
Обнаружение CRISPR-кассет и генов cas  
в геноме Arabidopsis thaliana
Ю.М. Константинов1, 2 , И.С. Петрушин2

1 Сибирский институт физиологии и биохимии растений Сибирского отделения Российской академии наук, Иркутск, Россия
2 Иркутский государственный университет, Иркутск, Россия

 e-mail: yukon@sifibr.irk.ru

Современный уровень знаний в области эволюции растительных вирусов позволяет отнести проблему 
генетических основ противовирусного иммунитета высших растений (в том числе важнейших сельскохо-
зяйственных культур) к разряду наиболее актуальных проблем генетики и селекции. В соответствии с эндо-
симбиотической теорией принято считать, что митохондрии произошли от альфа-протеобактерий, кото-
рые были поглощены, но не подвергнуты деструкции клеткой-хозяином. В связи с открытием у прокариот 
CRISPR-Cas (clustered regularly interspaced short palindromic repeats – CRISPR-associated proteins) систем, вы-
полняющих функцию адаптивного иммунитета, возникает вопрос, мог ли подобный механизм противови-
русной защиты быть подхвачен эволюцией и использован представителями эукариот, например растения-
ми. Задачей настоящей работы был анализ полных последовательностей ядерного, митохондриального и 
хлоропластного геномов Arabidopsis thaliana с целью поиска генетических элементов, сходных с таковыми в 
CRISPR-Cas системах у бактерий и архей. В результате методами in silico в митохондриальном геноме экоти-
пов A. thaliana обнаружен локус регулярно перемежающихся коротких прямых повторов, соответствующий 
по своей организации CRISPR-локусу адаптивного CRISPR-Cas иммунитета прокариот. На вероятную связь 
обнаруженного в митохондриальном геноме высшего растения локуса с функцией адаптивного иммунитета 
указывает наличие у спейсерных последовательностей в составе найденной СRISPR-кассеты гомологии с 
геномом вируса мозаики цветной капусты, поражающего растения арабидопсиса. У линий арабидопсиса 
С24 и Ler последовательности повторов и спейсеров CRISPR-кассеты полностью идентичны. В то же вре-
мя локализация самого СRISPR-локуса в митохондриальном геноме этих линий существенно различается. 
Установлено, что у линии Col-0 в результате четырех делеций и одной инсерции CRISPR-кассета полностью 
нарушена. Хотя гены cas в митохондриальном геноме исследуемых экотипов арабидопсиса не были найде-
ны, установлено их наличие в ядерном геноме. В ядерном геноме экотипа Col-0 на всех пяти хромосомах 
обнаружены гены cas и многочисленные CRISPR-кассеты. Полученные результаты позволяют предположить 
существование у растений системы адаптивного иммунитета, аналогичного CRISPR-иммунитету бактерий 
и архей. 
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гены  cas; гомология CRISPR-спейсеров; геном растительного вируса; адаптивный иммунитет; РНК-интер-
ференция.
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The state of the art in the evolution of plant viruses allows the genetic foundations of antiviral immunity in higher 
(including the most important crops) plants to be categorized as one of the most pressing issues of genetics and 
selection. According to the endosymbiotic theory, mitochondria descended from alphaproteobacteria that had 
been absorbed but not degraded by the host cell. The discovery of CRISPR-Cas systems (clustered regularly inter-
spaced short palindromic repeats (CRISPR)-associated proteins), which implement the adaptive immunity func-
tion in prokaryotes, raises the question whether such a mechanism of antiviral protection could be caught up by 
evolution and used by representatives of eukaryotes (in particular, plants). The purpose of this work was to analyze 
the complete sequences of nuclear, mitochondrial, and chloroplast genomes of Arabidopsis thaliana in order to 
search for genetic elements similar to those in CRISPR-Cas systems of bacteria and archaea. As a result, in silico 
methods helped us to detect a locus of regularly intermittent short direct repeats in the mitochondrial genome 
of A. thaliana ecotypes. The structure of this locus corresponds to the CRISPR locus of the prokaryotic adaptive 
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antiviral immune system. The probable connection between the locus found in the mitochondrial genome of the 
higher plant and the function of adaptive immunity is indicated by a similarity between the spacer sequences in 
the CRISPR cassette found and the genome of Cauliflower mosaic virus affecting Arabidopsis plants. Sequences of 
repeats and spacers of CRISPR cassettes in Arabidopsis C24 and Ler lines are perfectly identical. However, the loca-
tions of the CRISPR locus in the mitochondrial genomes of these lines differ significantly. The CRISPR cassette in the 
Col-0 line was found to be completely broken as a result of four deletions and one insertion. Although cas genes 
were not detected in the mitochondrial genome of the studied Arabidopsis ecotypes, their presence was detected 
in the nuclear genome. Both cas genes and numerous CRISPR cassettes were found on all the five chromosomes 
in the nuclear genome of the Col-0 ecotype. The results suggest the existence of a system of adaptive immunity in 
plants, which is similar to the CRISPR immunity of bacteria and archaea.
Key words: Arabidopsis thaliana; ecotypes; mitochondrial genome; nuclear genome; CRISPR cassette; cas genes; 
homology of CRISPR spacers; plant virus genome; adaptive immunity; RNA interference.

For citation: Konstantinov Yu.M., Petrushin I.S. Detection of CRISPR cassettes and cas genes in the Arabidopsis 
thaliana genome. Vavilovskii Zhurnal Genetiki i Selektsii = Vavilov Journal of Genetics and Breeding. 2019;23(7): 
809-816. DOI 10.18699/VJ19.554 (in Russian) 

Введение
В настоящее время признается бесспорным, что одним из 
важнейших событий в возникновении эукариотической 
клетки стало приобретение архейного происхождения хо-
зяином в качестве эндосимбионта альфа-протеобактерии, 
давшей впоследствии начало митохондриям (Archibald, 
2015). В последние годы методами филогеномики удалось 
получить принципиально новые данные, демонстриру-
ющие возможность нескольких эволюционных сцена-
риев возникновения эукариотической клетки, включаю-
щих «позднее» или «раннее» приобретение митохондрий 
клет кой-хозяином (Poole, Gribaldo, 2014; Pittis, Gabaldon, 
2016). В связи с обнаружением у огромного числа видов 
бактерий и архей CRISPR-Cas системы адаптивного им-
мунитета, основанного на явлении РНК-интерференции 
(Jansen et al., 2002; Mojica et al., 2005; Makarova et al., 
2006; Barrangou et al., 2007; Lander, 2016), естественным 
образом возникает вопрос, возможно ли существование 
подобной защитной системы у эукариотических мито-
хондрий – органелл, имеющих очевидное эволюционное 
родство со своими бактериального происхождения пред-
ками. Особый интерес в этом отношении представляют 
митохондрии высших растений, имеющие геном чрез-
вычайно большого размера по сравнению с геномами 
животных и дрожжей. 

Митохондриальный геном растений отличается, поми-
мо размеров, необычной динамичностью, проявляющейся 
в виде высокой рекомбинационной активности, которая 
обусловлена повторяющимися последовательностями 
(Gualberto, Newton, 2017). Результатом этой рекомбина-
ционной активности являются образование набора субге-
номных форм и высокая геномная вариабельность даже в 
пределах одного вида. Подобные изменения в геномной 
структуре приводят к быстрой эволюции митохондриаль-
ного генома растений. Кроме того, митохондриальный 
геном высших растений активно участвует в процессах 
горизонтального переноса генов, где может выступать в 
качестве как донора, так и акцептора генов (Kleine et al., 
2009; Zhao et al., 2018). 

Еще одной важной особенностью митохондриального 
генома высших растений является наличие в органеллах у 
многих исследованных в этом отношении видов растений 
видоспецифических наборов линейных и кольцевых плаз-
мид, состав которых в пределах вида может существенно 

различаться, например, у фертильных и стерильных форм 
(Esser et al., 1986; Thomas, 1986). Происхождение мито-
хондриальных плазмид до сих пор остается неизвестным. 
Предполагают, что двуцепочечные плазмиды могли быть 
внесены в клетки высших растений симбиотическим или 
патогенным путем (Douce, Neuburger, 1989). В поддержку 
этой гипотезы свидетельствует тот факт, что митохонд-
риальные линейные плазмиды своим 5ʹ-концом ассоции-
рованы с белком, что напоминает структуру некоторых 
вирусных нуклеиновых кислот (Douce, Neuburger, 1989). 
Кроме того, в пользу вероятного вирусного происхожде-
ния линейных плазмид S1 и S2 митохондрий кукурузы 
свидетельствует обнаружение в них генов, кодирующих 
белки нуклеинового обмена вирусного типа (Kuzmin, Lev-
chenko, 1987; Kuzmin et al., 1988). В последние годы на-
блю дается значительный прогресс в изучении митови-
русов – вирусов с простейшим РНК-геномом, которые 
специфически инфицируют митохондрии грибов (Shahi 
et al., 2019). Однако при этом появляются также данные 
в пользу существования растительных митовирусов, ко-
торые, как предполагают, могли возникнуть в результате 
горизонтального переноса соответствующих генов от 
инфицирующих растения грибов (Marienfeld et al., 1997; 
Bruenn et al., 2015; Nibert et al., 2018). Таким образом, если 
проводить аналогии между бактериями и растительными 
митохондриями, у последних в ходе эволюции, подобно 
прокариотам, также имелась острая потребность в защите 
от инфицирующих нуклеиновых кислот вирусного и/или 
плазмидного происхождения.

Тем не менее вплоть до недавнего времени данных 
о существовании подобного механизма защиты от па-
тогенной ДНК у представителей эукариот получено не 
было, за исключением единичного факта обнаружения в 
работе (Mojica et al., 2000) типичного CRISPR-локуса на 
митохондриальной плазмиде высшего растения Vicia faba. 
Дальнейшего развития в направлении поиска генов cas в 
митохондриальном, хлоропластном и ядерном геномах 
этого растительного вида данная работа, однако, не полу-
чила. Сведений об обнаружении генетических элементов 
CRISPR-Cas иммунитета в ядерном геноме растений ранее 
также не было получено (Jansen et al., 2002).

С учетом эволюционного происхождения митохондрий 
и особенностей организации митохондриального генома 
растений в настоящей работе методами in silico предпри-
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нята попытка поиска генетических элементов, сходных 
с элементами CRISPR-Cas систем бактерий и архей, в 
митохондриальном, хлоропластном и ядерном геномах 
модельного растения Arabidopsis thaliana. Принимая во 
внимание высокую динамичность митохондриального 
генома растений, полногеномный анализ с целью поиска 
элементов, предположительно связанных с признаком 
адаптивного CRISPR-Cas иммунитета, проводили в ми-
тохондриальном геноме трех экотипов A. thaliana (С24, 
Ler и Col-0).

Материалы и методы
В качестве объекта исследования использованы полные 
последовательности ядерного генома (экотип Col-0), 
генома митохондрий (экотипы C24, Ler, Col-0) и генома 
хлоропластов (экотипы Ler, Col-0) модельного растения 
Arabidopsis thaliana (L.) Heynh. Последовательности 
ДНК взяты из базы GenBank (номера доступа ядерного 
генома NC_003070, NC_003071, NC_003074, NC_003075, 
NC_003076, митохондриального генома JF729200, 
JF729202, NC_037304 и генома хлоропластов KX551970, 
NC_000932). Изначально последовательности анализиро-
вали с помощью программы UGENE (Okonechnikov et al., 
2012), она же применялась для построения иллюстраций 
(совместно с пакетом векторной графики Inkscape).

Поиск элементов CRISPR-Cas систем в геномах осу-
ществлялся в онлайн-сервисе CRISPROne (Zhang, Ye, 
2017). Для определения происхождения обнаруженных 
CRISPR-спейсеров выполнен поиск по базе NCBI BLAST 
(http://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi) по вирусным так-
сонам с параметрами по умолчанию. В дальнейшем 
были отобраны случаи совпадения с числом отличий 
(mis matches) менее трех нуклеотидов.

Выравнивание последовательностей CRISPR-локуса в 
составе митохондриального генома экотипов A. thaliana 
проводилось программами Matcher (парное) (Rice et al., 
2000) и MUSCLE (множественное) (Edgar, 2004). Анализ 
гомологии CRISPR-спейсеров с геномами видоспецифич-
ных вирусов осуществлялся как в работе (Mihara et al., 
2016), согласно Virus-Host DB (https://www.genome.jp/
virushostdb/3702). 

Результаты и обсуждение
К настоящему времени убедительно продемонстрирова-
но, что критическими элементами CRISPR-Cas систем 
у бактерий и архей являются в общем случае CRISPR-
локус, лидерная последовательность (an upstream leader 
sequence) и гены cas (Jansen et al., 2002; Richter et al., 2012). 
Основываясь на известном эволюционном родстве мито-
хондрий и бактерий, мы осуществили поиск элементов 
CRISPR-Cas системы в митохондриальном геноме трех 
экотипов A. thaliana с использованием подходов и методов 
биоинформатики, широко применяемых в последние годы 
при изучении CRISPR-Cas систем прокариот (Jansen et al., 
2002; Makarova et al., 2006, 2015; Grissa et al., 2007; Zhang, 
Ye, 2017; Couvin et al., 2018).

Контекстный анализ полной последовательности мито-
хондриального генома A. thaliana таких экотипов, как 
С24 и Ler, позволил обнаружить сайт, структура которого 
полностью соответствует организации CRISPR-кассет 

про кариотического происхождения. Особенности нуклео-
тидной организации CRISPR-подобного локуса в мито-
хондриальном геноме данных экотипов представлены на 
рис. 1, a. Как видно из представленных данных, обнару-
женная в митохондриальном геноме растительного про-
исхождения CRISPR-кассета образована тремя совершен-
ными прямыми повторами длиной 20 п. н., разделенными 
двумя спейсерными последовательностями длиной 42 и 
33 п. н. соответственно. В то же время полногеномный 
анализ митохондриальной ДНК экотипа Col-0 показал, 
что структура CRISPR-кассеты в этом случае полностью 
нарушена в результате четырех делеций и одной инсерции 
в области повторов (см. рис. 1, б ).

Примечательным, на наш взгляд, результатом прове-
денного анализа экотип-специфических особенностей ха-
рактеристик митохондриальной CRISPR-кассеты является 
тот факт, что при полном совпадении последовательности 
повторов и спейсеров локализация CRISPR-кассеты (и ее 
нарушенного варианта) в митохондриальном геноме ли-
ний арабидопсиса С24, Ler и Col-0 существенно разли-
чается (рис. 2). Такие изменения локализации CRISPR-
кассеты в митохондриальной ДНК изучаемых экотипов 
арабидопсиса являются, по всей вероятности, результа-
том интенсивных перестроек митохондриального генома, 
обус ловленных высокой рекомбинационной активностью, 
что характерно для митохондриального генома высших 
растений (Gualberto, Newton, 2017).

Специальный поиск позволил установить наличие мно-
гочисленных CRISPR-кассет в ядерном геноме A. tha liana 
(рис. 3). Их размеры и расположение на хромосомах пред-
ставлены в электронном Приложении1. Общее число спей-
серов, содержащихся в 110 ядерных CRISPR-кассетах, 
составляет 330. Подробный анализ гомологии спейсеров 
ядерных CRISPR-кассет с геномами растительных виру-
сов нами не проводился.

Результаты анализа спейсерных последовательностей 
в CRISPR-кассете, локализованной в митохондриальной 
ДНК арабидопсиса с использованием базы данных рас-
тительных вирусов, суммированы в табл. 1. Установлено, 
что обнаруженные спейсеры имеют участки неслучай-
ной гомологии с геномом трех штаммов вируса мозаики 
цветной капусты, который способен поражать растения 
A. thaliana. Дополнительно можно отметить, что для от-
дельных спейсеров были выявлены участки гомологии 
с несовпадающими участками генома разных штаммов 
этого вируса (данные не приводятся). 

Поиск в митохондриальном геноме экотипов С24, Ler 
и Col-0 A. thaliana генов сas ни на последовательно стях, 
непосредственно прилегающих к CRISPR-локусу, ни в 
остальных областях генома не дал положительных резуль-
татов. В то же время последовательности отдель ных генов 
cas были обнаружены нами в ядерном геноме (табл. 2).

Проведенный in silico поиск позволил локализовать 
на трех хромосомах арабидопсиса (хромосомы 1, 2 и 3) 
ген cas5, входящий, в соответствии с существующей 
классификацией CRISPR-Cas систем (Makarova et al., 
2015; Koonin et al., 2017), в состав эффекторного  модуля 
CRISPR-Cas систем I типа. На хромосоме 3 помимо гена 
1 Приложение см. по адресу: 
http://www.bionet.nsc.ru/vogis/download/pict-2019-23/appx18.pdf

http://www.bionet.nsc.ru/vogis/download/pict-2019-23/appx18.pdf
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Рис. 2. Локализация CRISPR-кассеты в митохондриальном геноме экотипов A. thaliana.
Для линий С24 и Ler положение CRISPR-кассеты показано в виде черного прямоугольника. Для линии Col-0 положение нарушенной CRISPR-кассеты 
в митохондриальном геноме обозначено в виде незаполненного прямоугольника.

Рис. 1. Парное выравнивание (а) CRISPR-локуса экотипов C24 и Ler (повторы выделены жирным шрифтом) и множествен-
ное выравнивание (б) последовательностей CRISPR-локуса в митохондриальном геноме экотипов A. thaliana.

cas5 локализован ген csm6, кодирующий ассоциирован-
ную с CRISPR-Cas системой III-A типа РНКазу, которая 
у прокариот участвует в реализации противофагового 
иммунитета путем деградации фаговых транскриптов 
(Jiang et al., 2016). В составе хромосомы 4 был обнаружен 
ген csa5, белковый продукт которого является универсаль-
ным компонентом CRISPR-Cas систем I-A типа (Daume 
et al., 2014). Данному белку приписывают роль в стабили-

зации R-петли в ходе протекания стадии интерференции 
(Daume et al., 2014). Наконец, в составе хромосомы 5 ло-
кализовано три участка разной длины, соответствующих 
гену DEDDh, который ранее был аннотирован в ядерном 
геноме арабидопсиса и является представителем генного 
семейства 3′→5′ экзонуклеаз, участвующих в метаболизме 
малых некодирующих РНК (Chen et al., 2018). Отнесение 
DEDDh к генам cas может означать, что его белковый про-
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Рис. 3. Количественное распределение CRISPR-кассет по отдельным 
хромосомам ядерного генома A. thaliana. 

Таблица 1. Выравнивание обнаруженных в митохондриальном геноме A. thaliana CRISPR-спейсеров  
c геномом вируса мозаики цветной капусты

Выравнивание* Изолят Идентификатор доступа 

в NCBI GenBank

Спейсер 1   TCCAAGGTAATTTATTACTCTTATAAAAGAGGG

               ||||.||.|||....|||||||

KJ716236  7512 AAGGGAAATTAGGGTTCTTATA 7533

Cabb B-JI KJ716236

Спейсер 1       TCCAAGGTAATTTATTACTCTTATAAAAGAGGG

                |.||||..||..|||.|..||||||||

M10376    3301  TACAAGAAAAAATATAAGGCTTATAAA 3327

D/H M10376

Спейсер 2  TTGTGAACACAAACTCGACTGAAAGGAGAGGTTGTGAACACA

                   |.|||||||| |.||||.||

AB863182      1782 ATAAACTCGA-TCAAAGAAG 1800

TUR239 AB863182

* Цифрами обозначена локализация участка гомологии в геноме вируса.

дукт in vivo выполняет несколько функций, в том числе 
функцию, связанную с защитой растения от нуклеиновых 
кислот вирусов и плазмид.

Удалось установить, что ассоциированные с CRISPR-
Cas системами типа I и III гены обратной транскрипта-
зы (RT) представлены на всех пяти хромосомах араби-
допсиса значительным числом копий (всего 43 гена) (см. 
табл. 2). Этим ферментам приписывается особо важ ная 
роль в функционировании CRISPR-Cas систем типа III, 
которая состоит во включении в уже существующую 
CRISPR-кассету новых спейсеров как с непосредствен-
ным участием RT, так и с участием продукта слияния RT 
c белком Саs-1 (RT-Cas1 fusion protein) (Silas et al., 2016; 
Toro et al., 2017).

Таким образом, проведенный нами поиск элементов 
CRISPR-Cas систем в митохондриальном и ядерном 
геномах A. thaliana позволил впервые выявить в геноме 
этого растения основные генетические элементы адап-
тивного иммунитета прокариотического типа, включаю-
щие CRISPR-локусы и гены cas. За исключением одной 
CRISPR-кассеты в митохондриальном геноме, остальные 
структурные элементы системы локализованы в ядерном 
геноме. В целом пока неполный список найденных в 
геноме A. thaliana ассоциированных с CRISPR-Сas имму-
нитетом прокариотического типа генов (cas5, csm6, csa5, 
cd06127, RT) позволяет в соответствии с классификацией 
(Makarova et al., 2015; Koonin et al., 2017) предварительно 
отнести обнаруженную в данном модельном растении 
систему к системам класса 1, имеющим многосубъеди-
ничный эффекторный модуль.

В ходе исследования нам не удалось, однако, выявить 
ни в митохондриальном, ни в ядерном геноме A. thaliana 
структуры, соответствующей характеристикам лидерных 
последовательностей прокариотического типа (Alkhnba-
shi et al., 2016). Попытка поиска элементов CRISPR-Cas 
систем в хлоропластном геноме экотипов Ler и Col-0 
A. thaliana также не дала положительных результатов.

В нашей работе впервые для представителей высших 
эукариот установлено наличие таких канонических эле-
ментов CRISPR-Cas систем прокариотического происхож-
дения, как CRISPR-локусы и гены cas в геноме модель-

ного растения A. thaliana. При этом в митохондриальном 
геноме арабидопсиса удалось обнаружить лишь единич-
ную CRISPR-кассету, спейсерные последовательности 
которой проявляют неслучайную гомологию с геномом 
вируса мозаики цветной капусты (см. табл. 1). Важно 
подчеркнуть, что данный вирус способен инфицировать 
растения исследуемого вида. Для изученных линий араби-
допсиса характерны существенные различия в геномной 
локализации CRISPR-локуса экотипов С24 и Ler. В случае 
экотипа Col-0 структура CRISPR-кассеты полностью на-
рушена в результате четырех делеций и одной инсерции в 
области прямых повторов (см. рис. 1, б ). Такой результат 
свидетельствует об активно идущих у высших растений 
процессах реорганизации митохондриального генома, 
проявляющихся в высокой скорости возникновения меж-
линейных различий на уровне митохондриальной ДНК.

Возможное существование CRISPR-Cas иммунитета у 
растений с эволюционной точки зрения представляется 
вполне оправданным, поскольку такие ДНК-содержащие 
органеллы растений, как митохондрии и хлоропласты, с 
очевидностью представляют собой привлекательные ми-
шени для атак со стороны вирусов и плазмид чужеродно-
го происхождения. Особенно уязвимы в этом отноше нии 
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Таблица 2. Характеристика обнаруженных в ядерном геноме A. thaliana генов cas  

Хромосома Ген Тип CRISPR-Cas 
системы

Начало–конец
ОРС*

Идентификация гена cas в соответствии 
c классификацией (Makarova et al., 2015; 
Koonin et al., 2017)

1 cas5 I 11918718–11919893 COG1688

2 cas5 I 2540882–2541148 cd09693

3 cas5 I-B 12023929–12024258 mkCas0191

csm6 III-A, III-D 10339967–10340668 cd09742

4 csa5 I-A 5072131–5072607 mkCas0163

5 DEDDh I 9481429–9481962
9482093–9482377
9482399–9482647

cd06127

1 RT I, III 11916164–11916466
11916554–11917162

pfam00078

2 10826–12517
17624–20293
23971–25653
30408–31532
3223463–3224872
3224999–3225685
3228729–3230522
5235099–5235800
5241327–5241869
5241873–5242298
5600424–5602496
5602506–5603024
5619463–5619846
5619956–5620156

3 9435745–9436644
9436766–9437260
9444515–9444907
9445029–9445523
10341391–10343106
10343111–10343806
12021817–12022311
13167127–13168218
13174969–13175118
13175226–13175606
13467703–13469727
13469756–13470868
13476637–13477317
15489669–15490154
15490132–15490506
15493988–15496318

4 3296005–3296457
3303483–3304247
3304260–3305717
3744233–3746887
3749914–3752901
3754635–3756176
5071003–5071551
5081577–5082176

5 14576286–14579228
14582070–14582471
14582509–14584656

* ОРС – открытая рамка считывания. 

митохондрии растений, если принять во внимание су-
щест вование митовирусов, поражающих этот тип орга-
нелл (Marienfeld et al., 1997; Bruenn et al., 2015; Nibert et 
al., 2018), и природную компетентность растительных 
митохондрий к поглощению ДНК (Koulintchenko et al., 

2003). В целом, исходя из имеющейся на сегодняшний 
день информации, представляется преждевременным 
строить какие-либо гипотезы о возможном эволюционном 
происхождении элементов CRISPR-Cas системы в геноме 
арабидопсиса. Можно лишь заметить следующее. Сейчас 



Обнаружение CRISPR-кассет и генов cas  
в геноме Arabidopsis thaliana

Ю.М. Константинов 
И.С. Петрушин

2019
23 • 7

815АКТУАЛЬНЫЕ ТЕХНОЛОГИИ ГЕНЕТИКИ РАСТЕНИЙ / MAINSTREAM TECHNOLOGIES IN PLANT GENETICS

накоплено уже достаточно много экспериментальных 
фактов для реконструкции сценариев происхождения и 
эволюции CRISPR-Cas систем прокариот (Koonin, Makaro-
va, 2019). Эти же данные, в свою очередь, могут оказаться 
полезными, если проблему происхождения CRISPR-Cas 
систем у растений попытаться рассмотреть с позиций  
эука риогенеза (Koonin, 2015; Lopez-Garia et al., 2017). 
В этом случае необходимо принять во внимание, что 
подобную систему защиты от патогенных нуклеиновых 
кислот мог иметь как альфа-протеобактериальный сим-
бионт, давший начало митохондриям, так и, возможно, 
архейный хозяин протомитохондриального эндосимбион-
та. В принципе, наличия подобной защитной системы в 
эволюционном плане нельзя совершенно исключить и 
для цианобактериального предшественника современных 
хлоропластов.

На настоящем этапе изучения CRISPR-Cas систем у 
арабидопсиса нам не удалось идентифицировать извест-
ный для прокариот набор генов cas, продукты которых 
формируют модуль адаптации и эффекторный модуль 
CRISPR-Cas системы класса 1 и обеспечивают, таким 
образом, протекание стадий адаптации, экспрессии и 
ин терференции (Koonin et al., 2017). Учитывая сведения 
о большом разнообразии найденных у бактерий и архей 
CRISPR-Cas систем (Westra et al., 2016; Koonin et al., 
2017; Koonin, Makarova, 2019), естественно ожидать, что 
механизм адаптивного иммунитета у растений может су-
щественно отличаться от такового у прокариот. В связи с 
этим, очевидно, что только использование комплексного 
подхода, включающего наряду с методами геномики 
методы транскриптомики и протеомики, позволит в даль-
нейшем составить более полное представление о генах и 
их белковых продуктах, образующих систему адаптивного 
иммунитета растений.

Заключение
В геноме высшего растения A. thaliana методами in silico 
впервые обнаружены такие элементы CRISPR-Cas систе-
мы прокариот, как CRISPR-кассеты и гены cas, что может 
служить отправной точкой для проведения в дальнейшем 
детальных геномных, транскриптомных и протеомных 
исследований с использованием наряду с арабидопси-
сом более широкого набора видов растений (в том числе 
важнейших сельскохозяйственных) с целью определения 
групп генов, экспрессия которых может быть ассоци-
ирована с работой природного механизма адаптивного 
иммунитета растений. Прикладное значение ожидаемых 
научных результатов по проблеме молекулярной природы 
адаптивного иммунитета растений трудно переоценить.
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