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Аннотация. Соя – ценная белково-масличная культура, дающая высококачественный белок и растительное масло. На 

химический состав семян влияют условия окружающей среды, а неблагоприятные изменения условий могут повлиять и на 
содержание запасных белков семян и их соотношение. Цель работы – провести дизайн праймеров к локусам глицининов и β-

конглицининов сои (GY1-3, GY4-5, CG1,3-4), факторов транскрипции, влияющих на их накопление (LEC1-A, LEC1-B, LEC2, 

ABI3-1, ABI3-2 и FUSCA3) и генов-маркеров стресса (MKK3, MPK6, CAT, MAPK7, MAPK1/2). Выполнено in silico 

моделирование пар праймеров с определенными параметрами (длина продукта, температуры отжига и плавления), анализ на 
предмет образования вторичных структур и проверка специфичности их связывания с целевыми последовательностями. 

Показано, что полученные праймеры соответствуют требованиям специфичности и не образовывают стабильные вторичные 

структуры в условиях ПЦР. Их можно будет использовать в исследовании экспрессии этих генов методом кПЦР для изучения 

ответа растений сои на такие абиотические факторы среды, как засуха и засоление, а также для изучения накопления основных 

запасных белков семян сои в этих стрессовых условиях. 

Ключевые слова: соя, абиотический стресс, экспрессия генов, кПЦР в реальном времени, запасные белки семян. 
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Abstract. Soybean is a valuable protein-oilseed crop producing high-quality protein and vegetable oil. The chemical composition of 

seeds is influenced by environmental conditions, and adverse changes in these conditions can also affect the content of seed storage 
proteins and their ratios. The aim of this study was to design primers for soybean glycinin and β-conglycinin loci (GY1-3, GY4-5, 

CG1,3-4), transcription factors affecting their accumulation (LEC1-A, LEC1-B, LEC2, ABI3-1, ABI3-2, and FUSCA3), and stress 

marker genes (MKK3, MPK6, CAT, MAPK7, and MAPK1/2). In silico modeling of primer pairs with specific parameters (product 

length, annealing and melting temperatures) was performed, secondary structure formation was analyzed, and the specificity of their 
binding to target sequences was tested. The resulting primers were shown to meet specificity requirements and do not form stable 

secondary structures under PCR conditions. They can be used to study the expression of these genes using qPCR to invest igate the 

response of soybean plants to abiotic environmental factors such as drought and salinity, as well as to study the accumulation of 

essential storage proteins in soybean seeds under these stressful conditions. 
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1. Введение  

Соя – популярная белково-масличная культура, имеет широкий спектр применения. 

Известно, что содержание белка в семенах сои зависит не только от генотипа сорта, но и от 

района возделывания культуры и влияния климата [1]. Глобальное изменение климата 

вызывает такие проблемы, как засоление почв и засуха, что накладывает дополнительные 

ограничения на производство сои [2]. Такие абиотические стрессовые факторы угрожают 

росту и продуктивности сельскохозяйственных культур, что обычно приводит к потерям 

урожая экономически важных культур, включая сою [3]. Растения реагируют на эти 

стрессовые условия и адаптируются к ним, активируя стресс-зависимые пути, которые 

включают восприятие и передачу сигналов, регуляцию экспрессии генов, а также 

биохимические и физиологические реакции. Сигнальные пути, в том числе связанные с 

различными фитогормонами, процессами вторичного метаболизма и активными формами 

кислорода (АФК), важны для выживания растений в условиях экологического стресса [4]. 

Изучение адаптивных реакций растений на абиотические стрессы – быстрорастущая область 

исследований. Изменения экспрессии генов, вызванные абиотическими стрессами, сложны и 

многогранны [3]. 

Количественная ПЦР (полимеразная цепная реакция) в реальном времени – 

чувствительный и точный метод для анализа дифференциальной экспрессии генов [3], [5]. Для 

проведения ПЦР требуется подбор наиболее подходящих пар праймеров, которые 

специфически связываются с целевыми последовательностями интересующих мРНК и не 

образуют вторичных структур, таких как шпильки, гомо- и гетеродимеры. Это важная часть 

проведения ПЦР, от нее зависит эффективность и точность анализа [6].  

2. Постановка задачи (Цель исследования) 

Целью работы было создание праймеров для основных запасных белков соевых семян 

– глицининов и β-конглицининов (GY1-3, GY4-5, CG1,3-4), транскрипционных факторов, 

влияющих на накопление белка в семенах (LEC1-A, LEC1-B, LEC2, ABI3-1, ABI3-2 и FUSCA3) 

и генов-маркеров стресса (MKK3, MPK6, CAT, MAPK7, MAPK1/2). 
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3. Методы и материалы исследования 

In silico моделирование пар праймеров выполнено с использованием открытого 

программного обеспечения «Unipro UGENE». Последовательности транскриптов были 

получены с сайтов NCBI и KEGG, после чего было выполнено выравнивание 

последовательностей для поиска консервативных (общих) участков. Длина продукта 80-200 

пар нуклеотидов. Полученные пары праймеров проанализировали на предмет образования 

вторичных структур (шпильки, гетеро- и гомодимеры) с помощью инструмента OligoAnalyzer. 

In silico-проверку специфичности провели с использованием инструмента Primer-BLAST в 

базе данных NCBI. Для каждой из пар праймеров была рассчитана температура отжига (Ta) и 

плавления (Tm). Большинство из них – праймеры «общего назначения», которые фланкируют 

сразу несколько целевых областей. 

4. Полученные результаты 

В таблице 1 представлены последовательности и температура плавления (Tm) прямого 

и обратного праймеров, температура отжига (Ta) пары, а также длина ампликона в парах 

нуклеотидов.  

Таблица 1. Пары праймеров. 

Локусы Последовательность прямого 

праймера; Tm и Ta, °С 

Последовательность 

обратного праймера; Tm и 

Ta, °С 

Длина, 

п.н. 

Бета- 

конглиц

инины 

CG1, 

CG3 и 

CG4 

GAGAACAACCAGAGGAACT

TCCT; 59.93; 61.86 

 

AAAGGACCCTTTCTTCCCT

T; 56.22; 61.86 

197 

Глицини

ны GY1, 

GY2 и 

GY3 

TGGAACCCTAACAACAAGC

C; 58.01; 60.48 

CGTTGGTGTAGGAAGGTC

T; 56.38; 60.48 

97 
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Глицини

ны GY4 

и GY5 

GGAACTCTCAACACCCTGAG

; 57.54; 60.83 

AGTAAGATGGCAAGTGGA

GG; 56.91; 60.83 

90 

transcript

ion factor 

LEC1-A 

GAGACAATCCAAGAGTGCG

T; 57.91; 63.67 

GCGGTGAAGGTACATGGT

TA; 57.61; 63.67 

171 

nuclear 

transcript

ion factor 

Y subunit 

B-6-like 

LEC1-B 

ACCGTTGACCATGTACCTTC; 

57.53; 62.02 

GCGTATTCCACAGTCCTCT

T; 57.33; 62.02 

96 

B3 

domain-

containin

g 

transcript

ion factor 

LEC2 

GTATCCCTTTCCAACAGGAC; 

55.43; 59.35 

TGTCTCCATCTCTCCCTTG

T; 57.37; 59.35 

117 

B3 

domain-

containin

g 

transcript

ion factor 

ABI3-1 

GATAGGTTGATGAGGTTGGG

; 55.2; 60.6 

CCACTATGATGCCTGTGAT

G; 55.98; 60.6 

101 

B3 

domain-

containin

g 

transcript

ion factor 

ABI3-2 

AGTAGATTTCGGCACACTGG

; 57.61; 59.2 

TCAACCTCTTCTGTTCTCC

C; 56.48; 59.2 

93 

B3 

domain-

containin

GAACTTTAGCAACAGGTGG

AGGG; 61.37; 63.45 

TGGCTGCGTGTGAATAGG; 

57.38; 63.45 

176 
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g 

transcript

ion factor 

FUSCA3 

MKK3 
(mitogen

-

activated 

protein 

kinase 

kinase 3) 

CTGGGTTGGAGGAATTGA; 

57.25; 61.92 

AGAATCACAAGGGTCCAA; 

56.39; 61.92 

92 

MPK6 
(mitogen

-

activated 

protein 

kinase 6) 

TGGCAGGTTCATCCAATA; 

58.36; 65.65 

GCTCATTCGTCTCCGAGT; 

61.68; 65.65 

134 

CAT 

(catalase) 

CTTCAAGGTATGATCCTGT; 

56.45; 67.1 

AAAGCATCAACCCATCGG; 

60.59; 67.1 

181 

MAPK 7 
(mitogen

-

activated 

protein 

kinase 7) 

ATAAGCGTTCTTGGAAGCCA

; 61.14; 63.32 

GCTGAGAGAAGTGTCTGC

C; 61.39; 63.32 

112 

MAPK 

1/2 

(mitogen

-

activated 

protein 

kinase 

1/2) 

GCCACCTTCACCATGAGAAT

; 61.51; 64.18 

CGGAGCAACTGAAAGAGG

AA; 61.42; 64.18 

181 
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5. Выводы 

Показано, что праймеры соответствуют требованиям специфичности и не склонны к 

образованию стабильных вторичных структур в условиях ПЦР. Их можно будет использовать 

в исследовании экспрессии этих генов методом кПЦР для изучения ответа растений сои на 

засуху и засоление, а также для изучения накопления основных запасных белков семян сои в 

этих стрессовых условиях.  
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