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Вредители и патогены, в том числе и вирусы, ограничивают биологический потенциал сельскохо-
зяйственных растений, что представляет огромную угрозу продовольственной безопасности. На со-
временном этапе разрабатываются методы защиты растений, основанные на естественном систем-
ном и клеточном фитоиммунитете, где особое место занимает уникальный механизм, описываемый
термином РНК-интерференция (РНКи). Он формирует один из “эшелонов” одновременно эволю-
ционно консервативного и высоко видоспецифичного фитоиммунитета. В обзоре обсуждается роль
малых некодирующих РНК и белков DCL, AGO и RDR, вовлеченных в механизм РНКи, в инфици-
ровании фитопатогенами, вирусами, вредителями и перспективы использования этого феномена
при создании препаратов для защиты растений от болезней и вредителей, в том числе с применени-
ем метода искусственного отключения генов, описываемого как спрей-индуцированный генный
сайленсинг (СИГС, spray induced gene silencing, SIGS).
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ВВЕДЕНИЕ
РНК-интерференция (РНКи) – одно из выда-

ющихся открытий в биологии, документально
подтвержденное в 1998 г. Э. Файром и К. Меллоу
с использованием в качестве объекта исследова-
ний нематоды Caenorhabditis elegans [1]. Механизм
РНКи присутствует практически у всех живых ор-
ганизмов и управляет активностью генов посред-
ством формирования коротких двуцепочечных РНК
(дцРНК) и синтеза специальных рибонуклеаз
(РНКаз), индуцирующих селективную деградацию
целевых РНК (вирусных, информационных, транс-
позонных) и/или ингибирование их трансляции
или репликации. На первом этапе целевые
дцРНК синтезируются РНК-зависимыми РНК

полимеразами (RNA-dependent RNA polymerase,
RdR) из исходной одноцепочечной молекулы РНК
(вирусная или информационная РНК, транскри-
бированная с ДНК и кодирующая тот или иной
целевой белок, или РНК, транскрибированные с
ДНК транспозона и пре-микроРНК, содержащие
специфические “шпилечные” структуры).

Функция RdR в защите растений от вирусов
состоит в образовании репликативной вирусной
дцРНК, которая, взаимодействуя с белками DCL,
индуцирует свою специфическую деградацию [2].
Низкий уровень экспрессии StRdR в растениях
картофеля Solanum tuberosum сопровождался на-
коплением вируса картофеля Y [3]. Точно так же,
в мутантных по гену rdr1 растениях табака Nicotiana
benthamiana многократно повышался титр вирусов
и, соответственно, снижалась вирусоустойчивость
[4], а растения, трансгенные по гену MtRdR1 от
люцерны Medicago truncatula, были устойчивы к
вирусу табачной мозаики [4]. Вместе с тем есть
данные, что подавление экспрессии гена StRdR1
значительно не влияло на устойчивость растений
картофеля S. tuberosum к вирусам Х и Y [5].

Уровень транскриптов гена AtRdR1 был выше в
растениях A. thaliana, предварительно обработан-
ных салициловой кислотой (СК), тогда как ген
AtRdR2 не был чувствителен к ней [4]. Ген StRdR1

Сокращения: РНКи – РНК-интерференция; дцРНК – дву-
цепочечные РНК (double-strand RNA, dsRNA); оцРНК –
одноцепочечные РНК (single-strand RNA, ssRNA); siRNA –
короткие интерферирующие РНК (small interference RNA);
ta-siRNA – влияющие на транскрипцию siRNA (trans-acting
siRNA); ВП-siRNA – вирус-производные (virus-derived)
siRNA; RdDM – РНК-зависимые ДНК-метилазы (RNA-di-
rected DNA metilase,), RISС – RNA-induced silencing com-
plex; RITS – RNA-induced transcriptional silencing complex;
ВТМ – вирус табачной мозаики; YВК – Y вирус картофеля;
ВОМ – вирус огуречной мозаики; ХИГС – хозяин-инду-
цированный генный сайленсинг; СИГС – спрей-индуци-
рованный генный сайленсинг; СПУ – системная приобре-
тенная устойчивость; нт – нуклеотидные остатки.
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S. tuberosum показал высокую чувствительность к
СК [5]. В растениях перца Capsicum annum экс-
прессия гена CaRdR1 стимулировалась под влия-
нием СК, абсцизовой кислоты (АБК), пероксида
водорода (Н2О2) и инфицирования ВТМ, а его
глушение индуцировало в растениях восприим-
чивость к вирусу [6]. Совместная обработка ВТМ
и СК растений томатов Solanum lycopersicum способ-
ствовала накоплению в них транскриптов SlRdR1 и
SlRdR2 [7]. Точно также, обработанные СК транс-
генные растения табака N. benthamiana, накапли-
вающие белок MtRdR1, обладали устойчивостью
к ВТМ [4]. Анализ in silico промоторной части генов
семейства RdR1-6 различных видов растений пока-
зал, что основными их транскрипционными факто-
рами являлись белки MYB44, AS1/AS2 и WRKY1 [8].
Подавление экспрессии NaRdR1, NaRdR2, но не
NaRdR3 повышало восприимчивость растений та-
бака Nicotiana attenuata к грибу F. brachygibbosum [9].

Белок RdR6 вовлечен в систему вирусоустой-
чивости. Так, линии табака, экспрессирующие
ген RdR6, были устойчивы к YВК, а линии риса
Oryza sativa с подавленной экспрессией этого ге-
на, напротив, восприимчивы к вирусам китай-
ской полосатой мозаики пшеницы, карликовости
риса и полосатой хлоротичности риса [10]. В де-
фицитных по СК растениях табака N. benthamiana
NIbV3 NahG, а также двойных мутантах NIbV3
NahG/RdR6i, наблюдался высокий уровень тран-
скриптов генов потивируса шарки сливы, что го-
ворит о важности этой сигнальной молекулы, а
также продукта гена RdR6 в защите растений от ви-
русной инфекции [11]. Обнаружено, что с белком
RdR6 связан механизм замалчивания экспрессии
генов, кодирующих рецепторные Tull-подобные
нуклеотид-связывающие лейцин-богатые белки
(nucleotide binding leucine rich repeat, NB-LRR), а
также ряда PR-белков, срабатывание механизма,
запускаемого патогеном (pathogen-triggered im-
munity, PTI) и/или элиситором иммунитета (effec-
tor-triggered immunity, ETI) посредством генерации
влияющих на транскрипцию siRNA (ta-siRNA,
trans-acting siRNA) и устойчивости к бактериаль-
ной инфекции [12]. Белок RdR6 запускает РНК-
зависимое ДНК-метилирование в транскрибиру-
емых регионах ДНК транспозонов, и приводит к
эпигенетическому замалчиванию целевых генов,
чего RdR2 не может осуществить. Нокаут- мутан-
ты по гену rdr6 S. lycopersicum и A. thaliana были
восприимчивы к бактериям Pseudomonas syringae
и Xanthomonas oryzae, соответственно [13]. Выявлено,
что белок RdR6 накапливается в растениях под вли-
янием эффектора avrRpt2 бактерии P. syringae. С его
участием образуются длинноцепочечные siRNA-1
(bacterial-induced siRNA-1) и ассоциированный с
siRNA естественный антисмысловой транскрипт
(NAT) (natural antisense transcript (NAT)-associated
siRNAs), являющийся одним из ключевых в регу-

ляции устойчивости растений к бактериальной
инфекции.

Далее, длинные дцРНК, синтезированные
RdR, узнаются рибонуклеазами III-го класса, на-
зывающимися Dicer- (у позвоночных животных)
или Dicer-подобные (Dicer-like, DCL) белки (у
растений, грибов и низших беспозвоночных жи-
вотных), и разрезаются на короткие дцРНК (20–
25 нт). DCL белки растений – это многодоменное
семейство РНКаз III класса (RNaseIII), иниции-
рующее процессинг дцРНК [3]. Косвенным под-
тверждением участия белков DCL в иммунитете
растений и общей фитофизиологии может слу-
жить их разнообразие и нежизнеспособность ли-
ний растений, нокаут-мутантных по белку DCL,
в особенности DCL1. Предполагается, что совре-
менное многообразие этой группы белков в рас-
тениях, состоящее из четырех типов белков DCL
(A. thaliana), эволюционировало в связи с необхо-
димостью развития фитозащитных систем от раз-
личных вирусов, патогенов и вредителей [14].

Имеются данные о роли DCL в обеспечении
устойчивости растений к вирусным патогенам,
защите от транспозонов, супрессии амплификации
вирусов/вироидов, регуляции экспрессии соб-
ственных генов, репрессии трансгенов [14], что поз-
воляет использовать их в трансгенозе для придания
растениям устойчивости к вирусам/вироидам. По-
казана дифференциальная последовательная ак-
тивация генов VvDCL1 и VvDCL3 у винограда Vitis
vinifera L. при грибном патогенезе [15]. Если бе-
лок DCL4 запускал локальную РНКи, то для си-
стемного развития защитного ответа необходимо
было сочетание продуктов экспрессии генов и
DCL2, и DCL4 [16]. Вместе с тем, при обработке
СК мутантные по генам Atdcl2, Atdcl3 и Atdcl4 рас-
тения A. thaliana не становились устойчивыми к
вирусу огуречной мозаики (ВОМ) и вирусу табач-
ной мозаики (ВТМ) [17]. Тем не менее, обработка
СК растений томатов S. lycopersicum и последую-
щее их инфицирование ВТМ способствовало на-
коплению белков DCL1 и DCL2 [18]. Подавление
экспрессии NaDCL3, но не NaDCL2/4, усиливало
восприимчивость N. attenuata к грибу Fusarium
brachygibbosum [9]. В противовирусной защите
растений белки DCL4 опосредуют подавление
репликации вирусной РНК [3, 19]. Показано, что
в ходе эволюции механизмов РНКи происходило
усиление сродства к вирусной РНК именно бел-
ков DCL4 в сравнении с другими DCL [19].

Особую роль в РНКи играют белки Argonaute
(AGO), представляющие один из основных катали-
тических компонентов РНК-индуцируемого ком-
плекса выключения генов (RNA-induced silencing
complex, RISC), а также РНК-индуцируемого
транскрипционного сайленсинга (RNA-induced
transcriptional silencing complex, RITS), обеспечивая
протекание, соответственно, пост-транскрипци-
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онного (PTGS, post-transcriptional gene silencing)
и транскрипционного (TGS, transcriptional gene
silencing) замолкания генов [20].

Основная функция белков AGO в растениях –
связывание siRNA и miRNA, генерируемых с уча-
стием DCL белков, а также их использование в
качестве “направляющего” при узнавании и по-
следующем расщеплении РНК генов-мишеней на
транскрипционном, пост-транскрипционном и
трансляционном уровнях. Антивирусные свойства
растительных белков AGO обобщены в обзорной
работе Carbonell и Carrington [21]. Продукты генов
AtAGO1, AtAGO2, и AtAGO7 A. thaliana вовлечены в
вирусоустойчивость [16, 22]. Показано активное
участие белков AGO1 и AGO7 в защите турнепса
Brassica rapa subsp. rapifera от вируса морщинисто-
сти листьев [23]. Белок NbAGO2 в растениях
N. benthamiana – важный компонент, придающий
устойчивость к вирусам кольцевой пятнистости
[24], кустистой карликовости [25] и мозаики тома-
тов [26]. Белки AGO2 A. thaliana были более эффек-
тивны против X вируса картофеля в сравнении с
аналогичным геном из растений N. benthamiana
[27]. Показана важность белка AGO4 в устойчи-
вости растений к ВОМ и PVХ, а мутанты по гену
ago4 оказывались, кроме того, восприимчивыми
к вирусу погремковости табака и вирусу скручива-
ния листьев свеклы [28]. Точно также белок AGO4
оказался важным в формировании защитной систе-
мы у растений N. attenuata к грибу F. brachygibbosum, а
замалчивание его синтеза нарушало работу жас-
монатной сигнальной системы [9]. Обнаружено,
что такое нарушение происходит вследствие от-
ключения синтеза жасмоновой кислоты (ЖК) и
устойчивость растений к грибу восстанавливает-
ся после обработки растений ЖК.

Белки AGO1 позиционируются как “первый
эшелон” защиты, подвергающийся воздействию
вирусных супрессоров, а белки AGO2 как следу-
ющая линия, нарушающая накопление вируса и
находящаяся под совместным контролем белка
AGO1 и miR403 [29]. Функции белка AGO2 могут
быть исполнены белком AGO5 при нарушении
синтеза. Но двойной мутант ago2ago5 проявлял
большую восприимчивость к вирусам по сравне-
нию с мутантами ago2 или ago5 по отдельности
[27]. В инфицированных вирусом курчавости ри-
са растениях O. sativa, помимо транскриптов ге-
нов OsAGO1 и OsAGO3, наблюдалось накопление
транскрипта гена OsAGO18. Предполагается, что
кодируемый данным геном продукт играет важ-
ную роль в вирусоустойчивости и способствует
эффективной экспрессии гена OsAGO1 [30]. Белок
AGO4 – необходимый компонент РНК-связанного
ДНК-метилирования при формировании устойчи-
вости S. lycopersicum к штамму бактерии P. syringae
DC3000 [31].

Выявлена важная роль miR403a в процессе инду-
цированного СК накопления транскриптов гена
NbAGO2 [26]. Показано, что белки AGO2 вместе с
miR393b необходимы для регуляции устойчиво-
сти растений A. thaliana к бактерии P. syringae pv.
tomato, проявляющейся в регуляции синтеза белка
MEMB12, семейства N-этилмалеимид-чувстви-
тельных белков (SNARE), локализованного в ап-
парате Гольджи и ответственного за секрецию в
апопласт патоген-индуцируемых белков, напри-
мер, PR-1 [18].

Самыми главными исполнителями РНКи в
растениях, без которых вся описанная выше за-
щитная система не работает, являются малые не-
кодирующие РНК, которых в растениях содержит-
ся 3 класса: а) 21–22 нт малые интерферирующие
РНК (siRNA, small interfering RNA); б) 20–24 нт
микро РНК (miRNA, micro RNA); в) 24 нт ассо-
циированные с повторами siRNA (rasiRNA, re-
peat-associated siRNA) [32]. Комплементарные цепи
дцРНК, взаимодействующие с RISC или RITS,
названные siRNA и miRNA, являются основными
компонентами, связывающимся с целевой (чуже-
родной или хозяйской) РНК и препятствующими
дальнейшему её функционированию (цепь РНК
разрезается или нарушается процесс трансляции).
При этом, 21–22 нт siRNA участвуют в непосред-
ственной деградации вирусной РНК и некоторых
эндогенных мРНК, важных в защитной системе
против вирусов [33], а 24 нт rasiRNA уникальны
для растений и участвуют в РНК-направленном
метилировании ДНК, что необходимо для под-
держания стабильности генома через глушение
экспрессии транспозонов и повторяющихся по-
следовательностей ДНК [34].

Биогенез многих малых РНК расшифрован и
досконально описан [35], но основное внимание
исследователей при этом, как правило, уделяется
miRNA, накапливающихся в растениях в ответ на
стрессовые факторы среды, включая и биотиче-
ские. Считается, что miRNA является важным
компонентом, вовлеченным в хозяин-индуциро-
ванный генный сайленсинг (ХИГС, host-induced
gene silencing (HIGS)) [36]. Среди них специфиче-
скую роль в растениях при формировании имму-
нитета к патогенам различной этиологии играли
изменения в уровне miR160a, miR396a, miR398b,
miR482, miR1444, miR2118 и miR7695, мишенью
которых были информационные РНК, ответ-
ственные за синтез транскрипционных факторов,
рецепторных белков NB-LRR, белков системы
РНКи, а также ферментов про-/антиоксидант-
ной системы, регулирующих уровень активных
форм кислорода [35]. Растения S. tuberosum, как
гиперэксперссирующие miR160, так и с подав-
ленным ее уровнем, проявляли крайнюю степень
восприимчивости к возбудителю фитофтороза,
что предполагает регуляторную роль этой miRNA
[37]. Выработка miR159 и miR166, а также их экс-
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порт в клетки гриба Verticillium dahliae в растениях
хлопчатника в ответ на инфицирование коррели-
ровали с формированием у растений устойчиво-
сти к грибу [38]. Имеющая гомологию с участком
гена, кодирующего транскрипционный фактор
AP2/ERF, miR172 идентифицирована как регуля-
тор устойчивости растений томатов к оомицету
Phitophthora infestans [39]. Точно так же, растения
A. thaliana секретируют во внеклеточную среду
siRNA в составе везикулярных пузырьков, на-
правляющихся в места инфицирования для по-
давления экспрессии генов вирулентности гриба
Botrytis cinerea [40]. Секреция в растениях таких
внеклеточных везикул происходит не только в ответ
на инфицирование, но и при абиотических стрессо-
вых воздействиях, а также при фитогормональном
воздействии, предполагая врожденный характер
работы механизма РНКи на внешние воздействия.
Соответственно, такой транспорт РНК в экзосо-
мах можно будет в будущем использовать при
разработке методов доставки siRNA или miRNA к
месту инфицирования.

Показана важная роль как сенс-, так и анти-
сенс-последовательностей miR393b в регуляции
развития устойчивости растений A. thaliana к бак-
терии P. syringae pv. tomato, регулирующей экс-
прессию белка MEMB12 из семейства SNARE.
Подавление синтеза белка MEMB12 в мутантных
растениях, накапливающих miR393∗ и ген AGO2,
индуцирует экзоцитоз белков PR1. Комплементар-
ная цепь miR393 также вносит свой вклад в анти-
бактериальные реакции, взаимодействуя с белком
AGO1 [18]. MiR393 подавляет экспрессию мРНК,
кодирующих F-box ауксиновые рецепторы TIR1,
AFB2 и AFB3, обычно способствующих экспрес-
сии генов ауксинового ответа. Полученные на па-
ре комплементарных фрагментов miRNA*/miRNA
и белков AGO1 и AGO2 результаты – наглядный
пример эффективного функционирования имму-
нитета растений на базе РНКи [18].

Особую, тонко настроенную и мультифункци-
ональную роль в регуляции устойчивости расте-
ний к вирусной [41], бактериальной и грибной
[42] инфекциям выполняют изоформы miR168.
Обнаружено, что предсказанной мишенью 21-нт
miR168 является белок Argonaute (AGO1), что до-
казывается накоплением свободных мРНК-мише-
ни в мутантах с дефектами гена ago1 [20]. Вместе с
тем, в инфицированных растениях томбусвирусный
белок-супрессор сайленсинга Р19, проявляющий
высокое сродство к 21-нт изоформе miR168, пре-
пятствует ее взаимодействию с AGO1 и снижает
фитоиммунный ответ [41]. В растениях риса O. sativa,
инфицированных гемибиотрофным грибом Mag-
naporthe oryzae, miR319 проявлял комплементар-
ность по отношению к ключевому ферменту син-
теза ЖК – липоксигеназе, что супрессировало ее
синтез и снижало устойчивость растений [43]

Интерес представляют данные по регуляции
экспрессии защитных генов семейством генов
miR482, являющихся исключительными по своему
происхождению и нацеленными на нуклеотид-свя-
зывающий домен белков NB-LRR [44]. Регуляция
активности NB-LRR генов с помощью miRNA,
например, miR482f, miR825* и miR5300, драмати-
чески отражается на формировании иммунитета
растений [35]. При бактериальной инфекции
уровень этих miRNAs снижен [45]. Обнаружено
подавление базальной и RPS5-опосредованной
устойчивости растениях Arabidopsis к бактерии
P. syringae pv. tomato DC3000 посредством контроля
экспрессии генов NB-LRR при совместном на-
коплении в тканях белка RDR6 и miR472 [46].
Выдвигаются предположения, что РНКи, опо-
средованная miR482/2118, может служить сенсо-
ром патологического процесса и настройщиком
фитоиммунного ответа [30].

Система РНКи отличается консервативностью и
чрезвычайной разборчивостью: каждая распозна-
ет и “замалчивает” только свою, целевую РНК.
Механизм РНКи играет важную роль в регуляции
развития, эпигенетической модификации и в от-
ветных реакциях растений при воздействии раз-
личных стрессовых факторов [47], в том числе
фитопатогенной природы [40]. Фундаментальная
защитная роль механизма РНКи, в первую оче-
редь, проявляется в формировании уникальной
естественной защитной стратегии растительного
организма против вирусов, патогенов различной
природы и даже вредителей и описывается как
ХИГС. Поскольку РНКи – продукт совместного
эволюционного развития организмов, этот эф-
фективный защитный инструмент может успеш-
но преодолеваться патогенами, в том числе и ви-
русами [40].

Супрессия хозяйской РНКи. Как и все защитные
системы, механизм РНКи не безупречен. Он мо-
жет успешно “ломаться” патогенами, в том числе и
вирусами, то есть метабиом растений, включая ви-
русы и вредителей, может “умалчивать” этот про-
цесс за счет имеющегося потенциала на разных
этапах развития фитоиммунного процесса. Данное
противодействие – пример сложной и интенсив-
ной эволюционной борьбы между вирусами, фи-
топатогенами и фитофагами, с одной стороны, и
растениями, с другой. Коэволюция между супрес-
сорами и механизмом РНКи растений также сви-
детельствует о чрезвычайно сложной природе
адаптации мутуалистов, симбиотрофов и патоге-
нов к защитной системе растений.

Подробно о супрессорной активности ряда
белков, закодированных в геноме вирусов, опи-
сано в обзорных работах [32, 48]. Этот феномен
получил название “вирус-индуцированное по-
давление экспрессии генов” (virus-induced gene
silencing, VIGS) [49], как противодействие ХИГС.
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МАКСИМОВ и др.

Данные, накопленные на современном этапе иссле-
дований, говорят о том, что вирусные супрессоры,
названные вирусными супрессорами сайленсин-
га РНКи (viral silencing suppressors of RNA silenc-
ing, VSR), обладая широким спектром биохими-
ческих свойств, необходимы для подавления хо-
зяйской РНКи как на транскрипционном, так и
на посттранскрипционном уровнях [3], а также
на этапе передачи сигнала о развитии инфекци-
онного процесса [50].

Белок HC-Pro (helper component-proteinase) –
первый открытый VSR, кодируемым вирусами
семейства Potyviridae, эффективно подавляющих
защитные реакции и способствующие увеличе-
нию титра ВТМ и ВОМ, что доказано на транс-
генных растениях табака, синтезирующих этот
белок. В инфицированных вирусом растениях
S. tuberosum белок HC-Pro формировал стабиль-
ный комплекс с ферментами метионинового
цикла S-аденозил-L-метионин синтетазой 1
(S-adenosyl-L-methionine synthetase) и S-аденозил-
L-гомоцистеин гидролазой (S-adenosyl-L-homo-
cysteine hydrolase), рибосомальными белками и
вирусными белком VPg–Pro, а также ключевым
белком РНКи – AGO1 [51]. Белок HC-Pro проявил
себя как негативный регулятор салицилат-зависи-
мой защитной системы растений, нeпосредственно
взаимодействуя с, например, белком SABP3 [52].
Мутация по гену HC-Pro у YВК возвращала
устойчивость образцов картофеля S. tuberosum,
имеющих ген Ny [53]. Точно так же белок C4 ви-
руса курчавости листьев хлопчатника взаимодей-
ствовал с S-аденозил-L-метионин синтетазой 1
N. benthamiana, ингибируя его ферментативную
активность. На мутантных растениях табака с по-
давленной ее активностью обнаружено замалчи-
вание механизмов генного сайленсинга, что сти-
мулировало развитие вирусов курчавости листьев
хлопчатника и желтой курчавости листьев томата
[54]. Известно, что белки 2b ВОМ, P0 вируса
скручивания листьев картофеля, P38 оболочки
вируса морщинистости листьев турнепса и Р1 ви-
руса крапчатости листьев батата ингибировали
работу комплекса RISC, нарушая работу белков
семейства AGO [50]. Белок 2b ВОМ активно во-
влекается в систему регуляции защитных систем
растений, хотя и индуцирует накопление в инфи-
цированных растениях и СК и ЖК, замалчивает
развитие системной устойчивости как по салици-
лат-, так и жасмонат-индуцируемым путям [17].
Точно так же, с использованием трансгенных
растений A. thaliana с гиперсинтезом белка 2b по-
казано, что этот белок нарушает работу сигналь-
ной антистрессовой программы, индуцируемой и
АБК [55]. Можно предположить, что такое влия-
ние белка 2b ВОМ соответствует установившему-
ся убеждению, что индуцируемые СК, ЖК и АБК
сигнальные пути в растениях взаимно интерфе-
рируют друг друга. Кроме того, обнаружено, что

нарушение работы жасмонатной сигнальной си-
стемы белком 2b происходит посредством его вза-
имодействия с белками JAZ, что повышает при-
влекательность хозяина для насекомых и полезно
для передачи вируса у арабидопсиса [56].

Вирус западной желтухи свеклы, кодирует бе-
лок P0, взаимодействующий с гомологом S фазной
киназы (SKP) – компонентом SCF семейства
убиквитин E3 лигазы. Показано, что F-box SKP вза-
имодействует с PAZ доменом в белке AGO1 и
подготавливает его к деградации, а выключение
экспрессии гена SKP формирует устойчивость к
вирусам [57]. Гипернакопление белка Р0 в транс-
формированных растениях A. thaliana нарушало
развитие растений и повышало уровень siRNA
целевых транскриптов, указывая на то, что белок
P0 действует на уровне RISC комплекса. Способ-
ность P0 вызывать деградацию AGO1 – нагляд-
ный пример вирусной адаптации к защитному
механизму РНКи. Обнаружено, что белок Р0,
экспрессирующийся в растениях S. tuberosum, ин-
фицированных вирусом скручивания листьев
картофеля, вызывает замалчивание механизма
РНКи не только в растениях, но и в персиковой
тле, переносчике данного вируса, что предпола-
гает схожесть механизмов замалчивания этой за-
щитной системы в растениях и их вредителях [58].

Белок P6, кодируемый вирусом мозаики цветной
капусты и требующий для трансляции 35S РНК, по-
давлял защитную реакцию растений A. thaliana при
совместном инфицировании вирусом и патоген-
ной бактерией P. syringae pv. tomato, проявляющу-
юся в замалчивании окислительного взрыва, сни-
жении уровня СК и зависимой от салицилатов
аутофагии [59]. Кроме того, обнаружено, что су-
прессорный эффект белка P6 отражался на всей си-
стеме как салицилат-, так и жасмонат-индуцируе-
мой защитных систем, затрагивая ключевой белок
их сигнализации NPR1, что усиливало восприимчи-
вость к биотрофам. При этом трансгенные расте-
ния, экспрессирующие белок P6, характеризовались
большей устойчивостью к жасмонат-чувстви-
тельным патогенам и восприимчивостью к сали-
цилат-чувствительным [60].

Белок P19 вируса кустистой карликовости то-
матов из семейства Tombusviridae, участвующий в
процессах репродукции, движения, упаковки
РНК и векторной трансмиссии вируса, подавлял
защитные реакции в растениях табака N. benth-
amiana. Показано, что этот белок крайне необходим
для системного проникновения и распространения
вируса в растениях перца (Capsicum annum) и шпи-
ната (Spinacia oleracea). Формирование комплекса
между димерами P19 и дц siRNA как in vivo, так и
in vitro, коррелировало с амплитудой симптомов
вирусного заболевания в растениях [61]. Таким
образом, функция белка P19 состоит в том, что в
ходе инфекции он связывает обильно циркулиру-



ФИЗИОЛОГИЯ РАСТЕНИЙ  том 68  № 4  2021

РНК-ИНТЕРФЕРЕНЦИЯ В ЗАЩИТНЫХ СИСТЕМАХ РАСТЕНИЙ 361

ющие вирусные siRNA, делая их недоступными
для белкового комплекса RISC, и препятствует
процессу защитного метилирования siRNA. Та-
ким образом, есть основание предполагать, что
способность P19 связывать siRNA может препят-
ствовать работе фермента HEN1, ответственного
за метилирование siRNA. Полная инактивация
гена P19 приводит к полной деградации вирусной
РНК и невозможности синтеза вирусных белков.
Точно так же, предварительная обработка расте-
ний табака siRNA, эффективно взаимодействую-
щих с белком P19, формировала защиту от вируса
кустистой карликовости томатов [61].

Белок P21 (21 кДа) вируса желтухи свеклы по-
давляет РНК индуцированное умалчивание экс-
прессии белка GFP. В инфицированных вирусом
растениях свеклы Beta vulgaris subsp. vulgaris белок
P21 обнаруживается в клетке в качестве раствори-
мого белка цитоплазмы, а также в форме нерас-
творимых белковых тел на периферии клетки.
Другой гомолог белка P21 вируса цитрусовых три-
стеза супрессирует РНКи на внутриклеточном и
межклеточном уровнях [62], взаимодействуя со
дцРНК и siRNA in vivo, препятствуя процессу их
метилирования, но не воздействует на активность
RISC комплекса. Кроме того, обнаружено, что в
геноме вируса цитрусовых тристеза обнаружены
короткие не кодирующиеся РНК (low-molecular-
weight tristeza 1, LMT1), от наличия которых зависела
его вирулентность в отношении растений табака
N. benthamiana, проявляющаяся в резком сниже-
нии уровня СК в инфицированных растениях и
активации альтернативной оксидазы, подавляю-
щей окислительный взрыв [63].

Белок P38 (CP/p38) оболочки вируса морщи-
нистости листьев турнепса отвечает за системное
распространение и межклеточное движение ви-
руса. Данный белок – сильный супрессор РНКи,
что связывают с его взаимодействием с вирусной
дцРНК вне зависимости от размера молекул. Это
означает, что взаимодействие P38 с дцРНК пре-
пятствует доступности субстрата для DCL, на-
пример, DCL4. Это, соответственно, приводит к
ослаблению аккумуляции 21 нт siRNA нуклеазой.
Вместе с тем, белок P38 не препятствовал актив-
ности белка DCL2, синтезирующей 22 нт siRNA,
но эффективно подавлял активность работы бел-
кового комплекса RISC, взаимодействуя с AGO
[64]. Такой механизм супрессии защитной систе-
мы интересен тем, что 22-нт siRNA, как было от-
мечено выше, проявляя сродство к белку AGO10,
подавлял накопление AGO1 [41].

Цистеин-богатый 17кДа белок γb вируса штри-
ховой мозаики ячменя (ВШМЯ), хотя и не явля-
ется обязательным для репликации и транспорта
вируса, но существенно воздействует на процесс
патогенеза, а взаимодействие вирусного белка с
РНК – ключевая функция белка γb в супрессии

РНКи. Первый косвенный признак возможного
участия белка γb в супрессии RNAi был получен в
экспериментах с использованием мутанта вируса
погремковости табака с нарушенным геном, ко-
дирующим белок Р16. Обнаружено, что белок γb
взаимодействовал с дцРНК посредством трех Zn-
связующих участков, находящихся на N (терми-
нальной части белка), и стимулировался в при-
сутствии Zn ионов [65].

Продукт гена p122 ВТМ в растениях S. tubero-
sum, инфицированных дикими линиями вируса,
репрессировал транскрипцию генов, кодирую-
щих белки Pidcl2 и NtDCL2 и РНК-зависимой
РНК-полимеразы Pirdr1 и NtRdR1, соответственно,
у инфицированных оомицетом Ph. infestans расте-
ний табака N. tabaccum. Нокаут-мутация гена p122
в линии ВТМ cr-Δ122 восстанавливала способ-
ность отмеченных генов растения и оомицета
экспрессироваться [66].

Обнаружена высокая супресcорная активность,
направленная против антивирусной РНКи, у ви-
русных генов, кодирующих РНКазы, принадле-
жащие к семейству III [67]. Важным белком се-
мейства таких потивирусов, как шарки сливы,
мозаики турнепса, ВМС и YВК, ответственным, с
одной стороны, за репликацию вирусной РНК, а
с другой, за подавление фитоиммунной системы
хозяина, является кодируемая вирусным геномом
РНК-зависимая РНК-полимераза NIb, формиру-
ющая репликационные комплексы с участием хо-
зяйских белков и супрессирующая NPR1-опосре-
дованный иммунный ответ [68].

Фитогормоны. В функционировании механиз-
ма РНКи в растениях важное место занимают фи-
тогормоны. Поскольку СК является одним из
ключевых сигнальных молекул, ответственных за
индукцию СПУ растений к биотрофным патоге-
нам, интерес представляет ее способность участ-
вовать в работе системы РНКи. Координирован-
ная работа белков, вовлеченных в СПУ, с участ-
вующими в РНКи белками пока не полностью
расшифрована. Основные компоненты РНКи,
такие как эндонуклеазы DCL2, DCL3 или DCL4,
не были связаны с СПУ, индуцированной СК или
ее функциональными аналогами [69], тогда как
усиление транскрипционной активности гена RdR1
происходило под влиянием СК и зависело от экс-
прессии белка NPR1 [4]. Соответственно, СК-
индуцированная устойчивость к вирусам связана
с РНКи через ген RdR1 и координируется его про-
дуктом. В свою очередь, экспрессия гена RdR1
усиливала экспрессию генов, кодирующих RdR6
(система РНКи) и альтернативную оксидазу
(про-/антиоксидантная система). Такая коорди-
нация, по всей видимости, является гибкой, по-
скольку, например, в трансгенных растениях
A. thaliana, накапливающих вирусный эффектор-
ный белок 2b, экспрессия гена AGO2 становилась
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салицилат чувствительной [17]. Буквально недав-
но обнаружено, что СК и miR403a, комплемен-
тарная фрагменту гена NbAGO2, эффективно ре-
гулировали экспрессию гена NbAGO2 в растениях
табака N. benthamiana [26]. Белки AtAGO2 A. thali-
ana проявляли большую эффективность против
PVX в сравнении с NbAGO2 из растений N. benth-
amiana [27]. Таким образом, полученные данные
дополнительно объясняют, как защитные систе-
мы, ответственные за развитие СПУ и РНКи, мо-
гут совместно работать в растениях, как это ранее
показано с использованием трансгенных расте-
ний NahG, экспрессирующих другой вирусный
эффектор РНКи TEV P1/HC-Pro [70].

С использованием линии картофеля NahG-
Désirée, дефицитной по СК, показано усиление
восприимчивости растений к вирусам в сравне-
нии с исходным сортом Désirée, связанное с паде-
нием уровня miR164, miR167, miR169, miR171,
miR319, miR390 и miR393 [71]. Устойчивость рас-
тений и уровень miRNA восстанавливались после
обработки аналогом СК – 2,6-дихлоризоникоти-
новой кислотой [72], то есть салицилатная сиг-
нальная система вовлекалась в регуляцию РНКи
через экспрессию пре-miRNA.

Соответственно, связь РНКи в растениях с са-
лицилатной сигнальной системой не абсолютна.
Поскольку в СК-индуцированной устойчивости
растений табака к ВТМ и ВОМ белки DCL2,
DCL3 и DCL4 не играли значительной роли [17],
Lee с соавт. [4] выдвинули предположение, что
противовирусная система защиты у растений та-
бака с участием СК дополнительно затрагивает дру-
гие механизмы, например, сигнальные процессы,
основанные на функционировании митохондри-
альных альтернативных дыхательных систем. При-
чем, такая связь была опосредована индукцией
экспрессии гена RDR1, регулируемой СК [73].
Это говорит о том, что СК в растениях запускает
несколько избыточных или параллельных защит-
ных механизмов, как связанных, так и не связан-
ных с белками DCL.

Важную роль в СК-регулируемой устойчивости
играют miRNA, например, miR160. Так, линии
картофеля c подавленной экспрессией miR160 не
запускали в растениях системную приобретен-
ную устойчивость (СПУ), регулируемую СК. По-
скольку сигнальные системы, регулируемые СК и
ауксинами, являются антагонистичными, можно
полагать, что miR160 вовлечена в их перекрестное
взаимодействие [37].

Участие АБК в системе защиты растений от
вирусной, бактериальной и грибной инфекции
обсуждалось ранее [74]. Этот фитогормон, явля-
ясь регулятором ответных реакций растений на,
как правило, абиотический стресс, вовлекается и
в фитоиммунные процессы, препятствуя колони-
зации патогенов в растительных тканях посред-

ством регуляции работы устьиц, экспрессии генов
про-/антиоксидантной системы, а также синтеза
каллозы. Наконец, выявлена важная роль АБК в
регуляции работы механизма РНКи и, соответ-
ственно, в формировании фитоиммунитета к ви-
русам [55]. В растениях A. thaliana, гиперсинтези-
рующих АБК, индуцируется накопление тран-
скриптов генов AtAGO4 и AtAGO10. Точно так же,
АБК индуцировала в линиях сои Rsv3, устойчи-
вых к вирусу мозаики, накопление транскриптов
гена GmDCL2 [75]. Роль АБК в формировании
устойчивости к вирусам с участием механизмов
РНКи обобщена в обзорной работе Alazem и Lon
[22]. Так, важность этого гормона в вирусоустой-
чивости, например, к вирусу мозаики бамбука, бы-
ла связана с индукцией экспрессии генов AtAGO1,
AtAGO2 и AtAGO3, а также с репрессией накопле-
ния транскриптов AtAGO4 и AtAGO10.

Несмотря на то, что в фитофизиологических
реакциях СК и АБК часто обсуждаются с позиции
антагонистов, они могут совместно модулировать
различные защитные ответы, в том числе и РНКи,
например, против вирусов, на уровне регуляции
экспрессии генов, кодирующих транскрипцион-
ные факторы (транс-факторы), а также основные
белки механизма РНКи. Поскольку только в му-
тантных по уровню СК растениях АБК вызывала
экспрессию генов AGO1 и RdR1, можно предпо-
ложить, что АБК запускает экспрессию генов
каскада сигналов салицилат-зависимой экспрес-
сии, а СК регулирует интенсивность накопления
защитного продукта [22]. Выявлено, что растения
с высоким уровнем синтеза AGO1 слабочувстви-
тельны к АБК и, наоборот, при нарушении синте-
за AGO1 формируют гиперчувствительность к
АБК. На растениях сои устойчивость к вирусу мо-
заики, опосредованная обработкой АБК, сопро-
вождалась отложением каллозы в зоне плазмодесм
и накоплением транскриптов генов AGO1, AGO4,
AGO9, RdR2 и RdR6 [22]. Показано, что в регуля-
ции синтеза AGO1 с участием АБК важная роль
принадлежит miR168, регулирующей противови-
русный фитоиммунитет [41]. Полученные данные
говорят о тесной связи механизмов РНКи с АБК-
опосредованным сигнальным путем формирова-
ния устойчивости растений к вирусам.

Жасмонаты индуцируют в растениях устойчи-
вость к некротрофам и вредителям. В отношении
вирусных инфекций, а также биотрофных и геми-
биотрофных патогенов их роль противоречива.
Анализ экспрессии генов AGO в растениях O. sa-
tiva в условиях инфицирования вирусом штрихо-
ватости (rice stripe virus, RSV) показал, что вирус
многократно индуцирует гены OsAGO1а, OsAGO1б,
OsAGO3 и OsAGO18, транскрипты которых, вме-
сте с тем, в жасмонат-нечувствительных coi1-13
растениях накапливались в меньшей степени, что
коррелировало со степенью развития вируса [30].
В растениях табака в формировании устойчиво-
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сти по жасмонатному сигнальному пути к грибу
F. brachygibbosum оказалось критичным наличие
белка NaAGO4 [9] Индуцированное капсидным
(коровым) белком (КБ) вируса накопление жасмо-
новой кислоты (ЖК), формирующее устойчивость
растений O. sativa к вирусу, связано с активацией ге-
на OsAGO18 [30]. Снижение накопления ЖК, обу-
словленное индукцией miR319, в растениях O. sativa,
инфицированных вирусом лохматой карликовости
(rise ragged stunt virus, RRSV), формировало вос-
приимчивость к вирусу [76]. Выявлено, что актива-
ция бактериями Bacillus amyloliquefaciens FZB42
устойчивости растений A. thaliana по жасмонат-
ному сигнальному пути находится под контролем
miR846. Это доказывается тем, что гиперэкспрес-
сирующие и, напротив, нокдаун miR846 линии
A. thaliana, а также растения, обработанные инги-
битором синтеза ЖК – диэтилдитиокарбаминовой
кислотой, оказались восприимчивы к P. syringae
DC3000 [77].

Для более полной оценки важности механизма
молекулярных отношений между защитной систе-
мой организма и вирусами необходимы дальней-
шие детальные молекулярные, биохимические и
структурные исследования вирусных супрессоров.
Но уже известные данные говорят о сложной коэ-
волюционной “гонке вооружений” между хозяе-
вами-растениями и вирусами. Со временем эти
знания могут быть реализованы для развития эф-
фективных стратегий создания растений, устой-
чивых не только к вирусам, но и другим патоге-
нам и вредителям.

РНКи и защита растений. Одним из передовых
направлений исследований в данной области
можно считать применение связанных с РНКи
методов в совершенствовании методов генной
инженерии и создании подходов в защите расте-
ний от различных патогенов и вредителей. От-
крытый Файром уникальный механизм РНКи
предоставил биологам новый метод управления
фенотипом растений и оценки биологической
функции белков. Стратегии применения меха-
низмов РНКи основываются на базовых знаниях
формирования естественных шпилечных струк-
тур вирусными РНК (harpin RNA-mediated inter-
ference-based strategies), создания искусственных
siRNA (на основе патогенной мРНК) и ta-siRNA
(на основе мРНК генов-супрессоров иммунного
ответа хозяина). На данный момент основным
направлением стало создание генно-модифици-
рованных (ГМ) и генно-редактированных (ГР)
сортов и гибридов культур с повышенными пока-
зателями урожайности и качества, в том числе и с
использованием совмещенной технологии редак-
тирования генов CRISPR/CasN с компонентами
технологии РНКи [78]. Первым растением с искус-
ственной системой защиты от вирусной инфекции,
основанной на РНКи, получившим разрешение на
использование в 1998 г., стал картофель со встроен-

ным геном Orf1/Orf2 от вируса скручивания листьев
[79]. Затем были проведены успешные испытания
ГМ растений сливы Prunus domestica с геном, коди-
рующим КБ вируса скрытой мозаики. В США в
растениеводство активно внедряются ГМ и ГР
сорта тыквы Cucurbita pepo и папайи Carica papaya,
устойчивые к вирусам скрытой мозаики и коль-
цевой пятнистости, соответственно, а в Китае –
сорта сладкого перца Capsicum annuum и томатов
S. lycopersicum. В обзорной работе Sang и Kim [80]
приводится не менее 11 вариантов эффективных
технологий защиты растений с использованием
методов РНКи, например, ячменя Hordeum vul-
gare и пшеницы Triticum aestivum от гриба Fusari-
um graminearum с подавлением экспрессии генов
FgCYP 51 (гены биосинтеза эргостерола) и FgChs3b
(ген хитин-синтазы), соответственно. Компании
“Dow AgroSciences” и “Monsanto” (в настоящее
время “Bayer CropScience”) включили в геном ку-
курузы Z. mays сорта SmartStax Pro (MON87411)
вектор, экспрессирующий дцРНК гена snf7 запад-
ного кукурузного жука Diabrotica virgifera virgifera, в
число мер защиты трансгенов от формирования у
вредителей устойчивости к токсину Bt (Bacillus
thuringiensis) [81].

Известно, что PTGS генов-мишеней может быть
вызвано непосредственным введением дцРНК в
клетки самого растения путем трансгеноза. Но-
вые системы редактирования генома (gene editing
system, GES) расширяют перечень инструментов,
доступных для обеспечения устойчивости расте-
ний к вирусам c использованием компонентов
РНКи. С использованием метода РНКи доказана
важность рецепции патоген-ассоциированных мо-
лекулярных паттернов (ПАМП), в частности хити-
на, в дальнейшем развитии оксидативного взрыва в
зоне инфицирования. Например, сайленсинг гена
CEBiP, ответственного за связывание хитооли-
госахаридов в растениях O. sativa, с помощью тех-
нологии РНКи приводил к ингибированию обра-
зования активных форм кислорода и экспрессии
генов, участвующих в иммунном ответе [82]. Zhan с
соавт. [78] показали, что линии картофеля S. tubero-
sum, экспрессирующие генно-инженерную кассету
CRISPR/Cas13a, содержащую siRNA против РНК
вируса картофеля Y, проявляли сниженное накоп-
ление вируса в тканях и, соответственно, менее вы-
раженное проявление симптомов заболевания.
Обнаружена прямая положительная корреляция
устойчивости трансгенных линий с уровнем экс-
прессии siRNA.

Интересны результаты защиты растений куку-
рузы Z. mays от фуминозин-продуцирующих штам-
мов грибов Fusarium verticillioides c использованием
антисенс-конструкций к соответствующим генам
FUM1 и FUM8, позволившим многократно сни-
зить концентрацию токсина [83], что, по мнению
авторов, позволяет создавать формы растений с со-
ответствующими генами для контроля продукции
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токсина возбудителем. Использование генно-мо-
дифицированных растений с антисенс-фрагмента-
ми жизненно важных генов насекомых позволило
многократно снизить их вредоносность. Например,
при помощи подобных фрагментов возможно вли-
ять на транскрипционную активность генов, свя-
занных со способностью насекомых деградиро-
вать никотин (бражник табачный Manduca sexta,
CYP6B46) [84]), а также на экспрессию генов, ко-
дирующих трипсиноподобную сериновую про-
теиназу (бурая рисовая цикадка Nilaparvata lugens,
Nltry), трансмембранный белок – транспортер
глюкозы (N. lugens, NlHT1) [85]. Вместе с тем,
трансгенные растения в целом, считая и содержа-
щие гены РНКи, принимаются большинством
населения весьма негативно и еще вызывают
много вопросов и споров как в правовом, так и
экологическом уровнях.

Особый интерес представляют работы, где
предлагают использовать механизм РНКи с при-
менением целевой дц РНК в качестве спреев, что
открывает новые возможности в развитии науч-
ных технологий и стратегий защиты растений, с
целью нарушения экспрессии жизненно важных
генов вредителей и патогенов. Это направление
защиты растений развивается очень быстро и
описывается термином “индукция замолкания
генов с помощью опрыскивания”, или спрей-ин-
дуцированного генного сайленсинга (СИГС,
spray induced gene silencing, SIGS) [80, 86]. Уни-
кальность данного метода сочетается также с тем,
что, с одной стороны, сами дцРНК могут характе-
ризоваться свойствами ПАМП и запускать защит-
ную систему растительной клетки, связанную с
классическими сигнальными системами защиты
PTI и ETI, опосредованными активацией рецеп-
торных киназ SERK (somatic embryogenesis recep-
tor-like kinase) и MAPK (mitogen-activated protein
kinase), слабо взаимодействующих с механизма-
ми РНКи. C другой стороны, дцРНК могут про-
никать в ткани растения, амплифицироваться,
перерабатываться в siRNA, как правило 22 нт, и
индуцировать природные механизмы РНКи и за-
молкания целевых генов вредителя, патогена или
вируса после аппликаций препаратами дцРНК
поверхности тканей растений [86].

Есть примеры использования препаратов, со-
держащих дцРНК, для контроля экспрессии генов
патогенов. Так, нанесение препарата с целевой
дцРНК на поверхность листьев N. benthamiana и
Vigna unguiculata индуцировало в растениях меха-
низмы РНКи и последующее разрушению РНК,
например, вируса мозаики, причем не только при
механической инокуляции вируса через поверх-
ность листа, но и при передаче вируса насекомы-
ми [87]. В работе Sammons с соавт. [90] продемон-
стрирована возможность влияния экзогенной
дцРНК на супрессию генов устойчивости к гер-
бициду, что может быть использовано для сниже-

ния формирования устойчивости сорняков к пе-
стициду.

Тенлладо с соавт. [88] первыми продемонстриро-
вали, что экзогенное применение молекул дцРНК в
растениях в качестве спрея делает их устойчивы-
ми к вирусным инфекциям. С тех пор технология
использования дцРНК против вирусной инфек-
ции усовершенствовалась. В целях повышения
стабильности дцРНК и продления противовирус-
ной защиты, Миттер с соавт. [89] связали дцРНК
со слоистыми наночастицами глины размером
80–300 нм (BioClay). Такой комплекс оказался
более защищен от нуклеаз и в меньшей степени
смывался с поверхности листьев, и 330-нт дцРНК,
нацеленная на КБ ВОМ, обнаруживалась в расте-
ниях в течение 30 дней после обработки [89]. Соот-
ветствующие результаты получены и при опрыс-
кивании растений табака N. benthamiana и вигны
Vigna unguiculata препаратом, содержащим нано-
частицы глины BioClay и 461-нт dsRNA, кодиру-
ющего КБ вируса мозаики бобов, нацеленного на
сайленсинг КБ [87].

Перспективность борьбы с переносчиками ви-
русов на основе РНКи обсуждается также в ас-
пекте создания различных биопестицидов в виде
РНКи-спреев [90], в том числе биоинсектицидов
(“RNAi-инсектицидов”), в основном для борьбы
с насекомыми, в которой спрей-обработка веге-
тирующих растений дцРНК “замалчивает” гены
вирулентности патогена или жизнедеятельности
вредителя [91]. На современном этапе успешно
проведены работы по использованию препаратов
с использованием siRNA против личинок азиат-
ского кукурузного мотылька (Ostrinia furnacalis),
насекомых из отряда двукрылых (Diptera), напри-
мер, комаров и мухи цеце, отряда полужестко-
крылых (Hemiptera), таких как тли, белокрылка,
галловыми, цистообразующими и другими пара-
зитическими нематодами растений. Особо следу-
ет отметить, что в механизмах запуска РНКи в
различных группах насекомых обнаружены фи-
зиологические различия, вынуждающие разра-
ботчиков дифференцированно подходить к со-
зданию таких препаратов [92]. BASF опубликовал
информацию об использовании препаратов на
основе технологии РНКи (https://www.research-
andmarkets.com/reports/5007781/agricultural-bio-
technology-emerging-technologies). К настоящему
времени концерн уже запатентовал некоторые
изобретения в области средств борьбы с немато-
дами, использующие механизм РНКи. Предпола-
гается, что максимальная продолжительность
“жизни” таких РНК-молекул в составе препара-
тов будет составлять примерно 20 – 30 дней. Та-
кая схема принципиально отличается от защиты
растений с помощью генетической модифика-
ции, но требует разработки методов доставки
“РНКи-инсектицида”, “РНКи-фунгицида” или
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“РНКи-вирицида” в растение, защиты РНК-мо-
лекул от солнечного света, смыва дождем.

Установлено, что поступление дцРНК с пи-
щей в организм насекомых может ингибировать
экспрессию генов-мишеней и, тем самым, вызы-
вать целевые фенотипические эффекты, напри-
мер, гибель личинок, взрослых особей, снижение
плодовитости и т.д. [92]. Например, у целого ряда
опасных насекомых-вредителей (Mythimna separate,
Halyomorpha halys, Nilaparvata lugens, Lymantria dispar,
Helicoverpa armigera, Bemisia tabaci, Spodoptera exigua,
Chilo suppressalis и др.) пероральное поступление
дцРНК с пищей подавляет активность целевых
генов-мишеней. На примере колорадского жука
Leptinotarsa decemlineata показано, что ингибирова-
ние работы дцРНК-специфичных РНКаз усилива-
ет эффект РНК-инсектицидов при пероральном
введении [93]. В КНР созданы линии кукурузы
Z. mays и сои Glycine max, экспрессирующие фраг-
менты гена АТФ-азы клопа слепняка Apolygus
lucorum, многократно снизившие повреждае-
мость культур этим вредителем [94]. При созда-
нии препаратов на основе РНКи необходимо
помнить и о том, что механизм регуляции замал-
чивания защитных генов в растениях, заселенных
вредителями, может быть связан и с симбионтными
микробиомами, которые, обладая собственной си-
стемой супрессии фитозащитных систем, могут
способствовать более активному ими освоению
пищевой ниши.

ЗАКЛЮЧЕНИЕ
Современные молекулярные и биохимические

исследования супрессоров фитоиммунных реак-
ций различного происхождения значительно рас-
ширили представления о всей сложности процесса
РНКи, а также заметно углубили наше понимание
природы взаимоотношений между растениями и
патогенами. Кроме того, на сегодняшний день
идентифицированы уже тысячи коротких регуля-
торных РНК, а сам механизм РНКи на отдельных
растительных объектах, например, на арабидопси-
се, подробно изучен. Однако, бесспорно то, что
очень многое в этой области еще предстоит иссле-
довать. Например, мало известно о роли РНКи в
регуляции защиты низших наземных форм расте-
ний и водорослей от патогенов, а также ее роли во
взаимоотношениях между растениями и парази-
тарными формами растений. Остаются нерас-
крытыми физиологические механизмы взаимо-
действия РНКи с классическими сигнальными
фитоиммунными системами, ответственными за
системную устойчивость и регулирующимися СК
и ЖК. Но, можно полагать, что механизмы РНКи
в растительных клетках независимы от индуцируе-
мых ПАМП сигнальных систем защиты и относи-
тельно нечувствительны к таким низкомолекуляр-
ным сигнальным молекулам как ЖК и СК, актив-

ные формы кислорода, ионы кальция и другие
вторичные мессенджеры. Потенциалом для иссле-
дований может быть также оценка работы механиз-
мов РНКи в условиях формирования многоуровне-
вого растительного микробиома, состоящего, как
минимум, из патогена и эндофита и/или симбион-
та как, например, в системе “хозяин – патоген –
эндофитная бактерия”.

С одной стороны, поскольку механизм РНКи
является естественным и эффективно работает во
всех таксонах живых организмов, предполагает-
ся, что фитопатогены (вирусы, бактерии, грибы и
оомицеты) и насекомые-вредители такую защит-
ную систему легко обойти не смогут. С другой
стороны, поскольку при использовании экзоген-
ных дцРНК целевые эффекты достигаются без
изменения структуры генома растений, на них не
должны распространяться запреты, связанные с
использованием ГМО. Действительно, новозе-
ландское агентство защиты окружающей среды в
2018 г. признало, что организмы, обработанные
дцРНК, не относятся к ГМО [95], и, соответ-
ственно, разрешило использование препаратов,
содержащих дцРНК для индукции РНКи и кон-
троля экспрессии генов (https://www.epa.govt.nz/
assets/FileAPI/hsno-ar/APP203395/APP203395-Deci-
sion-FINAL-.pdf). Министерство промышленности
Новой Зеландии включило РНК в список безопас-
ных для окружающей среды веществ (https://
www.mpi.govt.nz/dmsdocument/5134). Правда, это
не снимает вопросов перспективности и безопас-
ности использования такого экономически вы-
годного подхода для укрепления устойчивости
растений к вирусам, патогенам и вредителям, по-
скольку потенциал и безопасность метода аппли-
каций экзогенной дцРНК слабо исследованы и
не все риски еще определены. Вместе с тем, мож-
но полагать, что трансгены на основе РНКи явля-
ются выгодными и экологически более чистыми,
поскольку такие растения не продуцируют никаких
функциональных чужеродных белков и биоцидных
веществ, а также не загрязняют окружающую среду.

Данные по функционированию механизмов
РНКи позволят разработать весьма эффективные
стратегии борьбы с комплексом патогенов и вре-
дителей в агроценозе, способствующие повыше-
нию урожайности сельскохозяйственных куль-
тур, избегая при этом применения экологически
опасных пестицидов. Возможность молекуляр-
ного переключения (активации) генов устойчи-
вости к заболеваниям, индуцированное хозяином
глушение генов патогена и даже вредителя также
предоставляет возможность для разработки ново-
го поколения пестицидов на основе дцРНК. Осо-
бо следует отметить то, что технологии регуляции
численности вредителей, патогенов и вирусов в
агроценозе могут быть осуществлены как путем
классического внедрения векторов с кассетами
РНКи в геном растений и регулирования работы
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природных механизмов ХИГС, так и использова-
нием дцРНК в виде спреев непосредственно для
обработки растений или привлечения эндофитов,
как генераторов РНКи.

Таким образом, экзогенное применение моле-
кул дцРНК с потенциалом запуска РНКи являет-
ся мощным инструментом в современных плат-
формах защиты растений и улучшения урожая,
учитывая политическое и общественное давление
для устойчивого решения текущих сельскохозяй-
ственных проблем. Имеющиеся в настоящее вре-
мя данные свидетельствуют о том, что присут-
ствие молекул системы РНКи в рационе человека
не представляет для него угрозы [96]. Вместе с
тем, при явном положительном защитном эф-
фекте целевых дцРНК в экспериментальных
условиях, остаются вопросы по подбору гипер-
продуцентов дцРНК, массовому накоплению це-
левого продукта, обеспечению его сохранности и
использования в полевых условиях для защиты
растений от патогенов и вредителей.

Работа выполнена в рамках совместного меж-
дународного гранта Российского научного фонда
Российской Федерации № 19-46-02004 и Депар-
тамента науки и техники (DST) правительства
Индии № C/1756/IFD/2019-20.

Авторы заявляют об отсутствии конфликта
интересов. Настоящая статья не содержит каких-
либо исследований с участием людей и животных
в качестве объектов исследования.
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