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Рибонуклеїнові кислоти (РНК) – біоорганічні 
сполуки, полімери мононуклеотидів. До остан-
нього часу розрізняли три типи РНК за розміром 
молекул, складом, порядком розташування нукле-
отидів та функціями у біосинтезі білка. Це інфор-
маційна РНК (іРНК, або матрична РНК – мРНК), 
транспортна РНК (тРНК) та структурна РНК (ри-
босомна РНК – рРНК). Функції всіх зазначених 
РНК пов’язані з різними фазами (стадіями) син-
тезу білка.

Раніше дотримувалися думки, що РНК у клі-
тині виконує незначну роль, а саме, передача ге-
нетичної інформації від ДНК до білка. Малі не-
кодуючі РНК вважалися продуктами деградації. 
Така усталена істина існувала впродовж другої 
половини минулого століття.

Початок третього тисячоліття ознаменований 
революційним відкриттям місця і ролі специфіч-
ного класу (чи класів) малих некодуючих РНК 
(мкРНК) – різноманітного і досить поширеного 
типу молекул РНК, які не причетні до синтезу біл-
ка. Виняткова роль у регуляції генів приналежить 
саме мкРНК, які містять 20-22 нуклеотиди.

Наприкінці 2001 р. три групи вчених [1,2,3], 
незалежно один від одного, запровадили термін 
мікроРНК для ендогенних малих некодуючих 

РНК, до складу яких входять також lin-4 та let-7.
Для того, щоб РНК була віднесена до класу мі-

кроРНК, вони повинна набути наступних характе-
ристик: всі зрілі мікроРНК утворюються з довгих 
попередників мікроРНК внаслідок чисельних пе-
ретворень; попередники мікроРНК можуть бути 
перетворені у вторинні структури з високонега-
тивною вільною енергією; мікроРНК розташова-
ні всередині одного плеча вторинної шпилькової 
стукрури; немає внутрішніх петель чи випинань 
у комплексі мікроРНК/мікроРНК. У мікроРНК 
можливе невелике число неспівпадань, але по 
крайній мірі, має бути 16 співпадаючих пар основ 
у комплексі мікроРНК/мікроРНК.

МікроРНК – клас коротких одноланцюгових ну-
клеотидних послідовностей регуляторних молекул 
РНК, є продуктами транскрипції коротких, некоду-
ючих білків, генів і характеризуються низкою осо-
бливостей: малою довжиною (<200 нуклеотидів, у 
більшості 21-27 нуклеотидів), не приймають участі 
в синтезі білків, їх зв’язок з білками – представни-
ками родини Ago (Argonaute), володіють типовим 
ефектом негативної регуляції і пригнічують екс-
пресію цілих генів. Зважаючи на ці особливості, 
різні класи некодуючих мікроРНК можуть забезпе-
чувати певні схеми генної регуляції [4]. 
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Резюме. В огляді розглянута роль мікроРНК на ранній етапах онтогенезу. 
Початок третього тисячоліття ознаменований революційним відкриттям місця і ролі специфічного класу 

(чи класів) малих некодуючих РНК (мкРНК) – різноманітного і досить поширеного типу молекул РНК, які не 
причетні до синтезу білка.

МікроРНК – клас коротких одноланцюгових нуклеотидних послідовностей регуляторних молекул РНК, є 
продуктами транскрипції коротких, некодуючих білків, генів і характеризуються низкою особливостей: ма-
лою довжиною (<200 нуклеотидів, у більшості 21-27 нуклеотидів), не приймають участі в синтезі білків, 
володіють типовим ефектом негативної регуляції і пригнічують експресію цілих генів.

Попередники мкРНК утворюються в ядрі клітини, а потім зазнають модифікації і переносяться до ци-
топлазми. Доведено, що вони причетні не тільки до репресії транспозонів, але і до регуляції ембріонального 
розвитку і захисту теломер. Дослідженням білка теплового шоку Hsp90 i Piwi доведено участь мкРНК у 
спрямуванні ембріонального розвитку внаслідок послідовної супресії генетичних варіацій з використанням 
епігенетичного механізму і гальмування активності транспозонів.

Людські ембріони виділяють мкРНК у культуральне середовище. Показано, що мкРНК-373, мкРНК-302 та 
ін. залучаються у процес диференціювання ембріональних стовбурових клітин у різні типи клітин трьох за-
родкових листків (ентодерми, мезодерми і ектодерми). 

Стає все більш очевидним, що малі некодуючі РНК виконують ключову регуляторну роль у розвитку і функ-
ціонуванні організму на всіх етапах онтогенезу.

МікроРНК регулюють експресію генів на посттранскрипційному рівні шляхом сполучення зі специфічними 
послідовностями мРНК і значною мірою пригнічують трансляцію останніх.

Кожна мкРНК здатна регулювати сотні мРНК, що приймають участь у функціонуванні генів різних сис-
тем (нервової, імунної, ендокринної та ін.); генів, що контролюють експресію інших генів сигнальної системи 
і клітинного циклу тощо. Вони є регуляторами таких процесів як апоптоз, самовідновлення стовбурових 
клітин, росту та диференціювання клітин, забезпеченні цілісності останніх за рахунок сайленсингу генів, що 
призводить до зупинки трансляції та деградації мРНК.
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Попередники мкРНК утворюються в ядрі клі-
тини, а потім зазнають модифікації і переносять-
ся до цитоплазми. Регуляція відбувається шляхом 
зв’язування комплексу мкРНК зі специфічними 
ділянками мкРНК у цитоплазмі. Здебільшого, в 
одному транскрипті мкРНК-мішені в 3'-UTR може 
бути дві і більше ділянок зв’язування як з одні-
єю, так і різними мкРНК; ці сайти еволюційно 
консервативні [5]. Так, відбувається як репресія 
трансляції, так і деградація транскриптів мкРНК 
мішеней [6]. Завдяки цьому мкРНК здійснюють 
регуляцію етапів ембріогенезу та диференціюван-
ня тканин. Вони приймають участь в епігенетич-
них процесах, які призводять до «замовкання» ге-
нів на транскрипційному рівні. мкРНК регулюють 
експресію від 30% до 50% генів і контролюють 
всі фундаментальні клітинні процеси [5]. мкРНК 
розпізнає мРНК-мішень згідно певної специфіч-
ної нуклеотидної послідовності (seed region), що 
відповідає 7 нуклеотидам зрілої мкРНК за прин-
ципом комплементарності [7]. Таким чином, регу-
ляція експресії генів здійснюється мкРНК, число 
яких у клітинах людини перевищує 2000. Кожна 
мкРНК контролює активність сотень генів, що ко-
дують білки. У базі даних http://mirdb.org [8] для 
людини наводиться інформація про 703 мкРНК, 
для яких можливі 236543 мішені, що розташовані 
в різних генах (з них 16856 віднесені до унікаль-
них). Ідентифіковано і перевірено експеримен-
тальним шляхом близько 321 генів мікроРНК [9].

Елементи мкРНК у свою чергу перебувають 
під генетичним контролем [10]. Кількість генів, 
що кодують мкРНК, очевидно, корелює зі склад-
ністю організму [11]. Гени мкРНК розташовані як 
поодинці, так і у вигляді кластерів у міжгенних 
ділянках кодуючих ланок, в інтронах (інтронні 
мкРНК) та транспозонних елементах [12].

Доведено, що мкРНК причетні не тільки до 
репресії транспозонів, але і до регуляції ембріо-
нального розвитку і захисту теломер. Досліджен-
ням білка теплового шоку Hsp90 i Piwi доведено 
участь мкРНК у спрямуванні ембріонального роз-
витку внаслідок послідовної супресії генетичних 
варіацій з використанням епігенетичного механіз-
му і гальмування активності транспозонів [13].

Статеві клітини.
Доведена присутність некодуючих РНК у 

спермі, однак найбільш повно охарактеризова-
но мкРНК. У сперміях людини досить поширена 
мкРНК-34с [14], яка має важливе значення для 
раннього розвитку ембріона і необхідна для пер-
шого поділу дроблення зиготи у мишей. Суттєве 
значення в ранньому ембріональному розвитку 
людини має Pri-miR-181 [15]. Рівень материн-
ських мкРНК у зрілих ооцитах істотно переважає 
рівень батьківських мкРНК, які забезпечують про-
цес запліднення і беруть участь в ембріогенезі: 
miR-10-A, miR-100, miR-184, miR-193a-5p, miR-
297, miR-602, miR-625 [16]. Таким чином, якщо в 
сперміях відомо два різновиди мкРНК, в ооцитах – 7, 
то в ембріоні їх налічується понад 13 (miR-372, 
miR-141, miR-27b, miR-339-3р, miR-345, miR-
191, miR-25, miR-302с, miR-181а, miR-645 та 
ін.) [17]. Людські ембріони виділяють мкРНК у 
культуральне середовище [18,19]. Показано, що 
мкРНК-373, мкРНК-302 та ін. залучаються у про-

цес диференціювання ембріональних стовбуро-
вих клітин у різні типи клітин трьох зародкових 
листків (ентодерми, мезодерми і ектодерми) [20]. 

Стає все більш очевидним, що малі некодуючі 
РНК виконують ключову регуляторну роль у роз-
витку і функціонуванні організму на всіх етапах 
онтогенезу.

МікроРНК регулюють експресію генів на пост-
транскрипційному рівні шляхом сполучення зі 
специфічними послідовностями мРНК і значною 
мірою пригнічують трансляцію останніх. Вони 
здатні гальмувати експресію генів чи елемен-
тів геному, що повторюються. Таке гальмування 
може відбуватися як на рівні транскрипції (шля-
хом зміни структури хромосом), так і трансляції. 
Транскрипція більшості мкРНК здійснюється 
РНК-полімеразою ІІ (pol II) [21]. 

Експериментальними дослідженнями на мо-
дельних організмах доведена важлива участь 
мкРНК у переключенні програм експресії генів. 
Кожна мкРНК здатна регулювати сотні мРНК, що 
приймають участь у функціонуванні генів різних 
систем (нервової, імунної, ендокринної та ін.); ге-
нів, що контролюють експресію інших генів сиг-
нальної системи і клітинного циклу тощо. Вони є 
регуляторами таких процесів як апоптоз, самовід-
новлення стовбурових клітин, росту та диферен-
ціювання клітин, забезпеченні цілісності остан-
ніх за рахунок сайленсингу генів, що призводить 
до зупинки трансляції та деградації мкРНК. У лю-
дини з використанням біоінформаційного підхо-
ду число мкРНК, що володіють міжвидовою кон-
сервативністю коливається від 131 до 470, число 
генів-мішеней – від 3455 до 15274, число сайтів 
зв’язування – від 22837 до 284714 [22].

Таким чином, різний профіль експресії ге-
ному досягається завдяки функціонуванню 
складних внутрішньоклітинних регуляторних 
мереж, забезпечується транскрипційними чинни-
ками і мікроРНК. І якщо транскрипційні чинники 
з’єднуються з промоторами генів, то зрілі мкРНК 
специфічно взаємодіють із нетрансльованою ді-
лянкою мкРНК приблизно у 30% білок-кодуючих 
генів тварин, у тому числі і гени транскрипцій-
них чинників, що репресують рибосомальний 
синтез. Доведено, що частка генів, які кодують 
транскрипційні чинники, зростає з підвищенням 
рівня організації організмів. Так, в геномі мух і 
нематод близько 5% становлять гени транскрип-
ційних чинників, а у мишей і людини – майже 
10% [23,24].

Доведено, що мікроРНК кодуються генами, а 
тому як  кількість, так і якість роботи залежать від 
наявності/відсутності в їх структурі поліморфних 
варіантів, розташованих у регуляторних ділянках 
гена, сайтах зв’язування з мРНК генів-мішеней.

У тварин першими дослідженнями мкРНК були 
lin-4 i let-7, що регулюють час розвитку личинки 
Caenorabditis elegans. Якщо в генах, що кодують 
ці мкРНК, виникають мутації, затримується дифе-
ренціація нервових і гіподермальних клітин.

Sempere I. et al. [25] описали профілі експре-
сії 23 мкРНК в онтогенезі Drosophila melangaster 
на стадіях ембріона, декількох форм личинок різ-
ного віку, стан перед заляльковуванням, лялечки 
та імаго жіночої статі. Авторами доведено, що 
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певні мкРНК синтезуються конститутивно в про-
цесі всього онтогенезу (мкРНК-1, мкРНК-8), інші – 
тільки на стадії ембріона (мкРНК-2, мкРНК-3), 
мкРНК-34 – на стадії личинки і інтенсивно – на 
стадії імаго, тоді як мкРНК-125 та let-7 – тільки 
на стадії лялечки.

Ключову роль мкРНК в регуляції процесів роз-
витку доведено і в інших видів тварин – Xenopus 
laevis, Danio rerio.

Розпочаті дослідження ролі мкРНК в ембріо-
нальному розвитку ссавців. Так, у мишей нока-
ут гена, що кодує білок Dicer, один з ключових 
ферментів процесингу мкРНК, призводить до за-
гибелі тварин на ранніх стадіях ембріонального 
розвитку.

Вивчається механізм регуляції мкРНК розви-
тку і функцій диференціювання клітин у людини.

У клітинах людини експресується понад 1600 
мкРНК, які регулюють ембріональний розвиток 
[26]. Чисельними експериментальними дослі-
дженнями доведено, що на різних стадіях онто-
генезу експресуються різні мкРНК, які можуть 
модифікуватися не тільки генами задіяними в за-
безпеченні їх функціонування але і середовищни-
ми чинниками (стрес, рання травма, забруднення 
довкілля та ін.).

Останніми дослідженнями показано, що но-
вий клас некодуючих малих РНК, які взаємодіють 
з білками родини Piwi (piРНК) значною мірою 
експресуються, крім інших тварин, у зародкових 
клітинах ссавців і мух і призводять до постран-
скрипційної деградації [13].

Нервова система.
МкРНК приймають важливу участь у розвитку 

нервової системи, функціонуванні синапсів і си-
наптичної пластичності. МікроРНК-124 у ссавців 
забезпечує диференціювання нейронів. Так, гени 
мкРНК-124а і мкРНК-9 за участі активатора тран-
скрипції STAT3 сприяють диференціюванню емб-
ріональних стовбурових клітин у нейрони мозку. 
Показано, що в ембріональному мозку найбільш 
інтенсивно синтезується мкРНК-124, яка вибірко-
во знижує рівень тих мРНК, які не властиві для 
нервових клітин [27,28]. У культурі клітин Hela 
людини miR-124 пригнічує експресію понад 100 
генів, а також змінює специфічність сплайсингу 
РНК-транскриптів. 

При формуванні нервової системи виявлено 
різноманітні генетичні дефекти пов’язані з мі-
кроРНК: множинні порушення рівня експресії 
мкРНК, зміна роботи генів, їх біогенезу і функ-
ціонування (Diser при хворобі Паркінсона, спі-
ноцеребелярній атаксії 1-го типу); FRM1 – при 
синдромі Туретта. Поліморфізм мкРНК також 
асоціюється з синдромом Туретта [29].

МікроРНК регулюють роботу генів, пов’язаних з 
розвиток цілої низки неврологічних захворювань [30]. 
Нейронні мкРНК-124, причетні до різних етапів фор-
мування нейронних зв’язків, утворення синапсу та 
його дозрівання. Шизофренія – психічне захворюван-
ня з генетичною схильністю зумовлене цілим класте-
ром мкРНК-127, -134, -136, -154, -342, -345 [31].

Ін’єкція мкРНК-430 виправляє патологічне 
формування мозку риб Danio reriо, дефектних 
за геном Diser, який необхідний для процесингу 
пре-мікроРНК [32].

У нематоди Caenorhabditis elegans мкРНК lsy-6 
регулює білатеральну асиметрію хемосенсорних 
нейронів.

Доведено на гризунах, що мкРНК регулюється 
в процесі ембріонального розвитку мозку [33].

Рогачев Е.И. [34] експериментально обґрун-
тував цілу низку мкРНК, які експресуються в го-
ловному мозку нормальних індивідів та хворих 
на шизофренію: мкРНК-9, мкРНК-124а, Let-7d, 
мкРНК-15а, мкРНК-9*, мкРНК-23b, мкРНК-128а, 
мкРНК-128b. Автор зазначає, що запроваджений 
аналіз може допомогти з’ясувати  патологію ран-
нього розвитку (макроцефалію, мікроцефалію, 
недоумкуватість, аутизм, шизофренію, афективні 
розлади).

Серце.
З врахуванням біогенезу мкРНК на різних ета-

пах онтогенезу можна передбачити, що ефектив-
ність їх роботи залежить від поліморфних варі-
антів як в генах мкРНК, так і в генах, продукти 
яких задіяні на різних етапах розвитку організму 
і функціонуванні цього класу молекул. Так, про-
дукт гена Hand2 – транскрипційний чинник, який 
визначає експансію кардіоміоцитів у шлуночки 
при формуванні серця, a hsa-мкРНК-1 контролює 
цей ефект на критичні регуляторні білки серця 
чим забезпечується баланс між диференціюван-
ням і проліферацією під час кардіогенезу. Отже 
hsa-мкРНК-1 залучена до формування схильності 
до захворювань серцево-судинної системи в про-
цесі пренатального онтогенезу людини. 

Поліморфний варіант rs1164913 впливає на 
зв’язок зрілої мкРНК-196а2 з мРНК гена HOXB-
8, який кодує білок, причетний до формування 
структури серця і, відповідно, спорадичних уро-
джених вад цього органа [35].

Миші, позбавлені мікроРНК-1, -2 виявляють 
дефекти в морфогенезі серця, серцевої провід-
ності і шлуночкової гіпоплазії. У мишей з гіпе-
рекспресією мкРНК-133а число проліферуючих 
кардіоміоцитів зменшується [36]. Надлишкова 
експресія мкРНК-15 в ембріональному чи постна-
тальному періоді миші, призводить до гіпертрофії 
серця і серцевої недостатності [37].

Імунна система.
Серією експериментальних досліджень до-

ведена роль мікроРНК, генів їх біогенезу у фор-
муванні та функціонуванні імунної системи. Так, 
мкРНК-155 забезпечує розвиток імунної системи, 
зокрема уродженого імунітету [38]. Повідомля-
ється, що грудне молоко містить міжмолекуляр-
ні везикули з мікроРНК, які приймають участь 
у формуванні імунної системи новонародженого 
[39]: 1081 мкРНК знайдено в ліпідній фракції 
грудного молока і 9074 мРНК, які ідентифіковані 
для мкРНК [40].

Зазначається, що частина мкРНК приймають 
участь у диференціюванні клітин імунної систе-
ми. Так, утворення гранулоцитів із стовбурових 
клітин контролюється мкРНК-233, утворення 
моноцитів забезпечують мкРНК-155. У диферен-
ціювання В-клітин долучаються мкРНК-155 та 
мкРНК-150. Диференціювання Т-клітин забез-
печують мкРНК-155 і мкРНК-181а. Формування 
уродженого імунітету відбувається за участі крім 
зазначеної вище мкРНК-155 також мкРНК-125b, 
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мкРНК-132 та мкРНК-146. Після експозиції з ани-
геном в ефекторних клітинах знижується вміст 
мкРНК-16, -142, -150 і Let-7f [41].

Ключова функція мікроРНК – участь у про-
тивірусному захисті. МікроРНК-28, -125b, -150, 
-223, -382 забезпечують пряму супресію віруса 
HIV-1 (вірус імунодефіциту людини 1-го типу); 
мікроРНК-1, -128, -146, -296, -351, -431, -448 
нейтралізують вірус HCV (вірус гепатиту С); мі-
кроРНК-100, -101 знижують виживання віруса 
HMCV (вірус цитомегаловіруса). МікроРНК здат-

ні проникати через гематоенцефалічний бар’єр і 
переходити в ЦНС де розпізнають короткі нуклео-
тидні послідовності вірусів і забезпечують пряму 
їх супресію у ссавців [42].

МікроРНК забезпечують взаємодію вірус-клі-
тина [43].

Проведений аналіз наукових відомостей свід-
чить про винятково важливу роль мікроРНК у 
розвитку нового організму, вони можуть бути 
біомаркерами різної патології і прогнозу тяжких 
ускладнень.
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Резюме. В обзоре рассмотрена роль микроРНК 
на ранней этапах онтогенеза.

Начало третьего тысячелетия ознаменовано 
революционным открытием места и роли специ-
фического класса (или классов) малых некодиру-
ющих РНК (мкРНК) – разнообразного и довольно 
распространенного типа молекул РНК, которые не 
причастны к синтезу белка.

МикроРНК – класс коротких одноцепочечных 
нуклеотидных последовательностей регуляторных 
молекул РНК, которые являются продуктами тран-
скрипции коротких, некодирующих белков, генов 
и характеризуются рядом особенностей: малой 
длиной (<200 нуклеотидов, в большинстве 21-27 
нуклеотидов), не принимают участия в синтезе 
белков, обладают типичным эффектом негативной 
регуляции и подавляют экспрессию целых генов.

Предшественники мкРНК образуются в ядре 
клетки, а затем претерпевают модификации и 
переносятся в цитоплазму. Доказано, что они 
причастны не только к репрессии транспозонов, 
но и к регуляции эмбрионального развития и 
защиты теломер. Исследованием белка теплового 

PARTICIPATION OF MICRO RNA 
IN THE EARLY DEVELOPMENT 

OF ANIMALS AND HUMANS
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Summary. The review discussed the role of 
microRNA in the early stages of ontogenesis.

The beginning of the third millennium was marked 
by a revolutionary discovery of place and role of a 
specific class (or classes) of small noncoding RNA 
(mcRNA) – varied and very common type of RNA 
molecules that are not involved in process of protein 
synthes.

MicroRNA – a class of short single-stranded 
nucleotide sequences of regulatory RNA molecules, 
which are products of transcription of short noncoding 
proteins and genes, and have such characteristics 
as: short length (<200 nucleotides, mostly 21-27 
nucleotides) not involved in the synthesis of proteins, 
links with proteins – Ago (Argonaute) family 
members, have typical effects of negative regulation 
and inhibit the gen expression .

Predecessor’s of mcRNA are formed in the cell 
nucleus, then started the modification and  transported 
to the cytoplasm. It is proved, that they are implicated 
not only to the repression of transposons, but also 
take part in regulation of embryonic development and 
protection of telomeres. The research of heat shock 
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шока Hsp90 i Piwi доказано участие мкРНК в на-
правлении эмбрионального развития в результате 
последовательной супрессии генетических вариа-
ций с использованием эпигенетического механиз-
ма и торможение активности транспозонов.

Человеческие эмбрионы выделяют мкРНК в 
культуральную среду. Показано, что мкРНК-373, 
мкРНК-302 и др. привлекаются в процесс диф-
ференцировки эмбриональных стволовых клеток 
в разные типы клеток трех зародышевых листков 
(энтодермы, мезодермы и эктодермы).

Становится все более очевидным, что малые 
некодирующие РНК выполняют ключевую регуля-
торную роль в развитии и функционировании ор-
ганизма на всех этапах онтогенеза.

МикроРНК регулируют экспрессию генов на 
посттранскрипционном уровне путем сообщения 
со специфическими последовательностями мРНК 
и в значительной степени подавляют трансляцию 
последних.

Каждая мкРНК способна регулировать со-
тни мкРНК, участвующих в функционирова-
нии генов различных систем (нервной, иммун-
ной, эндокринной и др.) генов, контролирующих 
экспрессию других генов сигнальной системы и 
клеточного цикла и тому подобное. Они являются 
регуляторами таких процессов как апоптоз, само-
восстановление стволовых клеток, роста и диффе-
ренцировки клеток, обеспечении целостности по-
следних за счет сайленсингу генов, что приводит к 
остановке трансляции и деградации мкРНК.

Ключевые слова: мкРНК; гены; эмбрио-
нальное развитие; онтогенез.

protein Hsp90 and Piwi proved the part of mcRNA in 
embryonic development due to consistent suppression 
of genetic variation by using epigenetic mechanisms 
and inhibition of transposons activity.

Human’s embrions emits mcRNA in cultural 
substratum. It is shown that mcRNA-373, 
mcRNA-302 and others are involved in to the process 
of differentiation of embryonic stem cells into 
various types of cells of three germ layers (endoderm, 
mesoderm and ectoderm).

The small noncoding RNAs play a main role in the  
regulation of the development and functioning of the 
body at all stages of ontogenesis.

MicroRNAs regulate gene expression at the 
posttranscriptional level by pairing to the specific 
sequences of mRNA and significantly inhibit the 
transmission of them.

Each mcRNA can regulate hundreds of mRNAs 
involved in the functioning of different systems genes 
(nervous, immune, endocrine etc.); genes that control 
the expression of other genes of signaling system of 
the cell cycle and so on. They are also regulators of 
processes such as apoptosis, self-renewal of stem 
cells, cell differentiation and growth, ensuring the 
integrity of cells due silencing of genes, leading to 
stop translation and degradation of mRNA.

Key words: mRNA; Genes; Embryonic Develop-
ment; Ontogenesis.
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