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АННОТАЦИЯ

В данном исследовании были проанализированы 6 генов цинкового пальца с доменом CCHC (ZF-ССHС) у растений 
нута в условиях засухи на четырех сортообразцах нута из казахстанской и зарубежной коллекции. В результате выде-
лили и проверили три гена с высоким уровнем экспрессии: A3-1084, B-6505 и E-0714, а также ген A2-6319 с низким 
уровнем экспрессии в ответ на засуху у растений нута. При сравнении двух методов оценки экспрессии выделенных 
генов – полуколичественного и количественного ПЦР в реальном времени – обнаружили большое сходство между зна-
чениями средних показателей экспрессии с коэффициентом корреляции r = 0,91. Эти данные свидетельствуют о пол-
ном соответствии результатов, полученных двумя разными методами. Однако, только метод количественного ПЦР в 
реальном времени позволяет оценить уровень экспрессии генов в каждом генотипе, в то время как полуколичествен-
ный метод основан на средних значениях для всех изученных генотипов. Таким образом, на примере нута при ана-
лизе четырех генов ZF-ССHС, контролирующих реакцию растений на засуху, показано высокое сходство результатов 
по средним показателям экспрессии генов у всех изученных генотипов. В тоже время, показаны преимущества метода 
количественного ПЦР в реальном времени для анализа экспрессии генов у каждого генотипа на примере изученных 
образцов нута. Два из изученных гена – A3-1084 и E-0714 – являются наиболее перспективными для создания новых 
сортов нута, устойчивых к засухе, т.к. они показали достоверное повышение экспрессии у растений сортов Камила 
1255 и Луч, которые характеризуются высокой засухоустойчивостью.

Ключевые слова: засуха; засухоустойчивость; количественная ПЦР в реальном времени; нут; полуколичествен-
ный метод анализа экспрессии; экспрессия гена 

ВВЕДЕНИЕ

В связи с экологическими проблемами, такими как 
парниковые газы и загрязнение почвы, абиотические 
стрессы становятся все более распространенными [1]. 
Стрессы, такие как засуха, жара и засоление почв, мо-
гут ограничить рост и урожайность сельскохозяйствен-
ных культур. Эти явления имеют глубокие последствия 
для сельского хозяйства и являются проблемами глобаль-
ной продовольственной безопасности. Однако растения 
развили множество регуляторных способностей, вклю-
чающих семейства транскрипционных факторов, для ре-
агирования на сигналы стресса [2,3]. Белки из различных 
семейств способны регулировать физиологические про-
цессы растений воздействием на экспрессию генов и био-
синтез полипептидов, меняя, тем самым, передачу сигна-
лов для улучшения адаптивности растений [4-7].

Большое и разнообразное семейство белков цинкового 
пальца (ZF) играет решающую роль в различных аспек-
тах роста и развития растений. Белки ZF обладают раз-
личными структурными доменами, состоящими примерно 
из 30 аминокислот [8,9]. Являясь важным мотивом, ZF 
участвует в физиологических процессах связывания бел-
ков с ДНК и РНК [10]. Геном растения кодирует большое 
количество белков ZF и, в дополнение к их роли в про-
растании семян и развитии органов, многие исследова-
ния показали, что ZF тесно связаны с физиологическими 
и метаболическими процессами растений при различ-
ных реакциях на абиотические стрессы [11-13]. Эти бел-
ковые факторы активируются при стрессе и, тем самым, 
меняют устойчивость растений через сложные взаимо-

действия молекулярных механизмов [11]. Например, ZF-
CCCH у Arabidopsis thaliana повышает выживаемость за 
счет увеличения уровня экспрессии осморегулирующих 
веществ при взаимодействии с другими родственными ге-
нами [14]. Белки C2H2-типа ZF-245 и ZF-179 у риса Oryza 
sativa увеличивали содержание свободного пролина и рас-
творимых сахаров, повышали экспрессию генов, реагиру-
ющих на стресс, и улучшали устойчивость растений к за-
солению и засухе [15]. Таким образом, ZF играют важную 
роль в развитии растений и устойчивости к абиотическим 
стрессам. Поэтому необходимы углубленные исследова-
ния для лучшего понимания их функций и механизмов. 
В связи с большим вниманием к роли ZF в физиологиче-
ской регуляции устойчивости растений многие семейства 
генов, в том числе ZF-CCHC, были идентифицированы и 
исследованы у различных видов [16-20].

Нут (Cicer arietinum L.) - очень важное бобовое куль-
турное растение [21] и, благодаря своей высокой пита-
тельной ценности, полезный для здоровья продукт пи-
тания [22]. Несмотря на растущий спрос и высокий 
потенциал, урожайность нута нестабильна, а продук-
тивность остается на низком уровне из-за абиотических 
стрессов, в первую очередь засуха и засоление, а также 
болезней (аскохитоз и фузариозное увядание). Поэтому, 
в последнее время большое внимание уделяется изуче-
ния засухоустойчивости нута, у которого на образцах из 
различных генетических коллекций выделили и описали 
гены, контролирующие реакции растений на недостаток 
влаги [23-25]. Секвенирование и изучение генома нута 
позволяет проводить современные исследования на ге-
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номном уровне [26], что может значительно ускорить раз-
работку методов молекулярной селекции для обнаруже-
ния генов стрессоустойчивости. Однако, гены цинкового 
пальца с доменом CCHC (ZF-CCHC) у нута практические 
не изучены. Известно только одно исследование по изуче-
нию роли генов ZF-CCHC на устойчивость растений нута 
к аскохитозу [27]. Поэтому, изучение генов ZF-CCHC на 
засухоустойчивость у нута представляется весьма важной 
и актуальной задачей.

Представленная работа имела следующие цели: (1) вы-
делить и описать гены из семейства ZF-CCHC у растений 
нута с высокой и низкой экспрессией в ответ на засуху; 
(2) сравнить два метода – полуколичественный и ПЦР в 
реальном времени – для адекватного анализа экспрессии 
генов; и (3) выделить гены ZF-CCHC с дифференциро-
ванной экспрессией у различных образцов нута в усло-
виях засухи.

МАТЕРИАЛЫ И МЕТОДЫ

В работе использовали шесть генов нута ZF-CCHC на 
основе их строения и их сиквенсы представлены в Базе 
данных NCBI (https://www.ncbi.nlm.nih.gov). Гены и их 

сиквенсы обозначены следующим образом: (1) A2-6319 = 
XM_012716319; (2) A3-1084 = XM_004491084; (3) B-6505 
= XM_004496505; (4) D1-9307 = XM_004509307; (5) D2-
9712 = XM_004499712; и (6) E-0714 = XM_004500714.

В опыте использовали 4 генотипа нута из генетиче-
ской коллекции нута в КАТИУ им. С.Сейфуллина, пред-
варительно отобранные по реакции на засуху и обезво-
живание: два сорта, Камила 1255 и Луч, казахстанской 
селекции [28] и два образца из Международной коллек-
ции ICRISAT (Индия) – ICC-1083 и ICC-10945.

Растения нута выращивали в вазонах объемом 5 л 
с почвой в течение 1 месяца с ежедневным поливом. В 
опыте с засухой, растения не поливали в течение 15 дней, 
а контрольные растения продолжали поливать в прежнем 
режиме. В опыте и в контроле использовали по 5 расте-
ний каждого генотипа. Общий вид растений, подвержен-
ных засухе, представлен на рисунке 1. Через 15 дней по-
сле начала опыта, с каждого растения в контроле и при 
обработке засухой собирали по одному листу, помещали в 
пластиковую 10-мл пробирку, немедленно замораживали 
в жидком азоте и затем хранили при температуре -80°С 
до выделения РНК.

Таблица 1 – Сиквенс праймеров, использованных в работе, и размер их ампликона

№ Название F/R Сиквенс (5’-3’) Ампликон (п.н.)

1 A2-6319
F AGGTCTCCAGGGACACCATCTG

111
R TTGTTGACCCTGCCACCCCTGA

2 A3-1084
F GAGGATCAGCCAGGTCTTTTCA

74
R CTCAAAACCATCACTACTCGCG

3 B-6505
F CTGCTAAAGGGCCTGTTCACAA

101
R CGTGAAGTCATCCTCCATATCG

4 D1-9307
F GATCGGACACATAGCGAGAGAT

79
R GACTTCGCCGCACTTATAACAG

5 D2-9712
F TGCATGCTACAAGTGTGGTGAG

140
R CTCTCGCAAAATGTCCAGACTC

6 E-0714
F CGGTTATCGAGATGTTGTGTGC

74
R ACTAGGGTAGCGATCCACAAAC

7 EF1a (Референтный)
F TCCACCACTTGGTCGTTTTG

64
R CTTAATGACACCGACAGCAACAG

Рисунок 1 – Общий вид растений нута в опыте с засухой. А – Камила 1255; Б – Луч; В – ICC-1083; и Г – ICC-10945.
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Выделение РНК из образцов листьев проводили ме-
тодом с использованием Тризола [29] с предваритель-
ным размалыванием замороженных образцов листьев с 
двумя 8-мм шариками из нержавеющей стали и встряхи-
вателя ‘Vortex’ (Китай). Выделенные образцы РНК про-
веряли на электрофорезе с 1% агарозным гелем и кон-
центрацию РНК измеряли на микроспектрофотометре 
‘NanoDrop’ (США). Для дальнейших опытов отбирали по 
2 мкг РНК каждого образца и инкубировали с 1 мкл ДН-
Казы (NEBiolab, США) в течение 15 мин при комнатной 
температуре для удаления примеси геномной ДНК. Син-
тез кДНКовой библиотеки проводили с использованием 
набора реагентов ‘NEBiolab ProtoScript’ (США), согласно 
инструкции производителя.

Для проведения полуколичественной ПЦР готовили 
‘Bulk-смесь’ образцов кДНК – отбирали и объединяли по 
1 мкл из всех синтезированных образцов кДНК. Реакци-
онная смесь для проведения полуколичественной ПЦР 
объемом 15 мкл содержала 1 мкл ‘Bulk-смеси’ кДНК и 
следующие компоненты в их конечной концентрации: 
1×ПЦР буфер, 2 мM MgCl2, 0,2 мM каждого монофос-
фата, 0,25 мM прямого и обратного праймера (Таблица 
1) и 0,5 единицы активности Taq-ДНК полимеразы (Go-
Taq, Promega, США). ПЦР проводили на приборе Thermal 
iCycler (Bio-Rad, США), используя программу со следую-
щими этапами: Начальная денатурация 95°С – 3 мин; 35 
циклов, включая денатурацию, 95°С – 15 с; отжиг, 55°С – 
15 с; и удлинение, 72°С – 20 с; с заключительным удли-
нением, 72°С – 3 мин. После проведения ПЦР продукты 
амплификации разделяли в 1.5% агарозном геле с добав-
лением красителя ‘GelRed’ (Biotium, США) для визуали-
зации в УФ свете на приборе ‘GelDoc’ (BioRad, США) и 
со сканированием интенсивности бендов на геле при их 
сравнении с маркером.

По результатам полуколичественной ПЦР отобрали 4 
гена для проведения количественного анализа экспрес-
сии, который проводили на основе ПЦР в реальном вре-
мени с использованием красителя SYBR-Green (KAPA, 
США). Количественную ПЦР проводили в планшетах на 
96 образцов на приборе Real-Time qPCR CFX96 (BioRad, 
США). Каждая реакционная смесь объемом 10 мкл со-
держала 3 мкл образца кДНК, предварительно разбавлен-
ного стерильной водой (1:5), по 0,25 мМ прямого и обрат-
ного праймера и 5 мкл 2×KAPA qPCR Master Mix (KAPA, 

США). Условия реакции: Начальная денатурация, 95°С – 
3 мин; 40 циклов, включая денатурацию, 95°С – 3 с и от-
жиг, 56°С – 30 с; с последующим анализом кривой плавле-
ния синтезированных ПЦР продуктов с этапа отжига при 
56°С с постепенным увеличением на 0,5°С до денатура-
ции при 95°С – 10 с. Для нормализации полученных дан-
ных экспрессии анализируемых генов использовали до-
полнительный референтный ген EF1a, Elongation factor 
1-alpha (AJ004960) [30], информация о праймерах кото-
рого представлена в таблице 1. Относительную экспрес-
сия гена анализировали при сравнении образцов после 
обработки стрессом и контролей, как описано ранее [31]. 
В каждом опыте использовали среднее и разброс значе-
ний, как минимум, трех биологических повторностей и 
анализ повторяли дважды (две технические повторности).

Статистическую обработку результатов и достовер-
ность их сравнения проводили с использованием t-теста 
Стьюдента. Для вычисления коэффициента корреляции 
использовали Microsoft-Excel программу.

РЕЗУЛЬТАТЫ 

Результаты полуколичественной ПЦР с шестью ото-
бранными генами ZF-CCHC, полученные на основе сум-
марной ‘Bulk-смеси’ кДНКовой библиотеки представлены 
на рисунке 2.

Амплификация образцов 2, 3 и 6 показала наличие 
четкого бенда ожидаемого размера и они соответство-
вали отобранным генам A3-1084, B-6505 и E-0714. У об-
разца 1 (A2-6319) амплификация оказалась чрезвычайно 
слабой. Из дальнейшей работы исключили образец 4, со-
ответствующий гену D1-9307. Продукт его амплификации 
был представлен двумя различными бендами, что свиде-
тельствовало о недостаточной специфичности разрабо-
танных праймеров для проведения анализа экспрессии 
данного гена. Дополнительно, продукт амплификации 
отсутствовал у образца 5 (D2-9712), который также при-
шлось исключить из дальнейшего анализа.

Таким образом, по итогам полуколичественного ме-
тода анализа для дальнейшей работы отобрали три гена с 
высоким уровнем экспрессии: A3-1084, B-6505 и E-0714, 
а также ген A2-6319 с низким уровнем экспрессии. При 
анализе сканирования интенсивности бендов на геле 
они оказались примерно одинаковыми у генов A3-1084 

Рисунок 2 – Результаты амплификации при полуколичественном методе определения экспрессии генов у растений нута: 1 - A2-
6319; 2 - A3-1084; 3 - B-6505; 4 - D1-9307; 5 - D2-9712; 6 - E-0714; M – маркер молекулярного веса
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и B-6505 (1,25 и 1,30 единиц) при сравнении с использо-
ванным маркером размера бендов. Интенсивность бенда 
была существенно выше у образца гена E-0714 (2,20 еди-
ницы) и чрезвычайно низкой у бенда амплификации об-
разца A2-6319 (0,25 единицы).

Результаты анализа экспрессии четырех отобранных 
генов методом количественной ПЦР в реальном времени 
представлены на рисунке 3. Три гена – A3-1084, B-6505 
и E-0714, подтвердили высокий уровень экспрессии. Од-
нако, повышение экспрессии достоверно отличалось не 
у всех изученных образцов нута. Например, у растений 
из сортов Камила 1255 и Луч на засухе при сравнении 

с контролями экспрессия гена A3-1084 достоверно уве-
личилась в 3,3 и 2,6 раза, соответственно. В тоже время, 
повышение экспрессии данного гена у растений коллек-
ционных образцов ICC-1083 и ICC-10945 оказалось ста-
тистически недостоверным. Сходную картину наблюдали 
при анализе увеличения экспрессии гена E-0714, которая 
оказалась на уровне 4,2, существенно выше у растений 
обоих сортов Камила 1255 и Луч, но достоверно не отли-
чалась у образцов ICC-1083 и ICC-10945. В тоже время, 
экспрессия гена B-6505 достоверно отличалась у расте-
ний всех изученных образцов нута – Камила 1255, Луч, 
ICC-1083 и ICC-10945, в условиях засухи по сравнению с 

Рисунок 3 – Результаты анализа экспрессии четырех генов ZF-CCHC в ответ на засуху (15 дней) при сравнении с контролями ме-
тодом количественной ПЦР в реальном времени. Для нормализации данных экспрессии каждого образца использовали относи-
тельную экспрессию с референтным геном EF1a. Данные экспрессии представлены в виде средних (столбцы) и разброса значе-
ний, обозначенных стандартной ошибкой. Уровень экспрессии в контролях у каждого генотипа принят за единицу. Достоверные 
различия экспрессии каждого гена при сравнении с контролями, по результатам анализа t-теста Стьюдента, отмечены звездоч-

ками (p < 0,05). Все вычисления основаны на трех биологических повторностях и анализ экспрессии повторяли дважды (две тех-
нические повторности)

Таблица 2 – Сравнение результатов количественного и полуколичественного метода определения уровня экспрессии 
генов у растений нута при засухе (15 дней) при сравнении с контролями

Ген Изучаемые образцы 
нута

Уровень экспрессии генов по 
сравнению с контролями в 

количественной ПЦР

Уровень интенсивнос-ти бенда в 
полуколи-чественной ПЦР при 

сравнении с маркером

А2-6319

Камила 1255 0,47

0,25
Луч 0,29

ICC-1083 0,38
ICC-10945 0,34
Среднее 0,37

А3-1084

Камила 1255 3,25

1,25
Луч 2,64

ICC-1083 1,08
ICC-10945 1,34
Среднее 2,08

B-6505

Камила 1255 2,21

1,30
Луч 4,05

ICC-1083 1,79
ICC-10945 2,44
Среднее 2,62

Е-0714

Камила 1255 4,23

2,20
Луч 4,25

ICC-1083 1,56
ICC-10945 1,14
Среднее 2.80
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контролями и варьировала в пределах от 4,1 до 1,8 единиц 
экспрессии. Ген A2-6319, специально выбранный с низ-
ким уровнем экспрессии, подтвердил данные достовер-
ного снижения экспрессии у растений всех четырех изу-
ченных образцов нута в условиях засухи по сравнению с 
контролями (Рисунок 3).

Сравнение результатов количественного и полуколи-
чественного методов оценки экспрессии генов представ-
лено в таблице 2.

При количественном методе вычисления представ-
лены как уровень экспрессии каждого генотипа, так и 
их средние значения по изученным генам, в то время как 
только средние значения характеризуют генотипы при 
использовании полуколичественного метода оценки экс-
прессии генов. При сравнении средних значений анализа 
экспрессии четырех генов у растений нута в ответ на за-
суху коэффициент корреляции оказался очень высоким: r 
= 0.91. Это свидетельствует в пользу того, что оба метода 
оценки экспрессии генов имеют очень сходные значения. 
Однако, только метод количественной ПЦР в реальном 
времени оценивает каждый из изученных генотипов от-
дельно, в то время как полуколичественный метод осно-
ван на анализе средних значений для всех изученных ге-
нотипов на примере растений нута.

ОБСУЖДЕНИЕ

Для создания новых сортов нута необходимы совре-
менные молекулярные методы, применение которых пе-
реводит селекцию на новый уровень модернизации. Для 
этого необходим выбор и анализ потенциальных генов, 
которые активно участвуют в реакции растений на абио-
тические стрессы, такие как засуха. В представленной ра-
боте описана группа генов транскрипционных факторов 
– ZF-CCHC, которые широко распространены как у ви-
русов, так и у высших организмов, включая растения. В 
результате проведенной работы выделили и провели из-
учение шести генов из данной группы, три из которых 
(A3-1084, B-6505 и E-0714) показывали высокий уровень 
экспрессии, в то время как экспрессия гена A2-6319 су-
щественно снижалась у растений после воздействия за-
сухи при сравнении с контролями. Эти результаты указы-
вают на различную роль данных генов в реакции растений 
нута на засуху.

Однако, более важно значение имеет ответ на вопрос, 
какой из методов анализа экспрессии генов является наи-
более приемлемым, а также как полуколичественный ме-
тод и количественная ПЦР в реальном времени соотно-
сятся друг с другом. Представленные результаты дают 
однозначный ответ, что оба метода имеют строгую корре-
ляцию (r = 0,91) и практически полностью совпадают по 
анализу средних значений экспрессии изученных генов. 
В тоже время оба метода имеют различные разрешающие 
способности. Генотипы индивидуальных растений можно 
проанализировать по экспрессии генов только с примене-
нием метода количественной ПЦР в реальном времени, 
а метод полуколичественной ПЦР оперирует только со 
средними значениями всех растений в каждом опыте. Это 
принципиальное различие имеет огромное значение для 
анализа таких генов, как ZF-CCHC. Например, экспрес-
сия генов A3-1084 и E-0714 была достоверно выше у рас-

тений сортов Камила 1255 и Луч после обработки засухой 
при сравнении с контролями, в то время как у образцов 
ICC-1083 и ICC-10945 увеличение уровня экспрессии дан-
ных генов было недостоверным. В отличие от этого, экс-
прессия гена B-6505 показывала достоверное превыше-
ние у растений всех четырех сортообразцов нута, а для 
гена A2-6319, наоборот, экспрессия достоверно снижа-
лась у всех четырех сортообразцов при обработке засу-
хой по отношению к контролям. Эту информацию невоз-
можно получить с помощью полуколичественного метода 
определения экспрессии генов, что указывает на ограни-
чение его применения.

В заключение можно также сделать вывод, что увели-
чение экспрессии двух генов (A3-1084 и E-0714) имеет 
наиболее важное значение для улучшения засухоустой-
чивости растений нута, т.к. оба сорта Камила 1255 и Луч 
хорошо адаптированы к засушливым условиям выращи-
вания и отличаются высокой устойчивостью к засухе. В 
отличие от этого, два сортообразца из международной 
коллекции (ICC-1083 и ICC-10945) отличались недосто-
верным повышением экспрессии генов A3-1084 и E-0714, 
и они являются более чувствительными к засухе. Поэ-
тому, поиск и анализ генотипов нута с высокой экспрес-
сией генов A3-1084 и E-0714 в ответ на засухе должен 
быть достоверно связан с возможностью ее улучшения и 
использования в селекции при создании новых засухоу-
стойчивых сортов нута в Казахстане.

ЗАКЛЮЧЕНИЕ

(1) Три из шести изученных генов ZF-CCHC – A3-
1084, B-6505 и E-0714 характеризовались высокой экс-
прессией, а один ген (A2-6319) – низкой экспрессией у 
растений нута при воздействии засухой в течении 15 дней.

(2) При сравнении двух методов – полуколичествен-
ной экспрессии и количественной ПЦР в реальном вре-
мени – оба метода показали высокий уровень сходства (r 
= 0,91) по средним показателям экспрессии у всех образ-
цов. Однако, индивидуальный анализ каждого генотипа 
возможен только с помощью метода количественной ПЦР 
в реальном времени, что исключено в полуколичествен-
ном методе анализа.

(3) Два из изученных гена – A3-1084 и E-0714 – пока-
зали достоверное повышение экспрессии у растений со-
ртов Камила 1255 и Луч, которые характеризуюся высо-
кой засухоустойчивостью, а у сортообразцов ICC-1083 и 
ICC-1094, которые являются более чувствительными к за-
сухе, повышение уровня экспрессии данных генов было 
недостоверным. Таким образом, данные гены можно ис-
пользовать для улучшения устойчивости к засухе при соз-
дании новых сортов нута в Казахстане с применением со-
временных молекулярных методов.
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ABSTRACT

In this study, six zinc finger genes with CCHC domain (ZF-CCHC) were analyzed in chickpea plants under drought 
conditions in four accessions from Kazakhstan and International germplasm collections. In the result, three genes with high 
levels of expression were identified and analyzed: A3-1084, B-6505 and E-0714, as well as lower levels of the expression 
gene A2-6319 in response to drought in chickpea plants. Semi-quantitative and quantitative real-time PCR - two methods were 
assessed and compared for the expression analysis of isolated genes. A strong similarity was found between average values of 
expression, and with r = 0.91 correlation coefficient. The results obtained by two different methods showed a full consensus. 
However, only the quantitative real-time PCR is suitable for the analysis of gene expression levels in each genotype, while 
the semi-quantitative method is based on average values for all studied genotypes. Thus, based on an example chickpea, a 
high similarity between results of average gene expression rates in all studied genotypes was found in the analysis of four ZF-
CCHC genes involved in plant response to drought. At the same time, the advantages of the quantitative real-time PCR method 
for gene expression analysis in each genotype are shown in the studied chickpea accessions. Two studied genes, A3-1084 and 
E-0714, were most promising for the analysis to produce new drought tolerant chickpea varieties. These genes had significantly 
increased expression levels in plants of cultivars Kamila 1255 and Louch with a high tolerance to drought.

Keywords: drought; drought tolerance; quantitative real-time PCR; chickpeas; semi-quantitative method of expression 
analysis; gene expression.
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ТҮЙІН

Бұл зерттеуде CCHC домені (ZF-CCHC) бар алты мырыш саусақ гендері құрғақшылық жағдайында ноқат өсімдік-
терінде қазақстандық және шетелдік коллекциялардан алынған төрт ноқат сортүлгілерінде талданды. Нәтижесінде 
экспрессия деңгейі жоғары үш ген бөлініп: А3-1084, В-6505 және Е-0714, сонымен қатар ноқат өсімдіктеріндегі 
құрғақшылыққа жауап ретінде экспрессия деңгейі төмен А2-6319 гені сыңалған. Оқшауланған гендердің экспресси-
ясын бағалаудың екі әдісін салыстыру кезінде - жартылай сандық және нақты уақыттағы сандық ПТР - r = 0,91 кор-
реляциялық коэффициенті бар орташа экспрессиялық индекстердің мәндері арасында үлкен ұқсастықты таптық. Бұл 
деректер екі түрлі әдіспен алынған нәтижелер арасындағы толық сәйкестікті көрсетеді. Дегенмен, тек нақты уақыт ре-
жиміндегі сандық ПТР әрбір генотиптегі геннің экспрессия деңгейін бағалауға мүмкіндік береді, ал жартылай сандық 
әдіс барлық зерттелген генотиптер үшін орташа мәндерге негізделген. Осылайша, мысал ретінде ноқатты пайдалана 
отырып, өсімдіктің құрғақшылыққа реакциясын бақылайтын төрт ZF-CCHC генін талдау барлық зерттелген генотип-
тердегі гендердің орташа экспрессия жылдамдығы бойынша нәтижелердің жоғары ұқсастығын көрсетті. Бұл ретте әр-
бір генотипте ген экспрессиясын талдау үшін нақты уақыт режиміндегі сандық ПТР әдісінің артықшылықтары зерттел-
ген ноқат үлгілерінің мысалында көрсетілген. Зерттелген екі ген, A3-1084 және E-0714, жаңа құрғақшылыққа төзімді 
ноқат сорттарын жасау үшін ең перспективалы болып табылады, өйткені олар құрғақшылыққа төзімділігі жоғары Ка-
мила 1255 және Луч сорттарының өсімдіктерінде экспрессияның айтарлықтай өскенін көрсетті.

Негізгі сөздер: құрғақшылық; құрғақшылыққа төзімділік; нақты уақыт режиміндегі сандық ПТР; ноқат; талдау-
дың жартылай сандық әдісі; ген экспрессиясы.


