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Фундаментальная проблема исследования устойчивости растений к внешнему стрессу, 
вызванному,  в  том числе,  патогенами на  молекулярном уровне требует применения 
междисциплинарных методов основанных на анализе данных секвенирования,  что  в 
свою  очередь  предполагает  разработку  специализированных  компьютерных 
инструментов (Chen et al., 2017; Orlov et al., 2020). В данной работе представлен обзор 
направлений  разработки  компьютерных  программ  моделирования  генных  сетей 
растений  по  данным  высокопроизводительного  геномного  секвенирования,  в  том 
числе секвенирования патогенов  растений (метагеном).  Необходимо создание новых 
электронных ресурсов  биоинформатики растений,  исследование структуры генома  и 
эволюции модельных растений в плане ответа на стрессовые воздействия окружающей 
среды для решения агробиотехнологических задач (Wang et  al., 2021). Само научное 
направление  компьютерного  моделирования  стресс-устойчивости  растений  является 
междисциплинарным,  находится на стыке агробиологии,  компьютерных технологий, 
методов  математического  моделирования.  С  прикладной  точки  зрения  понимание 
молекулярных механизмов ответа растений на изменение условий окружающей среды, 
засуху,  присутствие  тяжелых  металлов  и  других  элементов  важно  для  защиты 
растений, в том числе зерновых культур. Такие задачи становятся особенно важными в 
связи  с  изменениями  климата,  повышением  температуры  и  цикличности  осадков  в 
последние годы. Имеющиеся данные по составу микробиома растения (корни, листья, 
микробиом  почвы)  и функционального  состояния  позволяют применять  технологии 
Машинного  Обучения,  Искусственного  Интеллекта  для  оценки  физиологического 
состояния модельного растения.
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