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Аннотация: в статье анализируются гены, встречающиеся только у одного вида или в группе 

близкородственных видов, называют орфанными. Они имеют короткие открытые рамками 

считывания, низкий уровень экспрессии, и специфичны для разных тканей, стадий развития и 

стрессовых условий. Белки орфанных генов могут выполнять различные функции в клетке, обеспечивая 

возможность для развития новых функций и признаков, таких как метаболизм сахаров, реакции на 

стресс и адаптация к условиям окружающей среды. Они могут возникать различными способами: 

посредством дупликации и дивергенции генов, а также из мобильных элементов. Важную роль в их 

возникновении и эволюции играют эпигенетические изменения. Помимо всего прочего, 

митохондриальный геном также вносит вклад в появление орфанных генов. Однако идентификация и 

аннотирование этих генов представляют собой сложную задачу. На сегодняшний день проблемы 

идентификации орфанных генов включают в себя отсутствие сборки генома в масштабе хромосом, 

доступность геномных аннотаций, ограниченное количество высококачественные эталонных геномов и 

технологий секвенирования, необходимых для обнаружения орфанных генов. 
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В эволюции растительного генома важную роль играет формирование генов de novo, так называемых 

орфанных генов [1]. Орфанные гены (ORF) не имеют гомологии с какими-либо известными 

кодирующими последовательностями отдаленно родственных видов [2]. Такие гены могут развиваться 

из уже существующих последовательностей, кодирующих белок (дупликация и дивергенция, 

горизонтальный перенос генов), или возникать de novo из предковых некодирующих 

последовательностей. Гены de novo характеризуются короткими открытыми рамками считывания, 

низким уровнем экспрессии и специфичны для разных тканей, стадий развития и стрессовых условий [3]. 

По этим причинам их трудно идентифицировать и отличить от псевдогенов или артефактов аннотаций 

[4]. Орфанные гены имеют узкое филогенетическое распространение, при этом до 30% из них 

обнаруживаются во всех генных каталогах каждого анализируемого вида [5]. 

Орфанные гены кодируют белки, не имеющие значительного сходства последовательностей у 

близкородственных видов. Они отличаются от белков неорфанных генов относительно небольшими (по 

количеству аминокислот) размерами, что указывает на минимальное число экзонов [6]. 

Орфанные гены в растениях обладают функциональными характеристиками, сходными с 

неорфанными генами, что говорит об их схожем эволюционное происхождение [1]. Остается неясным, 

какова связь между адаптивной эволюцией и появлением новых агрономических признаков. Можно 

сделать предположение, что орфанные гены могли эволюционировать вместе с генами белков, с 

которыми они взаимодействуют, выполняя определенные функции, а также с регуляторами/факторами 

для реализации предполагаемых функций, включая модуляцию морфологических признаков [1]. 

Несмотря на их функциональную важность, немного известно о лежащих в основе молекулярных 

механизмах, с помощью которых орфанные гены участвуют в разнообразных биологических процессах. 

Систематические исследования на приматах [7] и растениях показывают, что орфанные гены 

появились посредством дупликации и дивергенции генов, а также из мобильных элементов (TE) [8]. 

Мобильные элементы составляют значительную часть всех известных геномов. Считается, что 

мобильные элементы играют важную роль в эволюции генов de novo: предоставляют новые промоторы 

для уже существующих ORF, создают новые кодирующие последовательности посредством 

ретропозиции, захвата генов или слияния экзонов [9]. Было обнаружено, что мобильные элементы 

связаны примерно с половиной идентифицированных генов, специфичных для линии, у приматов и риса 

[10]. Это позволяет предположить, что мобильные элементы играют важную роль в эволюция генов всех 

эукариот, в том числе именно мобильные элементы являются основными факторами геномного 

разнообразия Triticeae [11]. Тем не менее, до сих пор неизвестна подлинная частота появления генов de 

novo [9]. 

Существует две основные гипотезы эволюции генов de novo [9]. В «expression‐ first model», 

транскрибируемые некодирующие области (т.е. протогены) развиваются нейтрально и подвергают 

генетические вариации давлению отбора. Таким образом, протогены могут приобретать адаптивные 

мутации и постепенно превращаться в более сложные и функциональные гены de novo. С другой 



стороны, модель «ORF-first» постулирует, что потенциальные ORF уже присутствуют в геноме и 

транслируются после приобретения сайтов связывания транскрипционных факторов [9]. 

Митохондриальный геном также участвует в появлении новых орфанных генов [12]. Высокая 

скорость геномных перестроек в нем приводит к появлению новых последовательностей, которые 

впоследствии встраиваются в ядерную ДНК, что может быть причиной появления орфанных генов. Этот 

процесс может включать перенос митохондриальной ДНК, содержащей сформированные гены, либо 

открытые рамки считывания, посредством транспозиции или с помощью других геномных механизмов 

[12]. 

Значительно влияют на возникновение орфанных генов эпигенетические факторы. [13]. На ранних 

стадиях формирования эпигенетический ландшафт орфанных генов de novo может значительно 

различаться среди популяций и внутри них. Регуляторные области орфанного гена обладают 

эпигенетическими сигнатурами, характерными для энхансеров, в отличие от не-орфанных генов, которые 

имеют классические промоторы. Более того, некоторые неэкспрессируемые орфанные гены 

демонстрируют репрессивные модификации гистонов, приводящие к снижению транскрипции [13]. 

Некоторые группы исследователей также предполагают, что эпигенетическое ремоделирование может 

способствовать появлению новых орфанных генов [14]. 

Экспрессия орфанных генов может отличаться в различных тканях и органах. Анализ кластеров генов 

показывает, что орфанные гены в первую очередь демонстрируют тканеспецифическую экспрессию [14]. 

Так, Ms1 у Poaceae кодирует фосфолипидсвязывающий белок, который играет важную роль в 

гаметогенезе, а также в развитии экзины пыльцы [15]. Мужская стерильность наблюдалась у растений 

пшеницы, ячменя и Brachypodium, лишенных Ms2, еще одного орфанного гена, который демонстрирует 

специфическую для пыльника экспрессию, обусловленную вставкой ретротранспозона в промотор [16]. 

Таким образом, экспрессия орфанных генов может различаться в разных тканях [14]. 

Идентификация орфанных генов имеет решающее значение для понимания их эволюции и 

функциональной роли в различных организмах. Такой метод сравнительной генетики, как BLAST был 

одним из первых методов, использовавшихся для обнаружения орфанных генов путем сравнения 

последовательностей геномов разных видов [17]. Этот метод имеет ограничения, поскольку некоторые 

орфанные гены могли быстро эволюционировать и не сохраняться у разных видов, что затрудняет их 

обнаружение. Однако в таком случае можно использовать такие методы, как BLASTp, 

Филостратиграфия и ORFan-Finder, для которых данные ограничения отсутствуют [18]. Текущие 

проблемы идентификации орфанных генов включают отсутствие сборки генома в масштабе хромосом, 

доступность геномных аннотаций, ограниченное количество высококачественные эталонных геномов и 

технологий секвенирования, необходимых для обнаружения орфанных генов [19]. Так, после 

вычислительного и статистического анализа геномов риса открыто только 1926 из 18 398 потенциальных 

орфанных генов [20]. Чтобы выяснить взаимодействуют ли орфанные гены с другими клеточными 

компонентами и центральными регуляторами на молекулярном и геномном уровнях во время роста и 

развития тканеспецифичных реакций, а также получить данные о новых генах используются подходы 

включающие анализ экспрессии [21] и паттернов коэкспрессии, такие как WGCNA (анализ сети 

взвешенной корреляции генов, также известный как анализ сети взвешенной коэкспрессии генов), за 

которым следует анализ терминов онтологии генов (GO) с использованием базы данных KEGG(Kyoto 

Encyclopedia of Genes and Genomes - Киотская энциклопедия генов и геномов)[22] и другие инструменты. 

Так, исследование на дыне показало, что 18 коэкспрессируемых орфанных генов чрезмерно 

представлены в биохимических процессах, включая взаимные превращения пентозы и глюкуроната, 

биосинтез кутина, суберина и воска, а также метаболизм крахмала и сахарозы [23]. 

Заключение 

Хотя орфанные гены растений обычно не имеют сходства последовательностей, они обладают 

схожими функциональными характеристиками с не-орфанными генами, что позволяет им 

функционировать вместе. Эти гены играют важную роль в процессах метаболизма сахаров, в реакциях на 

биотические и абиотические стрессы, а также во множестве адаптационных процессов, специфических 

для отдельных видов [24]. Кроме того, орфанные гены широко распространены во всех царствах, но 

фундаментальным барьером для определения их функции является отсутствие функциональных мотивов 

и складок взаимозависимых компонентов или эффектов, которые все еще различимы [1, 14]. Наконец, 

орфанные гены являются одним из факторов эволюции и могут действовать как катализатор 

видообразования. 
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