным клоном, но и вегетативными поколениями,
поскольку многие растения способны к вегетатив-
ному размножению. Получено много эксперимен-
тальных данных о наследовании вегетативным
потомством профиля метилирования ДНК, вы-
званного стрессовыми воздействиями на материн-
ские растения. У клевера ползучего Trifolium repens
(Leguminósae) изменения метилирования ДНК,
вызванные воздействием засухи на материнское
растение, сохранялись у 5 исследованных вегета-
тивных поколений (Rendina González et al., 2018).
Специфичный профиль метилирования у клонов
инвазивного растения очереднопыльника, про-
званного сорняком аллигатора, Alternanthera
philoxeroides (Amaranthaceae) из разных эколого-
географических мест Китая сохранялся при пере-
несении в общие условия в течении 2–3 поколе-
ний, хотя часть ЭМ (38%) сохранялись на протя-
жении 10 вегетативных поколений (Shi et al., 2019).

Стабильная передача отдельных эпиаллелей
потомству показана и на многих видах с облигат-
ным генеративным размножением – у льнянки
Linaria vulgaris, арабидопсис Arabidopsis thaliana,
курурузы Zea mays, риса Oryza sativa, томатов Sola-
num lycopersicum и др. (Cubas et al., 1999; Kakutani,
2002; Manning et al., 2006; Miura et al., 2009;
O’Malley, Ecker, 2012; Zhang et al., 2012; Weigel,
Colot, 2012; Johannes, Schmitz, 2019). Некоторые
эпиаллели растений настолько стабильны, что
демонстрируют моногенные расщепления и их
сложно отличить от моногенных мутаций (Bon-
dada et al., 2020).

Передаче половому потомству ЭМ способ-
ствует отсутствие характерного для животных
глобального деметилирования генома в процессе
гаметогенеза и раннего эмбриогенеза (Pikaard,
Scheid, 2014). Эта особенность и действующие в
клетках растений молекулярные механизмы под-
держания ЭМ (см. далее) объясняют удивительно
высокую долю стабильно поддерживающихся
сайтов метилцитозина (91%) и районов метили-

рования (99.998%) в генетически однородных
имбредных линиях арабидопсис (МА-линиях),
которые получены от единственного растения –
основателя путем самоопыления в течение 30
поколений (Schmitz et al., 2011; Hofmeister et al.,
2017).

Важной особенностью растений является от-
сутствие рано обособляющихся клеток зародыше-
вого пути. У растений генеративные клетки образу-
ются из инициальных клеток зародышевого пути,
которые отличаются от окружающих соматических
клеток меристем только положением в апексе побе-
га, но не характером детерминации, и в случае гибе-
ли могут быть заменены соматическими (Whipple,
2012; Pikaard, Scheid, 2014). Cледовательно, гене-
тическая и эпигенетическая информация сома-
тических клеток потенциально может быть пере-
дана потомству.

Таким образом, особенности растений обу-
словливают возможность их выживания при при-
крепленном/пассивным образе жизни. Изменяя
генетическую программу развития, растения мо-
гут адаптировать онтогенез к условиям среды,
проявляя пластичность развития. Новый вариант
онтогенеза может сохраняться за счет эпигенети-
ческих механизмов и даже передаваться вегета-
тивному и половому потомству. Благодаря этим
особенностям вариабельность фенотипа расте-
ний может принимать форму поливариантности,
т.е. существования определенных морфотипов на
основе одного генотипа.

КАК ЭПИГЕНЕТИЧЕСКИЕ 
МОДИФИКАЦИИ МОГУТ ВЛИЯТЬ

НА ФЕНОТИП

Основным механизмом эпигенетических мо-
дификаций у растений является метилирование
ДНК и модификация гистоновых белков. К эпи-
генетическим явлениям относят и так называе-
мое белковое наследование, т.е. наследование
клеточным клоном измененной конформации
белковых молекул, описанное у дрожжей, живот-
ных и человека (Harvey et al., 2018). Прионо-по-
добные белки обнаружены и у растений. Однако в
норме они не образуют агрегаты в клетках, по-
скольку этому препятствуют метаболиты расте-
ний (Surguchov et al., 2019).

ЭМ ДНК и гистонов осуществляют 3 группы
генов (Pikaard, Scheid, 2014; Allis, Jenuwein, 2016).
Гены 1-ой группы (writers) кодируют ферменты,
осуществляющие модификации ДНК (метилиро-
вание цитозина) и гистонов (метилирование, аце-
тилирование, убиквитинирование, фосфорилиро-
вание, сумоилирование гистонов и пр.). Гены 2-ой
группы (erasers) осуществляют противоположную
функцию, убирая эти метки. Гены 3-ей группы
(адапторные белки или readers) распознают эпи-
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генетические метки и через взаимодействие с
другими белками влияют на разнообразные кле-
точные процессы (рис. 1). Некоторые белки могут
совмещать в себе разные функции. Например,
хромометилазы СМТ являются одновременно
белками 1-ой и 3-ей групп, поскольку распозна-
ют гистоновые репрессивные метки и метилиру-
ют ДНК в непосредственной близости от этих ме-
ток (Zhang et al., 2018). Точно также, гистоновые
Н3К9-метилтрансферазы осуществляют свою глав-
ную функцию после распознавания метилцитозина
5mC (Li et al., 2018). Однако приведенная выше клас-
сификация помогает систематизировать обширную
информацию по эпигенетической регуляции.

1 группа – writers. К этой группе относятся гены,
кодирующие ДНК-метилтрансферазы и гистоно-
вые метилтрансферазы. В отличие от животных, у
которых метилируется главным образом цитозин,
соседствующий с гуанином (CG-сайты), у расте-
ний может метилироваться цитозин в любом окру-
жении (CG, CHG и CHH, где H это A, C или T).
Это связано с существованием уникального семей-
ства генов хромометилаз CHROMOMETHYLASE

(CMT), а также генов, контролирующих путь РНК-
зависимого метилирования ДНК, или RdDM
(RNA-directed DNA Methylation pathway). RdDM-
путь основан на механизме РНК-интерферен-
ции, в котором участвуют варианты консерватив-
ных комплексов Dicer и Rinc (включающие белки
DLC и AGO, соответственно), а также специфи-
ческие для растений РНК-полимеразные ком-
плексы IV и V (Zhang et al., 2018; Raju et al., 2019;
Gallego-Bartolomé, 2020).

Влияние метилирования ДНК на экспрессию
генов зависит от того, в каком контексте метили-
руется цитозин, от места расположения сайтов
метилирования. Метилирование цитозина в регу-
ляторных частях гена чаще всего ассоциировано
со снижением уровня транскрипции (Ванюшин,
2006; Law, Jacobsen, 2010). Однако в отдельных слу-
чаях, за счет взаимодействия с белками из 3-ей груп-
пы, эффект может быть и противоположным
(Harris et al., 2018). Метилирование гистонов ассо-
циировано либо с активацией, либо с репрессией
генов в зависимости от позиции и числа метильных
групп. H3K4me3, H3K9me3 и H3K36me3 коррели-

Рис. 1. Основные группы эпигенетических регуляторов и их влияние на экспрессию генов. (а) – эпигенетические ре-
гуляторы 1-ой группы (1 – writers, стрелки) осуществяют метилирование ДНК (вверху) и модификацию гистонов
(внизу); регуляторы 2-ой группы (2 – erasers, тупые стрелки) удаляют эпигенетические метки с ДНК и гистоновых бел-
ков; регуляторы 3-ей группы (3 – readers) распознают метки; взаимодействуя с белками РНК-полимеразного ком-
плекса (РНК-пол II), они могут влиять на выбор промотора (показаны альтернативные промоторы Р1, Р2) и скорость тран-
скрипции. Взаимодействуя с белками сплайсеосомы и комплекса полиаденилирования (полиА), белки 3-ей группы могут
вмешиваться в процессы сплайсинга и полиаденилирования пре-мРНК; (б) – за счет таких взаимодействий может на-
блюдаться исключение экзонов и использование альтернативных сайтов сплайсинга (справа), а также образование
укороченных мРНК из-за использования альтернативных сайтов полиаденилирования (справа). Это приводит к фор-
мированию разных изоформ зрелой мРНК и белка. Широкие стрелки указывают на альтернативные сайты сплайсин-
га или полиаденилирования.
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рует с активацией транскрипции, в то время как
присутствие метки H3K27me3 маркирует гены со
сниженным уровнем транскрипции (Zhang et al.,
2007, 2009; Roudier et al., 2011). Метки H3K9me2 и
H3K27me1 обычно локализованы в центромер-
ных районах хромосом и типичны для повторов и
мобильных элементов, которые содержат и высо-
ко метилированную ДНК (Bernatavichute et al.,
2008; Zhang et al., 2009; Roudier et al., 2011).

Метилирование гистонов осуществляют не-
сколько семейств гистоновых метилтрансфераз,
которые метилируют разные лизиновые остатки
и работают в составе разных белковых комплек-
сов, среди которых наиболее изучены PRC1-,
PRC2-комплексы (Liu et al., 2010). В состав этих
комплексов входят и гистоновые деацетилазы
(присутствуют в PRC1, PRC2), и гистоновые убик-
витиназы (PRC1), которые также вызывают ком-
пактизацию хроматина и репрессию генов (Derk-
acheva, Hennig, 2014; Mozgova, Hennig, 2015; Xiao,
Wagner, 2015; Förderer et al., 2016).

Гистоновые ацетилазы разрыхляют хроматин
и активируют генную экспрессию, а убиквитини-
рование оказывает либо активирующее, либо ре-
прессирующее влияние на состояние хроматина.
На состояние хроматина могут влиять и другие
модификации гистоновых белков (Berger, 2007;
Fenley et al., 2018), хотя их участие в эпигенетиче-
ских процессах менее изучено. Гистоновые аце-
тилазы и убиквитиназы также могут работать в
составе различных белковых комплексов, вклю-
чая комплексы, поддерживающие активное со-
стояние хроматина (Fletcher, 2017; Ornelas-Ayala
et al., 2021).

2 группа – erasers. Активное удаление метиль-
ных групп с цитозина у растений осуществляется
специфическими для растений ферментами с
гликозилазной активностью, которые вырезают
метилированный цитозин и инициируют его за-
мену на неметилированный цитозин (Li et al.,
2018; Parrilla-Doblas et al., 2019; Liu, Lang, 2019).
Удаление ацетильных и метильных групп с гисто-
новых белков осуществляют несколько семейств
гистоновых деацетилаз (Ma et al., 2013; Chen et al.,
2020) и деметилаз (Prakash et al., 2014), среди ко-
торых есть специфические для растений.

3 группа – readers распознают (“прочитыва-
ют”) установленные метки или их отсутствие. Это
самая разнообразная группа эпигенетических ре-
гуляторов (ЭР), которые также чаще всего дей-
ствуют в составе белковых комплексов (Torres,
Fujimori, 2015; Grimanelli, Ingouff, 2020). Нередко
readers считывают одновременно разные гисто-
новые метки, включая фосфорные и убиквитино-
вые. К эпигенетическим регуляторам этой груп-
пы часто относят и хроматиновые белки, которые
могут распознавать ЭМ и влияют на нековален-
тиное взаимодействие ДНК с гистоновыми бел-

ками, изменяют плотность упаковки и локализа-
цию нуклеосом, а также катализируют включение
гистоновых вариантов (Li et al., 2007; Narlikar
et al., 2013).

В составе белков 3-ей группы имеются не толь-
ко сайты связывания с метилцитозином ДНК или
гистоновыми метками, но и сайты связывания с
негистоновыми белками. За счет этого readers
обеспечивают взаимодействие между эпигенети-
ческими метками (модификациями гистонов и
ДНК) и другими клеточными процессами, в ко-
торых участвует негистоновый белок (Li, Li, 2012;
Patel, 2016; Grimanell, Ingouff, 2020). Например,
белки readers могут взаимодействовать с белками,
устанавливающими или убирающими метки с
ДНК и гистонов, способствуя распространению
меток или их снятию (Grimanell, Ingouff, 2020;
Scheid et al., 2021). Могут способствовать откры-
тию хроматина, за счет включения гистоновых
вариантов, изменяющих состояние хроматина
(Kouzarides, 2007; Sijacic et al., 2019). Они могут
прямо влиять на транскрипцию, взаимодействуя
с транскрипционными факторами (ТФ) или их
кофакторами или сами иметь ДНК-связываю-
щий домены, выступая в качестве ТФ-пионеров,
аффинность и специфичность действия которых
зависят от присутствия в ДНК метилцитозина
(Kribelbauer et al., 2019; Grimanell, Ingouff, 2020;
Zhu et al., 2016).

Белки 3-ей группы способны влиять на выбор
промоторов (Le et al., 2020), а также на пост-тран-
скрипционные события (рис. 1). Взаимодействуя с
белками РНК-полимеразного комплекса, белка-
ми, контролирующими созревание пре-мРНК
(белками, вовлеченными в полиаденилирование,
сплайсинг), ридеры определяют выбор сайтов
сплайсинга (Ullah et al., 2018; Wei et al., 2018; Wu
et al., 2020) и сайтов полиаденилирования (Duan
et al., 2017; Zhang et al., 2021). Из этого следует, что
readers являются участниками регуляции экс-
прессии генов на разных этапах реализации гене-
тической информации, сопрягая эпигенетиче-
ские метки ДНК и гистонов с базовыми механиз-
мами регуляции генной экспрессии. По сути,
эпигеном определяет, какие гены транскрибиру-
ются в данной ткани, какой из альтернативных
промоторов, сайтов сплайсинга, полиаденилиро-
вания будет выбираться в данном клеточном кло-
не, а значит – и какие из изоформ белка будут
функционировать в данной ткани, на данной ста-
дии онтогенеза и при данных условиях окружаю-
щей среды. Таким образом, ЭМ не только сохра-
няют профиль экспрессии, который установлен в
результате действия ТФ, но и участвуют в его
установленовлении на всех этапах образования и
созревания мРНК.

Рассмотренные 3 группы генов контролируют
ЭМ не только у растений, но и у животных. Одна-
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ко регуляция экспрессии этих групп генов у рас-
тений должна иметь свои особенности. С одной
стороны, работа этих генов должна зависеть от
условий среды. Т.е. у растений должны существо-
вать механизмы, которые могут инициировать
частичное эпигенетическое репрограммирование
генома и установление новой программы разви-
тия в изменившихся условиях среды. Но с другой
стороны – растения должны иметь способность
сохранять новую адаптивную программу развития
и передавать ее потомкам. Это парадоксальное со-
четание стабильности и лабильности ЭМ указыва-
ет на существование у растений особых механиз-
мов, контролирующих динамику ЭМ. Рассмотрим
имеющиеся данные, которые хотя бы частично мо-
гут объяснить уникальные особенности эпигенети-
ческой регуляции у растений.

МОЛЕКУЛЯРНЫЕ МЕХАНИЗМЫ, 
ЛЕЖАЩИЕ В ОСНОВЕ

НАСЛЕДОВАНИЯ РАСТЕНИЯМИ 
ЭПИГЕНЕТИЧЕСКИХ МОДИФИКАЦИЙ

ЭМ различаются по стабильности наследова-
ния половыми поколениями и, как правлило, не
подчиняются Менделевским закономерностям.
Тем не менее, наследуемость, хотя бы в форме “на-
следуемой нестабильности” (“heritable changeabili-
ty” Le Goff et al., 2021) – это характерная особен-
ность ЭМ, присущая именно растениям.

Способность ЭМ сохраняться в мейозе отча-
сти объясняется особенностями биологии расте-
ний (см. выше). Тем не менее, есть и молекуляр-
ные механизмы, которые поддерживают эту спо-
собность. Их действие зависит от типа эпиаллели
(“молчащая” гиперметилированная аллель или ак-
тивно работающая гипометилированная эпиал-
лель), от копийности генов, от наличия в локусах
специальных мотивов, которые привлекают
ДНК-метилтрансферазы или другие ЭР, от числа
сайтов метилирования ДНК, их типа (CG, CHG,
CHH) и локализации в гене, от присутствия мо-
дификаций гистонов и их типа (Catoni et al., 2017;
Li et al., 2020; Williams, Gehring, 2020).

Эти зависимости сложны и до конца не иссле-
дованы. Тем не менее, главными инструментами
сохранения ЭМ являются поддерживающие ДНК-
метилтрансферазы, которые есть и у животных, а
также специфические для растений механизмы по-
ложительной обратной связи между хроматино-
выми метками и метками метилцитозина (5mС).
При поддержании установленного эпигенетиче-
ского профиля хромометилазы CMT метилируют
ДНК, ориентируясь на присутствие хроматиновых
меток Н3К9me2, а гистоновые метилтрансферазы
KYP/SUVH4 и др. – на присутствие 5mC (Baubec
et al., 2010; Du et al., 2015; Stoddard et al., 2019).
Этот механизм объясняет стабильное “молчание”

гиперметилированных аллелей (например, в гене
арабидопсис SUP).

Положительная обратная связь имеется при
установлении метилирования de novo с участием
малых РНК (RdDM путь). В этом многокомпо-
нентном процессе важную роль играют белки
3-ей группы (readers). Одни readers распознают хро-
матиновые метки метилированного Н3К9me2 и
ориентируют работу РНК-полимеразы IV, участ-
вующей в образовании малых РНК. Другие – рас-
познают 5mC и привлекают РНК-полимеразу V,
которая через посредников (прежде всего – белка
AGO с загруженной в него малой РНК) может при-
влекать к участкам ДНК, с которых считывается
пре-мРНК, специфическую ДНК-метилтрансфе-
разу de novo DRM2 (Matzke, Mosher, 2014; Erd-
mann, Picard, 2020). Благодаря этим механизмам,
появившиеся при репрограммировании генома
ЭМ, будут поддерживаться до тех пор, пока в про-
цесс не вмешаются другие регуляторы, которые
могут активироваться изменением окружающих
условий (см. далее). Активирующие гистоновые
метки H3K4me3 и H3K18ac препятствуют работе
RdDM пути и привлекают ДНК-деметилазу/гли-
козилазу ROS1, которая снимает метки 5mC и со-
здают условия для стабильного поддержания ги-
пометилированных эпиаллелей (Li et al., 2020).

Образовавшиеся малые РНК, постоянно гене-
рирующиеся в ходе позитивной обратной петли,
могут передвигаться по растению по плазмодес-
мам и по флоэме (Tamiru et al., 2018; Pagliarani,
Gambino, 2019), а возможно и передаваться по-
томкам, как это показано для нематоды C. elegans
(Xu et al., 2018). У растений пока не получено чет-
ких доказательств участия малых РНК, вызван-
ных стрессовым воздействием на родителей, в пе-
редаче эпигенетической информации потомкам
(Morgado et al., 2017; Colicchio et al., 2020). Тем не
менее, возникшие мобильные малые РНК могут
проникать в герминальные клетки (Duempelmann
et al., 2020) и инициировать в них метилирование
ДНК и последующие модификации гистонов,
которые могут передаваться потомкам и приво-
дить к наследованию фенотипических измене-
ний – онтогенетических или физиолого-биохи-
мических изменений, связанных с устойчиво-
стью к стрессу, испытанному родительскими
растениями (Tamiru et al., 2018; Liegard et al., 2019).

Поддержанию в череде поколений эпигенети-
ческих меток в определенных генных локусах мо-
гут способствовать повторы, которые часто пред-
ставляют собой в той или иной степени дегради-
ровавшие мобильные элементы, встроившиеся в
регуляторную область генов. Так, наличие повто-
ров в регуляторной области гена арабидопсис
FWA и кукурузы B1 объясняет частое возникнове-
ния эпиаллелей этих генов (Henderson, Jacobsen,
2007). О стабильности ЭМ таких генов говорит



ОНТОГЕНЕЗ  том 52  № 6  2021

ПАРАДОКСЫ ЭПИГЕНЕТИКИ РАСТЕНИЙ 403

тот факт, что на основе аналогичных ЭМ создан 
ряд сортов хозяйственно ценных культур (обзор 
Lisch, 2013).

В геномах млекопитающих найдены нуклео-
тидные мотивы, которые способствуют привле-
чению ДНК-метилтрансфераз к регуляторным
участкам определенных локусов (Handa et al.,
2005; Wienholz et al., 2010; Wang et al., 2019). Они
есть и у растений, хотя менее изучены (Gouil,
Baulcombe, 2016). Особенности структуры локу-
сов, делающие их излюбленными мишенями
ЭРегуляторов, могут объяснить неоднократно
наблюдающиеся случаи возникновения стабиль-
ных эпиаллелей некоторых генов. Однако знания
об особенностях ДНК или хроматина, которые
могут превращать локусы в “горячие” и “холод-
ные” точки ЭМ не достаточны. Например, до сих
пор не ясно, почему такой “горячей” точкой ЭМ
является ген SUP арабидопсис (Arabidopsis thaliana),
который участвует в разграничении в цветке участ-
ков с мужскими и женскими репродуктивными ор-
ганами (Bowman et al., 1992). Гиперметилирован-
ные “молчащие” эпиаллели в этом гене возникали
при использовании индуцированного мутагенеза
(нейтроны, Х-лучи, этилметансульфонат и др. хи-
мические мутагены), инсерционного Т-ДНК-му-
тагенеза (Jacobsen, Meyerowitz, 1997; Rohde et al.,
2002), на фоне деметилирования генома у транс-
генных линий с подавленной активностью гена
ДНК-метилтрансферазы MET1 (Kishimoto et al.,
2001), а также спонтанно (Bondada et al., 2020).
Причем эпиаллели гена SUP с разной степенью
экспрессивности и пенетрантности были обнару-
жены в 11 (из 1028) экотипах арабидопсис из са-
мых разных мест обитания (Bondada et al., 2020).

Поддержание ЭМ в определенных локусах мо-
жет обусловливаться наличием в их регуляторных 
участках цис-элементов для связывания ТФ, ко-
торые привлекают с собой ЭР (например, ДНК-
метилтрансферазы или деметилазы), поддержи-
вая гиперметилированное или наоборот – гипо-
метилированное состояние локусов. Длинные не-
кодирующие РНК (lncРНК) также могут привле-
кать ЭР к определенным локусам. Это показано 
для lncРНК COLDAIR, которая эпигенетически по-
давляет ген арабидопсис FLC, контролирующий 
потребность в яровизации (Kim et al., 2017; Wu 
et al., 2020), а также для lncRNA AG-incRNA4, ко-
торая вызывает замолкание в вегетативной части 
побега гена AG, контролирующего развитие ре-
продуктивных органов в цветке (Wu et al., 2018). 
Благодаря взаимодействию с ЭР, ТФ и lncРНК 
могут вызывать ЭМ в генах-мишенях, у которых 
есть либо цис-элементы для привлечения ТФ, либо 
участки гомологии с lncРНК. Такие эффекторы 
ЭМ, экспрессия которых активируется в опреде-
ленных условиях (или при стрессовых воздействи-
ях), по-видимому, могут играть важную роль как в 
инициации ЭМ под действием новых усло-

вий/стрессов, так и в поддержании возникших
эпиаллелей в ряду поколений при сохранении
изменившихся условий (например, в 11 поколе-
ниях имбредных линий риса выращиваемых в
условиях засухи (Zheng et al., 2017).

Ярким свидетельством наследования ЭМ у
растений является установленное при изучении
имбредных линий арабидопсис (МА-линии, по-
лученных от самоопыления одного растения эко-
типа Col) стабильное наследование 99.998% райо-
нов метилирования на протяжении 30 генератив-
ных поколений в неизменных условиях среды
(Hofmeister et al., 2017). Такая стабильность поз-
волила осуществить создание эпигенетической
карты на основе анализа F2 поколения от скре-
щивания двух МА-линий и показать, что пример-
но половина дифференциально метилированных
районов наследуется в соответствии с Менделев-
скими закономерностями (Hofmeister et al., 2017).

МОЛЕКУЛЯРНЫЕ МЕХАНИЗМЫ, 
ИНИЦИИРУЮЩИЕ ИЗМЕНЕНИЕ 

ПРОГРАММЫ РАЗВИТИЯ
Среди факторов, которые влияют на работу ЭР

и инициируют частичное репрограммирование
генома – многие стрессовые факторы (как абио-
тические, так и биотические). Они вызывают из-
менения метаболических процессов и появление
в клетках активных форм кислорода (АФК) и азо-
та, которые измененяют окислительно-восстано-
вительный баланс клетки и активируют редокс-
зависимые сигнальные системы (Foyer, Noctor,
2013; Locato et al., 2018). Следствием этих процес-
сов являются изменение содержания молекул –
доноров метильных групп, необходимых для мо-
дификации ДНК и гистонов (прежде всего –
S-aденозилметионина), а также воздействие АФК и
метаболитов на белки – регуляторы эпигенетиче-
ских модификаций (Locato et al., 2018; Saravana
Kumar et al., 2020; Lindermayr et al., 2020). Среди
последних – ДНК-деметилирующие ферменты
(Couturier et al., 2013; Duan et al., 2015), белки,
участвующие в РНК-зависимом метилировании
ДНК (Charbonnel et al., 2017; Seta et al., 2017). Опи-
сано влияние редокс-потенциала и оксида азота,
который также является мощным оксидантом, на
белки, вовлеченные в метилирование ДНК и мо-
дификацию гистоновых белков (обзоры Locato
et al., 2018; Saravana Kumar et al., 2020; Lindermayr
et al., 2020). Поскольку у растений метилируется
цитозин в любом окружении, растения особенно
чувствительны к метаболическим изменениям,
вызывющим снижение уровня доноров метиль-
ных групп в клетках (Lindermayr et al., 2020).

Недавно выявлен дополнительный механизм
связи между стрессовыми воздействиями и репро-
граммированием генома. Показано, что в актива-
ции стрессового ответа (тепловой шок, гипотер-
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мия, засуха, дифицит фосфатов, атака патогенов),
важную роль играет сумоилирование – обрати-
мая посттрансляционная модификация различ-
ных белков (Jmii, Cappadocia, 2021). Важнейшей
мишенью Сумо-E3 лигазы SIZ1 является ДНК-
гликозилаза ROS1, которая стабилизируется в ре-
зультате этой модификации и осуществляет деме-
тилирование ДНК. Мутации в гене SIZ1 у араби-
допсис приводят к повышению уровня метилиро-
вания ДНК за счет уменьшения содержания
белка ROS1 (Kong et al., 2020). Сумоилирование
белков – динамичный и обратимый процесс, ко-
торый активируется стрессовыми воздействиями.
Поэтому в условиях стрессовых воздействий су-
моилирование белков через влияние на демети-
лирование ДНК может играть важную роль в ре-
программировании генома растений.

Условия среды/стрессы могут изменять актив-
ность ЭР как на посттрансляционном уровне, так
и на транскрипционном. Многие ЭР транскриби-
руются специфически, только при определенных
условиях/стрессовых воздействиях или в опреде-
ленных тканях и органах на определенных стади-
ях онтогенеза. Специфичность транскрипции по-
казана у разных видов растений для ДНК-метил-
трансфераз (Rohini et al., 2014; Guo et al., 2020; Yu
et al., 2021) и других ЭР. Более того, среди ЭР, ко-
торые относятся к одному классу (например,
ДНК-деметилаз/гликозилаз) наблюдаются и не-
которые различия между генами-мишенями, что
может объясняться наличием в мишенях специ-
фических мотивов, привлекающих к себе ЭР, или
тем, что в привлечении к генам-мишеням участ-
вуют ТФ или lncРНК, которые взаимодействуют
с определенным набором генов-мишеней (см.
выше). Заметим лишь, что среди ТФ, которые
взаимодействуют с ЭР, есть и компоненты гормо-
нальных сигнальных путей. Привлекая ЭР, изме-
няющие состояние хроматина к своим генам-ми-
шеням, ТФ способны либо активировать (Wu et al.,
2015), либо подавлять экспрессию генов (Hasega-
wa et al., 2018) в ответ на действие гормонов.

Большинство упомянутых факторов, которые
способствуют изменению программы развития
при изменении условий среды, действуют в той
или иной мере на эпигенетические процессы и в
клетках животных. Вместе с тем, у растений по-
является информация об особенностях работы
некоторых ЭР, а также об обнаружении новых
специфических для растений ЭР. Среди послед-
них – 4 гена арабидопсис, возникших в результа-
те доместикации транспозонов семейства Harbin-
ger. Продукты двух таких генов HDP1 и HDP2 ра-
ботают в составе белкового комплекса IDM1,
который обладает активирующей гистон-ацетил-
трансферазной активностью и, одновременно,
участвует в привлечении ДНК-деметилазы/гли-
козилазы ROS1 (Duan et al., 2016). Продукты двух
других генов – ALP1 и ALP2 – также работают

вместе и мешают компллексу PRC2 осуществлять
репрессивное метилирование гистонов H3K27me3
(Liang et al., 2015; Velanis et al., 2020).

Гены ICU11 и CP2, найденные у арабидопсис,
также взаимодействуют с белками PRC2-ком-
плекса (Mateo-Bonmatí et al., 2018; Bloomer et al.,
2020). Однако это взаимодействие приводит к
усилению эффективности эпигенетического по-
давления генов-мишеней. Предполагается, что
эти гены, кодирующие 2-оксоглутарат/Fe(II)-за-
висимые диоксигеназы, каким-то образом помо-
гают удалять с гистонов активирующие метки
H3K4me2/3 и H3K36me3, что облегчает дальней-
шее установление репрессивных меток (Bloomer
et al., 2020). Недавно у арабидопсис найден ген
CFK1, кодирующий белок с F-боксом, который
взаимодействует с de novo ДНК-метилтрансфера-
зой и запускает процесс ее деградации (Chen et al.,
2021).

Кроме этих новых генов, которые вмешивают-
ся в работу уже описанных ЭР, у растений выяв-
лены гены, которые являются представителями
известных семейств эпигенетических регулято-
ров, но осуществляют функцию противополож-
ную той, что выполняют их паралоги. Многие ЭР
у растений представлены несколькими генами,
что связано с характерной для растений задупли-
цированностью генома. Функция далеко не всех
представителей исследована, и их изучение прино-
сит сюрпризы. Так, например, семейство SUVH ги-
стоновых H3K9-метилтрансфераз (SU(VAR)3-9
HOMOLOG) у арабидопсис представлено 9 пара-
логами, среди которых SUVH4/KYP, SUVH5 и
SUVH6 действительно осуществляют репрессив-
ное метилирование H3K9. Благодаря присутствию
SRA-домена они распознают метилированную
ДНК и метилируют гистоны в непосредственной
близости от этих участков (Li et al., 2018). В то же
время, SUVH1, SUVH3, SUVH7 и SUVH8 выпол-
няют противоположную функцию. Они утратили
метил-трансферазные домены, но за счет SRA-до-
мена распознают метилированную ДНК в промо-
торной области ДНК-деметилазы/гликозилазы
ROS1. Взаимодействуя с белками – активаторами
транскрипции с DnaJ-доменом, белки SUVH1,
SUVH3, SUVH7, SUVH8 активируют транскрип-
цию ROS1, а значит – и последующее деметили-
рование ДНК (Xiao et al., 2019). Примеров такой
субнеофункциолизации генов, по-видимому, бу-
дет больше по мере углубления знаний о функции
паралогов ЭР у растений.

В заключение раздела отметим, что результа-
том частичного репрограммирования генома под
действиями окружающей среды может быть акти-
вация генов защитного ответа или/и изменение
программы онтогенеза растения (его растущих
модулей). Изменение программы развития того
или иного модуля/органа реализуется на ранних
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этапах его онтогенеза, чаще всего – в клетках
апикальных меристем побега и корня, которые
содержат стволовые (плюрипотентные) клетки и
дают начало всем примордиям органов. Однако,
запуск (или перезапуск) программы развития у
растений может наблюдаться даже в зрелых орга-
нах (Ежова, Куприянова, 2019). Это объясняется
тем, что плюрипотентные клетки у растений мо-
гут появляться de novo за счет снятия эпигенети-
ческой репрессии с генов стволовости, которая в
дифференцированных тканях поддерживается
многочисленными ЭР (Альберт, Ежова, 2013;
Gaillochet, Lohmann, 2015). Снятие эпигенетиче-
ской репрессии с генов стволовости может обу-
словить развитие дополнительных лопастей и
гребневидных выростов даже на зрелых листьях
растений (Fedotov et al., 2017; Куприянова и др.,
2021). Онтогенетические реверсии, которые вы-

зываются погодными условиями, также отража-
ют возможность перезапуска генетических про-
гамм развития за счет возабновления пула ство-
ловых клеток (рис. 2).

ОСНОВНЫЕ ЭКСПЕРИМЕНТАЛЬНЫЕ 
ПОДХОДЫ ДЛЯ ИЗУЧЕНИЯ РОЛИ 

ЭПИГЕНЕТИЧЕСКИХ МОДИФИКАЦИЙ
В ПОЛИВАРИАНТНОСТИ РАЗВИТИЯ

Пластичность развития растений проявляется
в ярко выраженной вариабельности признаков у
растений одного вида. Стохастические колебания
уровня экспрессии, а также изменения экспрес-
сии генов, вызванные внешними и внутренними
факторами, изменяющие развитие, далеко не
всегда связаны с ЭМ. Для доказательства причин-
но-следственной связи между ЭМ и фенотипом

Рис. 2. Онтогенетические реверсии у календулы лекарственной Calendula officinalis (сорт, созданный В.В. Сахаровым
в Институте биологии развития РАН имени Н.К. Кольцова) и гравилата речного Geum rivale в условиях влажного хо-
лодного лета 2019 г. На одном растении календулы наряду с соцветиями с нормальным онтогенезом (а) можно наблю-
дать соцветия, формирующие новые апикальные меристемы (б, в), которые также образуют соцветия и семена ((в) –
внизу – корзинка 1-ого порядка с созревшими семенами, а вверху – образованные ею 15 дополнительных соцветий
2-ого порядка, которые находятся на разных этапах онтогенеза). На одном растении гравилата с нормальным онтоге-
незом цветка (г) встречаются цветки, в центре которых формируются новые побеги с соцветиями (д, е). Фото автора.

(а) (б)

(г) (д) (е)

(в)
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необходимо убедиться в отсутствии связи феноти-
па с генетическим полиморфизмом и отличить
временные изменения экспрессии генов, которые
не сохраняются при делении клеток, от длительно
сохраняющихся ЭМ. Существуют несколько под-
ходов для изучения роли ЭМ в проявлении полива-
риантности развития, имеющих разную степень
доказательности (табл. 1).

Первый подход основан на изучении геномов,
метиломов и транскриптомов у генетически
идентичных рекомбинантных имбредных линий
(epiRIL) арабидопсис (A. thaliana), отличающихся
только эпигеномами. Получены epiRIL путем скре-
щивания растений экотипа Col c растениями того

же экотипа, но с мутацией в одном из генов – регу-
ляторов метилирования ДНК (Johannes et al.,
2009; Reinders et al., 2009). Эти мутации приводят
к снижению уровня метилирования генома – по-
чти полному при мутации met1 и ∼70% при мута-
ции ddm1, что вызывает изменение экспрессии ге-
нов и активацию мобильных элементов (Kakutani
et al., 1995; Zhang et al., 2006; Lister et al., 2008). Само-
опыление F1 и последующий имбридинг потомков
F2 путем посева в каждом поколении всего одного
семени привел к созданию линий, гомозиготных по
дифференциально метилированным участкам ге-
нома (ДМУ), которые стабильно сохраняются в
течение многих поколений. Растения F2 с мута-

Таблица 1. Экспериментальные подходы, которые используются для изучения роли эпигенетических модифи-
каций в проявлении поливариантности развития растений

Объекты Методы Возможности

1. Рекомбинантные имбред-
ные линии epiRIL, получен-
ные на едином генетическом 
фоне, среди которых есть 
фенотипические различия

Анализ генома, мети-
лома, транскриптома, 
генетическое карти-
рование (epiQTL)

Выявление ДМУ/генов 
(эпиаллелей), обусловли-
вающих фенотипические 
различия

2. Клоны природных и куль-
турных видов из разных эко-
лого-географических зон; 
клоны, отличающиеся по 
фенотипу

Анализ уровня и осо-
бенностей метилиро-
вания генома (MSAP 
и др. методы)

Демонстрация связи 
фенотипа с эпигенотипом

Анализ уровня гене-
тической изменчиво-
сти (AFLP)

3. Единичные растения, у 
которых разные модули или 
органы имеют фенотипиче-
ские различия

Те же, что и во 2-ом 
подходе

Выявление эпигенетиче-
ского мозаицизма и его 
связи с фенотипиче-
скими различиями

4. Популяции одного вида из 
разных эколого-географиче-
ских зон, отличающиеся по 
фенотипу

Те же, что и во 2-ом 
подходе (немодель-
ные виды)

Демонстрация внутриви-
довых генетических и эпи-
генетических различий

Анализ генома, мети-
лома, транскриптома, 
EWAS (Epigenome-
Wide Association Studies, 
модельные виды)

Выявление ассоциаций 
фенотипа с ДМУ/генами

F2

epiRIL

F1

Col Col
×

met1/ddm1

met1/ddm1
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цией (met1 или ddm1) убирают из популяции.
Поэтому полученные в результате имбридинга
(до 9 поколений) epiRIL в результате рекомбина-
ций имеют разные эпигеномы, но практически
идентичные геномы. Немногочисленные генети-
ческие изменения, возникающие в результате
спонтанных мутаций и активации мобильных
элементов на фоне общего снижения уровня ме-
тилирования ДНК (Miura et al., 2001; Mirouze
et al., 2009; Marí-Ordóñez et al., 2013), выявляют
секвенированием генома. Благодаря рекомбина-
ции хромосом, которая позволяет использовать
принципы генетического картирования, выявляют
ДМУ генома, которые обусловливают фенотипи-
ческие различия между линиями, изменяя экс-
прессию генов. Для этого линии группируют по
фенотипическим показателям (например, линии
рано- и поздноцветущие) и сравнивают группы по
распределению ДМУ в геномах разных групп epi-
RIL. Как правило, для одного признака обнаружи-
ваются несколько ДМУ из разных хромосом (как
при картировании локусов количественных при-
знаков QTL). Анализ таких epiQTL, определение
положения 5mC относительно рядом локализован-
ных генов, вместе с анализом генома и транскрип-
тома может обнаружить эпиаллели, которые изме-
няют уровень транскрипцию из-за ЭМ и обуслов-
ливают фенотипические различия между линиями.

Многочисленные эксперименты с epiRIL по-
казывают, что стабильные ЭМ обусловливают раз-
личия по морфологическим признакам (Johannes
et al., 2009; Roux et al., 2011; Zhang et al., 2013;
Cortijo et al., 2014), продуктивности (Latzel et al.,
2013), устойчивости растений к разнообразным
стрессовым воздействиям, включая патогены
(Zhang et al., 2013; Latzel et al., 2013; Furci et al.,
2019; Liégard et al., 2019), по реакции на экзоген-
ные гормоны (Latzel et al., 2012) и по содержанию
метаболитов (Kooke et al., 2019).

Эксперименты с epiRIL доказали, что ЭМ мо-
гут быть важным источником фенотипических
изменений. Однако сегодня этот подход практи-
чески исчерпал себя: морфологические измене-
ния между разными имбредными линиями не ве-
лики, и исследования большинства признаков
уже проведено. Поскольку уровень и спектр ЭМ
определяется не столько внешними воздействия-
ми, сколько генетическими различиями (аллель-
ным составом генов – эпигенетических регулято-
ров), создание epiRIL на основе разных экотипов
могло бы расширить фенотипическое разнообра-
зие линий и возможности анализа. Однако у ара-
бидопсис есть и еще одно важное ограничение
(Alonso et al., 2015). Растение имеет компактный
геном с небольшой долей повторяющихся после-
довательностей и с самым низким средним уров-
нем метилирования генома (5% 5mC) по сравне-
нию с другими покрытосеменными растениями
(у риса и кукурузы % 5mC составляет 16 и 27%).

Следовательно, этот объект далеко не идеален для
изучения роли ЭМ в фенотипической изменчи-
вости, хотя именно в исследованиях на араби-
допсис открыты все основные гены – ЭР.

Второй подход базируется на исследованиях
немодельных видов растений, которые имеют
клоновое происхождение (клоны инвазивных ви-
дов, клоны культурных растений), что также га-
рантирует их генетическую идентичность, но не
исключает эпигенетические различия. Для под-
тверждения связи фенотипа с ЭМ анализируют
уровень и особенности метилирования генома.
Чаще всего используют MSAP-анализ (methyla-
tion-sensitive amplified fragment length polymor-
phism), т.е. анализируют спектр амплифициро-
ванных фрагментов ДНК, полученных с исполь-
зованием пары рестриктаз (часто HpaII и MspI),
которые узнают одну последовательность, но об-
ладают разной чувствительностью к присут-
ствию 5mC (Reyna-Lopez et al., 1997). В отдельных
случаях используют высокоразрешающую жид-
костную хроматографию гидролизованной ДНК
(HPLC), иммуноцитохимический анализ хромати-
на на присутствие 5mC, полногеномное бисуль-
фитное секвенирование, а также другие методы
(Kurdyukov, Bullock, 2016).

Результаты большинства исследований, про-
веденных на клонах инвазивных растений, а так-
же на успешных видах, сочетающих вегетативное
размножение с половым, подтвердили, что у та-
ких видов уровень эпигенетической изменчиво-
сти существенно превышает генетический и яв-
ляется важным (Gao et al., 2010; Richards et al.,
2012; Spens, Douhovnikoff, 2016; Guarino et al.,
2019), а иногда и практически единственным ис-
точником адаптивной изменчивости (Shi et al.,
2019). Эти данные свидетельствуют о том, что
адаптивные эпигенетические изменения, которые
сохраняются при вегетативном размножении (Ren-
dina González et al., 2018; Shi et al., 2019), обеспечива-
ют дивергенцию и успешную экспансию многих
инвазивных видов в разные эколого-географиче-
ские зоны (Verhoeven, Preite, 2014; Douhovnikoff,
Dodd, 2015; Latzel et al., 2016; Münzbergová et al.,
2019). Сходные результаты получены в исследова-
ниях растений пирамидального тополя и банана,
которые имеют единое клоновое происхождение,
но культивируются в разных эколого-географи-
ческих условиях (Vanden Broeck et al., 2018; Kitavi
et al., 2020). В исследованиях паттерна метилиро-
вания ДНК восточно-африканских сортов бана-
на, различавшихся по морфологическим призна-
кам, показано сохранение части MSAP-маркеров
метилирования ДНК и при половом размноже-
нии (Kitavi et al., 2020).

Сегодня много экспериментальных работ и
обзоров посвящены анализу роли эпигенетиче-
ской памяти в устойчивости растений к биотиче-
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ским и абиотическим стрессорам (Ashapkin et al.,
2020; Ueda, Seki, 2020; Oberkofler et al., 2021; Sri-
kant, Drost, 2021). Онтогенетическим признакам в
этих исследованиях уделяется мало внимания.
Однако есть экспериментальные работы, выпол-
ненные на будре (Quan et al., 2021) Glechoma longi-
tuba (Lamiaceae) и землянике Fragaria vesca (Rosa-
ceae) (Latzel, Münzbergová, 2018), в которых ис-
следовали число, общую массу, площадь листа и,
самое интересное – направление роста вегетатив-
ных побегов после воздействия на материнское
растение разных условий освещения (света, за-
темнения, УФ-облучения) и питания (обычный
субстрат и обогащенный NH4, NO3, P, K, Mg, Ca)
или сочетания разных воздействий. Наблюдая за
развитием рамет (вегетативных побегов, которые
должны дать начало новому организму), авторы
пытались узнать, способны ли растения при фор-
мировании рамет “учитывать” прошлый опыт и
формировать раметы в том направлении, которое
оптимально для развития потомков.

Эта работа и другие иследования “интеллекта
растений” подвергаются критике – статистические
данные экспериментов и их интерпретация не все-
гда убедительны (Mallatt et al., 2021). Тем не менее,
исследование таких клоновых систем очень инте-
ресно. Формируя сложные сети из десятков и сотен
взаимодействующих полуавтономных рамет, кло-
ны могут оказываться эпигенетическими мозаика-
ми (González et al., 2016). Такой факультативный
эпигенетический мозаицизм (связанный не с на-
правлением дифференцировки тканей, а с дей-
ствием условий среды) может возникать из-за то-
го, что разные части сети могут оказываться в раз-
ных условиях и иметь разный эпигенотип,
адаптированный к определенному воздействию.
Эксперименты на таких клонах могут оценить
роль факультативного эпигенетического мозаи-
цизма в поддержании жизнеспособности всего
клона и исследовать возможность обмена эпиге-
нетической информацией разными частями кло-
на. В качестве мобильных эффекторов ЭМ могут
рассматриваться малые РНК (miРНК и siРНК),
участвующие в РНК-зависимом метилировании
ДНК и способные передвигаться между побегом
и корнем одного растения по плазмодесмам и по
флоэме (Tamiru et al., 2018; Pagliarani, Gambino,
2019).

Третий основан на изучении единичных расте-
ний. Анализируют изменения онтогенеза органов
при разных воздействиях или анализируют разные
части одного растения, которые находятся под воз-
действием разных микроусловий. Исследования
показали, что факультативный эпигенетический
мозаицизм выявляется не только у вегетативно
размножающихся растений. Различия по уровню
и особенностям метилирования ДНК обнаруже-
ны и между разными частями отдельных расте-
ний дикой лаванды Lavandula latifolia (Lamiaceae)

(Alonso et al., 2018; Herrera et al., 2021), падуба
остролистного Ilex aquifolium (Aquifoliaceae) (Her-
rera, Bazaga, 2013), тополя волосистоплодного
Populus trichocarpa (Salicaceae) (Hofmeister et al.,
2020). Хотя различия не велики (между ветвями
лаванды различие было по 6–8% MSAP-маркеров
по данным Herrera et al., 2021), они свидетель-
ствуют об относительной автономности разных
частей многолетних растений. Эти различия могут
являться следствием разного воздействия окружа-
ющих условий (доступность света, повреждение
патогенами, животными и пр.) и зависеть от про-
странственно-временных характеристик развития
того или иного модуля.

Яркое свидетельство связи факультативного
эпигенетического мозаицизма и морфогенеза ли-
ста получено при изучении многолетних древес-
ных растений падуба остролистого Ilex aquifolium
(Herrera, Bazaga, 2013). Для падуба характерна ге-
терофилия – наличие на одном растении как про-
стых цельнокрайных, так и лопастных листьев с
шипами по краю (колючие). Причем ветки расте-
ний, которые объедаются оленями и козами, го-
раздо чаще содержат колючие листья (76% веток),
чем ветки неповрежденных деревьев (19%). Кро-
ме того, чем ниже ветки расположены, тем чаще
они содержат колючие листья (rs = –0.698), что
авторы объясняют большей досягаемостью таких
веток для животных, т.е. развитие шипов на ли-
стьях – это ответ растения на повреждение расте-
ний животными (Herrera, Bazaga, 2013). MSAP-
анализ листьев разной морфологии с одних и тех
же веток показал, что геном цельнокрайних ли-
стьев метилирован сильнее, чем колючих ли-
стьев. Эти результаты свидетельствуют о том, что
ЭМ (в данном случае – изменения уровня мети-
лирования генома) могут обусловить адаптивные
изменения программы онтогенеза листьев. Они
также показывают, что факультативный эпигене-
тический мозаицизм может становиться основ-
ным фактором вариации морфологии модулей в
пределах одного растения и, возможно, фактором
эпигенетического разнообразия потомков одного
растения (Herrera, 2017). В отличие от конститу-
тивного эпигенетического мозаицизма, который
связан с реализацией генетических программ раз-
вития вида, с поддержанием идентичности орга-
нов и тканей внутри растения, факультативный
эпигенетический мозаицизм отражает возмож-
ность адаптивного изменения этих программ в
отдельных модулях растения в ответ на воздей-
ствие внешних условий.

Гетерофилия особенно распространена среди
водных растений. Листья, расположенные над
водой и под водой, могут качественно различать-
ся по форме, анатомическим и функциональным
особенностям. Погруженные в воду листья как
правило более рассеченные, чем надводные. Ис-
следования более 20 видов растений с гетерофи-
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лией выявили основные внешние факторы (погру-
женность, температура) и внутренние факторы
(гормоны), определяющие тип формирующегося
листа (обзоры Nakayama et al., 2017; Li et al., 2019,
2021; van Veen, Sasidharan, 2021). Одно из первых
исследований связи уровня метилирования ДНК
с гетерофилией выполнено на водяном орехе Tra-
pa natans (Lythraceae), имеющем сильно рассечен-
ные подводные листья. С использованием имму-
но-цитохимического определения 5mC показан
более низкий уровень метилирования ДНК в
почках, дающих начало рассеченным листьям по
сравнению с почками, из которых формируются
цельнокрайние листья надводной части (Bitonti
et al., 1996). Эти результаты сходны с результата-
ми исследований колючих листьев падуба (Herre-
ra, Bazaga, 2013) и также указывает на существово-
вании факультативного эпигенетического мозаи-
цизма и его роль в проявлении гетерофилии.

Рассмотренные примеры показывают, что 2-ой
и 3-ий подходы, в отличие от 1-ого, не позволяет
выявить те конкретные дифференциально мети-
лированные участки (ДМУ) генома, которые обу-
словливают изменения фенотипа. Однако по ме-
ре углубления знаний о генетическом контроле
онтогенеза будут появляться новые возможности,
связанные с тестированием уровня экспрессии и
профиля метилирования не всего генома, а клю-
чевых консервативных генов, изменения работы
которых потенциально могут обусловливать по-
хожий фенотип. Примером таких исследований
является анализ влияния водного дефицита на
развитие устьиц на листьях растений араби-
допсис (Tricker et al., 2012). Показано, что в этих
условиях наблюдается гиперметилирование гена
SPCH, который контролирует развитие устьиц.
Это приводило к уменьшению их числа на листе.
Высокий уровень метилирования ДНК гена
SPCH и сниженное число устьиц наследовался
потомкам (Tricker et al., 2013).

Одной из наиболее полно изученных и кон-
сервативных генетических программ сегодня яв-
ляется программа развития листа (Fritz et al., 2018;
Satterlee, Scanlon, 2019).) В этой связи, особенно
хорошие перспективы открываются для изучения
генетических и эпигенетических основ гетерофи-
лии. Анализ экспрессии генов, играющих цен-
тральную роль в консервативных генетических
программах развития листа, был проведен на 2
видах гетерофильных растений (Nakayama et al.,
2014; Li et al., 2017; Kim et al., 2018). У растений
Rorippa aquatica (Brassicaceae) (Nakayama et al.,
2014) и Hygrophila difformis (Acanthaceae) (Li et al.,
2017) рассеченность погруженных листьев оказа-
лась результатом активации в примордиях ли-
стьев высококонсервативных генов, которые
поддерживают плюрипотентность клеток листа.
Это гены класса KNOX I, экспрессия которых
поддерживает деление клеток и определяет воз-

можность усложнения структуры листа (Blein
et al., 2008). У обоих видов эти гены не работают в
надводных цельнокрайних листьях, но экспрес-
сируются при развитии рассеченных (Nakayama
et al., 2014; Li et al., 2017). Хотя в этих работах нет
анализа метилированиия ДНК или модификации
гистонов в листьях разного типа, можно предпо-
лагать, что именно эпигенетическая регуляция
KNOX I-генов под влиянием условий среды лежит
в основе гетерофилии. Гены KNOX I – известная
мишень эпигенетической регуляции (Lodha et al.,
2008; Gaillochet, Lohmann, 2015). Поэтому, нет
сомнений, что в регуляторных участках KNOX I- ге-
нов этих видов можно выявить репрессивные мет-
ки в надводных листьев и их отсутствие – в погру-
женных. В этих исследованиях показано, что глав-
ным внешним фактором, вызывающим изменение
морфологии листьев, является температура. Пони-
жение температуры с 26 до 20°С достаточно, чтобы
растение начинало формировать рассеченные ли-
стья вместо цельных. Поэтому R. aquatica и
H. difformis являются идеальными моделями для
будущих исследований динамики эпигенетиче-
ских модификаций в KNOX I-генах при измене-
нии внешних условий. Возможно, именно эти
модели позволят расшифровать последователь-
ность молекулярных событий, которые запуска-
ются внешними воздействиями и прямо или
опосредованно активируют или блокируют ра-
боту генов, вовлеченных в эпигенетическую ре-
гуляцию генов KNOX I.

Отметим, что помимо гетерофилии у растений
есть и другие примеры качественных разлий мор-
фологии органов у одного вида или у одного и то-
го же растения – полигамия, гетерокарпия, диас-
пория. Изучению генетических и эпигенетиче-
ских основ полигамии у растений будет посвящен
отдельный обзор. Работ по изучению роли ЭМ в
проявлении гетерокарпии и диаспории автору
обнаружить не удалось.

Четвертый подход основан на анализе внутри-
видового фенотипического полиморфизма. При
работе с немодельными видами определить ис-
тинные причины фенотипических различий
сложно из-за наличия внутривидового генетиче-
ского полиморфизма. Поэтому упомянем лишь
одну из работ, которая выполнена на мангровых
деревьях Laguncularia racemosa (Combretaceae),
произрастающих в приливно-отливной полосе
морских побережий и устьях рек (Lira-Medeiros
et al., 2010). Растения с участков с высоким засо-
лением отличаются от тех, что растут в благопри-
ятных условиях по многим морфологическим по-
казателям, среди которых самые яркие различия
наблюдались по высоте (соответственно, до 3 и до
40 м). Анализ генетической (AFLP-анализ – am-
plified fragment length polymorphism) и эпигенети-
ческой (MSAP-анализ) изменчивости показал,
что популяции растений с разных участков разли-
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чаются как по генетическим, так и по эпигенети-
ческим маркерам, хотя уровень изменчивости
между популяциями по эпигенетическим марке-
рам был выше. Кроме того, выявлен более низкий
уровень метилирования ДНК у растений с засо-
ленных участков по сравнению с растущими в бо-
лее благоприятных условиях (Lira-Medeiros et al.,
2010). Хотя эти данные указывают на возможную
важную роль ЭМ в адаптации растений к разным
условиям существования, они не доказывают су-
ществование связи между фенотипом и выявлен-
ными изменениями уровня метилирования ДНК.

Для подтверждения связи фенотипических
различий с ЭМ анализируют фенотипические из-
менения между линиями на фоне использования
ингибиторов метилирования ДНК 5-азацитидина
или зебуралина (см. например, Alonso et al., 2017;
Münzbergová et al., 2018; Машкина, Табацкая,
2020). При исчезновении или сглаживании фено-
типических различий делается заключение об уча-
стии эпигенетических механизмов в их появлении
в исходных популяциях. Однако действие этих ин-
гибиторов может нарушать развитие растений и
затруднять трактовку результатов. Таким обра-
зом, исследования, выполненные на природных
(не клоновых) популяциях, в которых всегда име-
ется генетический полиморфизм, не могут ис-
ключить его определяющего влияния на любые
фенотипические признаки.

Эту проблему помогают решить постоянно
расширяющиеся возможности широкомасштаб-
ного анализа геномов, метиломов и транскрипто-
мов. Сегодня они успешно реализуются не только
на арабидопсис, но и на дикорастущих и культур-
ных растениях с использованием разных подхо-
дов (обзор Gahlaut et al., 2020). В исследованиях
на образцах дикорастущих и коллекционных рас-
тений, на сортах и имбредных линиях культурных
растений выявлены ДМУ генома, ассоциирован-
ные с определенным фенотипическим признаком,
а в некоторых случаях – выявлены гены-кандида-
ты, которые локализованы рядом с этими ДМУ и
изменяют свою экспрессию (Ha et al., 2020; Lu
et al., 2020).

ЗАКЛЮЧЕНИЕ
Благодаря использованию разнообразных под-

ходов для изучения роли эпигенетических механиз-
мов в поливариантности развития растений сегодня
экспериментально доказаны следующие положе-
ния: (1) условия среды произрастания, стрессовые
воздействия вызывают изменение эпигенома; часть
возникающих ЭМ адаптивна; (2) эпигенетические
изменения наследуются при сохранении условий,
вызвавших изменения; примерно половина ЭМ
стабильно передается потомкам в соответствие с
законами Менделя; (3) при изменении условий
прежние ЭМ постепенно исчезают, хотя уровень

стабильности разных ЭМ различен; (4) внутриви-
довая морфологическая изменчивость растений
обусловлена не только генетическим полимор-
физмом, но и эпигенетическими различиями
между растениями; (5) многие морфологические
и физиолого-биохимические признаки, отлича-
ющие разные части одного растения – результат
факультативного эпигенетического мозаицизма,
который возникает из-за различий микроусло-
вий, воздействующих на разные части растения.

Эти положения указывают на существование у
растений уникальных особенностей функциони-
рования эпигенетических механизмов. Действи-
тельно, работа ЭР у растений находится под кон-
тролем условий окружающей среды. Воздействие
окружающей среды может быть не специфиче-
ским (за счет снижения уровня доноров метиль-
ных групп) и специфическим, основанном на ак-
тивации экспрессии отдельных генов – ЭР и их
воздействии на определенные гены-мишени. Эти
и другие рассмотренные в обзоре механизмы могут
обусловливать изменение экспрессии определен-
ных групп генов и объяснять адаптивность ЭМ.
Сохранение адаптивных ЭМ у потомков обеспе-
чивается поддерживающими метилтрансферазами
и положительными обратными взаимодействиями
между разными эпигенетическими метками. На ра-
боту уже известных ЭР могут влиять и недавно от-
крытые специфические для растений гены. Про-
дукты этих генов могут либо нарушать, либо акти-
вировать работу ЭР. Нет сомнения, что у растений
будут открыты и новые ЭР, влияющие на динамику
ЭМ, поскольку даже у арабидопсис до сих пор не
известна функция ~30% генов ядерного генома.

Исследований эпигенетических основ внутри-
видовой фенотипической изменчивости стано-
вится все больше, однако даже при “омиксном”
исполнении, требуются дополнительные подтвер-
ждения того, что выявленные ассоциации между
фенотипом и эпиаллелями генов-кандидатов обу-
словлены причинно-следственными связями. Се-
годня разрабатываются новые подходы для таких
подтверждений. Используя специальные системы
для эпигенетического редактирования геномов,
можно с их помощью привлекать белки – ЭР к ге-
нам-кандидатам, и изучать влияние этих моди-
фикаций на фенотип (Gallego-Bartolomé et al.,
2020; Fal et al., 2021; Selma, Orzáez, 2021). Омикс-
ные подходы и биотехнологии направленного
управления эпигенетическими процессами от-
крывают новые перспективы в изучении научных
основ пластичности развития растений и практи-
ческом использовании наследуемых ЭМ.
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Plants have a unique ability to adapt ontogenesis to changing environmental conditions and stress factors.
This ability is based on the existence of two features of epigenetic regulation in plants, which at first glance
seem to be mutually exclusive. On the one hand, plants are capable of partial epigenetic genome reprogram-
ming, which can lead to the adaptation of physiology and metabolism to changed environmental conditions,
as well as to changes in ontogenetic programs. On the other hand, plants can exhibit remarkable stability of
epigenetic modifications, which allows epigenetic modifications to be transmitted to vegetative and sexual
generations. The combination of these inextricably linked epigenetic features not only ensures survival in a
sessile lifestyle, but also underlies a surprisingly wide morphological diversity of plants, which can lead to the
appearance of morphs within one population and the existence of interpopulation morphological differences.
The review discusses the molecular and genetic mechanisms that determine the paradoxical combination of
the properties of stability and lability of epigenetic modifications and may underlie the developmental poly-
variancy. The existing approaches to studying the role of epigenetic regulation in the manifestation of poly-
variant ontogenesis are also considered, their limitations and prospects are discussed.
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