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В последнее время в селекции  

растений активно развивается  

направление функциональной геномики,  

что подразумевает под собой изучение  

регуляции экспрессии генов, лежащих  

в основе хозяйственно ценных признаков.  

В недавние годы было показано,  

что различные РНК, в том числе  

и микро-РНК, играют важную роль,  

активируя или ингибируя экспрессию генов 

роста и развития растений, генов ответа  

на факторы среды. Совсем недавно было  

выявлено, что существует новый класс  

некодирующих молекул РНК – кольцевые 

РНК размером от 100 до 4 000 нуклеотидов, 

которые образуются из матричной РНК  

в результате бэксплайсинга. Кольцевые РНК, 

обладая регуляторными функциями,  

взаимодействуют с микроРНК,  

а также с матричной РНК, влияя на уровень 

экспрессии генов роста, развития, ответа  

на абиотические и биотические стрессы.  

В представленном обзоре проведен анализ 

последних данных о результатах  

исследований кольцевых РНК, степени  

изученности кольцевых РНК, их роли  

в растениях. Показана также специфичность 

их образования в зависимости от вида  

растительной ткани – интронного, экзонного, 

экзон-интронного происхождения,  

взаимодействие между кольцевыми РНК, 

микроРНК и матричной РНК  

с опосредованным влиянием на работу  

генов, а также роль в регуляции ответа  

на абиотические и биотические стрессы.  

В статье приводятся данные по алгоритму 

поиска кольцевых РНК растений,  

биоинформативному методу предсказания, 

специфическим кольцевым РНК риса,  

арабидопсиса, чая, томата, огурца, винограда, 

сои, арахиса, понцируса, а также данные  

At the present, the functional genomics 

(as a basis of economic valuable signs 

studying the regulation of genes  

expression) has been actively developed 

in plant breeding research. In recent 

years, it has been shown, that various 

RNAs, including microRNAs, play  

an important role in genes regulation  

by activating or inhibiting  

the expression of plant growth  

and development genes, genes  

to environmental response.  

Then, quite recently, it was shown  

that there are a new class of RNA  

molecules – circular RNA, with size 

from 100 up to 4000 nucleotids,  

which are formed from microRNA  

as a result of back-splicing. They have 

regulatory functions and interact  

with macroRNA, as well as  

with matixRNA, affecting the level  

of genes expression of growth,  

development, and response to abiotic 

and biotic stresses. In this mini-review, 

an analysis of recent data on the role  

of circular RNA in the plants  

is presented. It is also shown specificity 

their of formation depending on the type 

of plant tissue of intron, exon,  

exon-intron origin, the interaction  

between circular RNA, microRNA,  

and matrix RNA with indirect influence 

the genes work, as well as their role  

in regulating the response to abiotic  

and biotic stresses. The article has been 

presented data for searching of plant 

circular RNA, a bioinformative  

prediction method, a specific circular 

RNA for rice, arabidopsis, tea, tomato, 

cucumber, grapes, soy, peanuts, 

poncirus, as well as data  
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об их регуляторной роли в ответ  

на стрессовые факторы среды. 
 

of their regulatory role in response  

to stress factors of environment. 
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Введение. Кольцевые РНК (circRNAs) – новая форма некодирующих 

молекул РНК, найденная у многих организмов (прокариот и эукариот), и с 

недавнего времени они рассматриваются как новый уровень посттран-

скрипционной регуляции клетки. В отличие от традиционных линейных 

РНК кольцевые РНК представляют собой особые молекулы размером от 

100 до 4 000 нуклеотидов, которые в своём большинстве образуются в ре-

зультате бэк-сплайсинга. [1]. Благодаря недавнему развитию технологий 

высокоэффективного секвенирования, экзонуклеазных стратегий и новых 

инструментов биоинформатики были выявлены многочисленные кольце-

вые РНК эукариот, которые вовлечены в регуляцию генов.  

 

Обсуждение. Исследования кольцевых РНК показывают, что они 

могут образовываться из экзонов (EcircRNA), интронов (IcircRNA) и сов-

местных участков, и характер их экспрессии обычно специфичен клетке, 

ткани, стадии развития организма. Кольцевые РНК вовлечены в биологи-

ческие процессы в растениях своим независимым путём и более стабиль-

ны, чем обычные линейные РНК [2].  

Многие исследования в настоящее время посвящены изучению взаи-

модействий между тремя видами РНК (кольцевыми РНК, микроРНК и 

матричной РНК). Было показано, что кольцевые РНК могут выступать в 

роли «губки» для микроРНК, нейтрализуя их. Некоторые исследования 

показывают, что кольцевые РНК путём взаимодействия с микроРНК регу-

лируют экспрессию генов на уровне транскрипции и/или на посттран-

скрипционном уровне [2].  

http://journalkubansad.ru/pdf/19/06/01.pdf
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Поиск кольцевых РНК растений, как правило, состоит из трёх эта-

пов:  

– предсказание кольцевых РНК методами биоинформатики, при этом 

берутся сиквенсы RNAseq и анализируются специальными программами, 

которые не выдают предполагаемые кольцевые РНК из этих сиквенсов;  

– подбор праймеров к предполагаемым (предсказанным) кольцевым 

РНК и их подтверждение (валидация) методами RT-qPCR и Nothern-

blotting [3], после такой валидации многие предполагаемые кольцевые РНК 

отсеиваются;  

– функциональная аннотация – изучение роли дифференциально-

экспрессирующихся кольцевых РНК в различных процессах жизнедея-

тельности растения.  

Для предсказания кольцевых РНК из сиквенсов RNA-seq у растений 

было разработано несколько биоинформатических инструментов. Про-

грамма PcircRNA finder была специально разработана для изучения расти-

тельных кольцевых РНК. Она обеспечивает полный, чувствительный и 

точный метод предсказания кольцевых РНК растений [4].  

Hansen с соавторами (2016) сравнивали различные инструменты 

предсказания кольцевых РНК и показали, что разные инструменты дают 

очень разные результаты и много ложно положительных результатов, од-

нако сопоставление результатов нескольких программ может существенно 

помочь снизить количество ложно положительных фракций [5]. Zeng et al. 

(2017) также изучали различные инструменты с использованием разных 

баз данных.  

В результате этих работ было выявлено, что такие инструменты, как 

CIRI, CIRCexplorer и KNIFE обеспечивают наиболее оптимальный баланс 

между точностью и чувствительностью [6]. Для кольцевых РНК растений 

была создана база данных PlantcircBase1, в которой размещены все 

найденные кольцевые РНК. В настоящее время в неё загружено более       

95 143 кольцевых РНК из 12 видов растений [2].  

http://journalkubansad.ru/pdf/19/06/01.pdf
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Кольцевые РНК животных более изучены, чем кольцевые РНК рас-

тений. У животных были показаны: их роль «губки» микроРНК [7, 8]; уча-

стие в усилении транскрипции гена-хозяина [9, 10] и переносе информации 

от клетки к клетке [11]; участие в трансляции [12, 13, 14]; а также роль в 

качестве механизма клеточной памяти [15]. Хотя кольцевые РНК ранее от-

носились к некодирующим молекулам РНК, некоторые последние иссле-

дования на животных свидетельствуют о том, что определенная часть эн-

догенных кольцевых РНК животных кодируют белки [12-14]. У растений 

же этот аспект не изучался, и в целом очень мало информации о регуляции 

и функциях кольцевых РНК в растениях [16].  

Многие исследования, проведённые в последнее десятилетие, пока-

зали, что микроРНК играют очень важную роль в регуляции генов ответа 

на различные стрессы растений [17-20]. Поэтому если кольцевые РНК вза-

имодействуют с микроРНК, нейтрализуя их, то они могут опосредованно 

влиять на работу генов. Трансгенные подходы помогли подтвердить тот 

факт, что кольцевые РНК могут выступать как отрицательными, так и по-

ложительными регуляторами работы своих родительских генов.  

В недавних исследованиях Cheng et al. (2017) сообщали, что гипер-

экспрессия кольцевых РНК, образованных из первого интрона гена 

AT5G37720, влияет на экспрессию более 800 генов роста и развития ара-

бидопсиса [2]. По всем организмам имеется большой недостаток понима-

ния возможных взаимосвязей между кольцевыми РНК и микроРНК, в 

частности потому, что кольцевые РНК предположительно играют конку-

рирующую роль, функционируя как «губки» для микроРНК [21]. 

Как ранее упоминалось, кольцевые РНК проявляют видоспецифичный 

характер экспрессии, также они специфичны для разных клеток, тканей, ор-

ганов растений и стадии их онтогенеза. У риса, арабидопсиса, чая, томата, 

огурца, винограда большинство выявленных кольцевых РНК были экзонно-

го происхождения [16]. Однако у киви 51 % и у пшеницы 60,2 % кольцевых 

http://journalkubansad.ru/pdf/19/06/01.pdf
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РНК – смешанного экзон-интронного происхождения. У сои большинство 

кольцевых РНК (в листьях, корнях, побегах) были интронного происхожде-

ния, но было показано, что они более интронные в корнях, но более экзон-

ные в побегах [22, 23]. Низкая доля экзонных кольцевых РНК у пшеницы 

возможно связана с огромным размером генома, который содержит сравни-

тельно низкое количество генов, а большее количество интронных кольце-

вых РНК у сои может быть связано с тем, что в её геноме содержится мно-

жество копий генов. Исследования у огурца также показали, что количество 

кольцевых РНК коррелирует с длиной хромосом [16].  

По поводу накопления кольцевых РНК было показано, что они могут 

играть важную роль в различных биологических процессах, таких как свя-

зывание микроРНК, связывание белков, регуляция транскрипции [4]. Воз-

растающее количество исследований по кольцевым РНК позволяет пред-

положить, что кольцевые РНК играют важную роль в регуляции ответа на 

абиотические и биотические стрессы. Так, у риса в условиях дефицита 

фосфата отмечена дифференциальная экспрессия 27 экзонных кольцевых 

РНК. Также у риса показано, что большая часть кольцевых РНК вовлечены 

в холодовой ответ [24] и выявлена их регуляторная роль в развитии семян 

арахиса Arachis hypogaea L. двух рекомбинантных инбредных линий ара-

хиса восьмого поколения (RIL8): ’RIL 8106‘ и ’RIL 8107' [25]. 

В исследовании функциональной роли и идентификации кольцевых 

РНК цитрусовых секвенированы скороспелая мутантная форма Poncirus 

trifoliata L. Raf. и её дикий тип.  

Всего биоинформационным анализом было идентифицировано       

558 потенциальных кольцевых РНК, 176 кольцевых РНК были идентифи-

цированы как дифференциально выраженные кольцевые РНК, которые мо-

гут представлять значимую роль в процессе раннего цветения [26]. 

Похожим образом у киви и картофеля были найдены специфические 

кольцевые РНК ответа на засуху и фитопатогены. У арабидопсиса выявле-
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но, что высокие температуры индуцируют образование большего количе-

ства кольцевых РНК, и они влияют на экспрессию генов. Кроме того, 

кольцевые РНК также могут быть потенциальными биомаркерами, так как 

характер их экспрессии высокоспецифичен для разных организмов, а так-

же маркерами устойчивости к засухе, заморозкам, биотическим стрессам, 

благодаря своей стабильности и высокой специфичности детекции [27]. 

 

Заключение. Из имеющихся в литературе данных можно заключить, 

что молекулярная основа биогенеза кольцевых РНК в растениях достаточ-

но сложна, и необходимы детальные исследования механизмов, лежащих в 

основе регуляторной роли кольцевых РНК в ответах на абиотический и 

биотический стрессы. 
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