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Мета. Пояснити довговічність насіння 

рису з позицій генетичного контролю умов його 

формування при зміні клімату. Методи. Аналіз 

сучасного стану наукових досліджень генетич-

ного контролю формування насіння, лабораторні 

дослідження схожості насіння рису, моніторинг 
метеорологічних умов формування насіння у 

різні роки репродукції, статистична обробка 

отриманих результатів. Результати. Проаналі-

зована довговічність насіння рису різних років 

репродукції за умов формування при зміні клі-

мату. Встановлена менша довговічність дослід-

ного насіння за умов його формування за біль-

шої кількості опадів. Обговорюється вплив ге-

нетичного контролю, факторів транскрипції на 

формування зародка насіння та запасних пожив-

них речовин. Висновки. Умови формування 

насіння рису під час більшої кількості опадів 

негативно вплинули на його довговічність на-

віть за оптимальних умовах середньострокового 

зберігання. Для доведення зміни транскрипцій-

ної регуляції синтезу певних речовин, необхід-

них для формування та розвитку насіння за цих 

умов, потрібні додаткові дослідження.  
Ключові слова: генофонд, транскрипційні 

фактор, рис, насіння. 
 

Для довгострокового збереження генофо-

нду насіння крім оптимальних умов зберіган-

ня [1] важливе значення мають як генетичний 

контроль формування насіння, так і процесів, 

які відбуваються під час його зберігання. 
На сучасному рівні досліджень відомо, що 

головними регуляторами для росту й розвитку 

рослин, відповіді на стреси є фактори транскри-

пції. Важливу роль вони відіграють і при регу-

люванні розвитку насіння. Часто транскрипційні 
фактори (ТФ) можуть виконувати подібні функ-

ції при формуванні насіння. Наприклад, родини 

LEC2/FUS3/ABI3 та HEME ACTIVATOR 

PROTEIN3 можуть ініціювання ембріональний 

розвиток насіння рослин. Навпаки, деякі транс-

крипційні фактори цієї ж родини відіграють 

повністю протилежну роль. Так, транскрипційні 

фактори AtMYB76 та AtMYB89 інгібують нако-

пичення в насіння олії, у той час, як AtMYB96 

сприяє накопиченню жирних кислот у насін-

ні модельного об’єкту Arabidopsis thaliana (L.) 
Heynh. [2]. 

На модельній рослині A. thaliana встанов-

лено, що розвиток насіння залежить від просто-

рово-часової експресії різних генів, що беруть 

участь у різних процесах формування насінини, 

включаючи поділ клітин, диференціацію, налив 

насінини, висихання та достигання. 
У зв’язку з цим контролювання просторо-

во-часової активності та рівнів експресії таких 

генів є надзвичайно важливим і є результатом 

регуляції їхньої транскрипції різними ТФ [3]. 
При розвитку ембріона насінини виділяють дві 

основні стадії морфогенез та достигання. Якщо 

на першій стадії спостерігається висока актив-

ність поділу клітин та їх диференціація, що 

сприяє створенню основних структур ембріона. 

Потім процеси проліферації припиняються і 

відбуваються достигання ембріона. Під час дру-

гої стадії спостерігається накопичення запасних 

поживних речовин: вуглеводів, білків, жирних 

кислот. Усі ці процеси знаходяться під контро-

лем транскрипційних факторів. Зокрема, вста-

новлено, що LEAFY COTYLEDON1 (LEC1) є 

центральним регулятором, що контролює різні 

аспекти розвитку ембріона та ендосперма та є 
ТФ, який сприяє епігенетичному перепрограму-

ванню під час ембріогенезу [4]. LEC1 є новою 

субодиницею Y (NF-Y) ТФ, який накопичується 

переважно в ембріоні та ендоспермі ще під час 

розвитку насіння [5]. 
Складність розвитку насіння припускає, 

що клітинні процеси, які лежать в основі спе-

цифічних функцій насіння повинні бути дуже 

добре скоординовані як у часі, так і просторово. 

Початок і завершення цих процесів значною 

мірою контролюються змінами в експресії генів. 
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Тому розуміння механізмів, які контролюють 

експресію генів, може бути використано для 

модифікації процесів, що відбуваються під час 

розвитку насіння, і, потенційно, покращити як-

ість насіння багатьох важливих видів сільсько-

господарських культур [4].  
Процеси експресії генів у свою чергу бу-

дуть впливати на особливості формування на-

сіння, що сприятиме його довговічності під час 

зберігання. Встановлені профілі мРНК цілого 

насіння та/або насіннєвих фрагментів на різних 

стадіях розвитку у кількох видів рослин дозво-

лили отримати фундаментальне уявлення про 

процеси та регуляторні механізми, що контро-

люють розвиток насіння [6-8].  
В умовах модельного досліду показано, 

характер експресії генів під час початку розвит-

ку насінини. Відзначені просторові відмінності 
в експресії генів в частинах насінини та часові 

відмінності у стадіях розвитку насіння. Най-

більш помітною зміною вважають значне пере-

програмування генів, що відбувається в ембріоні 

та ендоспермі насіння під час переходу між фа-

зою морфогенезу та фазою достигання насін-

ня [9]. Геномний аналіз місць зв’язування LEC1 

на вище розташованих ділянках генів на таких 

об’єктах як соя та A. thaliana виявив чіткий на-

бір мотивсів послідовностей ДНК, які були в 

їхніх промоторних ділянках [10].  
Достигання насіння є важливою фазою 

розвитку насіння, оскільки воно забезпечує ус-

пішність подальшого майбутнього репродуку-

вання, накопичуючи поживні речовини для май-

бутнього проростка, допомагаючи протистояти 

висиханню та сприяючи поширенню насіння [4]. 
Зараз визначено та охарактеризовано декілька 

ТФ, пов'язаних з фазою стиглості насіння на 

прикладі модельної рослини A. thaliana. Серед 

них — LAFL [LEAFY COTYLEDON1 (LEC1), 
ABSCISIC ACID INSENSITIVE3 (ABI3), 
FUSCA3 (FUS3), та LEC2]. Ці фактори проде-

монстрували, що відіграють центральну роль по 

більшості аспектів достигання насіння, включа-

ючи накопичення запасних поживних речовин, 

здатність до витримування висихання та ство-

рення стану спокою [3, 4]. 
Дослідження накопичення запасних по-

живних речовин у насінні переважно зосере-

джені на олії, запасних білках та крохмалі. Опи-

сані родини ТФ AP2-EREBP та DOF, 

LEC2/FUS3/ABI3 (AFL) регуляторної мережі та 

окремі ТФ формування запасних поживних ре-

човин.  

Відомо, що транскрипційні фактори мо-

жуть як негативно, так і позитивно впливати на 

накопичення олії в насінні, регулюючи гени, що 

беруть участь у шляху синтезу олії, а також гени, 

пов'язані зі шляхами її накопичення та транспо-

ртування. AtWRI1 може збільшити вміст олії в 

арахісі (Arachis hypogaea L.) та змінити склад 

жирних кислот [11]. Гомологи ТФ AtWRI1 знай-

дені і в інших рослинах. Наприклад, GhWRI1 

ізольований з бавовнику (Gossypium hirsutum L.) 
та CoWRI1 — з кокосу (Cocos nucifera L.) мо-

жуть одночасно позитивно регулювати вміст 

олії в насінні. ТФ, які позитивно регулюють 

накопичення олії, можуть негативно регулювати 

процес її мобілізації [3, 11]. Крім олії, під час 

достигання насіння накопичується група запас-

них білків: альбумінів у дводольних і гліадинів у 
однодольних [3]. 

Уміст крохмалю в насінні безпосередньо 

пов’язаний з врожайністю та якістю зерна. На-

сіння зернових культур переважно складається з 

крохмалю, який є основним компонентом маси 

насіння. Так у рису AP2-EREBP ТФ Rice Starch 

Regulator1 (RSR1) може негативно регулювати 

біосинтез крохмалю  в насінні [3, 10]. Під кон-

тролем ТФ знаходиться ознака скловидності 

рису, яка є комплексною та кількісною, що регу-

люється багатьма генами. Детально молекуляр-

ний механізм цього генетичного контролю ще 

з’ясовується [12]. Погіршення якості насіння під 

час зберігання призводить до зниження схожості, 

життєздатності та нерівномірної появи сходів. 

Швидкість старіння залежить від умов зберіган-

ня та генетичних факторів [13].  
Інформація по генетичному контролю фо-

рмування насіння культурних рослин, яка спри-

ятиме його довговічності при зберіганні дуже 

обмежена, але на практичні результати свідчать 

про велику актуальність цих питань. Метою 

даної роботи є спроби пояснення довговічності 

насіння рису з позицій генетичного контролю 

умов його формування при змінах клімату. 
 
Матеріали і методи 
Матеріалом для досліджень було насіння 

зразків рису subsp. japonica var. nigro-apiculata 
Gust. Сорту Мутант 428, що вирощувалось у 

південному степу України (Херсонська область) 

у 1995, 1997, 1998, 2001 та 2002 роках. Кількість 

опадів та середньомісячна температура років 

вирощування під час наливу зерна наведені на 

рис. 1. 
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Насіння зразків рису цього сорту перед 

закладанням на зберігання висушували повітря-

ним потоком за температури не вище 25оС та 

відносної вологості 25 % до рекомендованої 

вологості насіння 8 %. Після висушування на-

сіння поміщали в герметичні пакети з багатоша-

рової фольги та зберігали за температури 4оС. 

Контроль схожості насіння дослідних зразків на 

час закладання та при під час моніторингу при 

зберіганні застосовували відповідні методи-

ки [12], які передбачають пророщування між 

аркушами фільтрувального паперу за змінної 

температури 20–30 С. Результати обробляли за 

допомогою методів варіаційної статистики [14].  
 
Результати та обговорення 
Результати моніторингу схожості насіння 

зразка рису Мутант 428 свідчать про різну дов-

говічність насіння, вирощеного у різні роки 
репродукції. Уже через п’ять років зберігання за 

температури 4оС спостерігали зниження схожо-

сті насіння 1995 року репродукції на 21 %, а 

1997 року – 13 %. Для насіння 1998, 2001 та 
2002 років репродукції не спостерігали відмін 
схожості від вихідної через 10 років зберігання 
насіння за цих же умов (рис. 2). Вважаємо, що 
це пов’язано з більшою кількістю опадів у пері-

од формування й наливу насіння у 1995 та 1997 
роках, яка у липні цих років майже у 25 разів, а 
у серпні – у 5,6 разів перевищувала середній 
показник за липень 1998, 2001 та 2002 років 
(рис. 1), що, у свою чергу, впливало на довгові-

чність насіння за зберігання. Як відомо, для 
інших культур, метеорологічні умови вирощу-

вання насіння можуть впливати на експресію 

генів, що в свою чергу впливає на процеси роз-

витку насінини та накопичення поживних речо-

вин [15]. Наявна інформація про ці процеси по-

ки дуже обмежена. 

 
Рис. 1. Метеорологічні умови вирощування насіння рису 1995–2002 рр. 
 

 
Рис. 2. Схожість насіння рису Мутант 428, вирощеного у 1995-2002 рр. 
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Висновки 
На підставі вищезазначеного можна свід-

чити, що умови формування насіння рису під 
час більшої кількості опадів негативно вплину-

ли на довговічність насіння навіть при оптима-

льних умовах середньострокового зберігання. 
Можна припустити, що зміненому формуванню 

зародка та запасних поживних речовин могли 

сприяти зміни транскрипційного контролю пев-

них генів. Для доведення зміни транскрипційної 

регуляції синтезу певних речовин за цих умов 

потрібні додаткові дослідження. Очевидно, що 

ТФ є важливими членами регуляторних мереж, 

які беруть участь у багатьох біологічних проце-

сах, включаючи розвиток насіння. Тому механі-

зми, за допомогою яких ці ТФ виконують свою 

функцію, включаючи взаємодію з іншими біл-

ками та цільовими промоторами, нададуть ро-

зуміння цього складного процесу розвитку. На 

сьогоднішній день за допомогою прямого та 

зворотного генетичного аналізу було ідентифі-

ковано декілька ТФ, що беруть участь у розвит-

ку насіння [3]. 
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GENETIC CONTROL OF SEED FORMATION 
Aim. To explain the rice seeds longevity from the point of view of genetic control of their formation under climate 
change. Methods. Analysis of the current state of scientific research on genetic control of seed formation, laboratory 
studies of rice seed germination, monitoring of meteorological conditions of seed formation in different years of 
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reproduction, results statistical processing. Results. Rice seed longevity of different reproduction years under conditions 
of formation in climate change context was analysed. Lower longevityity of experimental seeds under formation 
conditions with higher precipitation was found. Influence of genetic control, transcription factors on seed embryo 
formation and reserve nutrients in different climatic conditions is discussed. Conclusions. Rice seed formation 
conditions during higher precipitation had a negative impact on seed longevity even under optimal medium-term 
storage conditions. Additional research is needed to prove the change in transcriptional regulation of certain synthesis of 
necessary for seed formation and development under these conditions substances.  
Keywords: gene pool, transcription factor, rice, seeds. 


