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Обоснование. Одной из наиболее ценных в хозяйственном отношении 
сельскохозяйственных культур является соя (Glycine max (L.) Merr.). Инте-
рес к этой культуре у аграриев связан с тем, что соя широко используется 
как продовольственная, кормовая и техническая культура. Соя является ко-
роткодневным растением, чувствительным к интенсивности освещения и 
продолжительности дня. В связи с этим сорта сои занимают ограниченный 
ареал возделывания и имеют высокую продуктивность в узком диапазоне 
агроклиматических условий. Поскольку для условий Иркутской области на се-
годняшний день нет рекомендованных сортов сои к возделыванию, представ-
ляется важным разработать маркеры скороспелых сортов и сортообразцов 
сои, способных давать стабильный урожай в условиях длинного светового 
режима и сниженной суммы активных температур. 

Цель. Целью данной работы был сравнительный анализ уровней экспрес-
сии генов – потенциальных молекулярных маркеров скороспелости сои в раз-
личающихся по скороспелости сортах и сортообразцах сои. В исследование 
были взяты представляющие на наш взгляд наиболее перспективные с этой 
точки зрения гены на основе полученных нами ранее данных, а также на 
основе литературных данных.

Материалы и методы. Растения сои сортообразцов №15, 3169/14 и со-
ртов Алтом и Вилана для экспериментов выращивались в контролируемых 
условиях станции искусственного климата «Фитотрон» на базе СИФИБР СО 
РАН. Растения выращивались индивидуально в вегетационных сосудах при тем-
пературном режиме: день/ночь – 22/16°С; фотопериод – день/ночь – 16,5/7,5 
часов; освещенность – 500 µmol*m-2*s-1; влажность – 60%. Для выделения 
РНК отбирали не развитые до конца вторые тройчатые листья растений сои. 
РНК с помощью реактивов из набора GeneJET Plant RNA Purification Mini Kit 
(ThermoScientific, Литва), согласно инструкции производителя.
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Синтез первой цепи кДНК осуществляли с использованием набора реак-ти-
вов ThermoScientific (Литва), согласно рекомендациям фирмы производителя.

ПЦР-РВ проводили на приборе CFX96™ Real-Time PCR Detection System 
(Bio-Rad, США), используя набор реактивов qPCR mix-HS SYBR (Евроген, 
Россия), согласно инструкции производителя. Анализ данных ПЦР-РВ прово-
дили с помощью программного обеспечения SFX Manager (Bio-Rad, Германия). 
Все эксперименты проводились в двух аналитических и трех биологических 
повторностях. В качестве референсного гена использовали ген, кодирующий 
актин – Act11.

Результаты. С помощью метода ПЦР в реальном времени показано, что 
из числа исследованных нами генов повышенные уровни экспрессии в скоро-
спелых сортообразцах сои по сравнению с таковыми на стадии V2 – начала 
развития второго тройчатого листа сои – в позднеспелых сортах наблюда-
ются преимущественно для генов, кодирующих транскрипционные факторы, 
преимущественно, содержащие MADS-box. Из этой группы генов в каче-
стве потенциальных маркеров скороспелости сои наиболее перспективными 
представляются гены, кодирующие ортологи SEP3 арабидопсиса. Отдельно 
стоит отметить наблюдаемую в нашей работе повышенную в тысячи раз 
экспрессию гена с неизвестной функцией – ортолога MEE18 арабидопсиса в 
более скороспелых генотипах сои. Такая гиперэкспрессия этого гена должна 
определять фенотипические различия между сортами и сортообразцами 
сои, возможно, и скороспелость растений. Помимо показанной более высокой 
экспрессии в скороспелых сортообразцах сои хорошо известных регуляторных 
генов, вовлеченных в реализацию перехода растений от вегетативной к гене-
ративной фазе развития, отдельный интерес представляет выявленная нами 
повышенное содержание транскрипта гена, возможное участие которого в 
созревании растений сои пока не показано – гена секойсоларицирезинол деги-
дрогеназы. Все вышеперечисленные гены являются потенциальными кандида-
тами в молекулярные маркеры селекции скороспелых сортов и сортообразцов 
сои, выращиваемых в условиях длинного светового дня Иркутской области.

Заключение. Таким образом, в результате проведенных исследований 
выявлены гены сои, экспрессия которых достоверно повышена в более скоро-
спелых сортах и сортообразцах сои на стадии V2 развития растений, пред-
шествующей стадии бутонизации, Очевидно, что те гены, функция которых 
по литературным данным связана с регуляцией процессов цветения, являются 
перспективными молекулярными маркерами скороспелости растений сои. 

Ключевые слова: соя (Glycine max (L.) Merr.); скороспелость; экспрессия 
генов; транскрипционные факторы
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Background. One of the most economically valuable agricultural crops is soy-
bean (Glycine max (L.) Merr.). The interest in this crop is due to the fact that soybean 
is widely used as a food, feed and technical culture. Soy is a short-day plant that is 
sensitive to light intensity and the length of the day. In this regard, soybean varieties 
occupy a limited area of cultivation and have high productivity in a narrow range 
of agro-climatic conditions. Since there are currently no recommended soybean 
varieties for cultivation in the Irkutsk region, it is important to develop early-rip-
ening soybean varieties and cultivars that can produce a stable crop under long 
light conditions and a reduced amount of active temperatures.

Purpose. The purpose of this work was to compare the expression levels of genes – 
potential molecular markers of early ripening soybean varieties and cultivars. The 
study was performed with the most promising genes in our opinion from this point of 
view based on the data we obtained earlier, as well as from literary data. 

Materials and methods. Soybean plants of samples No. 15, 3169/14 and varieties 
Altom and Vilana for experiments were grown under controlled conditions of the SIFIBR 
SB RAS Fitotron climate station. Plants were grown individually in growing vessels at 
a temperature: day/night - 22/16 ° C; photoperiod - day/night - 16.5/7.5 hours; illu-
mination - 500 μmol * m-2 * s-1; humidity - 60%. To isolate RNA from the second not 
fully unfolded trifoliate leaves of soybean the GeneJET Plant RNA Purification Mini Kit 
(ThermoScientific, Lithuania) was used, according to the manufacturer’s instructions.

The first strand of cDNA was synthesized using the ThermoScientific reagent kit 
(Lithuania), according to the manufacturer’s recommendations. RT-PCR was carried 
out on the CFX96™ Real-Time PCR Detection System (Bio-Rad, the USA), using a 
qPCR mix-HS SYBR reagent kit (Evrogen, Russia) according to the manufacturer’s 
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instructions. The analysis of RT-PCR data was performed using the SFX Manager 
software (Bio-Rad, Germany). All experiments were carried out in two analytical and 
three biological replicates. A gene encoding actin, Act11, was used as a reference gene.

Results. Using the real-time PCR method, it was shown that among the genes 
we studied, increased levels of expression in early-ripening soybean cultivars com-
pared to those at stage V2 in late-ripening varieties are observed mainly for genes 
encoding transcription factors, mainly MADS-box containing ones. Of this group of 
genes, the genes encoding Arabidopsis SEP3 orthologs are the most promising as 
potential markers of soybean early ripening. We should also note the thousands–fold 
increased expression of a gene with an unknown function – the ortholog of MEE18 
arabidopsis gene in early ripening soybean genotypes. Such overexpression of this 
gene should determine the phenotypic differences between soybean varieties and 
cultivars, and possibly the early maturity of the plants. In addition to the shown 
higher expression of well-known regulatory genes involved in the transition of plants 
from vegetative to generative phase of plant development, of particular interest is 
identified elevated levels of transcripts of the gene, the possible participation of 
which in the maturation of the soybean plants have not yet shown – secoisolari-
ciresinol dehydrogenase gene. All of the above-mentioned genes are potential can-
didates for molecular markers of selection of early-ripening varieties and cultivars 
of soybeans grown in the long day conditions of the Irkutsk region.

Conclusion. Thus, as a result of the studies carried out, soybean genes have 
been identified, the expression of which is significantly increased in more early rip-
ening soybean samples and varieties at the V2 stage of plant development, preceding 
the budding stage. It is obvious that those genes, the function of which, according 
to the literature data, is associated with the regulation of flowering processes, are 
promising molecular markers of early ripening of soybean plants.

Keywords: soybean (Glycine max (L.) Merr.); early ripening; gene expression; 
transcription factors
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введение
Одной из наиболее ценных в хозяйственном отношении сельскохозяй-

ственных культур является соя (Glycine max (L.) Merr.) Интерес к этой 
культуре у аграриев связан с тем, что соя широко используется как про-
довольственная, кормовая и техническая культура [3]. На сегодняшний 
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день геном сои секвенирован [19], что открывает исследователям широкий 
простор для изучения молекулярно-генетических механизмов, реализую-
щихся в процессе развития этих растений, реакции растений на действие 
стрессовых факторов различной природы и т.д. Изучение этих механизмов 
необходимо для направленной модификации генома сои с целью улуч-
шения ценных в хозяйственном отношении признаков сои, а также для 
разработки различного рода генетических маркеров. Значительное коли-
чество исследований сконцентрировано на поиске генов сои, определяю-
щих устойчивость к биотическому и абиотическому стрессам [4, 11, 21, 
28], а также генов, определяющих высокие качества соевого зерна [14], 
эффекта гетерозиса [30].

Соя является короткодневным растением, чувствительным к интен-
сивности освещения и продолжительности дня [7]. В связи с этим сорта 
сои занимают ограниченный ареал возделывания и имеют высокую про-
дуктивность в узком диапазоне агроклиматических условий [2, 23, 27]. 
Цветение является ключевым этапом при переходе от вегетативной к гене-
ративной фазе развития растений. У наиболее исследованного модельного 
растения арабидопсиса детально охарактеризованы основные пути регу-
ляции и молекулярно-генетические механизмы фазы цветения [9, 17, 25]. 
В тоже время арабидопсис относится к числу длиннодневных растений, 
а соя к числу существенно менее изученных короткодневных растений. У 
сои генетическими методами было выявлено 10 ключевых генов (9 генов 
E и локус J), играющих важную роль в регуляции процессов цветения 
и созревания растений, часть которых идентифицированы как ортологи 
хорошо изученных генов арабидопсиса [10, 12, 16]. Всего в геноме сои 
выявлено 118 ортологов генов арабидопсиса, участвующих в реализации 
процессов цветения [12]. Для ряда таких генов-ортологов показана их су-
щественная роль в регуляции цветения в сое [6, 12, 15, 16, 29]. Выявленные 
мутации в последовательностях ряда этих генов, приводящие к изменению 
срока вегетативного периода развития растений сои и созревания могут 
быть использованы в качестве генетических маркеров в селекционных 
программах [10,27]. Генетическая трансформация растений сои такими 
регуляторными генами также может приводить к улучшению хозяйствен-
ных характеристик сои [29].

В связи с тем, что для условий Иркутской области на сегодняшний 
день нет рекомендованных сортов сои к возделыванию, представляется 
важным разработать маркеры скороспелых сортов и сортообразцов сои, 
способных давать стабильный урожай в условиях длинного светового ре-
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жима и сниженной суммы активных температур. С целью поиска таких 
генетических маркеров нами ранее было проведено сравнительное изуче-
ние профилей экспрессии генов сои в различающихся по скороспелости 
сортах и сортообразцах с помощью технологии ДНК-микрочипирования 
(данные готовятся к публикации). В контрастных по признаку скороспе-
лости растениях наблюдали дифференциальную экспрессию 1417 генов 
сои, из которых экспрессия 723 генов в скороспелых сортообразцах была 
достоверно выше, чем в позднеспелых сортах, а 694 – достоверно ниже. 

Целью данной работы был сравнительный анализ уровней экспрессии 
генов – потенциальных молекулярных маркеров скороспелости сои в раз-
личающихся по скороспелости сортах и сортообразцах сои. В исследова-
ние были взяты представляющие на наш взгляд наиболее перспективные 
с этой точки зрения гены на основе полученных нами данных, а также на 
основе литературных данных.

материалы и методы исследования 
Растения сои сортообразцов №15, 3169/14 и сортов Алтом и Вилана 

для экспериментов выращивались в контролируемых условиях станции 
искуственного климата «Фитотрон» на базе СИФИБР СО РАН. Растения 
выращивались индивидуально в вегетационных сосудах при температур-
ном режиме: день/ночь – 22/16°С; фотопериод – день/ночь – 16,5/7,5 часов; 
освещенность – 500 µmol*m-2*s-1; влажность – 60%. Использовали серую 
лесную среднесуглинистую почву агроэкологического стационара СИФИ-
БР СО РАН с добавлением торфа в соотношении 2:1. Уровень увлажнения 
воздушно-сухой почвы моделировали добавлением и тщательным переме-
шиванием расчетного количества воды, исходя из 60% от ППВ в сосуде. 
Влажность почвы в течение эксперимента поддерживали путем ежеднев-
ного полива с поверхности и через трубку до достижения поливного веса.

Для выделения РНК отбирали не развитые до конца вторые тройчатые 
листья растений сои. РНК с помощью реактивов из набора GeneJET Plant 
RNA Purification Mini Kit (ThermoScientific, Литва), согласно инструкции 
производителя. 

Синтез первой цепи кДНК осуществляли с использованием набора ре-
активов ThermoScientific (Литва), согласно рекомендациям фирмы произ-
водителя.

ПЦР-РВ проводили на приборе CFX96™ Real-Time PCR Detection 
System (Bio-Rad, США), используя набор реактивов qPCR mix-HS SYBR 
(Евроген, Россия), согласно инструкции производителя. Анализ данных 
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ПЦР-РВ проводили с помощью программного обеспечения SFX Manager 
(Bio-Rad, Германия). Все эксперименты проводились в двух аналитиче-
ских и трех биологических повторностях. В качестве референсного гена 
использовали ген, кодирующий актин – Act11 [22].

Последовательности использованных в работе олигонуклеотидов при-
ведены в Таблице 1.

Таблица 1.
олигонуклеотиды, использованные в экспериментах                                                  

по определению уровней экспрессии потенциальных маркерных генов             
скороспелости сои с помощью пцр в реальном времени

Наименование 
олигонуклеотида Последовательность, 5’->3’

PRR95n74L CAAGGTGCGACAAAACTTCTGAATTA
PRR95n74R CATCATACTAACATGAGAATTGTCTCCGT
PRR95n98L CCATCGATTACATTTCCTGAAGTAAACAA
PRR95n98R TCTCCAGGTTCTGATTTGAGCCA
MEE18nL TCCACTGCAAGCTAAATCAGAATGAA
MEE18nR TAGTGAGCAGATGCCACCTTGGTT
Rev04L TTCAAAACCAGGTGACAAAAAGGAAGT
Rev04R AGTGTTTTGACTGGATGATGCATCTGT
Rev70L AAAACCAGGTGACAAAAAGGATGCT
Rev70R GTTTTGACTTGATGATGCATCTGCA
PSDnL CCGTTAACACAGCGATTTCCAAGTAT
PSDnR TCCCAGAAAAGGACCAACCAAGTT
AGL1L CAACAACAGTGTTAGGGCCACCATT
AGL1R CTTCAGATACGGATTCTGCGTTTGAA
GOX2L CCACACCTCCAACCACTCTTTCAA
GOX2R TTAATTTGAAGTGCACAACAACAGCTAA
AGL5L AACTGAGTGCGAGTCAACCATACCTAA
AGL5R CCATAGAAAGGTTGTGCCATGCAT
Caul48L AAATGTAATGAAGAAACTCCAACGTCGA
Caul48R ATGCAGTCAGAAACGTCACACAGAGAT
Caul51L GCAGAGCGTAGAAGGAAATCAAACA
Caul51R GCATGGATTTAACCCACGTATGCTT
GOX1L TTGACCTCTCCTTTTCTCTCTCTCTCTCT
GOX1R GCATCAAAGATTCATCAAAGTGGTGTA
VRNL AAGGGTTGGAAGGAGTATGCCACA
VRNR CTGTTGTCGAATATGTGCACGTCAA
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Продолжение табл. 1.
ABI5L CAGAATGTTGAAGAATCGAGAATCAGCT
ABI5R CTTGTTTTCTCTTGCGTTCAGCTTCA
GIL66L CGATTGCTTCAGCCAATACCACGA
GIL66R AAATGGCACGTTGGTAAAACTCCGA
GIL03L AGTACGCCCTTGAATCCTACATCTACAA
GIL03R AATTACACGTTGCTAAAACTCCTCCAAT
LATE18L GGCCCATTTTGATTCCTTCTTCCA
LATE18R GGACGTTAGGAGCAGATTGCAGTACAGA
SOC1cL CAGCAACAAAGGATCCGAAAGAAAT
SOC1cR GTAGTCCAATGAACAATTCAGTCTCCACT
AGL62L TCACTTGAAGGCTACACTTGTTGGCTA
AGL62R CACTAAGAAGACCAAAGGTCGGCAA
PRR518L CCGTGTTCCTTGTGAGATGCCAATA
PRR518R TGATGACCATAAGATGTTCCCTGTTGTT
PRR522L ACACACACAGGCATTGGTACGGAA
PRR522R TGAGAATGTGAGGAGGAGGACATATTGA
AS1cL GCAGCACTTGGAGTGCATGCAT
AS1cR TGGTATGATCTTCTCTGGTTCTACAGCTT
ACT1L CCAGCTCGTCTGTGGAGAAGAGCTAT
ACT1R GAATGCCTGAAGCTTCCATTCCA
GI3L TGAGTTGGGAGAATCTGGACTTGGA
GI3R TGAGAAAGGCATCTGATTGTAGCTGGT
GIE2L TCAAAATACCTAGCTGGCATAGGCTT
GIE2R CATGATTCTAAGAAGAGTGAATGAACCATT
GI1L GCTTCAGTTGTTCCCTTTGATTTCATGT
GI1R TTGCTAAAATTCTGTGAGTATGACGCAT
FT2aL GATGGCGCCAGAATTTCAACACTAA
FT2aR CAGAACCAGATTCCCTCTGAATGTTGA
FT5aL CTCAAGTTGTTAATCGCCCTAGGGTT
FT5aR GCATCTGCATCCACCATAACCAGA
FULcL TGGAGGAAGTTGTTGAAGCACGAA
FULcR TTATCTTGTAAATGGATGCAGCATCCAT
SEP1cL GCCAAGACACTTGAACGGTATCACA
SEP1cR TCTCTATTTCAGGTTGGTGCTGGACTT
SEP1n49L CAAATCAGGTCAAACAAGACACAACAA
SEP1n49R CTCCCTAGTTTCCCATGTTGGTTGA
SEP3_11cL GCCTGAGGACAATGTGGCAACAAA
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Окончание табл. 1.
SEP3_11cR CATAACGTGCTTTCAGCCTCAAGTATTCT
SEP3_11L29 CCTGAGGACAATGTGGCAACAAAT
SEP3_11R29 CATAAGGTTCCTTTGAGAACGCTGA
SEP3_08L78 CACACAGGGTTTTGGTTTATTATTCCAA
SEP3_08R78 TTCCCCTTCCCATTTCTCTCTCTTCT
SEP3_08L31 AATATTCACAGGGTTTGGTTTATTCCAA
SEP3_08R31 CTTCCTCTTCCCATTTCTCTCTCTCTCT
SEP3_08cL GCACTTGCTAAGTGAGGCTAACAGGT
SEP3_08cR CCTGCCATATCCCATCTCTTCAACT
SEP3_20L AAACAACTGGATAGAACGCTTGCACA
SEP3_20R CCAGGCTATGCACCTTTCCATGTAAT
SEP3_20L GACGAATTACATGGAAAGGTGCACAA

результаты исследования и их обсуждение
На основании полученных ранее данных полевых исследований [1] в 

качестве различающихся по скороспелости сортов и сортообразцов сои 
были выбраны следующие:

– Сортообразец №15 – наиболее скороспелый и стабильный в условиях 
Иркутской области, вегетационный период составляет 100 дней. Создан в 
СИФИБР СО РАН, г. Иркутск. 

– Алтом – среднеспелый сорт в условиях Иркутской области, вегетаци-
онный период составляет 119 дней. Сорт создан методом массового отбора 
и объединения однотипных линий из гибридной комбинации (Амурская 
3501 х Мутант 69/805) х Амурская 2728) ФГБНУ Алтайский НИИСХ, 
ГНУ СибНИИСХ.

– 3169/14 – среднепозднеспелый сортообразец в условиях Иркутской 
области. Вегетационный период в условиях Иркутской области в 2018 г. 
составил 137 дней. Создан ВНИИМК им. Пустовойта г. Краснодар.

– Вилана – позднеспелый сорт, в условиях Иркутской области не вы-
зревает, имеет затяжной период перехода к цветению и формированию 
бобов. Создан ВНИИМК им. Пустовойта г. Краснодар.

Для исследования в качестве потенциальных маркеров скороспелости 
сои были выбраны ортологи генов арабидопсиса, кодирующих белки, вов-
леченные в различные пути регуляции процесса цветения, а также гены-ми-
шени этих факторов [17]. Так, из группы генов, связанных с циркадной 
регуляцией цветения были выбраны гены GmFT2a, GMFT5a – ортологи 
гена AtFT арабидопсиса [30], а также гены GmGI – ортологи гена GI ара-
бидопсиса [24]. В число связанных с фотопериодической регуляцией цве-
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тения генов попали ортологи SEPALLATA1 и SEPALLATA3 арабидопсиса 
[18], FRUITFULL, AS1 [29]. Из группы асоциированных с яровизаци-
ей генов был выбран только ген ортолог REDUCED VERNALIZATION 
RESPONSE 1 (VRN1) арабидопсиса. В качестве представляющих группу 
генов, участвующих в гибберелиновой регуляции цветения были выбраны 
гены, кодирующие ферменты метаболизма гибберилинов, такие как гиб-
берелин 20-оксидаза 1 и 2. 

Отдельный интерес представляют и не имеющие прямого отношения к 
вышеперечисленным путям регуляции цветения транскрипционные фак-
торы, принимающие, тем не менее, участие в развитии цветков, плодов, 
играя таким образом также важную роль в процессах цветения и созрева-
ния у растений. Наибольший интерес из числа таких факторов представ-
ляют MADS-box содержащие транскрипционные факторы [29]. Так, Zeng 
с соавторами показали, что повышенная экспрессия в растениях сои гена 
GmAGL1, кодирующего MADS-box-содержащий транскрипционный фак-
тор, приводит к ускорению созревания и цветению растений в условиях 
длинного светового дня [29]. 

В наше исследование были взяты гены сои, кодирующие следующие 
транскрипционные факторы: А) Agamous-подобные MADS-box содер-
жащие транскрипционные факторы – AGL1, AGL5, AGL62. Б) SOC1 (от 
англ. SUPPRESSOR OF OVEREXPRESSION OF CONSTANS 1) – MADS-
box содержащий транскрипционный фактор, играет ключевую роль у 
арабидопсиса в координации контролируемых фотопериодом клеточных 
процессов. SOC1 ген люцерны может ускорять цветение в трансгенных 
растениях арабидопсиса [8]. В) Представители генного семейства PRR (от 
англ. PSEUDO RESPONSE REGULATOR) – ортологи генов PRR95 и PRR5 
арабидопсиса. Согласно литературным данным, белки данного семейства 
участвуют в циркадной регуляции клеточных процессов, взаимодействии 
с другими генами в период цветения [20]. Г) Ортолог Revoluta – предста-
вителя CLASS III HOMEODOMAIN LEUCINE ZIPPER (HD-ZIPIII) транс-
крипционных факторов, играющих важную роль в развитии эмбрионов, 
стеблей и корней растений. На стадии вегетации HD-ZIPIII факторы кон-
тролируют разнополярные процессы в листьях и сосудах растений [5]. 

Помимо вышеперечисленных генов в качестве потенциальных марке-
ров скороспелости были выбраны и ряд генов с неизвестной функцией, 
экспрессия которых существенно выше в скороспелых сортообразцах сои, 
согласно полученным нами ранее данным микроэррей-анализа. В число 
таких генов – потенциальных маркеров скороспелости попали ортолог 
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гена MEE18 арабидопсиса (ген, мутация которого приводит к неразвитию 
эмбрионов у арабидопсиса); ген с неизвестной функцией, экспрессия ко-
торого не регулируется абсцизовой кислотой (Abscisic acid insensitive – 
ABI5), ортолог фактора позднего цветения – LATE (LATE FLOWERING). 
Также исследовали экспрессию гена секойсоларицирезинол дегидроге-
назы PSD, кодирующего короткоцепочечную дегидрогеназу/редуктазу. 
Представитель этого суперсемейства ферментов HSD1 у арабидопсиса 
вовлечен в процессы ускоренного созревания семян [13].

В качестве стадии развития растений сои, на которой исследовали экс-
прессию генов выбрали фазу V2, на которой наблюдается индукция про-
цессов цветения в апикальной меристеме [26]. 

рис. 1. Дифференциальная экспрессия генов – ортологов SEP3 арабидопсиса,                                                                                                          
локализованных на 11 и 18 хромосомах сои (А), гена – ортолога MEE18                                                        

в различающихся по скороспелости сортах и сортообразцах соиразцов сои (Б)

По результатам сравнительного анализа с помощью ПЦР-РВ диффе-
ренциальной экспрессии интересующих нас генов сои в различающихся 
по скороспелости сортах и сортообразцах сои можно выделить две группы 
генов, повышенная экспрессия которых может быть связана со скороспе-
лостью растений. В первую группу генов по результатам анализа вклю-
чены гены, экспрессия которых значительно и достоверно была выше на 
изучаемой фазе развития растений в скороспелом сортообразце сои №15 и 
относительно скороспелом сорте Алтом в сравнении с уровнем экспрессии 
в более позднеспелых сорте Вилана и сортообразце 3169/14. В число таких 
генов попали ортологи гена SEP1 арабидопсиса (GLYMA_02G121500), от-
дельные гены-ортологи SEP3 (GLYMA_11G252300 и GLYMA_18G004700) 
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ген ортолог MEE18 (GLYMA_14G170500); один из ортологов LATE 
(GLYMA_19G214600), один ген-ортолог PRR5 (GLYMA_05G239800), а 
также ортолог гена ABI5 (GLYMA_13G317000). Уровни различий экспрес-
сии этих генов в скороспелых растениях и более позднеспелых существен-
но отличались. Так, количество транскриптов ортологов гена SEP3 было 
выше в 3-5 раз в более скороспелых образцах (Рисунок 1А), а количество 
мРНК ортолога гена MEE18 – в несколько тысяч раз (Рисунок 1Б). 

Еще больший интерес представляет вторая группа генов, экспрессия 
которых была значительно выше в самом скороспелом из исследуемых со-
ртообразцов – сортообразце №15. Пожалуй, эти гены являются наиболее 
перспективными в качестве маркеров для отбора наиболее скороспелых 
сортов сои. В их число вошли гены, кодирующие MADS-box-содержа-
щие транскрипционные факторы AGL62 (GLYMA_02G179300), AGL1 
(GLYMA_14G027200), AGL5 (GLYMA_02G287700), CAULIFLOWER 
A-подобный транскрипционный фактор (GLYMA_17G081200), FT2a 
(GLYMA_16G150700), секойсоларицирезинол дегидрогеназу PSD 
(GLYMA_11G180800, Рисунок 2А), ортологи SEP3 транскрипционного 
фактора (GLYMA_08G105500 и GLYMA_05G148800, GLYMA_11G252300, 
Рисунок 2Б). Как видно из представленных на рисунке 2 данных, степень 
различий в уровне экспрессии генов в сортообразце 15 и более позднеспе-
лых сортах и сортообразце сои существенно отличается.

рис. 2. Дифференциальная экспрессия гена секойсоларицирезинол                                   
дегидрогеназы PSD и одного из ортологов гена SEP3, локализованного на 11 

хромосоме сои в различающихся по скороспелости сортах и сортообразцах сои

Интересно, что различные паралогичные гены сои, являющиеся ор-
тологами гена SEP3 арабидопсиса, попадают в разные выделенные нами 
группы генов. Так, при определении с помощью ПЦР-РВ количества 
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транскриптов паралогов SEP3, локализованных на хромосоме 11 сои, в со-
вокупности показывает повышенную их экспрессию в обоих скороспелых 
сортообразцах, а экспрессия одного из генов (GLYMA_11G252300) зна-
чительно выше только в самом скороспелом сортообразце №15. Очевид-
но, что гены этой группы имеют различную роль в регуляции процессов 
развития растений. Более того, в отдельную группу выделяется ортолог 
гена SEP3, локализованный на хромосоме 8 сои (GLYMA_08G105500) – 
его экспрессия на изучаемой фазе развития растений сои была выше в со-
рте Алтом, но не в самом скороспелом из исследуемых сортообразце 15 
(Рисунок 3). Такой результат кажется неудивительным, с учетом наблю-
даемой в работе Zeng с соавторами [30] дифференциальной экспрессии 
различных генов-ортологов SEP3 в трансгенных растениях сои на разных 
этапах развития растений. 

рис. 3. Дифференциальная экспрессия гомолога гена SEP3,                                               
локализованного на 8 хромосоме сои (GLYMA_08G105500) в различающихся   

по скороспелости сортах и сортообразцах сои

Суммируя полученные результаты, можно заключить, что из числа ис-
следованных в качестве потенциальных генетических маркеров скороспе-
лости сои выделены две группы перспективных генов, экспрессия которых 
существенно отличается в скороспелых сортах сои от таковой в более 
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позднеспелых сортах/сортообразцах. Большая часть этих генов кодируют 
специфические транскрипционные факторы, участие которых в регуляции 
процессов развития растений подтверждается литературными данными 
[30]. Причем, наиболее перспективной с этой точки зрения представляет-
ся группа генов, кодирующих ортологи SEP3 арабидопсиса, повышенная 
экспрессия различных представителей которой наблюдалась в скороспе-
лых сортообразцах сои. 

Наблюдаемая в нашей работе повышенная в тысячи раз экспрессия 
гена MEE18 в более скороспелых генотипах сои, очевидно должна опре-
делять фенотипические различия между сортами и сортообразцами сои, в 
том числе и скороспелость растений. Интересно, что помимо хорошо из-
вестных регуляторных генов, вовлеченных в реализацию перехода расте-
ний от вегетативной к генеративной фазе развития растений, обнаружена 
повышенная экспрессия гена, возможное участие которого в созревании 
растений сои пока не показано – гена секойсоларицирезинол дегидроге-
назы. На сегодняшний день известно лишь, что представитель суперсе-
мейства короткоцепочечных дегидрогеназ/редуктаз HSD1 у арабидопсиса 
участвует в процессах ускоренного созревания семян [13].
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