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ДОМЕСТИКАЦИЯ КАК ЧАСТНЫЙ СЛУЧАЙ ЭВОЛЮЦИИ:  
ОБ УНИВЕРСАЛЬНОСТИ ПРИНЦИПОВ И МЕХАНИЗМОВ 

(обзор) 
 

В.И. ГЛАЗКО, Г.Ю. КОСОВСКИЙ, Т.Т. ГЛАЗКО  
 

Высокая скорость роста изменений состояния биосферы, в которой существенную роль 
выполняет превращение деятельности человека в геологическую силу (В.И. Вернадский, 1944), 

приводит к необходимости особого внимания к поискам механизмов управления генетическими 
потоками у доместицированных видов растений и животных как основы жизнеобеспечения совре-

менного человечества. Н.И. Вавилов отмечал, что доместикация представлять собой эксперимен-
тальную эволюцию, для управления которой необходимо историческое понимание эволюционного 
процесса (Н.И. Вавилов, 1987). Основной механизм естественного и искусственного отборов за-

ключается в преимущественном воспроизводстве особей, наиболее приспособленных к предложен-
ным условиям отбора, то есть имеющих репродуктивный успех и обеспечивающих сохранение 

потомства, что лежит в основе так называемого самоодомашнивания некоторых видов млекопита-
ющих, включая человека (L. Raviv с соавт., 2023). Внутривидовая и межвидовая дифференциация 
и кооперация для выполнения задач воспроизводства популяций описана и у растений (R. Sharifi, 

C.M. Ryu, 2021), и у животных (A.M.M. Rodrigues с соавт., 2023; M.A. Zeder, 2012). На примере 
прокариот показано, что культивирование в разных условиях приводит к существенной дифферен-

циации по характеристикам образования колоний (регуляция поведения) у потомства, причем эти 
изменения необратимы (невозможность «обратной» эволюции, так называемая дискриминация род-
ственников) (O. Rendueles с соавт., 2015). У многоклеточных организмов существенный вклад в 

необратимость эволюции вносят симбионты — «кооперанты» на клеточном (E. Rosenberg с соавт., 
2010) и геномном (M. Ramakrishnan с соавт., 2021) уровнях. У доместицированных растений и 

животных большая часть генома занята мобильными генетическими элементами — транспозонами 
(ТЕ) и продуктами их рекомбинаций (D. Almojil с соавт., 2021). Автономные TE — это потомки 
экзогенных вирусов и источники основных компонент сетей регуляции профилей генной экспрес-

сии, влияющих на последствия гибридизации, стресс-реактивность (K. Mukherjee, L.L. Moroz, 
2023). Обнаруживается определенное сходство ТЕ по участию в основных биологических процес-

сах у растений и животных, несмотря на существенные различия в доминировании вариантов ТЕ, 
их вовлеченности в организацию архитектоники интерфазного ядра, участии в формировании мо-
тивов для факторов регуляции транскрипции (Y. Qiu, C. Köhler, 2020). Следует отметить, что 

ранние этапы эволюции основаны на дифференциации и кооперации протобиополимеров (РНК, 
белки, липиды, углеводы) (Y. Shi и соавт., 2023), прокариот и эукариот (J. Brueckner, W.F. Martin, 

2020; C. Al Jewari, S.L. Baldauf, 2023). Наколенные данные свидетельствуют о том, что диффе-
ренциация и кооперация — универсальные механизмы эволюционного процесса. В эволюции мно-
гоклеточных организмов ключевую роль играют мутуалистические взаимоотношения между такими 

организмами, микробиотами, вирусами и их потомками. Это обстоятельство необходимо учитывать 
при поиске методов управления генетическими потоками у доместицированных человеком видов 

для их сохранения и улучшения.  
 

Ключевые слова: репродуктивный успех, мутуализм, доместикация, транспозоны, микро-

биота, генная экспрессия, регуляторные сети. 
 

Исключительный научный вклад одного из выдающихся ученых XX 

века Николая Ивановича Вавилова составляют работы по теоретическим 

основам селекции (переизданы в 1987 году) (1). По определению Н.И. Ва-

вилова, селекция культурных растений и домашних животных по существу 

представляет собой экспериментальную эволюцию, и для того чтобы пони-

мать и до известной степени управлять ею, необходимо историческое пони-

мание эволюционного процесса (1). Выражение «эволюция, управляемая че-

ловеком» введено Н.И. Вавиловым в научную лексику. Основная цель его 

работ заключалась в том, чтобы «научиться управлять процессом развития 

органического мира» — эволюцией домашних животных и культурных рас-

тений. В апреле 1932 года на заседании Академии наук СССР, Коммуни-

стической академии и Всесоюзной академии сельскохозяйственных наук 

им. В.И. Ленина, посвященном памяти Ч. Дарвина, Н.И. Вавилов говорил 

https://teacode.com/online/udc/57/575.8.html
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о том, что исследовательская работа с растением и животным должна быть 

пронизана идеями эволюционизма, на основе которых возможно «овладение 

организмами» (2).  

В настоящем обзоре мы обобщили и проанализировали данные о 

генных и геномных механизмах доместикации, драйверах эволюции, изме-

нениях организмов в связи с доместикацией, сходстве и различиях есте-

ственного и искусственного отборов у представителей разных таксономи-

ческих групп и роли этих процессов в условиях современных антропоген-

ных изменений биосферы. 

Антропоцен  как  фактор  влияния  на  биосфер у. Необхо-

димость эволюционного подхода к выявлению механизмов доместикации 

приобрела особое значение в конце XX века, когда пришло осознание стре-

мительного сокращения биоразнообразия в глобальном масштабе и стало 

понятно, что из-за высокой скорости трансформации биосферы вследствие 

деятельности человека наступила новая геологическая эпоха, получившая 

название антропоцен (3).  

Впервые представления о наступлении такой эпохи сформулировал 

Владимир Иванович Вернадский. В своей последней опубликованной ста-

тье В.И. Вернадский писал о едином историческом процессе, охватываю-

щем всю биосферу планеты (4). В этой статье он отмечал, что уже в начале 

XX века Алексей Петрович Павлов (1854-1929) — русский и советский уче-

ный-геолог, палеонтолог и стратиграф в последние годы своей жизни, ука-

зывая на геологическую роль человека, говорил об антропогенной эре, ко-

торую переживает человечество.  

Как и любая эпоха, антропоцен продолжает эволюционировать. Со-

всем недавно относительно неповрежденные природные экосистемы зани-

мали примерно 12 % поверхности Земли, однако в настоящее время на их 

долю приходится только 1,4 % (5). Приблизительно 9 % населения мира 

недоедает, и, по прогнозам, к 2030 году это число вырастет до 9,8 %, когда 

более 850 млн человек столкнутся с голодом (6). Более того, аграрная ци-

вилизация дошла до предела экстенсивного развития, занимая 38 % земной 

поверхности и потребляя примерно 70 % мировых запасов пресной воды 

при уровне энергозатрат 1,2 % (7).  

Особое значение темпы и биосферные последствия развития аграр-

ной цивилизации приобрели в последние времена. Ярким примером служат 

данные об изменении биомассы мегафауны (видов животных с массой бо-

лее 10 кг) после ее последнего крупного вымирания на Земле в период от 

50 000 до 3000 лет назад, когда две трети родов млекопитающих и половина 

видов исчезли (8). После катастрофы глобальная экосистема постепенно 

восстановилась, затем скорость накопления ее биомассы резко возросла 

(главным образом за счет сельскохозяйственных видов животных), но по-

вышенная скорость накопления биомассы наблюдается только для популя-

ции человека (8). Предполагается, что массовое вымирание животного мира 

в четвертичный период эры кайнозоя связано с деятельностью современ-

ного человека как основной движущей силы глобальных потерь мегафауны 

в течение позднего четвертичного периода (9). Но только с появлением тех-

носферы в результате интеллектуальной активности человека возникла гло-

бальная угроза его существованию.  

Принято считать, что аграрная цивилизация затрагивает последние 

12 тыс. лет (10) — короткий срок по сравнению с несколькими миллиар-

дами лет эволюции биосферы. Тем не менее в настоящее время доместици-

рованные виды по массе конкурируют со своими дикими предшественни-

ками (11). Выполненный Y.M. Bar-On с соавт. (11) анализ распределения 

https://ru.wikipedia.org/wiki/%D0%93%D0%B5%D0%BE%D0%BB%D0%BE%D0%B3
https://ru.wikipedia.org/wiki/%D0%9F%D0%B0%D0%BB%D0%B5%D0%BE%D0%BD%D1%82%D0%BE%D0%BB%D0%BE%D0%B3
https://ru.wikipedia.org/wiki/%D0%A1%D1%82%D1%80%D0%B0%D1%82%D0%B8%D0%B3%D1%80%D0%B0%D1%84
https://ru.wikipedia.org/wiki/%D0%9C%D0%B0%D1%81%D1%81%D0%BE%D0%B2%D0%BE%D0%B5_%D0%B2%D1%8B%D0%BC%D0%B8%D1%80%D0%B0%D0%BD%D0%B8%D0%B5
https://ru.wikipedia.org/wiki/%D0%9A%D0%B0%D0%B9%D0%BD%D0%BE%D0%B7%D0%BE%D0%B9
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биомасс в разных царствах живых объектов и разных частях планеты пока-

зал, что из ≈ 550 гигатонн (Гт) С на растения приходилось ≈ 450 Гт С 

(доминирующее царство, занимают главным образом наземные территории, 

в то время как животные (≈ 2 Гт С) в основном представлены морскими 

обитателями, а бактерии (≈ 70 Гт С) и археи (≈ 7 Гт С) преимущественно 

занимают ниши глубоко под поверхностью. Наземная биомасса примерно 

на два порядка превышает морскую. Анализ показывает, что глобальная пи-

рамида морской биомассы содержит больше консументов, чем продуцентов. 

Оказалось также, что масса населения Земли, исторически влияющая на 

глобальную биомассу известных таксонов, включая млекопитающих, рыб и 

растения, на порядок превышает суммарную массу всех диких млекопита-

ющих (11). 

Доместикация  как  феномен. Трансформация биосферы, со-

кращение биоразнообразия привела к тому, что все большее внимание ис-

следователей привлекают вопросы, связанные с «эволюцией руками чело-

века» — доместикацией. Доместикация растений и животных — это ключе-

вое событие в формировании аграрной цивилизации. Сокращение биораз-

нообразия, в том числе сельскохозяйственных видов (12, 13), и истощение 

плодородных почв в глобальном масштабе (5) привели к пониманию необ-

ходимости уделять особое внимание сельскохозяйственным видам как ос-

нове существования современного общества. По-видимому, именно этим 

объясняется резкий рост числа научных публикаций, посвященных анализу 

процессов и особенностей доместикации. Так, в 2015 году M.A. Zeder (10) 

приводит данные о том, что в 2013 году опубликовано только 811 статей в 

350 различных журналах, включая 42 статьи в PNAS, в которых рассматри-

ваются проблемы, связанные с доместикацией. По нашим данным, в 2021 

году число таких научных статей достигло 11 077. Однако до сих пор нет 

четкого определения, что же подразумевается под термином «доместика-

ция», хотя еще Ч. Дарвин рассматривал процессы доместикации как уско-

ренную эволюцию под влиянием искусственного отбора (14). И тем более 

остается открытым вопрос, каковы генетические механизмы этого про-

цесса (15). 

Доместикационный синдром у одомашненных животных и культур-

ных растений включает ряд признаков, отличающих их от близкородствен-

ных диких видов. По сути он отражает широко распространенные в есте-

ственных условиях мутуалистические (симбиотические) межвидовые взаи-

моотношения, которые при доместикации определяются особенностями не 

только доместицируемого вида, но и доместикатора — человека (5). Именно 

поэтому определение доместикационного синдрома до сих пор остается 

дискуссионным даже для видов млекопитающих (16). Единственное, что 

объединяет и не вызывает споров, — это то, что доместицированные формы 

растений, животных и грибов обладают высоким фенотипическим разнооб-

разием по сравнению с близкородственными дикими видами.  

Обобщающее определение доместикации было дано M.A. Zeder (17), 

в котором подчеркивается, что единственным отличием от мутуалистиче-

ских (симбиоических) взаимоотношений, наблюдаемых в дикой природе, 

является присутствие доместикатора — человека и то, что доместицируемые 

должны обладать возможностями вписываться в его нишу (17).  

Наиболее выраженным изменением у доместицированных живот-

ных принято считать уменьшение размера мозга, прежде всего за счет гип-

покампа, гипоталамуса, гипофиза и миндалевидного тела, регулирующих 

эндокринную функцию и вегетативную нервную систему, что влияет на 

такие поведенческие реакции, как агрессия и ответ на стресс, вызванный 
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окружающей средой. Резкое уменьшение размеров этих областей у домаш-

них животных может быть напрямую связано с повышением порогов 

проявления агрессии и страха (17).  

В то же время изменения мозга, вызванные одомашниванием, про-

исходят мозаично и отражают определенные адаптации к требованиям осо-

бой экологической ниши одомашнивания. Они остаются стабильными по-

сле одичания и восстановления диких популяций. Даже по прошествии дли-

тельных периодов времени и многих поколений в диких условиях не воз-

никает вторичной эволюционной тенденции к увеличению размера мозга 

(18). Как и в случае других признаков, уменьшение размеров мозга у доме-

стицированных животных происходит видоспецифично. У свиней области 

мозга, контролирующие обонятельные и слуховые функции, менее редуци-

рованы, чем зрительные структуры или структуры, обеспечивающие двига-

тельные функции; то же самое справедливо для овец. У крыс и норок об-

ласти мозга, контролирующие двигательные функции, обнаруживают боль-

шую степень редукции, чем контролирующие зрительные или обонятель-

ные функции. Уменьшение размера частей мозга, которые контролируют 

двигательные функции, у норок, выращенных в клетках, почти на 11 % 

больше, чем у зверьков в открытом вольере, и на 20 % больше, чем у оди-

чавших. Некоторые участки мозга могут увеличиваться в размерах при одо-

машнивании, что отмечалось для участков мозга, отвечающих за память и 

обучение у почтовых голубей (17).  

Такая же мозаичность и видоспецифичность изменений обнаружи-

вается у растений по признакам, которые служат мишенями естественного 

и искусственного отборов (19, 20). Наглядным примером видоспецифично-

сти может быть сравнение мутации гена Waxy (Wx), кодирующего крах-

мальную синтазу, у кукурузы и риса. У риса отбор по этой мутации сопро-

вождается снижением изменчивости в районе  250 kb в области локализа-

ции гена Wx на 6-й хромосоме, причем снижение генетической изменчиво-

сти распространяется примерно на 39 генов, локализованных в этом районе. 

У кукурузы полигенные системы, включающие гены ae1, bt2 и su1, участву-

ющие в путях биосинтеза крахмала, находятся под прямым давлением ис-

кусственного отбора (21). Но у кукурузы геном намного больше, чем у риса, 

при этом плотность локализации структурных генов относительно низкая, 

что ограничивает эффекты «путешествия автостопом» и задевает только не-

большое число генетически сцепленных генов.  

Интересно, что в некоторых случаях один и тот же ген лежит в ос-

нове параллельной эволюции и сходной фенотипической изменчивости у 

разных видов растений. Например, клейкий рис возникает из-за дефекта 

донора сплайсинга в Waxy гене, мутации в этом гене также лежат в основе 

фенотипов клейких злаков у ячменя, кукурузы и бусенника (травянистое 

многолетнее растение Иововы слезы) (22). Мутации гена VIRESCENS, ко-

дирующего фактор регуляции транскрипции, приводит к изменению цвета 

плодов у финиковых и масличных пальм, винограда, яблок, какао и цит-

русовых (23-25).  

Аналогичная закономерность наблюдается и у фенотипов домашних 

животных. Например, аллельная изменчивость KIT (tyrosine kinase recep-

tor) — рецептора, критического для миграции популяций стволовых клеток, 

включая предшественники меланоцитов, и/или MC1R (рецептор мелано-

кортина) вызывает изменение окраски у коз, свиней, лошадей, крупного 

рогатого скота и кур (7).  

Имеются также примеры множественного независимого одомаш-
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нивания одного и того же вида по очень разным путям в разных регионах, 

например у свиней (26) и сортов сои (27).  

В целом результаты исследований наглядно свидетельствуют о ко-

эволюции видов, взаимодействия с которыми лежат в основе формирования 

этносов и аграрной цивилизации человека, и его культурных традиций. В 

основе такой мутуалистической кооперации лежат разные гены метаболи-

ческих путей, кооперация которых может быть специфична и для разных 

сортов, пород и видов (28). 

Интересно отметить, что в геноме можно выделить эволюционно 

консервативные гены, которые, как правило, ассоциированы с фенотипи-

ческими признаками, характерными для ранга крупных филогенетических 

таксонов (уровня отрядов, семейств), и альтернативные варианты, поли-

морфизм которых типичен для изменчивости более мелких групп, включая 

широкое внутривидовое разнообразие доместицированных видов (29). Так, 

у американской норки эволюционно консервативны гены, позволяющие 

отнести ее к водным и полуводным млекопитающим (30). В то же время 

использование результатов полногеномного секвенирования и мононуклео-

тидных полиморфизмов (Genome-Wide Association Studies, GWAS) у полу-

доместицированной (подвергавшейся искусственному отбору) американ-

ской норки позволило обнаружить гены, полиморфизм которых ассоции-

рован с качеством шкурки и меха (110 генов для характеристик шерсти, 

163 — для показателей качества меха и 98 — для размера шкурки), 194 гена 

для цветотипов, а также выявить 19 районов на 3-й, 4-й, 5-й, 6-й, 7-й, 8-й, 

9-й и 10-й хромосомах, которые содержали 33 гена-кандидата контроля ка-

чества меха, функций волосяных фолликулов и особенностей размера 

шкурки. Выявлено множество генов, связанных с процессом цикла роста во-

лос и линьки, развитием эпидермиса, с сигнальным путем Wnt (один из внут-

риклеточных путей, регулирующий эмбриогенез, дифференцировку клеток, 

развитие злокачественных опухолей) и развитием мышц (31, 32). 

Для растений характерны те же тенденции. Повышенным полимор-

физмом обладают, как правило, гены-мишени искусственного отбора. При-

знаки доместикации у растений можно разделить на три группы. Первая 

связана с урожайностью, эти признаки влияют на размножение, форму и 

размер растений (более длинные и жесткие боковые побеги у картофеля, 

неосыпаемость семян у зерновых культур, образование нераскрывающихся 

стручков у бобовых, увеличение размера плодов у культурных видов дере-

вьев). Вторая группа признаков связана со снижением химической и физи-

ческой защиты, типичной для близкородственных диких видов, которая об-

легчает их расселение в дикой природе (например, потеря горечи в культи-

вируемом миндале, потеря/уменьшение ости у риса и пшеницы). Признаки, 

относящиеся к третьей группе, касаются прорастания семян (33). 

Накопленные данные свидетельствуют о том, что доместицирован-

ные виды отличаются от близкородственных диких повышенной изменчи-

востью мишеней доместикации — определенных комплексов фенотипиче-

ских признаков и, соответственно, полиморфизмом вовлеченных в их фор-

мирование геномных элементов. По-видимому, можно выделить совокуп-

ность геномных элементов, образующих «субгеном», зеркально отражаю-

щий особенности доместикатора и являющийся его основной мишенью.  

Различия  между  искусственным и естественным отбо-

ром. Мишенью вариантов отбора прежде всего служит преимущественное 

воспроизводство особей с желательными признаками по сравнению с аль-

тернативными вариантами. Именно условия воспроизводства, включая скре-
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щивания, отличают искусственный отбор от естественного. Не удается по-

лучить надежные свидетельства того, что в дикой природе не встречаются 

единичные особи, несущие признаки, типичные для доместицированных 

форм. Более того, накапливаются наблюдения о признаках самоодомашни-

вания у ряда видов — у человека, бонобо, слона. Сам главный доместика-

тор — человек как вид уникален своей сложной культурой и социальными 

структурами, разнообразием языков и широким использованием инстру-

ментов. Согласно гипотезе самоодомашнивания человека, этот уникальный 

набор черт может быть результатом эволюционного процесса самоиндуциро-

ванного одомашнивания, в ходе которого человек эволюционировал, чтобы 

быть менее агрессивными и более приспособленными к кооперации в целях 

сохранения потомства. Сходные процессы описаны у предкового вида че-

ловека — бонобо, а также слона. Внутривидовое самоодомашнивание обес-

печило отчетливое сходство когнитивных, поведенческих и физиологических 

характеристик между людьми, бонобо и слонами, направленных прежде всего 

на сохранение потомства (34). 

У животных выделяют четыре основные формы общих изменений 

репродуктивной функции при доместикации: исключение конкуренции 

между самцами и ограниченность числа самок для скрещиваний, у самок — 

увеличение пищевых ресурсов, защита от хищников и снижение материн-

ского стресса. В генетический контроль таких изменений вовлечены про-

цессы, связанные с развитием нервного гребня (NCC). Это способствует 

формированию общих признаков синдрома доместикации у разных таксо-

нов (35). 

Но и в естественных условиях внедрение в новую нишу приводит к 

увеличению поведенческой активности, влияя на взаимоотношения между 

самцами и самками. Динамика иерархической и поведенческой структуры 

популяций‐основателей в новых условиях может оказывать решающее вли-

яние на внутри- и межвидовые взаимоотношения, приводить к их долго-

временным изменениям и формированию новых поведенческих реакций. 

Для популяций-основателей, которые расширяются в новую нишу, отде-

ленную от родительской популяции, необходимость установления связей с 

незнакомцами, отсутствие четких территорий и первоначально новые кор-

мовые ресурсы могут вызвать изменение исходной иерархической струк-

туры, к которой адаптируются последующие поколения. Гипотеза «соци-

альности основателя» сформирована на наблюдениях об относительно бо-

лее сильных связях у более подвижного пола (самцы у млекопитающих) по 

сравнению с менее подвижным (самки у млекопитающих), относительном 

уменьшении осваиваемых территорий и повышенной толерантности при 

внутри- и межвидовых взаимодействиях в новых условиях (36). Естествен-

ный отбор благоприятствует выживанию популяции через альтруизм (по-

средством влияния на репродуктивный успех популяции как целого). Ре-

продуктивная ценность определяет реализацию альтруизма в зависимости 

от индивидуальных различий в возрасте, поле (самцы, самки) и общем со-

стоянии, внутренние взаимодействия в группе могут изменять репродуктив-

ную ценность особей, чтобы стимулировать альтруизм и обеспечить выжи-

вание популяции (37). 

Человек доместицировал генетически далекие грибы для аналогичных 

целей — ферментации продуктов, богатых липидами и сахаром, для придания 

им привлекательного внешнего вида, запаха и ароматизации, а также для уве-

личения срока годности и безопасности продукта. Многочисленные незави-

симые события одомашнивания также произошли внутри вида. Получены 
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свидетельства фенотипической конвергенции при одомашнивании грибов 

для производства сыра (Saccharomyces cerevisiae, Penicillium roqueforti, P. ca-

memberti и Geotrichum candidum) и для производства вяленого мяса (P. nal-

giovense и P. salamii). Конвергенция, последовавшая за адаптацией к сходным 

экологическим нишам, затронула особенности формирования колоний (пу-

шистость и цвет), липолиз, протеолиз, выработку летучих соединений и 

конкурентоспособность в борьбе с вредителями пищевых продуктов. Опи-

саны сходства в потере генетического разнообразия в одомашненных попу-

ляциях и в вырождении неиспользуемых признаков, таких как выработка 

токсинов и половое размножение. Фенотипическая конвергенция иногда 

происходила благодаря сходным механизмам геномной адаптации, в част-

ности горизонтальному переносу и потере генов (38). 

Накоплены данные, свидетельствующие о том, что социокультурные 

особенности ниш, созданных человеком, вносят относительно больший 

вклад во внутривидовую дифференциацию культурных растений и домести-

цированных животных, чем экологические факторы (39). То есть главные 

отличия естественного отбора от искусственного определяются человеком 

как доместикатором, его поведением, особенностями создаваемой им ниши 

и контролируемых человеком мутуалистических взаимоотношений между 

разными видами. 

Дифференциация и кооперация — от протобиополиме-

ров до человека. Принято связывать появление жизни на Земле с муту-

ализмом (кооперацией) протобиомолекул и конкуренцией между ними по 

признаку стабильности (40).  

Древний мир представлен сообществами РНК, обладающих разно-

образными каталитическими свойствами и реплицируемых рибозимами-по-

лимеразами. Начало отбора связано с поиском баланса между двумя край-

ностями — смесью нуклеотидов с низкой упорядоченностью и низкой 

сложностью и кристаллами с высокой упорядоченностью, но низкой слож-

ностью. Предполагается, что поиск такого баланса приводит к появлению 

продукта эволюционного процесса с высоким порядком (множество цепо-

чек с общими определенными последовательностями), высокой сложно-

стью (длина последовательности) и, соответственно, высокой функциональ-

ностью (изменчивостью), что становится началом отбора (41). Аминокис-

лоты служат катализаторами, структурными стабилизаторами, а также по-

средниками, обеспечивающими связь между РНК и липидами при форми-

ровании протоклетки.  

Конкуренция между протоклетками опосредована действием мем-

браностабилизирующего пептида MSP, который синтезируется по меха-

низму прямого участия РНК. РНК с характерными последовательностями 

специфически связывает аминокислоты и объединяет их, образуя первично 

дипептиды. MSP может проникать в мембрану и препятствовать выходу ам-

фифилов (жирных кислот или подобных молекул) из мембраны. В резуль-

тате обмена амфифилами между мембраной и окружающей средой прото-

клетка без MSP потеряет амфифилы и сократится, в то время как прото-

клетка, содержащая MSP, вырастет до более крупных размеров (42).  

Кооперация между археями и протеобактериями лежит в основе воз-

никновения эукариот, появления митохондрий. В среднем у эукариот бак-

териальные гены составляют в целом 56 %, без пластид — 53 %, у фотосин-

тетизирующих линий эукариот, у которых цианобактериальный предок пла-

стид внес дополнительные гены, — 61 % (43).  

Внутриклеточные паразиты, которые подвергаются редуктивной 
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эволюции в процессе адаптации к богатой питательными веществами среде 

зараженных ими клеток, отказываются от бактериальных генов контроля 

метаболических процессов. Такая потеря адаптивных генов наиболее выра-

жена у паразита человека Encephalitozoon intestinalis, у которого 86 % генов 

архейского и 14 % — бактериального происхождения. У эукариот наиболее 

изучен геном риса, содержащий 67 % бактериальных и 33 % архейных генов. 

Функциональная дихотомия, первоначально описанная для дрожжей, когда 

гены архей участвуют в обработке генетической информации, а бактериаль-

ные — в метаболических процессах, сохраняется во всех супергруппах эу-

кариот (43). 

Взаимодействия геномов архей и протеобактерий привело к появле-

нию большого числа химерных генов (рис. 1). Выявлен целый класс ядер-

ных химерных генов, сформировавшихся в процессе эндосимбиоза (S-гены, 

282 семейства) с последующей эволюцией эукариотических линий (44). 
 

 

Рис. 1. Функции 573 S-генов в эукариотической клетке. Цифры, выделенные красным, соответ-

ствуют функциям, содержащим важные S-гены в дрожжах (44). 
 

В настоящее время в домене Eukaryota выделяют группу Excavata. 

Филогенетическое дерево у основания разветвляется: первая крупная ветвь 

эукариот — Parabasalia, за которой последовательно отделяются Fornicata, 

Preaxostyla и Discoba. Отсутствие аэробных митохондрий у Parabasalia, For-

nicata и Preaxostyla свидетельствует о том, что современные эукариоты воз-

никли в аноксических условиях (45). Предполагается, что появление ми-

тохондрий происходило в два этапа, которые были связаны с двумя эн-

досимбиотическими событиями: с формированием промитохондриальных 

структур, затем митохондриальных, первое наиболее вероятно связано с 

γ- и/или δ-протеобактериями (γ-/δ-proteo), второе — с α-протеобактери-

ями (α-proteo) (45). 

У прокариот изменения факторов окружающей среды приводят к 

возникновению новых межклеточных взаимоотношений и культурально-

морфологических свойств (рис. 2) (46). В исследовании в качестве абиоти-

ческого фактора использовали плотную агаризованную среду (1,5 %) CTT-

HA либо полужидкий агар (0,5 %) CTT-SA. Биотическим фактором служил 

газон либо Bacillus subtilis, либо Escherichia coli на 1,5 % агаре с питательной 

смесью CTT. Без нее выращивали на плотном агаре B. subtilis-TPM и E. coli-

TPM. При такой обработке для M. xanthus питательные вещества были до-

ступны только из B. subtilis-TPM или E. coli-TPM. Размах фенотипической 

изменчивости (см. рис. 2, красные кружки) увеличивается на плотном агаре 
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и при относительном голодании (на бактериальных газонах) (46). 

Важно отметить, что при воздействии факторов окружающей среды 

у прокариот наблюдается дифференциация близких родственников (рис. 3), 

у разных биообъектов часто отмечают так называемую дискриминацию род-

ственников, при этом эволюция происходит только в направлении большей 

адаптивности организма (47). 
 

 

Рис. 2. Пример изменчивости колониально-морфологических свойств бактерий Myxococcus xanthus 

при разных обработках (TS). Характеристики популяций: число колоний, плотность колоний, 

гетерогенность колоний по плотности, площадь (46). 
 

 

Рис. 3. Примеры изменений взаимоотношений между колониями Myxococcus xanthus в результате 

выращивания на плотном (hard) или полужидком (soft) агаре, на полноценной среде или на газонах 

Bacillus subtilis-TPM и Escherichia coli-TPM. На двух первых фотографиях показаны фенотипы 

самоконтроля при слиянии колоний для двух предковых вариантов. B.s. — B. subtilis; CTT — 

полноценная питательная среда, содержащая казитон; E.c. — E. coli; TPM — среда без кази-

тона (голодная) (47).  
 

Внутривидовая дифференциация близкородственных форм хорошо 

известна, в некоторых случаях она имеет очевидную генетическую основу 

(например, между подвидами европейского кролика). Несмотря на неот-

личимость кариотипов этих двух подвидов, предположительно централь-

ная область Х-хромосомы (перицентромерные районы) вовлечена в репро-

дуктивную изоляцию между ними (нарушения конъюгации гомологов в 

мейозе), что приводит к ограниченности генетических потоков между под-

видами. Предковой для домашнего кролика является французская форма 

Oryctolagus c. cuniculus (48). Эта ограниченность настолько велика, как в 
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Австралии, куда были также завезены представители испанского подвила 

(O. c. algirus), и домашний кролик. Остров был захвачен именно испанским 

подвидом и какого-либо существенного появления их помесей с домашним 

кроликом не наблюдалось (49). При внутри- (как у подвидов европейского 

кролика) и межвидовой гибридизации ведущую роль выполняет дискрими-

нация хромосом (элементов генома близких родственников), как правило, 

связанная с тем, что у видов с половой дифференциацией в хромосомах (в 

частности, в перицентромерных районах) накапливаются мобильные гене-

тические элементы (транспозоны), нарушающие прохождение мейотиче-

ских делений при формировании гамет. Систематический обзор исследова-

ний по межвидовой гибридизации у млекопитающих свидетельствует о том, 

что общая частота негативных последствий (49 %) выше, чем положитель-

ных (13 %) и нейтральных (38 %) (50).  

У растений показано, что алло- и автополиплоидизация приводит к 

существенному изменению профилей генной экспрессии, активации транс-

позонов, транскрипции длинной некодирующей РНК, микроРНК, массо-

вым структурным перестройкам в геномах (51-53).  

Мобильные генетические элементы, регуляторные сети  

и  эволюция. Транспозоны рассматриваются в качестве драйверов эволю-

ции и источников различных элементов, вовлекаемых в регуляцию профи-

лей генной экспрессии (53-55). В эволюции идет последовательный процесс 

увеличения размеров геномов, но такое увеличение не сопровождается со-

ответствующим ростом числа генов, кодирующих белки (рис. 4) (56), что 

можно рассматривать как указание на взрастающее значение регуляторных 

сетей. Симбиоз с транспозонами (в большинстве своем потомками ДНК-

содержащих вирусов и ретровирусов) у высших таксонов занимает поло-

вину генома.  
 

 

Рис. 4. Размер генома эукариот и доля некодирующей аминокислотные последовательности ДНК 

от низших к высшим эукариотам. Минимальный размер генома последовательно увеличивается 

от простых эукариот (например, дрожжей) до сложных позвоночных (в частности, человека). 

Доля кодирующей ДНК в более крупных геномах очень мала, то есть большая часть генома, 

приобретенного этими организмами, является некодирующей (56). 
 

Представленность транспозонов (TE) существенно варьирует в гено-

мах разных видов. В ряде исследований обнаружено, что TE служат важным 

источником цис-регуляторных мотивов в форме сайтов связывания факто-

ров регуляции транскрипции (TF), дистального энхансера, супрессора или 

изолятора. Обнаружено, что значительная доля TF в геномах млекопитающих 

происходит из TE (54, 57). Известны TF, генерируемые TE, которые могут 

влиять на трехмерную организацию хроматина и таким образом вовлечены в 

регуляцию активности генов, которые не находятся в непосредственной 
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близости. Примером этого у позвоночных служит последовательность, с ко-

торой связывается регулятор транскрипции — белок CTCF с 11 цинковыми 

пальцами, он участвует в образовании петель и топологически ассоцииро-

ванных доменов и представляет собой производное от TE. Следует отме-

тить, что TE вносят значительный вклад в формирование видоспецифичных 

петель в ДНК человека и мыши за счет привнесения новых мотивов для TF 

CTCF (58). Мотивы связывания TF CTCF выявлены и у ряда ретровирусов 

млекопитающих, в частности у провируса бычьего лейкоза (BLV) (59). TF 

CTCF вовлечен как в регуляцию транскрипционной активности BLV, так и 

в дерегуляцию трехмерной (3D) архитектуры хроматина хозяина, окружаю-

щей сайт интеграции BLV. В провирусной ДНК BLV выявлено in vivo три 

консервативных мотива связывания CTCF. В геноме BLV последователь-

ность, с которой связывается CTCF, локализована в областях модификаций 

гистонов, вовлеченных в регуляцию транскрипции, и участвует в подавле-

нии активности промотора 5´-длинного концевого повтора (LTR), что при-

водит к латентности вируса, но в то же время способствует активности про-

мотора 3´LTR, вовлеченного в транскрипцию соответствующей длинной 

некодирующей РНК (lncRNA). Интеграция BLV нарушает регуляцию орга-

низации трехмерного хроматина клетки-хозяина, изменяя образование пе-

тель хроматина в местах интеграции провирусной ДНК в геном хозяина. 

Нередко последовательности автономных TE характеризуются высокой из-

менчивостью метилирования ДНК, что также сказывается на их вовлечен-

ности в регуляцию генной экспрессии.  

У растений фактор TF CTCF отсутствует, но сходное влияние TE на 

пространственную организацию генома обнаружено. Например, у риса и 

сорго миниатюрные транспонируемые элементы с инвертированными по-

вторами ассоциированы с наличием областей прикрепления к ядерному 

матриксу и служат «якорями» для петель (60, 61). 

Генная регуляторная сеть — это система взаимодействий между мо-

лекулярными регуляторами (например, факторами транскрипции) и суб-

стратами (например, сайтами связывания факторов транскрипции), кото-

рые управляют экспрессией генов, участвующих в сложных биологических 

процессах (62). Растет число исследований о непосредственной роли TE в 

эволюции генных регуляторных сетей, их вовлеченности в ответы на дей-

ствие биотических и абиотических факторов окружающей среды (54, 63-65).  

В геномах растений ретротранспозоны с длинными концевыми по-

вторами (LTR-ретротранспозоны, эндогенные ретровирусы — ERV) пред-

ставляют наиболее распространенную группу мобильных генетических эле-

ментов, они вовлечены в организацию геномной архитектуры и в проявле-

ние фенотипической изменчивости. Общая структура ретротранспозонов и 

доменов, ответственных за различные фазы их репликации, высококонсерва-

тивны у всех эукариот. В хромосомах высших растений присутствуют два ос-

новных суперсемейства LTR-ретротранспозонов — Ty1/Copia и Ty3/Gypsy. 

Число копий членов этих суперсемейств может увеличиваться, часто они 

активируются различными биотическими и абиотическими стрессами из-за 

всплесков ретротранспозиции. ERV — важные факторы видовой изменчи-

вости, характеризуются большим разнообразием структуры, размеров и ме-

ханизмов транспозиций, что делает их важными участниками эволюции ге-

номов (66). Кроме того, ERV влияют на паттерн экспрессии соседних генов, 

вовлекаясь в формирование малой интерферирующей РНК (siRNA) и РНК-

направленное метилирование ДНК (RdDM) (67). 

TE занимают 60-80 % генома у кукурузы, 29 % у риса и 17 % у 

арабидопсиса (68, 69). Арабидопсис (119,1 Mb) и рис (373,8 Mb) обладают 
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одними из самых маленьких геномов среди соответственно двудольных и 

однодольных растений, и их геномы считаются эталонными в своих классах 

(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/), для кукурузы характерен один из самых 

длинных геномов среди однодольных (2,3 Gb) (70).  

Стресс-реактивность растений тесно связана с факторами регуляции 

транскрипции. Так, у кукурузы суперсемейство фактора регуляции тран-

скрипции AP2/ERF, специфичное для растений, включает 229 AP2/ERF ге-
нов, и их экспрессия меняется под влиянием целого спектра факторов эко-

логического стресса. Кроме того, некоторые представители этого суперсе-

мейства вовлечены в половую дифференциацию растений и в регуляцию 

разных стадий онтогенеза (71). Суперсемейство TF AP2/ERF, наряду с во-

влеченностью в ответы на стрессирующие факторы окружающей среды, 

непосредственно участвует в реализации действия ряда гормонов растений 

(72). То есть регуляторные системы стресс-реактивности растений тесно 

связаны с ключевыми системами регуляции онтогенеза.  

Выполнено сравнение вклада ТЕ в регуляцию транскрипционной 

активности (по их влиянию на экспрессию близлежащих генов) в качестве 

регуляторных мотивов при реакции на стресс. Исследовали связь между 

присутствием суперсемейств TE выше, ниже или внутри интронов близле-

жащих генов и дифференциальной экспрессией этих генов в различных 

стрессовых условиях у организмов, контрастных по числу ТЕ в геномах, — 

бедного TE Arabidopsis thaliana и богатого TE Solanum lycopersicum. Обнару-

жено, что в ответе на стресс участвуют гены, которые расположены неда-

леко от представителей различных суперсемейств TE, в частности SINE при 

протеотоксическом стрессе, Copia и Gypsy — при тепловом у A. thaliana, 

EPRV и hAT при инфекции, а также Harbinger, LINE при световом стрессе 

у S. lycopersicum. Эти же авторы составили карту TE-опосредованных сетей 

регуляции ответа на стресс у растений на основе профилей экспрессии ге-

нов стрессореактивности у двух контрастирующих по этому признаку ви-

дов. Была изучена регулирующая роль, которую TE выполняют в ответе 

на стресс, позволяя растениям быстрее адаптироваться к новым условиям 

окружающей среды (73).  

В геноме пшеницы примерно 85 % последовательностей занято ТЕ. 

Обнаружено, что около 36 % из 70 818 генов содержат по меньшей мере одну 

вставку TE внутри гена, в основном в трех гомеологах (триадах). Вставки TE 

внутри экзонов или в нетранслируемых областях (UTRS) одного или не-

скольких гомеологов в триаде связаны с различиями в их экспрессии. Об-

наружена статистически значимая корреляция между наличием/отсутствием 

вставок TE, принадлежащих к шести надсемействам и 17 подсемействам 

TE, и подавлением одного гомеологичного гена. Выявлена прямая связь 

между наличием вставок TE из определенных суперсемейств и экспрессией 

генов, связанных с реакциями на биотический и абиотический стресс. То 

есть TE у пшеницы выполняет важную роль в контроле экспрессии генов 

специфичным для генома путем (74). 

ТЕ широко распространены и разнообразны в геномах хвойных де-

ревьев. У некоторых видов хвойных в TE идентифицированы потенциально 

важные мотивы последовательностей, которые могли бы связывать допол-

нительные регуляторные факторы, способствуя формированию регулятор-

ной сети (75). Показано вовлечение ТЕ в ответ на биотические факторы 

экологического стресса у растений, например при инокуляции проростков 

хвойных двумя видами грибов, что приводило к глобальному изменению 

метилирования геномной ДНК и экспрессии ряда ТЕ (76).  

Интересно отметить, что один и тот же принцип кооперации между 
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биообъектами для увеличения пластичности в ответ на действия факторов 

окружающей среды в царствах животных и растений реализуется неодина-

ково. В геномах животных среди ТЕ доминируют короткие неавтономные 

ретротранспозоны, у растений — эндогенные ретровирусы (54); у животных, 

по крайней мере позвоночных, ключевым элементом в архитектонике ин-

терфазного ядра, по-видимому, служит мотив посадки TF CTCF, у расте-

ний — сложный комплекс мотивов, вовлекаемых в межбелковые взаимо-

действия (77). Существенно различаются и семейства ТЕ, последовательно-

сти которых составляют основу для формирования факторов регуляции 

транскрипции TF у многоклеточных (78).  

Один из ярких примеров участия TE в приобретении новых призна-

ков у животных — формирование и эволюция плаценты млекопитающих, 

связанные с активностью эндогенных ретровирусов, многие семейства ко-

торых были одомашнены с последующей генерацией новых регуляторных 

генов или регуляторных элементов (79). Из TE, ассоциированных с плацен-

той, две различные группы ретровирусных LTR-ретротрансферазонов — 

THE1B и RLTR13D5 способствовали расселению сотен специфичных для 

плаценты регуляторных элементов соответственно у человекообразных при-

матов и мышей.  

Интересно, что в конвергентной эволюции эндосперма (питательная 

ткань у цветковых растений) также участвовали ТЕ-транспозиции. Специ-

фичный для эндосперма фактор транскрипции MADS-box I типа PHERES1 

(PHE1) у Arabidopsis thaliana взаимодействует с двумя видами мотивов, один 

из которых — связанный с MADS-box канонический мотив CArG, другой 

представляет собой частично модифицированный мотив CArG, причем оба 

они обогащены элементами ДНК транспозона Helitron (80). Многие гены-

мишени с мотивами связывания PHE1, полученными из Helitron, имеют 

высокую экспрессию в эндосперме, что отражает специфическую для эндо-

сперма регуляцию PHE1. Предполагается, что распределение мотивов, свя-

зывающих фактор транскрипции MADS-box I типа с помощью Helitron, 

способствовало эволюции эндосперма, позволив вовлечь важнейшие гены 

развития в общую транскрипционную сеть аналогично тому, что происхо-

дило при участии ТЕ в формировании плаценты млекопитающих (81).  

В совокупности накопленные данные свидетельствует о том, что 

именно ТЕ служат основным источником элементов сетей, регулирующих 

профили генной экспрессии на уровне ДНК, с последующим вовлечением 

в эти процессы в качестве инструментов прямого действия некодирующих 

РНК, факторов регуляции транскрипции, межбелковых взаимодействий. 

Вся иерархия этой регуляторной системы у многоклеточных организмов вы-

сокочувствительна к внешним воздействиям и тесно взаимодействует с 

микробиомом, непосредственно отвечая на изменчивость последнего.  

Микробное сообщество, связанное с растениями (микробиом), иг-

рает важную роль в коммуникациях между ними. Передача сигналов между 

растениями без их физического контакта может быть опосредована мико-

ризными гифами и стеблями паразитических форм, возможно использова-

ние летучих веществ и корневых экссудатов, участие субстанций, выделяе-

мых микробами или животными. Это позволять растению, генерирующему 

сигнал, влиять на адаптацию микробиома у растения, принимающего сиг-

нал, с помощью стимулирующих или конкурентных механизмов (82). Пла-

стичность развития создает возможность для одного генома формировать 

разные фенотипы в зависимости от внешних сигналов. Такая пластич-

ность обеспечивает фенотипические диапазоны, в пределах которых жи-

вотные и растения будут приспосабливаться к вызовам окружающей среды 
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(например, к климатическим изменениям), и способствует тому, что ор-

ганизм создает новую экологическую нишу, изменяя окружающую среду. 

Предполагается, что элементарной единицей эволюции служит холобионт — 

многоклеточный организм с его микробиотой (83, 84).  

Интеграция исследований по биологии развития и экологии в эво-

люционную теорию привела к возникновению относительно новой области 

знаний — экологической эволюционной биологии развития (ecological evo-

lutionary developmental biology, Eco-Evo-Devo) (85). В целом принципы эво-

люции биосферы одинаковы — дифференциации и кооперации, и домести-

кация — частный случай этого процесса. Выживание и адаптация касаются 

не только индивидуального организма. Это концепции, которые охваты-

вают различные иерархические уровни — от нуклеиновых кислот и белков, 

генов и клеток до экосистем и социальных структур. Становится очевид-

ным, что одним из универсальных путей биологической эволюции служит 

реализуемый на разных уровнях организации биологических объектов скач-

кообразный переход от дифференциации (включая половую, социальную 

дифференциацию) к кооперации.  

ДНК-маркеры и селекция. Одно из новых направлений поиска 

ДНК-маркеров, необходимых для управления генетическими потоками до-

местицированных видов, — поиск регуляторных сетей и их основных эле-

ментов, контроль и коррекция которых может существенно уменьшить сроки 

селекционной работы. У разных видов к настоящему времени выполнено 

полногемномое секвенирование и поиск связей между мононуклеотидными 

полиморфизмами (SNP) и изменчивостью фенотипических признаков. В 

частности, организован крупнейший на сегодняшний день ресурс Zoonomy 

(86) по сравнительной геномике млекопитающих. На основе сопоставления 

геномов у 240 видов млекопитающих выявлены SNP, полиморфизмы кото-

рых, вероятно, влияют на фенотипические характеристики и изменяют риск 

заболеваний. По меньшей мере 332 млн нуклеотидов в геноме человека 

(примерно 10,7 % генома, что более чем в 5 раз превышает число нуклео-

тидов, кодирующих белки) и других видов необычно консервативны по 

сравнению с последовательностями, относительно нейтральными по скоро-

сти эволюции, а 4552 нуклеотида ультраконсервативны (почти идеально 

консервативны). Из 101 млн консервативных SNP 80 % находятся вне эк-

зонов, кодирующих белок (86).  

У доместицированных видов млекопитающих, например у овец, в 

большинстве случаев SNPs (около 90 %), ассоциированные с изменчиво-

стью хозяйственно ценных признаков, локализованы в некодирующих по-

следовательностях генома. Это приводит к предположению о том, что именно 

перестройка экспрессии генов служит ведущим фактором фенотипического 

разнообразия у доместицированных видов (87-89) и человека, что связано 

со сложностью изменяющихся признаков и особенностями распростране-

ния болезней (90).  

Итак, становится очевидным, что «симбиотические» взаимоотноше-

ния между человеком и сельскохозяйственными видами растений и живот-

ных требуют определенного изменения в адресности стратегии и тактики 

поисков геномных элементов, контроль которых мог бы существенно по-

влиять на управляемость, скорость и эффективность селекционной работы. 

В конечном итоге популяционно-генетические особенности представителей 

доместицируемых видов являются результатом ответа на баланс интенсив-

ности действия факторов естественного и искусственного отборов. В этом 

ответе участвуют ключевые гены метаболических путей, связанных с устой-

чивостью к биотическим и абиотическим стрессам и с процессами форми-
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рования желательных фенотипов по хозяйственно ценным признакам, а 

также иерархия регуляторных элементов, обусловленная полиморфизмом 

внутригеномных факторов (таких как транспозоны) и пластичностью струк-

туры микробиоты.  
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A b s t r a c t  
 

Accelerating changes of the biosphere in which the transformation of human ac-tivity into a 

geological force plays an essential role (V.I. Vernadsky, 1944) generate  special attention to the  man-

agement of the genetic flows of domesticated plant and animal species as the basis for existence of the 

modern humanity. As N.I. Vavilov noted, domestication is “an experimental evolution .... in order to 

manage it, a historical understanding of the evolutionary process is necessary” (N.I. Vavilov, 1987). 

The main mechanism of natural and artificial selection consists in the preferential reproduction of the 

individuals most adapted to the proposed selection conditions, that is, having reproductive success and 

ensuring the preservation of offspring, which underlies the “self-domestication” of some mammalian 

species, including humans (L. Raviv et al., 2023). Intraspecific and interspecific differentiation and 

cooperation for performing population reproduction tasks have been described both in animals 

(A.M.M. Rodrigues et al., 2023; M.A. Zeder, 2012) and in plants (R. Sharifi, C.M. Ryu, 2021). On 

the example of prokaryotes, it was shown that culturing under different conditions leads to a significant 

differentiation in cell behavior (t.e., in colony formation) in generations, and these changes are irre-

versible, i.e., evolution does not go backwards (“discrimination of relatives”) (O. Rendueles et al., 

2015). In multicellular organisms, a significant contribution to the irreversibility of evolution is made 

by symbionts, the “cooperants” at the cellular (E. Rosenberg et al., 2010) and genomic (M. Rama-

krishnan et al., 2021) levels. In domesticated plants and animals, most of the genome is occupied by 

mobile genetic elements — transposons (TE) and the products of their recombination (D. Almojil et 

al., 2021). Autonomous TE are descendants of exogenous viruses and sources of the main components 

of networks regulating gene expression profiles that affect hybridization, stress reactivity (K. Mukherjee, 

L.L. Moroz, 2023). Despite significant differences in the dominance of TE variants, there are certain 

similarities between TEs in terms of participation in basic biological processes in plants and animals, 

such as the formation of interphase nuclear architecture, motifs for transcription regulatory factors, 

etc. (Y. Qiu, C. Köhler, 2020). It should be noted that the early stages of evolution were based on the 

differentiation and cooperation of protobiopolymers (RNA, proteins, lipids, carbohydrates) (Y. Shi et 

al., 2023), prokaryotes and eukaryotes (J. Brueckner, W.F. Martin, 2020; C. Al Jewari, S.L. Baldauf, 

2023). The data obtained indicate that differentiation and cooperation are universal elements of the 

entire evolutionary process, in which mutualistic relationships between a multicellular organism, its 

microbiota, viruses and their descendants play a key role. This circumstance must be taken into account 

in the search for methods of managing the genetic flows of human-domesticated species in order to 

preserve and improve them.   
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