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Мох Physcomitrella patens - популярный модельный объект системной биологии рас-
тений. Среди преимуществ P.patens можно выделить наличие секвенированного генома,
высокий уровень гомологичной рекомбинации среди всех наземных растений и существо-
вание различных молекулярных механизмов устойчивости к экстремальным факторам
среды. Регуляция генов мха P.patens в условиях комплексного стресса представляет инте-
рес с точки зрения формирования фундаментальных знаний, которые могут быть приме-
нимы в области агробиотехнологии.

Мы анализировали данные высокопроизводительного секвенирования транскриптома
Physcomitrella patens на SOLiD четвертого поколения (Life Technologies, Applied Biosystems).
Для обнаружения транскрипционных факторов (ТФ), коррелирующих с дифференциаль-
ной экспрессией генов в клетках протопласт и протонемы мха, был использован подход,
основанный на оценке вхождений мотива ТФ в промотерную область гена с применением
функционального анализа групп генов.

В результате работы было выявлено 15 ТФ, ассоциированных с генами, экспрессия
которых повышена в протопластах относительно протонемы и 7 ТФ, коррелирующих с
генами, экспрессия которых понижена в протопластах. По данным функционального ана-
лиз групп генов часть ТФ, ассоциированных с повышенной экспрессией в протопластах
регулирует гены, участвующие в процессах синтеза жасмонатов и липидов, катаболизма
биомолекул. ТФ, ассоциированные с повышенной экспрессией в протонеме, регулируют
гены, отвечающие за синтез и распад структурных элементов клетки.

Мы сумели не только подтвердить часть ранее известных функций растительных ТФ,
но и показать вероятные новые функции этих ТФ. Кроме того, были выделены группы
генов, которые регулируются выявленными нами ТФ, в том числе некоторые ранее плохо
изученные гены.
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