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В последние годы сформировался новый раздел физиологии растений – феномика растений, который
фокусируется на выявлении закономерностей организации и изменения растительных феномов, т.е.
физических и биохимических характеристик, рассматриваемых как совокупность фенотипов расти-
тельного организма. Феномика – постгеномная дисциплина, активно использующая достижения ге-
номной эры и биоинформатики. Она дополняет их стандартизированным и статистически значимым
фактологическим материалом о фенотипах с высокой степенью детализации. Техника получения и
анализа информации о фенотипах в феномике получила название фенотипирование. Широкое распро-
странение получило высокопроизводительное фенотипирование, обеспечивающее цифровой автомати-
зированный анализ больших выборок данных. Наметившийся в последние годы прогресс в высоко-
производительном фенотипировании связан с развитием систем регистрации изображений в различ-
ных областях спектра, подходов культивирования растительных объектов в стандартизированных
условиях, сенсорных технологий, робототехники, а также методов обработки и анализа данных, таких
как компьютерное зрение и машинное обучение (искусственные нейронные сети). Феномные технологии
имеют высокую информативность анализа, превосходя возможности человека, проводя измерения в
гиперспектральном диапазоне, используя X-ray-томографию, сверхточные “термальные” имиджи, а
также ряд других низкоинвазивных и прецизионных подходов. Получаемые с использованием феном-
ных технологий массивы данных регистрируются и обрабатываются автоматически и лишены пробле-
мы субъективной оценки и неадекватной статистической обработки. Предполагается, что фенотипи-
рование может стать методологией, которая позволит создать цифровые модели процессов жизнедея-
тельности и “формирования” продуктивности растений на организменном уровне в связи с
динамикой транскриптомов, протеомов и метаболомов. Феномика помогает исследователям транс-
формировать большое количество информации, получаемой от современных датчиков и сенсоров, в
новые знания с помощью компьютерной обработки данных и моделирования, сокращая расстояние
от фундаментальной науки до практического применения результатов в растениеводстве и селекции.
Фенотипирование активно развивается как в лабораторных и в тепличных условиях, так и на откры-
тых сельскохозяйственных площадках, лесных массивах и в реальных природных фитоценозах. В об-
зоре анализируется текущее состояние феномики растений с фокусом на технические аспекты, в част-
ности, устройство аппаратно-программных комплексов фенотипирования – т.е. феномных плат-
форм, а также на использование нейронных сетей в фенотипировании растительных организмов.

Ключевые слова: растения, феномика растений, высокопроизводительное фенотипирование, фе-
номная платформа, компьютерное зрение, машинное обучение, сверхточные нейронные сети
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ВВЕДЕНИЕ
Фенотипирование, или высокопроизводи-

тельное фенотипирование (high-throughput phe-

notyping), в последние годы демонстрирует зна-
чительный прогресс и имеет большой потенциал
для всех областей фундаментальной и приклад-

Сокращения: RGB-сенсоры – Red, Green, Blue-сенсоры; ERT – Electrical Resistance Tomography; ESMI, EMI – Electromag-
netic Soil Inductance; GPR – Ground Penetrating Radar; PSI – Photon Systems Instruments.
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ной биологии растений. Ее развитие привело к
формированию “феномики растений” – фунда-
ментального раздела физиологии растений, кото-
рый концентрируется на выявлении закономер-
ностей формирования, организации и изменения
растительных феномов (совокупности фенотипов)
во взаимосвязи с влиянием внешних факторов, ха-
рактеристиками генотипа, паттернами экспрес-
сии генов и функционального проявления белков
(рис. 1). Феномика растений, ввиду ее стреми-
тельного развития, часто рассматривается как ре-
волюционное направление не только фундамен-
тальной, но и прикладной биологии, хотя в ее ос-
нове лежат принципы и подходы, заложенные
несколькими столетиями исследований в области
физиологии растений [1–3]. Использование фе-
номных подходов позволяет выявить детерми-
нанты продуктивности, идентифицировать меха-
низмы устойчивости растений к патогенам и
абиотическим стрессорам, произвести планиро-
вание урожая на сельскохозяйственных угодьях
[4–7] (рис. 1). Применение феномных техноло-
гий в агро- и биоценозах позволяет более эффек-
тивно проводить экологический мониторинг и
решать глобальные проблемы в области экологи-
ческой безопасности.

Бурное развитие технологий фенотипирования
главным образом связано с прогрессом в регистра-
ции цифровых изображений и методов оценки фе-
нотипических характеристик с помощью систем
компьютерного зрения и машинного обучения [8–
10] (рис. 2). Большое внимание исследователей-
физиологов направлено на совершенствование и
дальнейшее развитие феномных платформ, сенсо-
ров, робототехники, а также программного обес-
печения на всех этапах фенотипирования.

Цель обзора – анализ информации о текущем
состоянии феномики растений как уже неотъем-

лемого раздела фитофизиологии с фокусом на
ключевые технические аспекты, такие как устрой-
ство и характеристики феномных платформ, а так-
же использовании нейронных сетей для анализа
данных, полученных при фенотипировании расте-
ний. Такой фокус обусловлен тем, что именно тех-
нический прогресс являлся “драйвером” развития
современной феномики, в связи с чем понимание
возможностей и будущего данного научного на-
правления в значительной степени зависит от
развития новых технологий фенотипирования,
усовершенствования феномных платформ и про-
рывов в области искусственного интеллекта.

ФУНДАМЕНТАЛЬНЫЕ ПОНЯТИЯ И 
ОСОБЕННОСТИ РАЗВИТИЯ ФЕНОМИКИ

Феном – совокупность форм проявления орга-
низма. Он слагается из фенотипов – композиций
количественных и качественных признаков жи-
вой системы на определенном этапе онтогенеза и
в конкретных условиях обитания. Феномика изу-
чает и сводит к закономерностям процессы фор-
мирования, изменения и регуляции фенотипиче-
ских проявлений живых систем [11–13]. Она по-
явилась на стыке биологии, физики, инженерии
и компьютерных технологий и использует раз-
личные подходы пассивного и эксперименталь-
ного наблюдения для описания фенотипов в виде
массивов графических, физиологических и биохи-
мических данных. Феномика получила большое
развитие в связи с появлением доступной цифро-
вой фото- и видеосъемки и необходимостью неин-
вазивного измерения большого количества харак-
теристик растений в широкомасштабных скри-
нинговых тестах [14–17]. Применение феномики в
настоящее время все больше определяет успех
молекулярно-генетических и селекционных ра-

Рис. 1. Области использования феномного анализа в фундаментальной и прикладной биологии растений.
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Рис. 2. Применяемые методы и последовательность операций при фенотипировании растений.
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бот, в особенности, на полевых культурах [6]. Не-
которые исследователи полагают, что феномику
растений можно считать физиологией растений,
но в более современной “цифровой” и практиче-
ски ориентированной форме [1].

Строение растительных организмов исключи-
тельно пластично и разнообразно в рамках про-
явления одного и того же генотипа. Оно в боль-
шей степени, чем у животных, зависит от условий
внешней среды. Засуха, дефицит азота и низкая
освещенность оказывают огромное влияние на
количество и размер органов растения, описание
разнообразия проявлений которых невозможно
без современных цифровых методов. В этом от-

ношении феномные подходы практически уни-
кальны, так как впервые создают потенциальную
возможность детально и несубъективно разо-
браться (до уровня выведения закономерностей)
в широчайшем многообразии форм раститель-
ных фенотипов при воздействии на них сложных
комбинаций динамично изменяющихся факто-
ров среды [6, 18] (табл. 1).

Феномика растений использует достижения ге-
номной эры и классической биоинформатики,
дополняя их стандартизированным и статистически
обработанным “количественным” фактологиче-
ским материалом с высокой степенью детализа-
ции. В качестве одной из перспективных ее задач
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рассматривается сведение цифровой информа-
ции о фенотипе к стандартам “гомологического”
сравнения, концептуально схожим с рутинным
сравнением нуклеотидных и белковых последо-
вательностей [19, 20]. Получаемые с использова-
нием феномных технологий массивы данных ре-
гистрируются и обрабатываются автоматически,
поэтому, в отличие от классических методик, они
не имеют проблемы субъективности и низкой
статистической достоверности [21]. Феномные
технологии высокоинформативны, превосходят
возможности человека-оператора, в них вовлечены
гиперспектральный анализ [22, 23], X-ray-томо-
графия [24], термальный имиджинг (thermal imag-
ing) [25] и ряд других низкоинвазивных подходов
(табл. 2). Высокоэффективное фенотипирование
развивается не только в закрытых площадках, но
также и на открытых сельскохозяйственных уго-
дьях, лесных и других природных фитоценозах [4,
26]. Данный раздел так называемой полевой фе-
номики (field phenomics) отличается внедрением
программируемой автономной сельскохозяй-
ственной техники, рельсовых систем, а также
специализированных беспилотных летательных
аппаратов – дронов, мультикоптеров, аэроста-
тов и др. [3, 27, 28].

Возникновение и становление феномики рас-
тений напрямую связано с прогрессом в реги-
страции цифровых изображений и развитием
компьютерной и системной биологии. Доступ-
ность получения, анализа, хранения и обработки
цифровых RGB-изображений легла в основу со-
здания первых феномных платформ – программно-

аппаратных комплексов, адаптированных под кон-
кретные экспериментальные нужды [29] (табл. 3).
Выход за пределы RGB-диапазона, т.е. видимой
части спектра электромагнитного излучения, в
последние годы дополнительно расширил воз-
можности фенотипирования [23, 30].

Сейчас прогресс в области фенотипирования
связан с внедрением стационарных систем, когда
растения и камеры обездвижены либо передвига-
ется только регистрирующая аппаратура. Стаци-
онарные системы приходят на смену классиче-
ским конвейерным, в которых растения пере-
двигаются по бегущей ленте или роликам.
Стационарные системы позволяют минимизи-
ровать механическое воздействие сотрясения рас-
тений при перемещении, что критически важно для
стандартизации измерений. Параллельно проис-
ходит усовершенствование программного обес-
печения для управления феномными комплексами
и анализа данных [4, 30, 31]. Активно идет техно-
логическая революция, выражающаяся во внед-
рении методов машинного обучения и искус-
ственных нейронных сетей, позволяющая перейти
на качественно новый уровень анализа изображе-
ний. Внедрение искусственных нейронных сетей
значительно расширяет биоинформационные
возможности феномики как раздела фундамен-
тальной биологии, поскольку обеспечивает пласт
новых данных о механизмах функционирования
организма (в особенности процессов формирова-
ния его органов), количественных и качествен-
ных показателей фенотипа в связи с набором

Таблица 1. Примеры феномного анализа в физиологии растений

Объект Параметры Функции

Лист (побег) Морфология, флуоресценция
хлорофиллов

Установление механизмов ответов на засуху и засо-
ление; визуализация внедрения патогена; тестиро-
вание взаимосвязи между увеличением площади 
листа и накоплением биомассы [38, 45, 92, 93]

Корень Морфология Тестирование изменений морфологии в ответ на 
фитогормоны; анализ развития корневой системы 
[47, 94, 95]

Семена Морфология, всхожесть Поиск корреляции между локусами количествен-
ных признаков и морфологическими особенно-
стями семян и проростков; оценка качества семян 
[10, 49]

Цветки Количество побегов, колосьев
и зерен в колосе, количество цвет-
ков в соцветии

Поиск корреляции между параметрами соцветия и 
урожайностью; предсказание урожайности [96, 97]

Целое растение Физиологическое состояние,
урожайность

Модели оценки физиологического состояния и 
водообмена [98, 99]

Клетки водорослей Скорость и частота биения
жгутиков

Выявление закономерностей работы ресничек и 
жгутиков [100]
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Таблица 3. Характеристики основных программно-аппаратных платформ, применяемых для фенотипирования
растений (феномных платформ)

Платформа Тип/Сенсоры Объекты Характеристика

LemnaTec (Аахен, Германия)

Lab Scanalyzer Компактная модульная 
лабораторная система; 
МБС/FL, HS, NIR, TH, 
VIS

Небольшие расте-
ния, семена, плоды, 
водоросли

Три размерных конфигурации: 600 × 600× 
× 1128.5 мм, 600 × 600 × 1750 мм, 2059 ×
× 660 × 1290 мм. Ручная инсталляция рас-
тений; ПО для мониторинга скорости 
роста, биомассы, изменение архитектуры 
растения

Scanalyzer HTS Модульная лабораторная 
система средних разме-
ров; МБС/FL, HS, LS, 
NIR, TH, VIS

Лист растения, 
грибы, нематоды, 
личинки

Инсталляция широкого спектра культива-
ционных сосудов. Возможность исследова-
ния светового цикла, движения объектов, 
и анализа живых клеток с использованием 
ПО LemnaLauncher

Phenocenter Лабораторная конвейер-
ная система с роботизи-
рованным 
манипулятором; ПР/FL, 
LS, NIR, VIS

Небольшие растения Оборудуется боксами для фотосъемки,
до 6 сенсоров в боксе. Основная задача – 
получение максимального полных и точ-
ных данных о феноме растения

Germination 
Scanalyzer

Модульная лабораторная 
система малых или сред-
них размеров, МБС/LS, 
VIS

Семена растений Оценивает размер, форму, окраску семян, 
длину корня и гипокотиля проростка, 
количество проросших семян, скорость 
прорастания, гомогенность, наличие 
болезней, посторонних объектов

Scanalyzer FIELD Крупномасштабная поле-
вая система, МБС/FL, 
HS, LS, NIR, TH, VIS

Злаковые и кормо-
вые культуры, попу-
ляции растений

Рельсовая П-образная система шириной 
до 15 м либо стойка с мостом на монорель-
совой платформе для автоматического 
сбора данных о росте, морфологии и 
физиологическом состоянии растений в 
полевых условиях. Сенсоры смонтированы 
на роботизированной руке-манипуляторе, 
удерживающей и подносящей к исследуе-
мым растениям сенсорную “головку”.

Photon Systems Instruments (Драсов, Чехия)

PlantScreen™ 
Modular Systems

Лабораторная конвейер-
ная система средних раз-
меров; ПР/FL, HS, LS, 
NIR, TH, VIS

Травянистые
растения

Флагман линейки платформ PSI. Произво-
дится контроль характеристик роста и раз-
вития растений, реакций на биотические и 
абиотические стрессоры. Имеет макси-
мальное количество сенсоров среди всех 
систем PSI. В состав платформы также 
входят установки для взвешивания и 
полива.

PlantScreen™ 
Robotic XYZ
Systems

Лабораторная система 
средних размеров; 
МБС/FL, HS, TH, VLS

Небольшие растения Содержит все типы доступных сенсоров и 
камер, способна к высокоточному переме-
щению в 3D-режиме в пределах объемной 
площадки размерами 4.5 × 4.5 × 4 м. Поз-
воляет производить детальное изучение 
растений на площадке, находящихся в 
любых емкостях и имеющих любые гео-
метрические параметры.
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PlantScreen™ 
Compact Systems

Компактная лаборатор-
ная конвейерная система; 
ПР/FL, HS, LS, NIR, TH, 
VIS

Небольшие растения Могут быть инсталлированы все виды 
лабораторных сенсоров. Растения культи-
вируются в индивидуальных сосудах либо 
сгруппированы по лоткам в многоячееч-
ных платах. Доступно управление услови-
ями среды: интенсивностью и 
спектральным составом света, температу-
рой, влажностью

PlantScreen™ Self 
Contained Systems

Компактная роботизиро-
ванная система для теп-
лиц; ПР/FL, HS, TH, VIS

Растения длиной
до 50 см

Могут быть инсталлированы все виды 
лабораторных сенсоров. Автономный 
автоматизированный комплекс для изуче-
ния одиночных растений высотой до 50 см 
в почве или in vitro. Вегетационный сосуд 
вручную помещается в свето-изолирован-
ный бокс с полностью контролируемыми 
условиями, где проводится автоматиче-
ский сбор и анализ данных через заданные 
интервалы времени

PlantScreen™ 
Field

Полевая система; 
МБС/FL, HS, TH, VIS

Злаковые и кормо-
вые культуры

Могут быть инсталлированы все виды 
полевых сенсоров. Система схожа с Lem-
naTec Scanalyzer FIELD

Phenospex (Маастрихт, Нидерланды)

PlantEye F500 Мультиспектральный 
3D-сканер/VIS, NIR, LS

Небольшие растения 3D-моделирование и получение спек-
тральных изображений, автоматическая 
оценка морфологических параметров 
(высота растения, площадь листовой 
поверхности, биомасса, глубина проник-
новения света и др.), визуализация полу-
ченной информации в виде трехмерного 
облака точек

Phenospex
FieldScan

Крупномасштабная
полевая система; 
МБС/VIS, NIR, LS,
FL, TH

Злаковые и кормо-
вые культуры

Максимальный спектр полевых камер и 
сенсоров. Пропускная способность до 5000 
растений в час. Ширина сканирования до 
50 м, длина до 500 м, скорость движения до 
15 м/мин, скорость сканирования 3 м/мин. 
Имеется возможность использования 
нескольких сканеров параллельно. Снаб-
жена системой мониторинга и анализа 
метеоданных

CropDesign (Гент, Бельгия)

TraitMill Смарт-теплица/VIS, 
NIR, LS

Злаковые культуры Глубокое высокопроизводительное фено-
типирование различных видов растений. 
Используются наиболее современные тех-
нологии автоматического сбора данных, 
статистической обработки, биоинформа-
тики

Платформа Тип/Сенсоры Объекты Характеристика

Таблица 3.   Продолжение
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Примечание. ПО – программное обеспечение; ПР – передвижение растений (растения двигаются к неподвижному сенсо-
ру/системе регистрации при помощи конвейерного или роботизированного манипулятора); МБС – мобильный блок сенсо-
ров (растения неподвижны, передвигается блок с сенсорами/системами регистрации); FL (Fluorescent) – флуоресцентный
датчик; HS (Hyperspectral) – датчик широкого диапазона электромагнитного излучения (~400–2700 нм) с количеством спек-
тральных каналов ≥ 100 с разрешением 2–4 нм; LS (Laser scanner) – лазерный сканер для получения 3D-изображения; NIR
(Near infra-red) – датчик света в ближней инфракрасной области спектра; TH (Thermal) – датчик излучения с длиной волны
9–14 нм; VIS (Visible light sensor) – датчик видимого света.

Optimalog (Тур, Франция)

Phenopsis Лабораторная система 
средних размеров/VIS, 
NIR

Небольшие расте-
ния, арабидопсис

Комплекс обеспечивает культивирование 
растений арабидопсиса в контролируемых 
условиях, автоматический полив и взве-
шивание до 500 опытных образцов в инди-
видуальных горшках, получение
VIS-/NIR-изображений, их хранение и 
анализ; компоненты системы управля-
ются пакетом Optima PLC через интернет

SMO и VIB (Экло, Гент, Бельгия)

WIWAM XY Лабораторная система 
малых размеров/VIS, 
NIR, HS

Небольшие расте-
ния, арабидопсис

Модульная высокоточная система, уста-
навливаемая в ростовой камере. Точность 
полива достигает ±0.1 мл. Данные в систе-
мах WIWAM представляются в виде баз 
данных SQL, а все процессы управляются 
программным пакетом PIPPA

WIWAM Line Лабораторная система 
средних размеров/VIS, 
NIR, HS

Небольшие растения Позиционирование горшков, базовый 
робот-портал и станция для полива и взве-
шивания экспериментальных образцов. 
Изображения получают с расположенного 
в портале сбоку неинвазивного сенсора 
под различными углами

WIWAM Conveyor Тепличная конвейерная 
система/VIS, NIR, HS

Крупные растения, 
злаковые культуры

В комплекс входят транспортная система, 
объединяющая растения с несколькими стан-
циями взвешивания/полива, и феномные 
боксы, несущие ряд неинвазивных сенсоров

PHENOSCOPE (Хеерлен, Нидерланды)

PlantEye F500 Мультиспектральный 
3D-сканер/VIS, NIR, LS

Небольшие растения Возможность получения мультиспектраль-
ных изображений, оценки площади 
листьев и угла их наклона, автоматиче-
ского расчета вегетационных индексов

FieldScan Мультиспектральный 
3D-сканер; полевая 
система; МБС/VIS, NIR, 
LS

Крупные растения Мультиспектральный сканер на подвижной 
П-образной раме позволяет фенотипировать 
десятки тысяч растений. ПО HortControl 
выполняет анализ и визуализацию измеряе-
мых показателей, предоставляет доступ к дан-
ным по протоколам удаленного доступа

MobileDevice Лабораторная система 
малого размера; 
МБС/VIS, NIR, LS

Небольшие растения Одинарный или сдвоенный мультиспек-
тральный 3D-сканер, передвигающийся 
вдоль балки в ростовой камере

DroughtSpotter Гравиметрическая 
система

Небольшие растения Оценка потери воды при транспирации; соче-
тание прецизионных весов и системы полива

FieldScale Полевая гравиметриче-
ская система

Небольшие растения Система представляет собой полевую
реализацию концепции DroughtSpotter

Платформа Тип/Сенсоры Объекты Характеристика

Таблица 3. Окончание
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биомассы и приобретением стрессоустойчивости
[32, 33].

ОБЪЕКТЫ И ПРЕДМЕТЫ ИССЛЕДОВАНИЯ 
В ФЕНОМИКЕ РАСТЕНИЙ

Фенотипирование растений – это процедура
оценки фенотипа растения по его размерам, форме,
физиолого-биохимическим характеристикам в
конкретных условиях внешней среды и активно-
сти генома [34, 35]. Фенотипирование возможно
на всех уровнях организации организма: субкле-
точном, клеточном, тканевом, организменном и
фито(агро)ценотическом. Современные методы
фенотипирования обладают высокой производи-
тельностью, позволяют получать данные в режиме
реального времени и анализировать информацию
о целом спектре физиологических параметров
(табл. 1). Эти методы дают возможность детально
исследовать процессы роста, развития и размноже-
ния растений, фотосинтеза, дыхания, водообмена и
минерального питания, механизмов регуляции
продуктивности и стрессоустойчивости [1, 36, 37].

Феномика – это относительно молодая об-
ласть знаний, поэтому круг используемых ею
объектов и приложений пока ограничен, но быст-
ро увеличивается. В настоящее время феномные
исследования в большей степени сфокусированы
на регистрации морфометрических и физиологи-
ческих характеристик надземных частей расте-
ний, таких как листья, стебли, плоды, реже –
цветки [38–40] (рис. 2). Слабее развиты платфор-
мы для анализа архитектоники корневой системы,
хотя и в этом направлении в последние 8–10 лет
очевиден огромный прогресс [41–43]. Основными
объектами фенотипирования являются модель-
ные и сельскохозяйственные виды высших расте-
ний, а также некоторые виды водорослей. Наи-
большее количество платформ разработано для
Arabidopsis thaliana L. Heynh (арабидопсиса) –
важнейшего модельного объекта, своего рода
“растительной дрозофилы”. Имеются платфор-
мы для более чем 20 видов злаковых, бобовых и
овощных культур, а также для около 10 видов дре-
весных растений. Среди последних фокус делается
на тополь, яблоню и виноград. Небольшое коли-
чество платформ также развито для декоративных
травянистых растений.

Фенотипирование побегов в основном на-
правлено на получение информации о физиче-
ских размерах, геометрии и движении листьев и
других надземных органов растения, а также о та-
ких функциях, как фотосинтез, дыхание и транс-
пирация [1] (табл. 1). Полученные в последние
годы с помощью феномного анализа имиджей
флуоресценции хлорофилла, позволили построить
фундаментальные модели “поведения” хлоро-
пластов в связи с их фотохимической активно-
стью [36, 44], выявить молекулярные механизмы

воздействия на фотосинтетические процессы
абиотических стрессоров и патогенов [45]. На ос-
нове фенотипирования количественных измене-
ний площади листьев удалось создать модель
формирования и развития розетки арабидопсиса,
выявить центральные генетические механизмы,
вовлеченные в этот процесс, установить взаимо-
связь между увеличением площади листа, фото-
синтетическими показателями и накоплением
биомассы [38, 46].

Фенотипирование корневой системы позво-
ляет производить мониторинг как макроскопиче-
ских (размеры, архитектоника, ветвление), так и
микроскопических характеристик (строение три-
хобластов, тканей, стели). Глобальные взаимо-
связи между этими параметрами, раскрытые при
помощи современного фенотипирования, оказа-
лись намного сложнее, чем ранее ожидалось [6].
3D-моделирование архитектоники корня в по-
следние годы успешно комбинируется (с целью
обнаружения корреляций) с анализом генов, ко-
дирующих рецепторные и другие системы, обеспе-
чивающие быстрые ростовые реакции корня [47].
Также немаловажно отметить, что появились фе-
номные комплексы для исследования роста и раз-
вития корневых систем в полевых условиях, на-
пример, платформа DIRT (от англ.: Digital Imaging
of Root Traits), революционно расширившая в по-
следние годы представления о развитии корневой
системы в поле [48].

Разработан ряд методов анализа изображений
семян для оценки их качества [49]. Системы фе-
нотипирования позволяют автоматически оце-
нивать форму, размеры и другие морфологиче-
ские показатели различных типов семян, что вы-
явило ряд совершенно новых закономерностей
их формирования [50]. Среди феномных исследо-
ваний семян также одним из активно развиваю-
щихся направлений является анализ генетиче-
ских детерминант естественной изменчивости их
всхожести и устойчивости к патогенам и к абио-
тическим стрессорам [49]. Для фенотипирования
плодов развиты многочисленные методы автома-
тизированного анализа изображений, полученных
с помощью таких сенсоров, как лидары (LIDAR,
от англ.: Light Detection and Ranging). Например,
феномная реконструкция виноградных гроздей
на основе данных лидаров, позволила впервые со-
здать 3D-модель гроздей с точностью до 0.025 мм,
что имеет фундаментальное значение для иссле-
дований в области физиологии винограда [51].

ПЛАТФОРМЫ ФЕНОТИПИРОВАНИЯ 
РАСТЕНИЙ

Для автоматизации фенотипирования разра-
ботан широкий спектр автоматизированных “фе-
номных платформ” – аппаратно-программных
комплексов, обеспечивающих стандартизацию
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условий, инсталляцию растений, регистрацию
изображений и информации от сенсоров, а также их
обработку в режиме онлайн [9, 52–54]. Феномные
платформы могут включать боксы для культиви-
рования растений, измерительное оборудование,
системы калибровки и перемещения растений,
камер и сенсоров, системы автоматического взве-
шивания, полива, освещения, поддержания мик-
роклимата, датчики контроля работоспособности
и прохождения циклов, системы компьютерного
управления процессами, хранения и обработки
информации, а также серверы и программное
обеспечение для более глубокого анализа изобра-
жений, базирующееся на системах машинного
зрения и обучения. Количество регистрируемых
и анализируемых параметров зависит от насы-
щенности феномных платформ регистрирующими
устройствами – RGB-, гиперспектральными и
тепловыми/термальными камерами, флуоримет-
рами, 3D-сканерами, лидарами, X-RAY-, магнит-
но-резонансными, позитронно-эмиссионными
томографами и др. [52] (табл. 3). Имеются как уз-
коспециализированные платформы, например,
DIRT или SmartGrain, так и более широкопро-
фильные (линейки LemnaTec или PSI).

Основной принцип работы феномных плат-
форм – сбор данных, характеризующих морфоло-
гические и физиологические параметры фенотипа,
их обработка и визуализация. В большинстве слу-
чаев растения выращиваются с использованием
элементов платформ: теплиц, стендов, конвейе-
ров с вегетационными сосудами или автоматизи-
рованных стеллажей в полностью контролируе-
мых условиях. С заданной периодичностью рас-
тения передвигаются в боксы с датчиками
(конвейерный тип платформ) либо роботизиро-
ванная система выносит датчики к остающимся
неподвижными растениям (стационарный тип
платформ).

Для платформ корневой феномики использу-
ются затемненные системы вертикальной гидро-
поники, плоские и цилиндрические сосуды с
почвенными субстратами, гелевые вертикальные
системы с различной степенью автоматизации и
типами съемки [55]. Для построения структуры
поверхности почвы с выращиваемыми растениями
используется электротомография (ERT, от англ.:
Electrical Resistance Tomography,) онлайн [52–54];
для неинвазивного картирования внутрипочвен-
ной проводимости и построения картины рас-
пространения корней применяется техника элек-
тромагнитной индукции почвы (ESMI, EMI, от
англ.: Electromagnetic Soil Inductance), с помощью
почвенных радаров (GPR, от англ.: Ground Pene-
trating Radar) осуществляется картирование внут-
рипочвенных структур на основе рефракции и
рассеивания импульсов высокочастотных радио-
волн [55].

Наиболее популярными феномными плат-
формами являются LemnaTec (Германия), Photon
Systems Instruments (Чехия), Qubit Phenomics (Кана-
да), Phenomix (Франция), Phenospex (Австралия),
Delta-T Devices Ltd. (Великобритания), Heinz
Walz (Германия), WPS (Голландия), CropDesign
(BASF, отделение в Бельгии), WIWAM (Бельгия),
Rothamsted Research (Великобритания) и VBCF
(Австрия). На их долю приходится почти 100%
феномного оборудования. Программное обеспе-
чение для фенотипирования весьма разнообраз-
но и постоянно адаптируется под новые задачи.
Обзор программных продуктов и решений для
феномики приводится порталом Plant Image
Analysis (www.plant-image-analysis.org). Коммер-
ческие феномные системы часто имеют закрытые
коды, однако значительное количество программ
уже являются бесплатными и имеют открытые
исходные данные. Активно ведутся разработки
систем машинного обучения (искусственных
нейронных сетей) для приложений в области фе-
номики, что кардинально повышает возможно-
сти феномных систем [9]. Прогнозируется, что
искусственные нейронные сети вытеснят класси-
ческие системы анализа изображений.

Ниже приводится информация о крупнейших
феномных платформах. В значительной степени
данные платформы, разрабатываемые крупными
исследовательскими центрами и инновационны-
ми компаниями, инкорпорируются более мелки-
ми производителями для создания спектра более
узкоспециализированных систем. Детальные све-
дения о технических характеристиках платформ
приводятся на сайтах компаний и исследователь-
ских центров.

Платформы LemnaTec. Компания LemnaTec
(г. Ахен, Германия) является старейшим и круп-
нейшим производителем и разработчиком инно-
вационных феномных платформ для фенотипиро-
вания растений (www.lemnatec.com). Компания
активно сотрудничает с университетами Герма-
нии и других стран, что позволяет поддерживать
исключительно высокий уровень разрабатывае-
мых и внедряемых технологий. LemnaTec имеет
широкую гамму платформ для закрытых лабора-
торных помещений, теплиц, открытых опытных
площадок и полевых условий, а также ведет раз-
работку аэроплатформ. Детальная информация
по платформам LemnaTec приведена в таблице 3.
В последние годы, благодаря использованию фе-
номных платформ LemnaTec, раскрыт ряд важ-
нейших закономерностей функционирования
растительных систем. Например, работы на базе
платформы LemnaTec Lab Scanalyzer позволили
выявить гены, ответственные за контроль толщи-
ны листа и приобретение листовой пластинкой
различных морфологических форм у томатов
[56]. С ее помощью также была разработана стра-
тегия регистрации повреждения листьев сахар-
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ной свеклы и сои под действием гербицидов [57].
С использованием миниплатформы LemnaTec
3D-Scanalyzer установлена роль N-терминальной
части белков DELLA в гиббереллин-зависимом
поддержании покоя семян пшеницы [58]. С ис-
пользованием платформы LemnaTec Phenocenter
обнаружена уникальная система поддержания
водного статуса у злаков [35] и создана техноло-
гия оценки эффективности фотосинтеза для ос-
новных групп высших растений [59]. Системы на
базе LemnaTec Scanalyzer FIELD, внедренные в
полевую феномику, дали возможность впервые
описать фенотипические проявления для боль-
шого числа генов и связать их активность с кон-
кретными физиологическими процессами, такими
как фотосинтез, дыхание, стрессоустойчивость и
контроль архитектоники побегов [60].

Платформы Photon Systems Instruments (PSI).
Данные платформы разрабатываются и произво-
дятся в г. Драсов (Чехия). Крупнейший Северо-
американский разработчик и продавец феном-
ных систем Qubit Phenomics (Канада) является
отделом PSI. Отличительной чертой PSI является
собственное производство камер и сенсоров. Ка-
меры PSI FluorCam используют систему ампли-
тудно-импульсной модуляции светового потока
(PAM), совмещенную с высокочувствительными
CCD-камерами и позволяющую измерять пара-
метры флуоресценции хлорофилла (Fv/Fm, Y(II) и др.)
в виде 2D-имиджа высокого разрешения. Ориги-
нальные разработки PSI включают также флуори-
метры, RGB- и “флуоресцентные” камеры,
LED-осветители, источники импульсного осве-
щения, сенсоры и датчики физических парамет-
ров среды, конвейеры, рефрактометры, роботи-
зированные манипуляторы, фотобиореакторы,
инкубаторы для водорослей. На сегодняшний
день PSI имеет широчайшую гамму феномных
платформ различного уровня, созданных в основ-
ном на базе собственных разработок. PSI также
представляет мобильные платформы в виде авто-
номных тракторов и беспилотных аэрофеномных
комплексов и уникальные контейнерные системы,
располагающиеся на любой открытой площадке
(в морских контейнерах). Платформы PSI фор-
мируются по модульному принципу для нужд
конкретного исследования.

С использованием PSI-платформ и сенсоров
уже в течение двух десятилетий проводятся ис-
следования в различных направлениях физиоло-
гии, биотехнологии и агрохимии. Среди работ
физиологической направленности можно отме-
тить, выявление механизмов, лежащих в основе
контроля структурной организации тилакоидной
мембраны под действием света различной интен-
сивности, демонстрацию роли движения листьев
в фотохимических реакциях на фоне различной
обеспеченности водой, установление природы
зависимых от температуры и от влажности изме-

нений в фотохимических реакциях фотосинтеза у
Nostoc commun [61]. Недавно Mishra с соавт. [62] с
использованием оборудования PSI показали, что
флуоресценция хлорофилла а может являться по-
казателем дефицита воды в листьях высших рас-
тений. На базе платформ PSI Kamarainen с соавт.
[63] продемонстрировали, что пиридин-нуклео-
тид-трансгидрогеназа PntAB необходима для оп-
тимального роста и фотосинтеза при низкой
освещенности у Synechocystis sp. Ferroni с соавт.
[64] охарактеризовали структурно-функциональ-
ную организацию тилакоидной мембраны плауна
Selaginella martensii, продемонстрировав, что при
переходе от низкой степени освещенности к вы-
сокой архитектура тилакоидов изменяется от
псевдоламинарной до преимущественно граналь-
ной, при этом соотношения ФС II/ФС I изменя-
ется в сторону ФС I. Важным примером работ с
использованием платформы PSI PlantScreen™
Modular Systems также является раскрытие ком-
плекса молекулярных механизмов, обеспечиваю-
щих устойчивость Pisum sativum L. к холоду [65].

Среди работ биотехнологической направлен-
ности можно отметить разработку методов полу-
чения и оптимизации роста фотосинтезирующей
суспензионной культуры клеток Arabidopsis thaliana,
установление закономерностей влияния плотности
культуры Synechocystis sp. PCC 6803 на продукцию
биомассы и эффективность использования света
в фотобиореакторах [66], а также выявление ме-
ханизмов акклиматизации Chromera velia к свето-
вом стрессу на уровне реорганизации мембран
при культивировании в фотобиореакторах [67].

Phenospex – феномные платформы и одно-
именная компания из Нидерландов (с 2011 г.),
производящая аппаратуру и программное обес-
печение для регистрации и анализа изображений
растений в автоматическом режиме (табл. 3).
Особенностью Phenospex является активное ис-
пользование 3D-сканеров и автоматизированных
полевых платформ.

CropDesign – биотехнологическая компания,
основанная в 1998 г. на базе Гентского универси-
тета и приобретенная концерном BASF в 2006 г.
Производит платформы TraitMill, специализиру-
ющиеся на анализе трансгенных растений риса и
отличающиеся широким спектром камер и сен-
соров, передовыми технологиями обработки ин-
формации (табл. 3).

Phenopsis – феномная платформа компании
Optimalog (Тур, Франция), разрабатываемая при
содействии Национального института сельскохо-
зяйственных исследований Франции. Комплекс
включает оборудование для выращивания расте-
ний арабидопсиса в контролируемых условиях,
автоматического полива и взвешивания до 500
растений, системы регистрации VIS/NIR-ими-
джей, программное обеспечение для хранения и
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анализа изображений (табл. 3). Компоненты си-
стемы управляются пакетом Optima PLC через ин-
тернет. Данные публикуются на сайте http://bio-
web.supagro.inra.fr/phenopsis/.

WIWAM – феномные системы компании SMO
(Экло, Бельгия). Системы обладают способностью
поддержания физико-химических условий (тем-
пература, влажность, освещенность), полива и ав-
томатического имиджинга. Данные представля-
ются в виде баз данных SQL, а все процессы управ-
ляются программным пакетом PIPPA. WIWAM XY –
небольшой модульный комплекс, состоящий из
станции позиционирования, роботизированной
руки и станции для взвешивания, полива и ими-
джинга (табл. 3). Недавно с помощью WIWAM XY
Skiryczс с соавт. [68] показали, что снижение росто-
вой активности может обеспечить стратегию повы-
шения производительности биомассы растений
при стрессе, а Clauw с соавт. [69] выявили законо-
мерности ответов шести экотипов арабидопсиса
на т.н. “мягкую” засуху.

PHENOSCOPE – феномная система Нацио-
нального института сельскохозяйственных ис-
следований Франции, представляющая платформу
для мониторинга сотен индивидуальных горшков
с небольшими растениями [70]. Имеет автомати-
ческий полив и взвешивание в соответствии с
пользовательским сценарием. Станции ими-
джинга работают в VIS- и IR-диапазонах (табл. 3).

СИСТЕМЫ КОМПЬЮТЕРНОГО ЗРЕНИЯ
И МАШИННОГО ОБУЧЕНИЯ

И ИХ ИСПОЛЬЗОВАНИЕ
В ФЕНОМИКЕ РАСТЕНИЙ

Среди аналитических подходов в феномике
особое место занимают методы компьютерного
зрения и машинного обучения. Компьютерное
зрение – технология, с помощью которой ком-
пьютеры/машины могут обнаруживать, отслежи-
вать, классифицировать и автоматически иденти-
фицировать объекты, извлекая данные из изобра-
жений и анализируя полученную информацию
[10]. Цель технологий компьютерного зрения –
принятие решений о реальных физических объ-
ектах и сценах, основываясь на воспринимаемых
изображениях. Для этого разрабатываются и ис-
пользуются библиотеки паттернов и специальные
алгоритмы распознавания конкретных объектов.
Стандартная обработка при помощи подходов
компьютерного зрения позволяет убрать фон,
очертить границы объекта (листья, побеги, стеб-
ли и т.п.), устранить шумы и выполнить другие
подготовительные процедуры, предшествующие
глубокому анализу с использованием, например,
технологии машинного обучения [71].

Современные методы анализа изображений
направлены на то, чтобы не только получать на-

прямую из снимков полезную информацию, но и
тренировать распознающие алгоритмы, делать
анализ в процессе сбора данных и “фундамен-
тально понимать” то, из чего состоит конкретное
изображение [53]. В этом отношении прорывны-
ми характеристиками обладает так называемое
машинное обучение. Машинное обучение – об-
ласть информатики, которая фокусируется на со-
здании и использовании алгоритмов, позволяю-
щих обучаться на основе собственного “опыта”, а
также на примерах и аналогиях. Машинное обу-
чение является комплексным подходом к анализу
данных и использует теорию вероятности, стати-
стику, теории принятия решений, визуализации
и оптимизации. Возможность обучения создает
условия для автоматического повышения точности
расчетов с течением времени на основе предыду-
щих результатов. Машинное обучение активно
используется для решения таких задач, в которых
структура данных и закономерности их взаимо-
связей заранее не известны.

В машинном обучении применяются алгоритмы,
которые способны дать информацию о зависимо-
стях между получаемыми данными без написания
специфического кода под каждую задачу. При об-
работке цифровой и графической информации
методы машинного обучения обладают намного
более высокой эффективностью и рядом других
очевидных преимуществ по сравнению с тради-
ционными подходами. Текущий прогресс в ма-
шинном обучении привел к созданию масштаби-
руемых, надежных и гибких программных ин-
струментов (R-пакетов, наборов инструментов
Matlab и программных пакетов, таких как Theano,
Caffe для архетипических алгоритмов) [72, 73].
Одним из методов машинного обучения являются
нейронные сети и их более узкое направление –
сверточные сети, используемые для высокоточ-
ного анализа изображений [74]. Методы машин-
ного обучения применяются для решения про-
блем, которые ранее считались затруднительны-
ми для моделирования [75]. Можно отметить
такие известные примеры, как создание систем
распознавания лиц, обработки речи (Google, Ap-
ple Siri), распознавания языков (IBM Watson), по-
требительских прогнозов (Netflix). В биологии
методы машинного обучения применяют для ан-
нотации геномов [76], в разработке лекарствен-
ных средств, в приложениях клеточной биологии
[77], в гистологии и медицине при идентифика-
ции тканей [78, 79].

Одним из основных преимуществ использова-
ния подходов машинного обучения для феномики
растений является возможность одновременного
изучения комбинации многочисленных парамет-
ров и/или факторов вместо того, чтобы анализи-
ровать каждый из них отдельно. Высокая раз-
мерность изображений отдельных растений в
сочетании с их огромным количеством вызывают
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практически непреодолимые трудности для их
анализа. Алгоритмы классической информатики
не в состоянии анализировать гигантский объем
графических данных, получаемых при фенотипи-
ровании с использованием современных сенсоров
высокого разрешения (RGB, NIR, HySpec и др.), не
рассматривая в принципе их комбинации. В этой
связи в современной феномике происходит все
более активное внедрение подходов машинного
обучения для анализа изображений [8, 53, 80].
Пока они используются как модули или неболь-
шие программные продукты при определении ви-
дов, сортов и физиологического состояния расте-
ний в ведущих феномных платформах [8, 81].

Наиболее эффективны при цифровой обра-
ботке имиджей растительных систем нейронные
сети с архитектурой Mask R-CNN [82]. Они впер-
вые позволили выделять на фотографиях контуры
(“маски”) перекрывающихся и неполных расти-
тельных объектов. Современные версии нейрон-
ной сети Mask R-CNN способны дополнять гра-
ницы изучаемого объекта при его фрагментарной
видимости с высочайшей точностью. Значитель-
ные успехи достигнуты в использовании машин-
ного обучения при анализе гиперспектральных
изображений для определения степени зрелости
и сортовых различий у томатов, перцев и яблок
[83]. Сверточные нейронные сети успешно при-
менены при выявлении механизмов контроля и
детального описания стадий развития листьев
[84], раскрытии взаимосвязей между генотипом и
фенотипом у целого спектра видов [85], выявле-
нии особенностей повреждения листьев кукурузы
патогенами [86], установлении механизмов моле-
кулярного контроля архитектоники соцветий
[87], построении первой модели целого растения
с использованием алгоритмов сегментации [88],
прогнозировании динамики и интенсивности
хлороза при дефиците железа [89]. Сверточные
нейронные сети применимы и в полевых иссле-
дованиях, в частности, при оценке качества по-
севного материала в селекции широкого спектра
сельскохозяйственных растений [10], выявлении
количественных математических характеристик
процесса цветения хлопка [90].

Большинство работ с использованием ней-
ронных сетей базируется на анализе RGB-изоб-
ражений, однако имеются исследования, анали-
зирующие и более широкий диапазон электромаг-
нитного спектра. Недавно Ludovisi с соавт. [28] на
основе данных тепловизионных (термальных)
изображений беспилотных летательных аппаратов
выявили механизмы первичных реакций черного
тополя (Populus nigra L.) на недостаток влаги. На
базе сверточных сетей Grift с соавт. [91] впервые
разработали технику измерения глубины распро-
странения корней с использованием электрото-
мографии почвенного субстрата.

В целом потенциал использования нейронных
сетей в феномике можно оценить очень позитив-
но. Данный подход в значительной степени со-
здает предпосылки для появления “цифровой”
интегративной феномики и физиологии расте-
ний (plant integrative phenomics and physiology), что
позволит связать клеточные физиологические
механизмы с разнообразием фенотипов, а также
конститутивными и индуцированными генетиче-
скими программами.

ЗАКЛЮЧЕНИЕ
Новая область физиологии растений – фено-

мика растений – регистрирует, накапливает и ма-
тематически анализирует массивы данных о фено-
типе растительного организма. Это направление
претерпевает стремительное развитие, благодаря
чему открываются абсолютно новые возможно-
сти фундаментальных исследований взаимосвязи
между генотипом и фенотипом, что критически
важно для перехода к высокотехнологичному
сельскому и лесному хозяйству. Создан и успешно
развивается целый спектр феномных платформ,
включающих в себя регистрирующие устройства,
по своим характеристикам перекрывающие мак-
симально возможный на сегодняшний день диа-
пазон неинвазивно тестируемых характеристик
фенотипа. Технологический прорыв в феномике
растений привел к ряду важных открытий в обла-
сти фундаментальной биологии и обозначил бу-
дущий прогресс в селекции и сельскохозяйствен-
ной биотехнологии. Следует отметить активное
внедрение в феномику растений инновационных
программных средств, инженерных решений,
сенсорных и роботизированных систем. Несо-
мненно, в ближайшее время еще большее приме-
нение в феномике растений найдет технология
нейронных сетей (машинного обучения), что даст
качественный скачок как в данной области, так и
в биологии растений в целом. Также растет уве-
ренность в том, что это приведет к переходу фи-
зиологии, селекции и биотехнологии растений на
качественно новый уровень. Феномика растений
вследствие внедрения цифровой обработки ин-
формации о разнообразии фенотипических про-
явлений растений потенциально может довести
развитие физиологии растений до скоростей, с
которыми в настоящее время развиваются гено-
мика и молекулярная биология.

Работа выполнена при финансировании Госу-
дарственного комитета по науке и технологиям Бе-
ларуси в рамках Государственной программы “Нау-
коемкие технологии и техника”, а также совмест-
ных проектов с Министерством науки и технологий
Китая (CB02-07), Департамента науки и технологий
провинции Гаундонг (2018YFD0201203) и Между-
народной базы по науке и технологиям провинции
Гуандонг (163-2018-XMZC-0001-05-0049).
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