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Известно, что у льна посевного (Linum usitatissimum L. 1753) существуют линии, называемые генотрофами, у которых в ответ на стресс возникают наследуемые генетические изменения. Показано, что у генотрофов изменяется фенотип, а также количество ядерной ДНК, генов рибосомной РНК и появляется вставка LIS-1. Несмотря на многочисленные генетические исследования, посвященные генотрофам, на данный момент неизвестны механизмы их формирования.
Методом NGS (Next Generation Sequencing) секвенированы малые РНК, транскриптом и геном растений льна, выращенных в оптимальных условия, а также в условиях недостаточного и/или избыточного питания. Методом ПЦР в режиме реального времени (ПЦР-РВ) на расширенной выборке образцов проведена оценка экспрессии микроРНК и их потенциальных мишеней.
Впервые идентифицированы 96 консервативных микроРНК, экспрессирующихся в растениях льна. Также найдены 475 новых потенциальных микроРНК и предсказаны их целевые гены. Определены микроРНК с дифференциальной экспрессией в различных условиях питания. Методом ПЦР-РВ на расширенной выборке образцов показана дифференциальная экспрессия в условиях недостаточного или избыточного питания для lus-miR-N1, lus-miR395 и lus-miR399. Выявлена отрицательная корреляция экспрессии lus-miR399 и ее потенциального целевого гена, кодирующего один из ключевых элементов реакции убиквитинирования – белок UBE2, а также lus-miR-N1 и ее возможной мишени - гена, кодирующего белок UBE1, который катализирует первый этап реакции убиквитинирования. Впервые выполнено NGS-секвенирование генома и транскриптома генотрофов льна. Найдены гены льна с дифференциальной экспрессией при недостатке или избытке удобрений, которые могут участвовать в формировании генотрофов.
Идентификация новых микроРНК льна вносит вклад в изучение роли малых РНК растений в регуляции биологических процессов. Полученные данные о дифференциальной экспрессии микроРНК и мРНК позволяют лучше понять процессы, происходящие в растениях при стрессовых воздействиях, а также процесс формирования генотрофов льна.
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