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Горизонтальный перенос генов (HGT) является ключевым процессом в эволюции прокариоти-
ческих, так и, возможно, эукариотических организмов, который разрешает обмен генетическим 
материалом между различными видами и группами организмов, минуя традиционные пути на-
следования. В результате исследований на рубеже XX и XXI вв. появились данные, подтверж-
дающие, что HGT не только влияет на диверсификацию и адаптацию прокариот, но и играет 
определенную роль в эволюции сложных эукариотических форм жизни. В данном миниобзоре 
рассматриваются различные механизмы HGT, такие как трансформация, трансдукция и конъю-
гация среди прокариот, а также специфические примеры HGT у эукариот. Обсуждаются новые 
методы обнаружения HGT, включая молекулярные подходы, основанные на секвенировании 
геномов и анализе их эволюционной истории. При этом акцентируется внимание на структуре 
сети HGT и роли микроорганизмов-хабов в этом процессе. Обозначены потенциальные приме-
нения HGT в биотехнологии и важные вопросы, касающиеся потенциальных рисков для здоро-
вья человека. Эта работа подчеркивает необходимость дальнейшего изучения механизма HGT и 
его влияния на геномную эволюцию, включая возможности и ограничения, которые он создает 
для адаптации организмов к изменениям окружающей среды.
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Горизонтальный перенос генов (Horizontal 
Gene Transfer, HGT) – это процесс, при котором 
генетический материал перемещается между орга-
низмами, минуя стандартные пути наследования. 
Считается, что HGT – распространенное явление 
у прокариот и может происходить в результате раз-
личных процессов, таких как конъюгация и пе-
ренос плазмид, трансформация свободной ДНК, 
а также трансдукция ДНК бактериофагами [1]. 
Предполагается, что HGT может иметь значитель-
ное влияние на эволюцию организмов, поскольку 
он способствует расширению генетического разно-
образия, рекомбинации генов и поставляет гене-
тический материал для адаптации к новым средам 
обитания [2]. С другой стороны, HGT может быть 
ограничен определенными биологическими барье-
рами, такими как различия в системах рекомбина-
ции и в специфических механизмах экспрессии 

генов у доноров и реципиентов [3]. Помимо того, 
что HGT широко распространен среди прокариот, 
вероятно, он также имеет место у эукариот, хотя 
и в меньшей степени. В целом HGT может играть 
важную роль в эволюции и разнообразии органи-
ческой материи на нашей планете.

В настоящем обзоре мы вкратце рассматриваем 
взгляды конца XX в. относительно горизонтально-
го переноса генов, а также новые методы и появ-
ляющиеся данные, ведущие к сдвигу в эволюци-
онной парадигме XXI в. Для этого первоначально 
обращаемся к проблеме происхождения вирусов, 
архей, прокариот и эукариот, затем даем основные 
определения, вспоминаем историю, рассматрива-
ем примеры этого явления у архей, прокариот и 
эукариот, приводим методы выявления HGT меж-
ду разными таксонами, а также освещаем фено-
мен oпосредованного сперматозоидами переноса 
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чужеродных генов и заканчиваем возможностя-
ми и ограничениями HGT в связи с адаптацией  
и эволюцией.

ПРОИСХОЖДЕНИЕ ВИРУСОВ, АРХЕЙ, 
ПРОКАРИОТ И ЭУКАРИОТ

Эволюционная история вирусов представляет 
собой темное пятно для вирусологов и клеточных 
биологов. Из-за огромного разнообразия вирусов 
биологи не могут прийти к соглашению, как клас-
сифицировать эти организмы и как соотнести их с 
традиционным древом жизни [4]. Возможно, виру-
сы возникли из мира РНК и рибозимов и являются 
предшественниками жизни в том виде, в котором 
мы ее знаем, о чем свидетельствует единство гене-
тического кода для всей биоты на планете Земля. 
С другой стороны, вирусы могли быть свободно 
живущими организмами, которые впоследствии 
стали паразитами. Возможно, что вирусы пред-
ставляют собой генетические элементы, получив-
шие способность перемещаться между клетками. 
Открытие ДНК-содержащих вирусов и исследова-
ния полноразмерных геномов указывают на то, что 
вирусы участвовали в формировании ядер эукари-
отических клеток, т.е. вирусы могут быть предка-
ми современных эукариот. Все это предполагает 
безудержный обмен генетическим материалом на 
начальных этапах эволюции [5–7].

Карл Везе (Carl Woese) полагал, что археи, бак-
терии и эукариоты представляют собой три раз-
дельные линии, рано отделившиеся от общей пред-
ковой группы организмов [8]. Это разделение, воз-
можно, произошло до клеточной эволюции, когда 
отсутствие клеточной мембраны способствовало 
неограниченному горизонтальному переносу ге-
нов между компартментами. Однако такое пред-
положение порождает неудобный вопрос: поче-
му, мембраны архей и бактерий отличаются друг 
от друга? Различие может свидетельствовать, что 
свойства мембран сформировались как до, так и 
после разделения линий в результате самооргани-
зации в разных условиях. 

 В этом контексте становится важным другой 
вопрос: как неограниченный горизонтальный пе-
ренос генов сочетался со стабильными и функцио-
нальными наборами генов у предков трех доменов. 
Предположение о неограниченном горизонталь-
ном переносе генов подразумевает, что генетиче-
ская информация свободно обменивалась между 
различными «организмами», способствуя высо-
кой степени вариативности и адаптивности их ге-
нетических наборов. Однако это не противоречит 
концепции стабильных и функциональных набо-
ров генов, поскольку они могут формироваться и 
сохраняться в результате естественного отбора в 
рамках отдельных линий. Таким образом, неогра-
ниченный горизонтальный перенос генов может 

сочетаться с эволюционной консервацией за счет 
структуризации геномов, сочетающих вариабель-
ные и стабильные области.

Позже горизонтальный перенос генов был до-
полнен явлениями клеточного симбиоза. В целом 
происхождение вирусов, бактерий, архей и эука-
риот до сих пор остается загадкой и продолжает 
обсуждаться. Основу для изучения происхождения 
вирусов и других ветвей примордиальной жизни 
предоставляют данные в области генетики и фило-
генетики. Считается, что прокариоты и эукариоты 
имеют общего предка, называемого LUCA (Last 
Universal Common Ancestor), который имел общие 
черты всех царств первородной жизни и дал начало 
современным жизненным формам [9].

ОПРЕДЕЛЕНИЕ ГОРИЗОНТАЛЬНОГО  
И ВЕРТИКАЛЬНОГО ПЕРЕНОСОВ ГЕНОВ
Горизонтальный (HGT) и вертикальный (VGT) 

переносы генов – это два разных механизма пе-
редачи генетической информации от одного орга-
низма к другому [10]. Вертикальный перенос генов 
осуществляется посредством деления клеток и на-
следования ДНК хромосом, цитоплазмы, митохон-
дрий или пластид от одного поколения организмов 
к другому. Исторически он был изучен раньше и 
считается основным механизмом генетического на-
следования в организмах с митозом или мейозом, 
т.е. с бесполым или половым размножением. Го-
ризонтальный перенос генов, также более извест-
ный как латеральный (Lateral Gene Transfer, LGT), 
означает перемещение генетической информации 
через барьеры спаривания между более или менее 
отдаленно родственными организмами и, таким 
образом, отличается от стандартной вертикальной 
передачи генов от родителей к потомству [3]. 

С другой стороны, LGT позиционируется с пе-
редачей генетической информации между разными 
особями одного и того же вида или между особями 
разных видов. LGT может осуществляться посред-
ством нескольких механизмов, таких как обмен 
генами между организмами, или конъюгация, а 
также посредством трансформации или трансдук-
ции. Под трансформацией понимают приобретение 
генетического материала от других видов посред-
ством поглощения свободной ДНК или РНК, под 
трансдукцией – перенос генетического материала 
между особями разных видов или разными груп-
пами внутри одного вида посредством бактери-
офагов, под конъюгацией – перенос посредством 
межклеточного контакта с помощью пилей (иногда 
конъюгацию интерпретируют как половой процесс 
у бактерий). Считается, что горизонтально переда-
ются эволюционно более молодые гены [11]. LGT 
позволяет объединять генетический материал из 
разных источников в одном организме, что при-
водит к генетическому разнообразию. В природе 
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поддерживается баланс между горизонтальным и 
вертикальным потоками генов [12, 13].

ИСТОРИЯ ОТКРЫТИЯ ЛАТЕРАЛЬНОГО 
ПЕРЕНОСА ГЕНОВ

Эксперимент, о котором в 1928 г. сообщил Фре-
дерик Гриффит (Frederick Griffith), стал первым 
свидетельством того, что бактерии способны пе-
редавать генетическую информацию друг другу 
без деления клеток, что привело позднее к откры-
тию ДНК и расшифровке ее структуры. Новая эра 
наступила недавно с появлением эффективных 
методов секвенирования [14], благодаря которым 
находят новые свидетельства обмена чужеродной 
генетической информацией между всеми ветвями 
жизни [15]. И если раньше основой сомнений было 
предположение о контаминации образцов чуже-
родной ДНК, то с неизбежным развитием молеку-
лярных технологий и появлением крупномасштаб-
ного секвенирования, подкрепленного биоинфор-
матикой, число достоверных примеров HGT стало 
нарастать [16]. 

Стоит отметить, что существует также множе-
ство наглядных доказательств LGT, выполненных 
с помощью других методов. Наиболее ярким при-
мером является ДНК-гибридизация in situ, демон-
стрирующая встраивание полного генома воль-
бахии (Wolbachia) в одну из хромосом плодовой 
мушки дрозофилы Drosophila ananassa [17]. Другим 
экстремумом может считаться полный сиквенс ге-
нома утконоса (Ornithorhynchus anatinus), который 
подтвердил наличие общих черт пресмыкающе-
гося, птицы и млекопитающего в одном организ-
ме-химере, имеющем ядовитые железы в шпорах 
на задних лапах, «утиный» клюв и одновременно 
основные атрибуты млекопитающего, такие как 
шерсть и секреция молока [18]. Присутствие генов, 
кодирующих такие признаки в одном организме, 
вызывает больше вопросов, чем ответов.

ЛАТЕРАЛЬНЫЙ ПЕРЕНОС ГЕНОВ 
У ПРОКАРИОТ И ПРИРОДА 

БАКТЕРИАЛЬНЫХ ИННОВАЦИЙ
Предполагают, что латеральный перенос ге-

нов существенно повлиял на эволюцию бактерий 
с момента зарождения жизни [19]. Ныне считает-
ся общепринятым, что горизонтальный перенос 
генов – это главная эволюционная сила, которая 
постоянно изменяет микробные геномы. LGT со-
вместно с рекомбинацией помог бактериям со-
здать лабильные, модульные геномы на основе от-
дельных оперонов и позволяет отдельным клеткам 
быстро формировать адаптивные фенотипы [20]. 
С помощью LGT передаются признаки антибио-
тикорезистентности, детерминанты вирулентно-
сти, гены устойчивости к металлам, способность 
к выживанию в экстремальных условиях среды, к 

специализированному метаболизму, фотосинтезу, 
люминесценции, расщеплению токсинов, синтезу 
витаминов и т.д. [21]. 

Природа бактериальных инноваций заключает-
ся в комбинировании генетического материала из 
разных источников с использованием механизмов 
конъюгации, трансформации и трансдукции. LGT 
играет важную роль в эволюции прокариот, позво-
ляя организмам приобретать новый генетический 
материал, который может быть полезен для суще-
ствования в новых условиях окружающей среды 
[22]. События LGT привели к появлению многих 
уникальных особенностей, которые делают про-
кариоты такими биохимически разнообразными. 
Развитая сеть LGT позволяет прокариотам приоб-
ретать новые метаболические пути, что позволяет 
им расти в разных средах и в часто меняющихся 
условиях [23]. 

Теоретические исследования, основанные на 
геномных данных, показывают, что основная часть 
генетической информации передается вертикаль-
но, но также существуют значительные горизон-
тальные потоки генов, напоминающие «вьющую-
ся виноградную лозу» [24]. Эти потоки связаны с 
организмами-хабами, которые играют ключевую 
роль в быстром распространении генов между раз-
личными видами микробов. Новая парадигма под-
разумевает, что эволюция геномов бактерий имеет 
сетевую природу, а не иерархическую, что пред-
полагает отход от традиционного понятия о фи-
логении бактерий в виде дерева к модели, которая 
представляет собой сеть с критическими узлами, 
где происходит обмен генами.

ЛАТЕРАЛЬНЫЙ ПЕРЕНОС ГЕНОВ У АРХЕЙ
Секвенирование и последующий биоинфор-

мационный анализ выявляют высокий уровень 
горизонтального переноса генов между разными 
линиями архей или между археями и бактериями 
[25–27]. По сходству и различиям ДНК разных ви-
дов архей можно определить, был ли ген перенесен 
горизонтально или получен от общего предка. Не-
которые исследователи предполагают, что отдель-
ные особи могут быть объединены в видоподобные 
популяции, учитывая высокую степень сходства 
геномов и редкий перенос генов «в» или «из» кле-
ток с менее родственными геномами, как, напри-
мер, в археях рода Ferroplasma. С другой стороны, 
исследования Halorubrum выявили значительный 
генетический обмен с неродственными популяци-
ями. Сохранение порядка генов между T. maritima  
и Archaea во многих кластеризованных областях 
позволяет предположить, что между термофильны-
ми эубактериями и Archaea мог также происходить 
латеральный перенос генов [28].
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ЛАТЕРАЛЬНЫЙ ПЕРЕНОС ГЕНОВ  
МЕЖДУ ПРОКАРИОТАМИ И ЭУКАРИОТАМИ

В то время как LGT уже несколько десятилетий 
официально признается происходящим в пределах 
домена бактерий, все чаще описываются междо-
менные переносы генов. LGT между бактериями и 
сложными многоклеточными организмами пред-
ставляет интерес, поскольку он опровергает давно 
устоявшуюся догму о том, что такой перенос мо-
жет происходить только в близкородственных од-
ноклеточных организмах. По мере того, как секве-
нируется все больше разнообразных организмов, 
например эндосимбионты, колонизирующие чле-
нистоногих, ставится под сомнение наше прежнее 
понимание LGT. В литературе существует доста-
точно доказательств латерального переноса генов 
от прокариот к эукариотам [29]. Такие утверждения 
обычно основываются на анализе геномных после-
довательностей [30, 31]. 

Бесспорно то, что многие гены попали в эука-
риот в результате приобретения митохондрий и 
пластид из-за симбиоза на заре эволюционного 
процесса. Другой яркий пример – это Ti‑плазми-
да почвенной бактерии Agrobacterium tumefaciens, 
с помощью которой бактерия вызывает образо-
вание узелков на клубнях низших бобовых расте-
ний. Участок Ti‑плазмиды, известный как T-ДНК, 
может встраиваться в геном растения и содержит 
гены для биосинтеза фитогормонов и опинов, ко-
торые инициируют образование опухолей [32].

ЛАТЕРАЛЬНЫЙ ПЕРЕНОС 
ГЕНОВ У ЭУКАРИОТ

Как уже отмечалось, передача генетического ма-
териала между видами признана одним из основ-
ных механизмов эволюции прокариот. В последнее 
время накапливаются данные, указывающие на то, 
что этот процесс происходит и в эволюции отдель-
ных эукариот. В результате парного выравнивания 
генома человека и 53 геномов позвоночных было 
обнаружено, что 1467 областей генома человека 
(2.6 млн оснований) из всех хромосом оказались 
более консервативными у немлекопитающих, чем 
у большинства млекопитающих. Эти области гено-
ма человека включают 642 известных гена, которые 
обогащены последовательностями, кодирующими 
белки для связывания ионов. В сравнении с из-
вестными областями горизонтального переноса 
генов оказалось что горизонтальный перенос ге-
нов встречается чаще в геноме человека, чем ожи-
далось [33]. 

K. Li с соавт. [34] выявили некоторые пути го-
ризонтального переноса генов с участием крово-
сосущих насекомых. Авторы предполагают, что 
кровососущие паразиты, апикомплексные возбу-
дители, микроорганизмы и вирусы являются уз-
лами 226 путей передачи ДНК между отдаленно 

родственными эукариотами [34]. Тем не менее пол-
ного понимания горизонтального переноса генов 
у эукариот до сих пор не существует [35–38]. Так, 
между группами эукариот наблюдаются значитель-
ные различия в скорости LGT. Животные и грибы, 
за редким исключением, практически не подвер-
жены этому процессу, в то время как у протистов, 
ведущих фаготрофный образ жизни, LGT проис-
ходит часто, возможно, со скоростью, сравнимой 
с прокариотическими организмами [31]. Перенос 
генов нередко способствует приобретению эукари-
отическими организмами функций, закодирован-
ных в прокариотических геномах, что позволяет им 
заселять новые среды обитания [39, 40].

Большинство примеров LGT у эукариот связа-
ны с простым переносом одного гена или класте-
ра генов от индивидуального донора к отдельному 
реципиенту [38, 41]. Тем не менее цитрусовый муч-
нистый червец Planococcus citri отличается очень 
сложным паттерном LGT. Отметим, что многие 
насекомые из отряда Hemiptera, например P. citri, 
используют эндосимбионтов для биосинтеза ами-
нокислот, которых не хватает в соке растений, ко-
торыми они питаются. Так, похожий мучнистый 
червец Phenacoccus avenae содержит эндосимбионт 
Tremblaya, в котором выявлены гены пути биосин-
теза восьми аминокислот: триптофана, фенилала-
нина, гистидина, аргинина, изолейцина, метиони-
на, треонина и диаминопимелиновой кислоты. 

Напротив, P.  citri содержит эндосимбионт 
Tremblaya с сильно редуцированным геномом, в 
котором отсутствуют гены, необходимые для син-
теза этих аминокислот. Данный эндосимбионт 
(Tremblaya) также является хозяином для бактери-
ального симбионта Moranella endobia. Предпола-
галось, что M. endobia может содержать недостаю-
щие гены и обеспечивать синтез этих аминокислот. 
Однако оказалось, что в P.  citri пути биосинте-
за этих восьми аминокислот кодируются комби-
нацией генов Tremblaya, Moranella и по меньшей 
мере 22 генами в ядерном геноме P. citri, что яв-
ляется результатом предполагаемого LGT из трех 
разных бактериальных таксонов: α-Proteobacteria, 
γ-Proteobacteria и Bacteroidetes. Пока не ясно, как 
белковые продукты этих генов, находящиеся в 
разных компартментах, могут создавать функцио-
нальные метаболические пути [42]. Тем не менее во 
многих статьях перенос генов эукариотами ставят 
под сомнение [43–45].

МЕТОДЫ ВЫЯВЛЕНИЯ  
ПАРАЛЛЕЛЬНОГО ПЕРЕНОСА ГЕНОВ  

МЕЖДУ РАЗНЫМИ ТАКСОНАМИ
Разработка новых алгоритмов биоинформати-

ки и использование количественных генетических 
подходов, основанных на тотальном секвенирова-
нии геномов и высокопродуктивных вычислениях, 
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помогает искать случаи горизонтального перено-
са генов как у близкородственных, так и у нерод-
ственных таксонов [46, 47]. Признаки LGT обычно 
находят с помощью биоинформатики путем выяв-
ления нетипичных последовательностей или путем 
обнаружения сильных расхождений между эволю-
ционной историей конкретных последовательно-
стей и историей их хозяев. Обычно, переданный 
ген (ксенолог), обнаруженный у реципиентного 
вида, более тесно связан с генами вида-донора, чем 
того можно ожидать. Предложен общий алгоритм 
для выявления горизонтальной составляющей в 
суммарном трансфере генов [48].

К прямым методам наблюдения результатов 
LGT относят методы гибридизации с хромосомной 
ДНК олигонуклеотидных зондов, которые несут 
радиоактивную, флуоресцентную или дигоксиге-
ниновую метку. Таким способом удается отследить 
передачу больших участков ДНК между отдален-
ными видами [17].

Следует подчеркнуть, что экспериментальные 
исследования горизонтального переноса генов свя-
заны с насущными потребностями генетической 
модификации биологических объектов для потреб-
ностей человека. Работы ведутся на представителях 
разных систематических групп от вирусов до мле-
копитающих, включая многие таксоны, предста-
вители которых стали объектами биотехнологии, 
как бактерии, грибы, одноклеточные водоросли, 
культурные растения и сельскохозяйственные жи-
вотные [49–51]. 

Разработаны генетические векторы для введе-
ния фрагментов ДНК в разные организмы с уче-
том молекулярных механизмов захвата чужерод-
ного генетического материала клетками, законов 
рекомбинации и генной экспрессии в реципиент-
ном хозяине. К ним относятся известные методи-
ки трансдукции с помощью бактериофагов или 
вирусов, генетическая трансформация бактерий и 
трансфекция эукариотических клеток в культуре 
векторной ДНК с вставкой гена интереса, а также 
всевозможные методы трансгенеза, т.е. введения 
искусственной генетической информации в клет-
ки зародышевого пути многоклеточных [52]. 

Надо отметить, что наши знания до сих пор не 
отличаются полнотой, о чем свидетельствует низ-
кая эффективность получения трансгенных осо-
бей. Кроме того, дифференциальная экспрессия 
генов зародышевого пути и в эмбриогенезе до кон-
ца не изучена. Также не определены досконально 
актеры и механизмы регуляции ранней простран-
ственно-временной экспрессии генов. Неожидан-
на весомая регуляторная роль вирусных, в частно-
сти ретровирусных последовательностей в раннем 
эмбриогенезе [53, 54].

Нельзя оставить без внимания и то, что 
LGT представляет определенный интерес для 

медицины, как источник потенциально инфекци-
онной и канцерогенной ДНК или РНК. Имеются 
доказательства передачи молекул некодирующей 
регуляторной РНК с пищей в клетки реципиент-
ных организмов, что может иметь адаптивное зна-
чение [55]. Этот феномен перекликается с откры-
тием РНК-интерференции (RNAi), описанным в 
пионерской работе А. Fire с соавт. (1998) [56], где 
было показано, что двуцепочечная РНК (dsRNA) 
способна специфически подавлять экспрессию ге-
нов. RNAi, как и LGT, может быть связана с пере-
дачей регуляторных молекул РНК между организ-
мами, что подчеркивает их потенциальную роль 
в межклеточной и межорганизменной коммуни-
кации. В медицинском контексте это открывает 
новые перспективы для изучения инфекционных 
процессов и разработки терапевтических подходов, 
направленных на подавление патогенных генов 
или регуляцию собственных генов организма-хозя-
ина. Таким образом, сочетание исследований LGT 
и RNAi может привести к более глубокому понима-
нию молекулярных основ заболеваний и созданию 
инновационных методов их лечения.

Свидетельства попадания чужеродной ДНК в 
клетки зародышевого пути являются достаточно 
немногочисленными. Тем не менее ведутся систе-
матические исследования по усовершенствованию 
методов переноса ДНК, часть из которых прово-
дится в рамках академических исследований, а 
часть имеет коммерческую направленность.

ФЕНОМЕН OПОСРЕДОВАННОГО 
СПЕРМАТОЗОИДАМИ ПЕРЕНОСА ГЕНОВ

Остановимся более подробно на oпосредован-
ном сперматозоидами переносе генов (Sperm-Me-
diated Gene Transfer, SMGT), который базируется 
на способности сперматозоидов спонтанно свя-
зывать чужеродную ДНК (чДНК), доставлять ее в 
ядро и переносить в яйцеклетку во время оплодот-
ворения [57, 58]. С помощью SMGT были получе-
ны трансгенные животные, но воспроизводимость 
этого метода считается низкой [59].

Известно, что экзогенная ДНК взаимодействует 
с ДНК-связывающими белками (DNA-Binding Pro-
teins, DBPs) на поверхности сперматозоидов [60]. 
В норме сперматозоиды защищены от проникно-
вения посторонних молекул ДНК, так как в при-
сутствии ингибирующего фактора IF-1 DBPs те-
ряют способность связываться с экзогенной ДНК. 
Напротив, в отсутствие ингибирующего факто-
ра IF-1 расположенные на поверхности спермия 
DBPs способны взаимодействовать с чДНК и затем 
транспортировать ее внутрь сперматозоида. Экзо-
генная ДНК может интегрировать в геном после 
оплодотворения во время активации ооцита, де-
конденсации хроматина сперматозоида и форми-
рования пронуклеусов [61].
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Применение SMGT для получения трансген-
ных животных не стало надежным методом из-за 
существенных перестроек чДНК. Общий скепти-
цизм также основан на предположении, что если 
бы сперматозоиды могли переносить молекулы 
чДНК, то возник бы эволюционный хаос [62]. 
Поскольку в репродуктивных путях присутству-
ют свободные молекулы ДНК, разумно предполо-
жить, что сперматозоиды должны быть защищены 
от риска захватить чДНК. В естественных услови-
ях существуют механизмы против SMGT. Так, уже 
упомянутый ингибирующий фактор IF-1 в семен-
ной жидкости предотвращает связывание молекул 
ДНК, а эндогенная нуклеазная активность сперма-
тозоидов стремительно возрастает при взаимодей-
ствии сперматозоидов с чДНК. Однако действие 
ингибиторов чДНК не абсолютно, что и объясня-
ет противоречивые результаты в экспериментах по 
SMGT [62].

С 1989 по 2004 г. было опубликовано более 30 
сообщений о получении с помощью SMGT жизне-
способных трансгенных животных, включая мле-
копитающих, птиц, рыб и насекомых, но только 
в четвертой части из них была зафиксирована пе-
редача трансгенов от поколения F0 потомству F1. 
Тем не менее, в некоторых удачных экспериментах 
частота получения позитивных животных и изме-
нение фенотипа достигали 80% [63]. В отличие от 
других методов трансгенеза, особенно микроинъ-
екции в пронуклеус зиготы, SMGT – это не трав-
матичный и эффективный метод доставки генов 
[64]. Но, несмотря на некоторые успехи и потенци-
альную пользу, SMGT пока не является надежной 
формой генетической модификации [65]. Резюми-
руя сказанное, необходимо упомянуть и о клини-
ческой составляющей данной проблемы, связан-
ной с потерей мужской фертильности из-за про-
никновения вирусной ДНК в сперматозоиды [66].

ВОЗМОЖНОСТИ И ОГРАНИЧЕНИЯ 
ЛАТЕРАЛЬНОГО ПЕРЕНОСА ГЕНОВ

Ранее считалось, что внутриклеточные бактери-
альные паразиты не подвержены LGT, поскольку 
они изолированы от потенциальных доноров. Од-
нако профаги, плазмиды и транспозоны встреча-
ются у многих внутриклеточных бактерий, включая 
Buchnera, которые демонстрируют признаки LGT. 
У внутриклеточного паразита Rickettsia felis имеют-
ся конъюгативные плазмиды [67], которые могут 
быть причиной распространения вирулентности. 
Существуют доказательства обширной межштам-
мовой рекомбинации у внутриклеточного паразита 
Chlamydia trachomatis, хотя многие встроенные по-
следовательности слишком длинные, чтобы быть 
акцептированными в ходе единичных трансфор-
маций, а потенциальный генетический вектор до 
сих пор не идентифицирован [68].

Допускается, что ключевым ограничением для 
передачи генетического материала является необ-
ходимость присутствия донора и реципиента либо 
в одной и той же среде обитания, либо в двух сре-
дах обитания, связанных биотическим или абио-
тическим «мостиком». Виды-космополиты, такие 
как Pseudomonas aeruginosa, имеют относительно 
большие геномы и могут выживать в широком ди-
апазоне изменения среды обитания, легко расши-
ряя и сокращая свой генетический контент для об-
легчения новых адаптаций [69]. Ярким примером 
геномной пластичности является обнаружение в 
клиническом штамме P. aeruginosa генов деграда-
ции вторичных метаболитов.

Возможно также, что экологические рамки ви-
дов во многих случаях оценены неверно. Так, хла-
мидии недавно были обнаружены внутри амеб и в 
сточных водах, а риккетсии оказались жизнеспо-
собны в амебах [70]. Оба этих вида, вероятно, явля-
ются «горячими точками» LGT. К тому же вирусы 
способны перемещаться между разными средами 
обитания [71]. Нельзя исключить, что происходит 
эффективный обмен ДНК во всей биосфере. Так, 
бурые водоросли играют важную роль в экосисте-
мах прибрежных зон. Анализ множества геномов 
позволил получить глубокое понимание эволюци-
онной истории данного таксона [72]. В частности, 
возникновение бурых водорослей коррелирует с 
увеличением частоты горизонтального переноса 
генов, а также с приобретением новых сигнальных 
молекул и ключевых метаболических путей. Иссле-
дование выявило, что интеграция крупных вирус-
ных геномов оказывала значительное воздействие 
на структуру генома бурых водорослей на протяже-
нии всего процесса их эволюции.

Возможные ограничения LGT могут быть прин-
ципиальными и, вероятно, обусловлены селектив-
ным преимуществом малого размера генома или 
случайными причинами, как, например, неудачная 
структура генной сети взаимодействий в отдельных 
клетках [73, 74]. Вопрос о регуляции пропускной 
способности LGT также остается открытым [75].  
В целом LGT предоставляет преимущества орга-
низмам, если они приобретают новый генетиче-
ский материал, который полезен в их среде обита-
ния [40]. Однако LGT оказывается нежелательным, 
если приводит к приобретению вредных для орга-
низма генов [76, 77].

ЗАКЛЮЧЕНИЕ
Подведем итог. Горизонтальный перенос ге-

нов (HGT) является распространенным явлением 
среди прокариот, но может быть ограничен био-
логическими барьерами, такими как различия в 
системах рекомбинации и регуляции экспрессии 
генов у доноров и реципиентов. Несмотря на то  
что HGT является более распространенным среди 
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прокариот, он может иметь место и у эукариот, на-
пример у коловраток [78–81]. HGT играет важную 
роль в эволюции, поскольку он способствует уве-
личению генетического разнообразия, рекомбина-
ции генов и адаптации к новым средам обитания.
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Horizontal gene transfer (HGT) is a fundamental process in the evolution of prokaryotic and, potentially, 
eukaryotic organisms. It facilitates the exchange of genetic material across diverse species and groups, 
bypassing traditional inheritance pathways. Research conducted at the turn of the 20th and 21st centuries 
has demonstrated that HGT not only drives the diversification and adaptation of prokaryotes but also 
plays a significant role in the evolution of complex eukaryotic life forms. This mini-review explores the 
various mechanisms of HGT, including transformation, transduction, and conjugation in prokaryotes, 
as well as specific instances of HGT in eukaryotes. It also discusses modern methods for detecting HGT, 
such as molecular approaches based on genome sequencing and the analysis of evolutionary history. 
The review highlights the structure of HGT networks and the role of microbial hubs in facilitating gene 
transfer. Additionally, it addresses potential applications of HGT in biotechnology and raises important 
questions regarding its potential risks to human health. This work emphasizes the need for further 
research into HGT mechanisms and their impact on genome evolution, including the opportunities and 
constraints they impose on the adaptation of organisms to environmental changes.

Keywords: vertical (VGT), horizontal (HGT) or lateral (LGT) gene transfer, prokaryotes, eukaryotes, 
molecular evolution, HGT networks, adaptation.


