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Время цветения – важнейший агрономический признак, используемый в селекции и определяю-
щий урожайность. Яровизация, или долговременное воздействие холода, ускоряет зацветание и
увеличивает урожаи многих культур. Молекулярные механизмы влияния яровизации на переход к
цветению хорошо изучены у Arabidopsis thaliana, однако остаются во многом неясными для бобовых.
Математическое моделирование является действенным инструментом для выявления регулятор-
ных взаимодействий в генных сетях на основе данных по экспрессии генов. В данном обзоре мы
рассматриваем ранее разработанные подходы к моделированию генных сетей цветения и перспек-
тивы их адаптации для анализа механизмов яровизации у бобовых.
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Цветение является важнейшим агрономиче-
ским признаком, который напрямую связан с
урожайностью. Раннее цветение сельскохозяй-
ственных культур позволяет избежать действия
неблагоприятных погодных условий, таких как
холод или засуха, в конце вегетационного перио-
да [1]. Яровизация (или вернализация) – это воз-
действие низких положительных температур,
ускоряющее рост и переход к цветению. Изуче-
ние молекулярных механизмов влияния яровиза-
ции на время цветения бобовых является крайне
важным в условиях изменяющегося климата. Это
актуальная проблема, которая получила наиболь-
шее развитие в последние годы [2–6].

Механизмы яровизации в наибольшей степе-
ни изучены для модельного организма Arabidopsis
thaliana [7–9], а также для некоторых злаков, в
частности пшеницы и ячменя [8, 10, 11]. До воз-
действия холода экспрессия основных регулято-
ров цветения репрессируется на молекулярном
уровне. Низкие температуры подавляют эту ре-
прессию, что приводит к зацветанию [9].

Несмотря на изученность механизмов ярови-
зации у некоторых культур, целостной картины
молекулярных механизмов действия яровизации
на зацветание до сих пор не существует ни для од-

ного вида бобовых. Как известно, дикие виды бо-
бовых умеренного климата, такие как нут, горох,
люцерна, люпин, чечевица, чувствительны к яро-
визации. При этом, как было показано на приме-
ре нута, культурные сорта также не полностью
утратили эту чувствительность [12, 13]. В настоя-
щее время активно внедряется расширение гене-
тического разнообразия современных сортов бо-
бовых за счет введения генов и аллелей от диких
видов, отвечающих, в частности, за реакцию на
яровизацию [14–16]. Этот процесс требует де-
тального понимания соответствующих молеку-
лярно-генетических механизмов.

Математическое моделирование – важное на-
правление, позволяющее на основе данных по
экспрессии генов предсказывать регуляторные
взаимодействия и строить гипотезы для дальней-
шей экспериментальной проверки. Модели так-
же позволяют проводить эксперименты in silico,
дающие возможность избежать продолжительно-
го и дорогостоящего анализа экспрессии генов у
мутантов, а также более прицельно сформулиро-
вать цели и задачи дальнейшей эксперименталь-
ной работы. Масштабы применения моделей
для анализа экспрессии генов цветения во мно-
гом определяются изученностью вида растений.
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Наибольшее количество таких моделей разрабо-
тано для Arabidopsis. В данном обзоре мы рассмат-
риваем модели регуляции в сетях генов цветения,
разработанные для Arabidopsis и бобовых, и об-
суждаем перспективы включения в такие модели
механизмов ответа на яровизацию.

ОСОБЕННОСТИ РЕГУЛЯЦИИ ЦВЕТЕНИЯ 
ПРИ ЯРОВИЗАЦИИ У Arabidopsis И БОБОВЫХ

Цветение у растений контролируется большим
количеством сигнальных путей, объединяющих
действие как эндогенных регуляторов, так и фак-
торов окружающей среды. Основными экзоген-
ными факторами, активирующими процесс за-
цветания, являются фотопериод и температура
окружающей среды. У Arabidopsis ген FT (FLOW-
ERING LOCUS T) является главным интегратором
сигналов, поступающих из окружающей среды.
Ген FT кодирует белок, функционирующий как
мобильный сигнал цветения – «флориген» [17].
При условиях, индуцирующих цветение, этот бе-
лок экспрессируется в листьях, а затем движется
по флоэме к апикальной части побега, где акти-
вирует гены, ответственные за идентичность
цветковых меристем, такие как AP1 (APETALA 1)
и LFY (LEAFY) [18, 19]. 

Вторым важнейшим геном-интегратором сиг-
нальных путей является SOC1 (SUPPRESSOR OF
OVEREXPRESSION OF CONSTANS 1) [20]. 

Ген TFL1 (TERMINAL FLOWER 1) у Arabidop-
sis, кодирующий близкий гомолог FT и принадле-
жащий к тому же семейству, в отличие от FT явля-
ется репрессором. Ген TFL1 экспрессируется в
меристеме соцветия, подавляя в этой зоне экс-
прессию AP1 и LFY [19]. Таким образом, TFL1
действует как «антифлориген».

Гены LFY и AP1 экспрессируются на краях ме-
ристемы соцветия, активируя экспрессию друг
друга. В этих областях меристемы обретают цвет-
ковую идентичность и впоследствии образуют
цветки. LFY и AP1 репрессируют TFL1 в появив-
шихся цветковых меристемах, тем самым допус-
кая активацию генов, отвечающих за развитие
цветков [19].

В отличие от Arabidopsis, бобовые имеют три
субклады генов FT (FTa, FTb и FTc), которые в
сумме включают четыре−шесть генов в зависимо-
сти от вида. Ортологи SOC1 у бобовых чаще всего
представлены двумя генами, однако люцерна
Medicago trancatula имеет три гена SOC1. Семей-
ство генов TFL1 также существенно расширено
[21–25].

Реакция на яровизацию у Arabidopsis контро-
лируется геном FLC (FLOWERING LOCUS C).
Этот ген кодирует транскрипционный фактор,
подавляющий зацветание посредством репрес-
сии генов FT и SOC1. В ответ на яровизацию сни-

жается уровень продуктов экспрессии FLC, что
активирует экспрессию FT и SOC1 и запускает пе-
реход растения к цветению [26, 27].

Примечательно, что ген FLC отсутствует у бо-
бовых умеренного климата, но, несмотря на это,
яровизация оказывает стимулирующее действие
на цветение [18, 21]. Исследования механизмов
яровизации у бобовых пока только развиваются,
однако недавние результаты позволяют предпо-
ложить, что гены семейств FT и SOC1 могут вы-
ступать основными мишенями регуляторных вза-
имодействий при воздействии холода [3, 11].

МАТЕМАТИЧЕСКИЕ МОДЕЛИ ГЕННЫХ 
СЕТЕЙ ЦВЕТЕНИЯ У Arabidopsis

Методы математического моделирования ши-
роко применяются для анализа генных сетей. Для
Arabidopsis в разные годы был разработан ряд мо-
делей перехода к цветению. Модель, реализую-
щая метод нейронных сетей, оперировала задан-
ной структурой сети для описания взаимодей-
ствий основных генов, ответственных за
различные сигнальные пути, инициирующие
цветение [28]. При этом в модель были включены
восемь генов фотопериода и автономного сиг-
нального пути, и их взаимодействия приводили к
активации абстрактного интегратора, что обозна-
чало переход к цветению. Обучение модели про-
водили на значениях таких параметров, как длина
светового дня и количество дней после посева
[28]. Также была предложена модель активации
экспрессии FT посредством базовых регуляторов
сигнального пути фотопериода и циркадных рит-
мов [29]. Модель была разработана на базе обык-
новенных дифференциальных уравнений и
включала известные на тот момент молекулярные
взаимодействия. Численные эксперименты про-
водили, чтобы выявить, как экспрессия FT может
меняться при отключении различных компонен-
тов сети [29]. 

Однако несмотря на то, что регуляция цвете-
ния у Arabidopsis была изучена намного лучше,
чем у других растений, детали многих взаимодей-
ствий оставались неизвестными. Это заведомо
привносило неточности в модели конкретных
сигнальных путей.

Для решения этой проблемы был предложен
обобщенный модельный подход, оперирующий
не взаимодействиями внутри отдельных сигналь-
ных путей, а сетями, состоящими из генов-инте-
граторов [30, 31]. Авторы проанализировали по-
ведение нескольких сетей, включающих три ос-
новных регуляторных узла: FT (в комплексе с
транскрипционным фактором FD), LFY и AP1.
Таким образом, предполагалось, что экспрессия
гена FT уже включала в себя всю информацию
о входящих регуляторных сигналах, которая
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передавалась генам идентичности цветковых ме-
ристем. Было показано, что динамика инициа-
ции цветения может быть объяснена посредством
разделения генной сети на несколько контуров
прямой и обратной связи с определенными регу-
ляторными функциями [31]. На основе этой базо-
вой сети была создана динамическая модель,
основанная на дифференциальных уравнениях.
Помимо таких интеграторов, как FT−FD, LFY и
AP1, моделируемая сеть включала репрессор
TFL1, экспрессия которого уравновешивала ак-
тивирующий сигнал FT. Было показано, что та-
кая сеть предсказывает характер перехода к цве-
тению для разных генотипов Arabidopsis [30]
(рис. 1). 

Обоснованность обобщения взаимодействий в
генных сетях была продемонстрирована в даль-
нейших исследованиях. В частности, было пока-
зано, что время цветения линейно зависит от
уровней экспрессии генов-интеграторов [32]. 

Базовая сеть, представленная на рис. 1, может
дополняться новыми элементами. Так, актива-
ция гена идентичности меристем LFY комплек-
сом FT−FD была дополнена промежуточным ак-
тивирующим контуром, включающим гены SOC1
и AGL24. Подгонка такой модели к данным по
экспрессии всех генов сети позволила протести-
ровать различные гипотезы регуляции LFY по-
средством SOC1 и AGL24 и выявить нелинейную
природу распространения возмущений в этой се-
ти [33]. Тот же набор генов рассматривался в дру-
гой работе, где авторы исследовали различные
приближения, используемые для формулирова-
ния уравнений модели. Далее производилось
сравнение влияния этих приближений на эффек-
тивность модели при описании генной сети [34].  

МАТЕМАТИЧЕСКИЕ МОДЕЛИ ГЕННЫХ 
СЕТЕЙ ЦВЕТЕНИЯ У БОБОВЫХ

Особенности моделирования перехода к цве-
тению у бобовых обусловлены наличием в их ге-
номе большого числа ортологов основных генов-
интеграторов Arabidopsis, таких как FT, TFL1 и
SOC1. При этом конкретная роль каждого гена за-
частую еще не выявлена в эксперименте.

Многочисленные ранние исследования сфор-
мировали «классическую» концепцию инициа-
ции цветения гороха Pisum sativum. Основными
регуляторами зацветания считали фотопериод и
взаимодействие двух мобильных сигналов – сти-
мулирующего и ингибирующего. Переход к цве-
тению определялся пороговым значением отно-
шения между этими сигналами. Обобщение су-
ществующих данных привело к созданию первой
количественной модели цветения гороха [35]. Эта
модель была использована для формулирования
новых гипотез о сигналах, управляющих цветени-
ем. Дальнейшие экспериментальные исследова-
ния привели к накоплению более точных знаний
о молекулярных взаимодействиях, ведущих к за-
цветанию гороха [22, 36]. Было показано, что цве-
тение активируется по меньшей мере двумя мо-
бильными стимулирующими сигналами, FTa1 и
FTb2, которые взаимодействуют с геном FTc, а
также с двумя гомологами гена TFL1 Arabidopsis.
Итогом взаимодействий в генной сети являлась
активация генов идентичности меристемы,
включая AP1, ортолог гена AP1 Arabidopsis [22, 36].
На базе такой обобщенной сети взаимодействий
и данных по экспрессии генов цветения Pisum sa-
tivum были разработаны две модели – модель, ис-
пользующая обыкновенные дифференциальные
уравнения, на базе кинетики Михаэлиса–Мен-
тен и модель, основанная на нейронных сетях
[37]. С помощью этих моделей, во-первых, было
протестировано соответствие между данными по
динамике экспрессии генов и исходной схемой
взаимодействий. Во-вторых, на основе модели
нейронных сетей были предложены дополни-
тельные взаимодействия по сравнению с исход-
ной концепцией [37].

Также была создана динамическая модель ген-
ной сети цветения, которая использовалась для
проверки различных гипотез о том, как FT- и
TFL1-подобные гены взаимодействуют при регу-
ляции генов идентичности меристемы у нута Cicer
arietinum [38]. Так как для нута, в отличие от горо-
ха, отсутствуют конкретные схемы взаимодей-
ствий многочисленных генов FT и TFL1 при пе-
реходе к цветению, за основу была взята обоб-
щенная сеть, ранее предложенная для Arabidopsis
[30] (рис. 1). Для моделирования использовали
экспериментальные данные, ранее полученные
для двух сортов нута [39]. В модели были протес-
тированы различные гипотезы о регуляторных

Рис. 1. Базовая сеть взаимодействий при переходе к
цветению у Arabidopsis, включающая продукты четы-
рех-генов интеграторов: FT, TFL1, LFY и AP1 [30]. Бе-
лок FT образует комплекс с транскрипционным фак-
тором FD (не показано на рисунке). Помимо этого,
схема предполагает, что узлы сети могут объединять в
себе действие многих генов. Обычными стрелками
показаны активирующие взаимодействия, а Т-образ-
ными – репрессирующие.
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вкладах генов FT. При этом, моделирование показа-
ло хорошие результаты для быстро зацветающего
сорта ICCV 96029, но оказалось не эффективным
для более позднего сорта CDC Frontier. Для этого
сорта был разработан и применен подход модели-
рования на основе машинного обучения, предска-
завший различные архитектуры генной сети цвете-
ния в зависимости от фотопериода [40]. 

ПЕРСПЕКТИВЫ РАЗРАБОТКИ МОДЕЛЕЙ 
ЯРОВИЗАЦИИ У БОБОВЫХ

Архитектура генной сети в описанных выше
моделях перехода к цветению у бобовых применима
для моделирования влияния фотопериода, но недо-
статочна для изучения действия яровизации.

У Arabidopsis активация зацветания под дей-
ствием низких температур происходит не только 
за счет активации экспрессии гена FT в листьях, 
но и гена SOC1 в апексе побега. FLC, основной 
регулятор яровизации у Arabidopsis, напрямую 
взаимодействует с этими генами, присоединяясь 
к первому интрону гена FT и промотору гена 
SOC1 [41]. Таким образом, при моделировании 
влияния яровизации следует непременно учиты-
вать действие этих двух интеграторов (рис. 2а). 
Топология генной сети, включающая FT и SOC1, 
была ранее рассмотрена в двух работах по моде-
лированию зацветания у Arabidopsis (см. выше,
[33, 34]), однако без учета яровизации. Для бобо-
вых, имеющих множество генов FT, SOC1 и TFL1, 
топология сети интеграторов усложняется 
(рис. 2б).

Несмотря на недостаточность знаний по меха-
низмам яровизации у бобовых, недавно было по-
казано, что у люцерны Medicago trancatula воздей-
ствие холода при длинном световом дне приводи-
ло к значительному росту уровней экспрессии
гена MtFTa1 и всех трех ортологов SOC1

(MtSOC1a, MtSOC1b и MtSOC1c). При этом также
существенно повышалась экспрессия предпола-
гаемого гена – мишени сети зацветания MtPIM
(AP1) [3].  Однако неочевидно, является ли акти-
вация экспрессии генов MtSOC1 следствием регу-
ляции исключительно со стороны FT или же гены
SOC1 чувствительны к яровизации независимо от
FT, как в случае c Arabidopsis.

Таким образом, следует предположить, что ос-
новной регуляторный контур активации цвете-
ния при яровизации включает ген FT, который
активирует гены идентичности меристемы на-
прямую, или через активацию гена SOC1
(рис. 3а). Предполагаемая схема активации AP1 в
регуляторном контуре для бобовых показана на
рис. 3б.  Так как гены FT и SOC1 интегрируют
сигналы многих регуляторных путей, данную сеть
можно рассматривать как обобщение множества

Рис. 2. Базовая сеть интеграторов из рис. 1, дополненная узлом SOC1: а) для Arabidopsis, б) для бобовых. Каждый из
узлов FT, TFL1 и SOC1 бобовых представлен продуктами нескольких генов, которые в случае FT и TFL1 объединены
в субклады FTa, FTb, FTc и TFL1a, TFL1b и TFL1c. Помимо представленных взаимодействий, предполагаются регуля-
торные связи между отдельными представителями каждой субклады.

Рис. 3. Регуляторный контур, активирующий цвете-
ние при яровизации: а) для Arabidopsis, б) для бобо-
вых. Действие факторов яровизации схематично обо-
значено черными треугольниками в верхней части
рисунка.



БИОФИЗИКА  том 69  № 5  2024

МОДЕЛИ ГЕННЫХ СЕТЕЙ ЦВЕТЕНИЯ 1041

взаимодействий, а также дополнять другими ре-
гуляторными контурами по мере появления экс-
периментальных данных. 

ЗАКЛЮЧЕНИЕ
Многочисленные исследования продемон-

стрировали обоснованность построения моделей
генных сетей цветения на базе взаимодействий
интеграторов сигнальных путей. Базовые конту-
ры взаимодействий интеграторов могут допол-
няться более детальной информацией по мере по-
явления данных о регуляции в сетях. При модели-
ровании активирующей роли яровизации для
зацветания бобовых следует рассматривать регу-
ляторные контуры, включающие оба семейства
интеграторов внешних сигналов к зацветанию:
FT и SOC1.
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 Models of Flowering Gene Networks and Their Adaptation
for the Analysis of Vernalization Mechanisms in Legumes
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*Ioffe Institute, Polytekhnicheskaya ul. 26, St. Petersburg, 194021 Russia

**Peter the Great St. Petersburg Polytechnic University, Polytekhnicheskaya ul. 29, St. Petersburg, 195251 Russia

Flowering time is the most important agronomic trait which is used in breeding and determines the crop per-
formance. Vernalization, or prolonged exposure to cold, accelerates f lowering and increases yields in many
crops. The molecular mechanisms of vernalization-induced f lowering are well studied in Arabidopsis thali-
ana, but remain largely unknown for legumes. Mathematical modeling is a powerful tool to predict regulatory
interactions in gene networks on the basis of gene expression patterns. This review concerns previously devel-
oped approaches to modeling gene regulatory networks of the f lowering transition process and the prospects
for their adaptation with the aim of conducting the analysis of the mechanisms of vernalization requirement
in legumes.
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