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В селекции лубяных культур, направленной на создание высоковолокнистых сортов, важным является  

выявление закономерностей формирования волокна на молекулярном уровне, определение генотипспецифичности 

процессов синтеза целлюлозы, изучение эффективности работы генов, отвечающих за синтез целлюлозы на  

различных этапах онтогенеза растений. Целью работы являлось изучение экспрессии генов целлюлозосинтаз 

льна. Объектом исследования являлись 8 образцов льна (род Linum), отличающихся по содержанию волокна: 

7 сортов Linum usitatissimum L., из которых 5 сортов льна-долгунца, 2 сорта льна масличного, один образец льна 

крупноцветкового (L. grandiflorum Desf.). Исследуемые сорта выращивали в растильной установке. Пробы расти-

тельного материала отбирали на 10-й, 20-й, 30-й, 40-й и 50-й дни после появления всходов. Проводили 

извлечение РНК, синтез кДНК. Были получены последовательности РНК CesA1, CesA4, CesA6, CesA7 и разра- 

ботаны ген-специфические праймеры для ПЦР. Экспрессию генов определяли методом полуколичественной 

RT-PCR, продукты реакции разделяли по размеру с помощью 1,2%-го агарозного геля. На основании полученных 

данных было установлено наличие фазо- и генотипспецифичности в процессе экспрессии целлюлозосинтаз семейства 

CesA в стебле льна. Целлюлозосинтазы первичной клеточной стенки льна (CesA1, CesA6) проявляют динамику 

роста экспрессии до стадии «елочка», а затем экспрессия постепенно снижается к фазе наступления быстрого 

роста, тогда как целлюлозосинтазы вторичной клеточной стенки (CesA4, CesA7) характеризуются постоянным 

увеличением экспрессии от первых дней развития проростков до фазы быстрого роста. 

Ключевые слова: лён-долгунец, лен масличный, лен крупноцветковый, первичная клеточная стенка, вторичная 
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Study of the expression of cellulose synthase genes during plant 

growth of flax 
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During the selection of crops aimed at creating high-fiber varieties, it is important to determine the patterns of fiber 

formation at the molecular level and the genotype specificity of cellulose synthesis processes, to study the efficiency of the genes 

responsible for cellulose synthesis at various stages of plant ontogenesis. The aim of the work was to study the expression  

of flax cellulose synthase genes. The objects of the study were 8 samples of flax (genus Linum), differing in fiber content: 

7 cultivarеs of Linum usitatissimum L., of which 5 cultivarеs of fiber flax, 2 cultivarеs of oilseed flax, as well as one sample of 

large-flowered flax (L. grandiflorum Desf.). The studied cultivar were grown in a growth chamber. Samples of plant material 

were taken on the 10th, 20th, 30th, 40th and 50th day after germination. RNA extraction and cDNA synthesis were carried out. 

RNA sequences of CesA1, CesA4, CesA6, CesA7 were obtained and gene-specific primers for PCR were developed. Gene 

expression was determined by semi-quantitative RT-PCR, and reaction products were separated by size using a 1.2% agarose 

gel. Based on the data obtained, the presence of phase- and genotype-specificity in the process of expression of cellulose 

synthases of the CesA family in the flax stem was established. Cellulose synthases of the primary cell wall of flax (CesA1, CesA6) 

show a dynamic increase in expression up to the «herringbone» stage, and then the expression gradually decreases towards the 

onset of rapid growth phase, while cellulose synthases of the secondary cell wall (CESA4, CESA7) are characterized by 

a constant increase in expression from the first days of the development of seedlings to the phase of rapid growth. 

Keywords: flax, linseed, large-flowered flax, primary cell wall, secondary cell wall, CesA, RNA, cDNA, PCR, gel 

electrophoresis 
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На протяжении тысячелетий человечество 

эффективно использовало лубяные культуры 

для различных целей. В настоящее время их 

используют как сырье для текстильной промыш-

ленности, в производстве косметики, эколо- 

гически чистых строительных материалов, 

в медицине, автомобилестроении и т. д. Интерес 

к натуральным волокнам также растет из-за 

экологических проблем и стимулирования 

развития рынка биоразлагаемых и перера- 

батываемых материалов, развития биоэнер-

гетики [1, 2, 3].  

Производители лубяных культур стре-

мятся добиться высокого выхода и качества 

волокна. Основными хозяйственно ценными 

параметрами являются содержание волокна 

в стебле, прочность, линейная плотность, гиб-

кость, цвет. Качество волокна рассматривается 

как интегральная характеристика, зависящая 

как от особенностей сорта и агроприемов, влияю-

щих на формирование волокон растения, а 

также от способа обработки стеблей после 

сбора урожая. Важность биологической основы 

качества волокна отражается в выраженных раз-

личиях технических параметров волокна между  

сортами сельскохозяйственных культур [4]. 

Существуют многочисленные исследования, 

описывающие анатомические, морфологические 

и биохимические различия между сортами, 

связанные с качеством волокна. Для селекцион-

ной работы, направленной на высокие показа-

тели продуктивности и качества волокна созда-

ваемых сортов, необходимо изучать особенности 

генетического контроля формирования волокна, 

разрабатывать методологию управления синте-

зом целлюлозы и других биохимических ком-

понентов волокна. 

Культурный лен (Linum usitatissimum L.) 

использовался для производства растительного 

волокна на протяжении многих тысяч лет [5]. 

Лубяные волокна льна – это первичные 

волокна, происходящие из прокамбия и сходные 

с рядом первичных лубяных волокон других 

видов растений (конопли, крапивы), образующие 

толстую, богатую целлюлозой клеточную 

стенку [6]. Прежде чем инициируется утол- 

щение клеточной стенки, волокна подвергаются 

специфическому типу клеточного удлинения, 

называемому интрузивным ростом, который 

происходит в глубине других тканей ствола [7]. 

Этот этап развития оказывает заметное влияние 

на выход и качество волокна, который во многом 

недооценен и недостаточно хорошо описан с 

молекулярно-генетической точки зрения [8, 9]. 

Структура и состав лубяного волокна анало-

гичны клеточной стенке G-волокон (желати-

нозных волокон) древесины [6, 10] и суще-

ственно отличаются от других типов клеточных 

стенок. Характерной отличительной особен- 

ностью лубяных волокон является высокое 

содержание целлюлозы (до 90 %). Целлюлозные 

микрофибриллы лубяного волокна аксиально 

ориентированы и переплетены матричными 

полимерами [6]. Как химический состав, так и 

пространственная организация полимеров в 

структуре клеточной стенки способствуют 

естественной прочности, гибкости, гладкости 

и линейности льняных волокон. 

Волокна льна рассматриваются как одно 

из проявлений эволюционной специализации 

клеток, метаболизм которых ориентирован на 

масштабный синтез одного из метаболитов – 

целлюлозы. Целлюлоза, как совокупность 

неразветвленных полимеров β-1,4-связанных 

остатков глюкозы, является основным компо-

нентом лубяных волокон и синтезируется 

растениями, большинством водорослей, неко-

торыми бактериями и грибами, и даже некото-

рыми животными [11]. Гены, синтезирующие 

целлюлозу у высших растений, отличаются от 

генов, обнаруженных у Acetobacter и Agrobac-

terium sp. Белки растительной целлюлозо- 

синтазы (CesA) или каталитические субъеди-

ницы целлюлозосинтазы представляют собой 

интегральные мембранные белки длиной,  

примерно, 1000 аминокислот. Изучены после-

довательности для более 20 полноразмерных 

генов CesA, и они демонстрируют высокое 
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сходство друг с другом по всей длине кодируе-

мого белка, за исключением двух небольших 

областей вариабельности. Существует ряд 

высококонсервативных остатков, включая 

несколько мотивов, которые, как показано, 

необходимы для активности гликозилтранс-

феразы. Кристаллическая структура белков 

целлюлозосинтазы и точный ферментативный 

механизм еще не изучены. 

Гены CesA высших растений принадле-

жат к мультигенному семейству [12]. Установ-

лено, что в образовании целлюлозосинтези- 

рующего комплекса (так называемой «розетки») 

участвуют несколько различных CesA белков и 

как минимум три CesA гена транскрибируются 

одновременно; это свидетельствует о том, что 

три различных белка целлюлозосинтазы фор-

мируют функциональный целлюлозосинтези-

рующий комплекс [13, 14, 15]. В биосинтезе 

первичной и вторичной клеточной стенки 

участвуют продукты определенных CesA генов 

растений: для первичной клеточной стенки (да-

лее ПКС) – CesA1, CesA6; для вторичной кле-

точной стенки (далее ВКС) – CesA4, CesA7 [12]. 

Анализ экспрессии генов в критические 

периоды развития льна может повысить точ-

ность идентификации задействованных ключе-

вых генов по сравнению с функциональным ге-

номным подходом. Развивающиеся лубяные 

волокна характеризуются высокой экспрессией 

генов целлюлозосинтаз, белков арабиногалак-

тана, β-галактозидаз и хитиназоподобных бел-

ков, которые связаны со структурой клеточной 

стенки и особенностями кристаллической 

структуры целлюлозы и являются важными ми-

шенями для дальнейшего улучшения качества 

лубяных волокон [16]. Также установлено, что 

множественные факторы транскрипции акти-

вируются во время развития лубяных волокон, 

что потенциально идентифицирует ряд ключе-

вых регуляторов развития волокон [17]. Резуль-

таты проводимых в этой области исследований 

позволяют формировать новые перспективные 

селекционно-генетические подходы в создании 

высоковолокнистых сортов льна и расширяют 

теоретические основы изучения биологии лу-

бяных культур. 

Цель исследования – изучение экспрес-

сии генов целлюлозосинтаз льна в процессе ро-

ста растений. 

Научная новизна – изучение паттерна 

экспрессии генов целлюлозосинтаз у образцов 

культурного льна разных направлений селекции, 

а также L. grandiflorum Desf. с различным 

содержанием волокна. 

Материал и методы. Эксперимен-

тальные исследования выполнены в лабора- 

тории молекулярно-генетических исследований 

и клеточной селекции ФГБНУ «Федеральный 

научный центр лубяных культур». 

В качестве объекта исследований по 

экспрессии целлюлозосинтаз льна было исполь-

зовано 7 сортов Linum usitatissimum L., из них 

5 сортов льна-долгунца и 2 сорта льна маслич-

ного, включенных в Государственный реестр 

селекционных достижений Российской Феде-

рации, и один образец льна крупноцветкового 

(L. grandiflorum Desf.). Критерием выбора 

сортообразцов было значение параметра  

«содержание волокна», т. е. высоко- и низко-

волокнистые образцы. Перечень исследованных 

сортов льна представлен в таблице 1. 

Изучаемые генотипы выращивали в рас-

тильной установке при температуре 22 °C и 

фотопериоде «день/ночь» – 16/8 часов. Образцы 

отбирали на 10-й, 20-й, 30-й, 40-й и 50-й дни  

после всходов растений, немедленно заморажи-

вали в жидком азоте, где их хранили до выде-

ления РНК. У 10-дневных растений удаляли 

семядоли, верхние листья, корни и выделяли 

РНК из гипокотилей. У более взрослых растений 

использовали части стебля длиной 4 см, взятые 

на 2 см ниже «точки слома». У образцов также 

удаляли листья и экстрагировали РНК из 

участков стебля. «Точка слома» (snap point) 

является местом перехода волокон от удли- 

нения к утолщению клеточной стенки, которое 

можно обнаружить вручную по увеличению 

усилия, необходимого для слома стебля [19]. 

Извлечение РНК из растительного мате-

риала проводили с помощью набора реагентов 

для колоночного выделения тотальной РНК 

из растений RNA-Xtrac Plants (ООО «Биомеди-

цинские инновации», Россия) в соответствии 

с инструкцией производителя. Контроль качества 

экстрагированной РНК осуществляли путем 

электрофореза образцов РНК в 1,5%-ном ага-

розном геле и спектрофотометрических изме-

рений. Перед обратной транскрипцией образцы 

РНК обрабатывали ДНКазой. Синтез кДНК 

осуществляли с помощью набора «Обратная 

транскриптаза M-MulV без активности РНКазы 

Н (RH-)» («Биолабмикс», Россия) в соответствии 

с инструкцией производителя. 
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Таблица 1 – Перечень сортообразцов льна, использованных для исследования экспрессии генов 

целлюлозосинтаз / 

Table 1 – List of flax cultivar used to study the expression of cellulose synthase genes 
 

Генотип /  

Genotype 
Оригинатор / Originator 

Содержание  

волокна, % / 

Fiber content, %  

Источник 

данных /  

Data source 

Лен-долгунец / Fiber flax  

Томский 16 /  

ʻTomskiỉ 16ʼ 

Сибирский федеральный научный центр агробиотех-

нологий РАН (СФНЦА РАН), г. Новосибирск / Sibe-

rian Federal Research Center of Agrobiotechno-logies 

RAS, Novosibirsk 

35 [18] 

Лен-долгунец / Fiber flax 

Визит / ʻVizitʼ Федеральный научный центр лубяных культур, 

обособленное подразделение НИИ льна 

(ОП НИИЛ), г. Торжок / Federal Research Center 

for Bast Fiber Crops, separate division of the Flax 

Research Institute, Torzhok  

32 
Государственный 

реестр селекци- 

онных достижений 

РФ1 / State Register 

of Selection 

Achieve-ments 

of the Russian 

Federation 

Надежда /  

ʻNadezhdaʼ 
29 

Универсал / 

ʻUniversalʼ 
25,8 

Синичка / 

ʻSinichkaʼ 

Вятский государственный агротехнологический уни-

верситет (Вятский ГАТУ), г. Киров / Vyatka State 

Agrotechnological University, Kirov 

18,8–20,5 

Лен масличный / Oilseed flax 

ЛМ 98 / LM 98 

Федеральный научный центр лубяных культур, 

обособленное подразделение НИИ льна 

(ОП НИИЛ), г. Торжок / Federal Research Center 

for Bast Fiber Crops, separate division of the Flax 

Research Institute, Torzhok 
 20–25 

Электронный 

ресурс2 /  

Electronic  

resource 

РФН / RFN 

Федеральный научный центр Всероссийский научно-

исследовательский институт масличных культур 

имени В. С. Пустовойта (ФНЦ ВНИИМК), г. Краснодар / 

Federal Research Center of V. S. Pustovoit All-Russian 

Research Institute of Oil Crops, Krasnodar 

Лен крупноцветковый / Large-flowered flax 

L. grandiflorum 

Desf.   

к-3284 

Коллекция Федерального научного центра лубяных 

культур (ФНЦ ЛК), г. Тверь / Collection of the Federal 

Research Center for Bast Fiber Crops, Tver 

< 20 
Данные авторов / 

Authors’ data 

 

Для получения последовательностей 

РНК CesA1, CesA4, CesA6, CesA7 исполь- 

зовали интерфейс UniProt3. С полученными 

последовательностями был проведен BLAST-

анализ на геном Linum usitatissimum L. с помощью 

программного обеспечения NCBI4. Ген-специ-

фические праймеры для ПЦР (табл. 2) были 

разработаны с использованием программного 

обеспечения Primer3plus5. 

RT-PCR обеспечивает высокочувствитель-

ный и специфичный метод анализа экспрессии 

мультигенных семейств, позволяющий опре- 

делять слабоэкспрессированные транскрипты и, 

таким образом, изучать экспрессию на разных 

стадиях роста. В данной работе был использован 

метод полуколичественной (SQ)-RT-PCR, пред-

назначенный для сравнения уровней экспрессии 

генов в мультигенных семействах.  

 
1Государственный реестр селекционных достижений, рекомендованных к использованию в Российской Федерации. 

[Электронный ресурс]. URL: https://gossortrf.ru (дата обращения: 13.11.2023). 
2Лен масличный – текстильное сырьё. РосЛенКонопля: сайт о льне и конопле. 2019. [Электронный ресурс]. 

URL: https://www.rosflaxhemp.ru/fakti-i-cifri/o-lne/pererabotka.html/id/3059 (дата обращения: 13.11.2023). 
3UniProt consortium. 2003. [Электронный ресурс]. URL: https://www.uniprot.org/ (дата обращения: 11.09.2023). 
4The National Center for Biotechnology Information. 1988. [Электронный ресурс]. 

URL: https://www.ncbi.nlm.nih.gov/ (дата обращения: 09.09.2023). 
5Primer3Plus: pick primers from a DNA sequence. 2012. [Электронный ресурс]. 

URL: https://www.primer3plus.com/ (дата обращения: 09.09.2023). 

https://gossortrf.ru/
https://www.rosflaxhemp.ru/fakti-i-cifri/o-lne/pererabotka.html/id/3059
https://www.uniprot.org/
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/
https://www.primer3plus.com/
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Таблица 2 – Последовательности праймеров, использованных для полуколичественной RT-PCR / 

Table 2 – Sequences of primers used for semi-quantitative RT-PCR 
 

Ген / Gene 
Последовательность праймера, 5’→3’ / Sequence primer 5’→3’ 

прямой / forward обратный / reverse 

CesA1 CTTGCTGTGGATTACCCGGT AGCTCGCCTCTCTTTCACAA 

CesA4 TGGAAAGAACCGTGTTTGCTG TGGGGAATCTCTGTGGTGTG 

CesA6 TGACTCTATTGTGGGTTCGAGT ACACTACACATCCGGTCAGC 

CesA7 AAGATGCTTGGCCCTATCGT GACGAGTGTGGCTTTCCTGT 

 

Полуколичественная RT-PCR основана 
на относительной экспрессии, измеренной 
во время линейной фазы реакции [20]. При 
полуколичественной RT-PCR целевой вид 
кДНК амплифицируется с использованием 
одинакового количества циклов для всех иссле-
дуемых образцов. После электрофоретического 
разделения в геле и окрашивания EtBr (или 
каким-либо другим красителем нуклеиновой 
кислоты) скорость экспрессии целевого гена 
оценивают путем измерения интенсивности 
полосы, соответствующей образовавшемуся 
ампликону. Интенсивность полосы отражает 
количество копий целевой кДНК (т. е. целевой 
мРНК) в начале ПЦР и, следовательно, уровень 
экспрессии целевого гена в образце. 

Полуколичественную RT-PCR проводили 

с использованием количественных образцов 

кДНК из 10–50-дневных растений с исполь- 

зованием 28 циклов, как было рекомендовано 

в работах [21, 22]. Амплификацию RT-PCR 

проводили в термоциклере Т-100 (BioRad). 

Оптимизированная смесь для реакции ампли-

фикации (25 мкл) содержала 4 нг кДНК, 

1х ПЦР-буфер, 1,5 мМ MgCl2, 0,8 мМ dNTP,  

0,4 мкМ каждого праймера и 1,5 ед. ДНК-поли-

меразы Taq. На первом этапе амплификации 

происходила начальная денатурация при 95 °С 

в течение 15 мин; затем следовали 28 циклов 

денатурации при 95 °С в течение 10 с, отжига 

праймеров при 62 °C в течение 10 с и элонгации 

72 °C в течение 10 с. Заключительным этапом 

была терминальная элонгация при 72 °C в тече-

ние 10 минут. 

Аликвоты (10 мкл) реакции разделяли 

по размеру на 1,2%-ном агарозном геле в ТАЕ-

буфере, предварительно окрашенном бромистым 

этидием. Электрофорез проводили в агарозном 

геле размером 15×10 см в течение 2 часов при 

силе тока 200 мА, чтобы обеспечить хорошее 

разделение продуктов ПЦР. Продукты ампли-

фикации непосредственно количественно опре-

деляли путем сканирования интенсивности 

флуоресценции в УФ-свете с использованием 

системы гель-документирования ChemiDoc MP 

(Bio-Rad, США). Силу сигнала каждой ампли-

фицированной полосы измеряли с использо- 

ванием программного обеспечения для анализа 

изображений Image Lab версии 6.0.1 (Bio-Rad, 

США). Ген GAPDH использовали в качестве 

эталонного [23]. Три независимых репликации 

RT-PCR были выполнены для каждого гена, 

каждой стадии развития и генотипа, включая 

GAPDH. Экспрессию целевых генов оценивали 

относительно эталонного гена, рассчитывая  

путем деления сигнала ПЦР-ампликона гена 

целлюлозосинтазы на сигнал GAPDH. 

Результаты и их обсуждение. В резуль-

тате исследования были получены данные по 

экспрессии генов целлюлозосинтаз первичной 

и вторичной клеточной стенки для восьми 

образцов льна на пяти стадиях развития стебля.  

На рисунке 1 представлен пример электро-

форетического разделения продуктов амплифи-

кации кДНК гена целлюлозосинтазы CesA7 

сорта Томский 16 и референсного гена GAPDH. 
 

 

 

 

 

Рис. 1. Электрофореграмма разделения 

продуктов амплификации кДНК гена 

CesA7 сорта Томский 16 и гена GAPDH / 

Fig. 1. Electropherogram of separation of 

cDNA amplification products of the CesA7 

gene of the ʻTomskii 16ʼ cultivar and the 

GAPDH gene 
День после всходов / Day after germination 
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В таблице 3 приведены усредненные по 

результатам трех проб данные, отражающие зна-

чения экспрессии генов CesA1, CesA4, CesA6 и 

CesA7 относительно экспрессии гена GAPDH. 
 

Таблица 3 – Экспрессия генов целлюлозосинтаз CesA1, CesA4, CesA6, CesA7 при развитии стебля восьми 

генотипов льна / 
Table 3 – Expression of cellulose synthase genes CesA1, CesA4, CesA6, CesA7 during stem development of eight 

flax genotypes 
 

Дни после 
всходов / Days 

after germination 

Генотип / 
Genotype  

Экспрессия относительно гена GAPDH / 
Expression relative to the GAPDH gene 

CesA1 CesA6 CesA4 CesA7 

10 

Томский 16 / ʻTomskii 16՚ 0,226 0,098 0,183 0,214 

Визит / ʻVizit՚ 0,203 0,088 0,202 0,173 

Надежда / ‛Nadezhda՚ 0,215 0,096 0,179 0,158 

Универсал / ʻUniversal՚  0,186 0,091 0,18 0,257 

Синичка / ʻSinichka՚ 0,184 0,087 0,165 0,143 

РФН / RFN 0,281 0,083 0,152 0,159 

ЛМ 98 / LM 98 0,303 0,078 0,156 0,154 

L. grandiflorum Desf. 0,382 0,133 0,356 0,104 

20 

Томский 16 / ʻTomskii 16՚ 0,203 0,113 0,354 0,332 

Визит / ʻVizit՚ 0,186 0,105 0,392 0,389 

Надежда / ʻNadezhda՚ 0,192 0,108 0,312 0,325 

Универсал / ʻUniversal՚ 0,167 0,097 0,356 0,331 

Синичка / ʻSinichka՚ 0,158 0,101 0,321 0,308 

РФН / RFN 0,316 0,166 0,288 0,265 

ЛМ 98 / LM 98 0,308 0,156 0,312 0,291 

L. grandiflorum Desf. 0,412 0,213 0,322 0,215 

30 

Томский 16 / ʻTomskii 16՚ 0,161 0,102 0,543 0,584 

Визит / ʻVizit՚ 0,145 0,096 0,532 0,524 

Надежда / ʻNadezhda՚ 0,151 0,074 0,498 0,538 

Универсал / ʻUniversal՚ 0,135 0,085 0,538 0,495 

Синичка / ʻSinichka՚ 0,123 0,103 0,484 0,508 

РФН / RFN 0,262 0,135 0,466 0,493 

ЛМ 98 / LM 98 0,231 0,147 0,453 0,514 

L. grandiflorum Desf. 0,403 0,235 0,363 0,457 

40 

Томский 16 / ʻTomskii 16՚ 0,107 0,075 1,254 0,741 

Визит / ʻVizit՚ 0,096 0,064 1,186 0,841 

Надежда / ʻNadezhda՚ 0,1 0,049 1,289 0,883 

Универсал / ʻUniversal՚ 0,091 0,051 1,248 0,811 

Синичка / ʻSinichka՚ 0,086 0,06 0,915 0,764 

РФН / RFN 0,124 0,079 1,037 0,746 

ЛМ 98 / LM 98 0,111 0,113 0,942 0,751 

L. grandiflorum Desf. 0,268 0,138 0,687 0,824 

50 

Томский 16 / ʻTomskii 16՚ 0,054 0,034 0,922 0,993 

Визит / ʻVizit՚ 0,048 0,032 0,862 1,289 

Надежда / ʻNadezhda՚ 0,049 0,024 0,998 1,214 

Универсал / ʻUniversal՚ 0,046 0,026 0,924 1,275 

Синичка / ʻSinichka՚ 0,043 0,03 0,834 1,115 

РФН / RFN 0,072 0,043 0,711 1,052 

ЛМ 98 / LM 98 0,069 0,049 0,635 0,935 

L. grandiflorum Desf. 0,134 0,078 0,641 0,612 
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Экспрессия генов CesA1, CesA4, CesA7, 

CesA6 была обнаружена у всех восьми сортов 

на всех стадиях развития. Уровни и характер 

экспрессии исследуемых генов значительно 

варьировали. 

Экспрессия гена CesA1 была невысокой 

и продемонстрировала различную динамику 

для сортов льна-долгунца, льна масличного и 

L. grandiflorum Desf. (рис. 2). Самый высокий 

уровень экспрессии гена отмечали в начале раз-

вития растений – на стадии проростков, затем 

начинал снижаться. Экспрессия этого гена у 

сортов льна-долгунца была самой низкой из 

изученных образцов и характеризовалась линей-

ным уменьшением величины в зависимости 

от возраста растений. У сортов льна маслич-

ного и L. grandiflorum Desf. экспрессия оказа-

лась выше в 1,5–2,0 раза и характеризовалась 

иной зависимостью. После прохождения расте-

ниями фазы, соответствующей быстрому росту, 

у сортов льна-долгунца отмечается снижение 

экспрессии CesA1.  
 
 

 
Рис. 2. Динамика экспрессии гена CesA1 относительно гена GAPDH в процессе онтогенеза 

у различных генотипов льна / 

Fig. 2. Dynamics of expression of the CesA1 gene relative to the GAPDH gene during ontogenesis in 

various flax genotypes  
 

Следующий изученный ген целлюлозо-

синтазы CesA6 показал наиболее слабый уро-

вень экспрессии из всех исследованных генов 

во всех образцах (рис. 3). Как и в случае с 

CesA1, паттерны экспрессии образцов прядиль-

ного и масличного льна, а также L. grandiflorum 

Desf. сильно отличались. Наибольший уровень 

экспрессии выявлен у L. grandiflorum Desf., 

который характеризовался подъемом до наступ-

ления фазы быстрого роста у растений льна 

и постепенным снижением в дальнейшем. 

Сопоставляя характер экспрессии CesA1 и 

CesA6, отмечается, что экспрессия генов ПКС 

у сортов масличного льна выше, чем у прядиль-

ного на всех стадиях развития растения, но со 

временем она принимает относительно равные 

значения. 

Ген CesA4, связанный с образованием 

ВКС, характеризовался сходным проявлением 

экспрессии практически для всех образцов льна 

(рис. 4). Сорт льна-долгунца Синичка в фазе 

быстрого роста по уровню экспрессии оказался 

ближе к образцам масличного льна, а по харак-

теру экспрессии – к L. grandiflorum Desf. 

CesA7 – второй исследованный ген, свя-

занный с образованием ВКС, демонстрирует 

постоянно растущий характер экспрессии в 

зависимости от возраста растений, идентичный 

для всех образцов культурного льна (рис. 5). 

Различия в уровне экспрессии наблюдали после 

40-го дня развития растений. На 50-й день близ-

кие результаты по уровню экспрессии показали 

оба сорта масличного льна, сорт льна-долгунца 

с невысоким содержанием волокна в стебле – 

Томский 16 / ‘Tomskii 16’ 

Надежда / ‘Nadezhda’ 

Синичка / ‘Sinichka’ 

ЛМ 98 / LM 98 

Визит / ‘Vizit’ 

Универсал / ‘Universal’ 

РФН / RFN 

L. grandiflorum Desf. 
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Синичка и высоковолокнистый сорт Томский 16. 

Сорт Томский 16 относится к группе раннеспелых 

сортов льна, а все другие исследуемые сорта 

прядильного льна – к группе среднеспелых. 

L. grandiflorum Desf. проявил резкое снижение 

уровня экспрессии после 40-го дня развития. 
 

 
 

Рис. 3. Динамика экспрессии гена CesA6 относительно гена GAPDH в процессе онтогенеза  

у различных генотипов льна / 

Fig. 3. Dynamics of expression of the CesA6 gene relative to the GAPDH gene during ontogenesis in 

various fla genotypes 
 

 

 

 
 

Рис. 4. Динамика экспрессии гена CesA4 относительно гена GAPDH в процессе онтогенеза 

у различных генотипов льна/ 

Fig. 4. Dynamics of expression of the CesA4 gene relative to the GAPDH gene during ontogenesis in 

various flax genotypes 
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Рис. 5. Динамика экспрессии гена CesA7 относительно гена GAPDH в процессе онтогенеза 

у различных генотипов льна / 

Fig. 5. Dynamics of expression of the CesA7 gene relative to the GAPDH gene during ontogenesis 

in various flax genotypes 
 

Полученные данные указывают, что экс-

прессия изученных CesA генов у льна зависит 

от генотипа, стадии развития растений, особен-

ностей формирования клеточных стенок. 

Во всех исследованных образцах льна гены, 

связанные с ВКС (CesA4 и CesA7), имели более 

высокий уровень экспрессии в стеблях, чем в 

проростках. В то же время уровни экспрессии, 

связанные с ПКС CesA1 и CesA6, на стадии 

быстрого роста были меньше, чем в проростках. 

Анализ показывает, что на более поздних 

стадиях развития растения активность генов 

ПКС начинает снижаться. Гены вторичной кле-

точной стенки увеличивают экспрессию на 

стадии быстрого роста.  

Исследования экспрессии гена CesA6 

указывают на сложность изучаемого процесса, 

что проявляется в неоднозначности получае-

мых результатов. Так, выявленный в настоящем 

исследовании уровень экспрессии очень низ-

кий для всех образцов, что согласуется с резуль-

татами работы [24], но отличен от других работ 

сходной тематики [25, 26]. Возможно, это 

связано со структурой гена, состоящего как 

минимум из пяти паралогичных последователь-

ностей (A, B, C, D и E). 

Для определения значимости различий 

между уровнями экспрессии исследованных 

образцов был проведен кластерный анализ 

полученных данных методом евклидовых 

расстояний (рис. 6). 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
Рис. 6. Дендрограмма кластерного анализа 

исследованных образцов по экспрессии генов 

целлюлозосинтаз льна / 

Fig. 6. Dendrogram of cluster analysis of the 

studied samples for the expression of cellulose 

synthase genes of flax 
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Кластерный анализ сгруппировал иссле-

дованные образцы, разделив друг от друга виды 

Linum usitatissimum L. и L. grandiflorum Desf., 

а также генотипы культурного льна на сорта 

льна-долгунца с высоким и средним 

содержанием волокна и группу, объединяющую 

сорта с низким содержанием волокна. Таким 

образом, характер и уровень экспрессии генов 

целлюлозосинтаз исследованных образцов 

льна связаны с содержанием волокна в стебле. 

Заключение. Полученные данные пока-

зывают на генотип- и стадиоспецифичность 

процессов экспрессии генов целлюлозосинтаз 

семейства CesA в стебле льна. Оценка экспрессии 

генов целлюлозосинтаз льна в динамике роста 

растений позволяет расширить представление 

о генетическом контроле развития льна. Цел-

люлозосинтазы первичной клеточной стенки 

проявляют динамику роста экспрессии до 

стадии «елочка», затем экспрессия постепенно 

снижается к фазе быстрого роста, тогда как 

целлюлозосинтазы вторичной клеточной стенки 

характеризуются постоянным увеличением 

экспрессии от первых дней развития проростков 

до стадии быстрого роста. Различия в экспрессии 

генов, выявленные между двумя видами льна 

Linum usitatissimum L. и L. grandiflorum Desf. на 

стадии быстрого роста, указывают на наличие 

особенностей функционирования генов, отвеча-

ющих за синтез целлюлозы в пределах рода Linum.  
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