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Березинско-Предполесского геоботанического округа подзоны грабо-
во-дубово-темнохвойных лесов.  

Работа выполнена при поддержке Белорусского республиканского фонда  
фундаментальных исследований (БРФФИ), договор №Б22М-070. 
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АНАЛИЗ ТРАНСКРИПТОМА КАМБИАЛЬНЫХ ТКАНЕЙ 

КАРЕЛЬСКОЙ БЕРЕЗЫ 

Карельская береза – уникальное растение, которое является або-

ригенным представителем дендрофлоры Республики Беларусь. На 

данный момент больше всего деревьев карельской березы естествен-

ного происхождения находится в нашей стране, что связано с высокой 

сохранность и относительно низкой полнотой древостоев, что поло-

жительно сказывается на появлении узорчатого фенотипа. Данная 

особенность проявляется в виде разрастаний на осевом побеге и круп-

ных скелетных ветвях, преимущественно в местах формирования но-

вых боковых побегов.  

Установлено, что узорчатый фенотип является следствием раз-

растания ксилемы, чему предшествует особый тип формирования па-

ренхимных клеток вместо прозенхимных в процессе ксилогенеза при 
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дифференциации камбия. Сам по себе процесс ксилогенеза и тран-

скриптомные профили камбиальных тканей были изучены для целого 

ряда растений, в большей степени для модельных объектов, таких как 

арабидопсис, тополь и др [1, 2].  

Не смотря на значительный массив накопленных данных полная 

схема ксилогенеза не была установлена, о чем свидетельствуют пуб-

ликации, в которых выявляют новые гены и трансрипционные факто-

ры, изменяющие свою активность в растущих тканях и органах. Для 

растений карельской березы не были проведены исследования по изу-

чения дифференциальной активности генов методами высокопроизво-

дительного секвенирования, при этом имеющиеся публикации затра-

гивают лишь отдельные локусы, что не позволяет оценить общий 

спектр изменчивости и экспрессии участков ДНК.  

Таким образом, целью данного исследования являлся анализ 

транскриптомных профилей карельской березы полученные методом 

высокопроизводительного секвенирования. 

В качестве экспериментального материала были выбраны расте-

ния карельской березы, произрастающие на территории ГЛХУ "Коре-

невская экспериментальная лесная база Института леса НАН Белару-

си" и березы повислой, произрастающих в однотипных лесорасти-

тельных условиях. Суммарную РНК камбиальных тканей получали из 

живых клеток и расшифровывали на геномном секвенатор Ion Torrent 

PGM (Thermo Fisher Scientific, США).  

Исходя из полученных данных были сформированы базы дан-

ных, содержащие одиночные риды в формате FASTQ. Референсный 

геном и файл разметки генома в формате GFF был взят из открытой 

базы данных [3]. Для выравнивания транскриптома использовали 

RNA STAR [4]. Дифференциальную экспрессию генов определяли с 

помощью DESeq2 [5]. 

Среди полученных результатов не было обнаружено дифферен-

циально экспрессируемых генов с высоким уровнем достоверности, 

однако, для ряда генов было выявлено снижение данного значения от-

носительно общего фона. Названия для генов были установлены на 

основании сходства нуклеотидной последовательности с генами базы 

данных NCBI Blast [6]. К данной группе относятся: EXL3, PHI-1-like, 

Calcium-binding protein KRP1-like, pelA, ATHB-8.  

Интересно отметить, что установленная функция гена ATHB-8 

связана с формированием непосредственно ксилемы у растений ара-

бидопсиса. У мутантных растений с нарушением функции гена отме-

чен ранний переходом прокамбия в клетки ксилемы [7].  

В свою очередь ген PHI-1-like может относится к функциональ-
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ным гомологам PHI-1, которые при наличии дифференциальной экс-

прессии, коррелируют с аномальными процессами формирования кле-

ток ксилемы и проявления карликовости у растений риса, а также 

напрямую влияют на качество древесины и динамику роста у расте-

ний эвкалипта [8, 9]. 

Таким образом, для растений карельской березы и березы по-

вислой не были выявлены гены с высоким уровнем различий в актив-

ности генов на достоверно высоком уровне, тем не менее, используе-

мый нами подход позволил вычленить 2 новых гена, для оценки их 

активности в клетках камбия методом РТ-ПЦР и анализа нуклеотид-

ной последовательности.  
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