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Аннотация. В настоящее время полногеномный анализ ассоциаций (GWAS) стал стандартным подходом для 
идентификации локусов количественных признаков, ассоциированных с различными фенотипическими 
признаками. При последующем изучении локуса, т. е. поиске гена и мутации, которые влияют на признак, можно 
столкнуться с разными проблемами. Одна из проблем – генетическая (или локусная) гетерогенность, ситуация, 
когда аллели из разных близко расположенных генов в одном локусе влияют на один признак. Ранее с помощью 
GWAS на хромосоме 3 сои мы обнаружили локус qDTF-7, ассоциированный с продолжительностью цветения в 
условиях Новосибирска. Первоначально для данного локуса в качестве наиболее вероятного гена-кандидата 
мы определили GmTOE1, ортолог TOE1 (TARGET OF EAT 1), известного регулятора цветения у арабидопсиса. 
У GmTOE1 были обнаружены четыре основных гаплотипа, которые ассоциированы с цветением и созреванием 
сои и, вероятно, связаны с адаптацией сои к северным широтам. Однако этот ген демонстрировал очень слабую 
ассоциацию с цветением сои в Новосибирской области по сравнению с Орловской, что указывало на наличие 
в составе локуса другого гена, который может влиять на цветение сои. Повторно проанализировав гены в  
составе локуса qDTF-7, мы примерно на 21 т. п. н. выше гена GmTOE1 обнаружили GmRVE8c, ортолог гена RVE8 
(REVEILLE 8), который вовлечен в процессы развития у арабидопсиса в качестве компонента циркадных ритмов. 
Изучив естественное нуклеотидное разнообразие GmRVE8c, мы выявили четыре основных гаплотипа, которые 
возникли из-за трех однонуклеотидных замен и одной делеции длиной 19 п. н., приводящей к сдвигу рамки 
считывания. Для определения трех гаплотипов GmRVE8chap1, 3, 4, преобладающих в современных сортах сои, мы 
разработали ДНК-маркеры. С помощью этих маркеров мы генотипировали 129 сортообразцов сои, для которых 
ранее изучили продолжительность развития в условиях Новосибирской и Орловской областей. В результате 
с помощью наших сведений и данных из SoyOmics мы обнаружили ассоциацию гаплотипов GmRVE8chap3 и 
GmRVE8chap4 с поздним цветением и созреванием сои. Раннеспелый гаплотип GmRVE8chap1 преобладает в 
сортообразцах из северных регионов и, вероятно, связан с адаптацией сои к северным широтам. Гаплотип 
GmRVE8chap4 полностью сцеплен с раннеспелым аллелем GmTOE1С, а гаплотип GmRVE8chap3 сильно сцеплен с 
позднеспелым аллелем GmTOE1T. Кроме того, результат ANOVA показывает наличие взаимодействия GmRVE8c 
с главным регулятором цветения сои – геном E1. Данное взаимодействие выражается более сильным эффектом 
гаплотипов GmRVE8chap3, 4 на цветение и созревание на генетическом фоне аллеля e1-as в сравнении с E1. Все 
это формирует достаточно комплексный и интересный локус, который может выступать как возможный пример 
генетически гетерогенного локуса.  
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Abstract. Genome-wide association studies (GWAS) have become a standard approach for identifying quantitative 
trait loci associated with diverse phenotypic traits. Further investigation of the locus – specifically, the search for the 
causal gene and mutation – may present various challenges. One of the challenges is genetic heterogeneity (or locus 
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Soybean locus qDTF-7  
as an example of genetic heterogeneity

heterogeneity), when alleles from different closely located genes can influence the same trait. Recently, using GWAS, 
we found the qDTF-7 locus on soybean chromosome 3, which is associated with flowering time under Novosibirsk 
conditions. Initially, we identified GmTOE1, an ortholog of TOE1 (TARGET OF EAT1), a known flowering-time regulator in 
Arabidopsis, as the most likely candidate gene for this locus. Four major haplotypes were identified in GmTOE1, which 
are associated with soybean flowering and maturity and are likely to provide soybean adaptation to northern latitudes. 
However, this gene showed only a very weak association with soybean flowering in the Novosibirsk region compared to 
the Oryol region, suggesting the presence of another gene within the locus that influences flowering time. We therefore 
re-analyzed genes in the qDTF-7 locus and identified GmRVE8c, an Arabidopsis RVE8 (REVEILLE 8) ortholog, located ~21 kb 
upstream of GmTOE1; RVE8 is a circadian clock component involved in plant development. After studying the natural 
variation of the GmRVE8c genes, we found four major haplotypes that arose due to three nonsynonymous substitutions 
and one 19-bp deletion leading to a frameshift. To identify three haplotypes, GmRVE8chap1, 3, 4, which are predominant in 
improved soybean cultivars, we developed DNA markers. Using these markers, we genotyped 129 soybean accessions, 
the developmental time of which had been studied in the Novosibirsk and Oryol regions. Using our data and data from 
SoyOmics, we found the GmRVE8chap3 and GmRVE8chap4 haplotypes to be associated with late flowering and maturity 
in soybean. The early-maturing haplotype GmRVE8chap1 is predominant in cultivars from northern regions and is likely 
associated with the adaptation of soybean to high latitudes. The GmRVE8chap4 haplotype is in complete linkage with 
the early-maturing allele GmTOE1C, whereas the GmRVE8chap3 haplotype shows strong linkage with the late maturing 
allele GmTOE1T. Furthermore, the ANOVA results indicate an interaction between GmRVE8c and E1, the major regulator 
of flowering in soybean. This interaction is manifested as a stronger effect of the GmRVE8chap3,4 haplotypes on flowering 
and maturity in the genetic background of the e1-as allele compared with E1. Together, these findings define a complex 
and intriguing locus, which may serve as a possible example of a genetically heterogeneous locus.
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Введение
Благодаря достижениям в методах массового фенотипи­
рования и генотипирования растений и развитию мате­
матических моделей, позволяющих находить связи между 
фенотипом и генотипом, было открыто множество локу­
сов количественных признаков у растений (Zhang et al., 
2022). Продолжительность цветения и созревания сои не 
является исключением, и с помощью GWAS (genome-wide 
association studies) были обнаружены гены, контролирую­
щие данный признак, например: Tof5 (Dong et al., 2022), 
Tof8 (Li H. et al., 2023a), Tof13 (Li H. et al., 2023b), Tof16 
(Dong et al., 2021), qFT13-3 (Li Y.F. et al., 2024), GmAP1d 
(Guo et al., 2024). Так, для локуса Tof16 было установле­
но, что он кодирует ортолог арабидопсиса  – ген CCA1 
(CIRCADIAN CLOCK ASSOCIATED  1), ключевой ком­
понент циркадных ритмов и транскрипционный фактор 
c ДНК-связывающим доменом MYB (Dong et al., 2021). 
Рецессивные аллели tof16, у которых частично или пол­
ностью потеряна первоначальная функция кодируемого 
белка, задерживают цветение и созревание сои, что наи­
более благоприятно для сортов, возделываемых в южных 
широтах (Dong et al., 2021). 

В геноме сои было идентифицировано 54  CCA1-like 
белка (Bian et al., 2017), из них четыре попадают в одну 
филогенетическую кладу и показывают наибольшее 
сходство с генами арабидопсиса RVE4 (REVEILLE  4) и 
RVE8 (Bian et al., 2017; Shan et al., 2021; Bao et al., 2024). 
Потеря функции RVE8 у арабидопсиса укорачивает время 
цветения в условиях короткого и длинного дня, тогда как 
сверхэкспрессия, наоборот, задерживает цветение (Ra­
wat et al., 2011). Помимо уменьшения срока цветения, 
мутанты rve4  6  8 и rve3  4  5  6  8 арабидопсиса имеют 
ускоренное развитие и увеличенный размер клеток, что 
вызвано нарушением в экспрессии PIF4 (PHYTOCHROME 

INTERACTING FACTOR 4) и PIF5 и сниженной протеасом­
ной активностью (Gray et al., 2017; Scandola et al., 2022). 
Функциональная роль генов RVE в цветении и созревании 
у сои пока слабо охарактеризована (Shan et al., 2021). Не­
давно было установлено, что сверхэкспрессия GmMYB133 
(ген, наиболее близкий к RVE5 арабидопсиса) и GmRVE8a 
в арабидопсисе приводит к задержке цветения (Shan et al., 
2021; Bao et al., 2024). Интересно, что сверхэкспрессия 
GmPIF4b у сои ускоряет не только цветение, но и про­
хождение последующих фаз развития (Arya et al., 2021). 
У сои также недавно была предложена схема взаимодей­
ствия GmMYB133-PRR5-PIF4, поскольку GmMYB133 в 
арабидопсисе может связываться с промотором PRR5 
(PSEUDO-RESPONSE REGULATOR 5), а PRR5 – с PIF4 
(Shan et al., 2021). 

В настоящее время лишь для относительно небольшой 
части локусов количественных признаков у растений 
были выявлены гены и мутации, которые влияют на при­
знак. Есть много различных причин, мешающих точному 
картированию – определению гена и мутации в составе 
локуса, влияющей на формирование признака (Clauw et 
al., 2024). Одной из проблем является аллельная гетеро­
генность – ситуация, когда разные мутации в одном гене 
ведут к одинаковому или похожему фенотипу (Sasaki et al., 
2021; Clauw et al., 2024; Liu H.-J. et al., 2024). Классический 
пример для растений – это множественные аллели у гена 
FRI (FRIGIDA) арабидопсиса, которые имеют доказанный 
эффект на экспрессию FLC (FLOWERING LOCUS C), но 
при этом не детектируются с помощью GWAS без добав­
ления этих аллелей как ковариат в статистическую модель 
(Atwell et al., 2010). Другая, менее изученная проблема – 
генетическая (или локусная) гетерогенность – ситуация, 
когда аллели из разных генов в одном локусе влияют 
на один признак (Sasaki et al., 2021; Clauw et al., 2024; 
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Liu H.-J. et al., 2024). Примеров генетической гетероген­
ности известно значительно меньше. Недавно E. Sasaki 
с коллегами (2021) охарактеризовали подобный локус у 
арабидопсиса, показав, что ассоциация генов AOP2/AOP3 
(ALKENYL HYDROXALKYL PRODUCING) cо временем 
цветения на самом деле может быть объяснена двумя со­
седними генами NDX1 (NODULIN HOMEOBOX GENES 1) 
и GA1 (GIBBERELLIC ACID REQUIRING 1). У сои тоже 
был найден подобный локус и показано, что устойчивость 
бобов к растрескиванию возникла в результате мутаций 
у двух близко расположенных генов, Sh1 и Pdh1 (Li S. et 
al., 2024). 

В настоящей работе мы обсуждаем возможный пример 
генетически гетерогенного локуса у сои. Заново проанали­
зировав гены в составе локуса qDTF-7, ассоциированного 
с цветением сои, мы обнаружили новый ген-кандидат 
GmRVE8c, который находится на расстоянии 21 т. п. н. от 
другого сильного гена-кандидата GmTOE1. У GmRVE8c 
были выявлены мутации, формирующие различные гапло­
типы и ассоциированные с цветением и созреванием сои. 
Кроме того, эффект гаплотипов на время цветения и созре­
вание GmRVE8c демонстрирует зависимость от аллельного 
состояния главного регулятора цветения сои – гена E1. Все 
это формирует достаточно интересный и комплексный 
локус, и наша работа может послужить теоретическим 
примером того, какие естественные мутации могут стоять 
за устанавливаемыми с помощью GWAS ассоциациями.

Материалы и методы
Растительный материал и фенотипы. В качестве расти­
тельного материала мы использовали 129 сортообразцов 
сои (63 сорта и 66 селекционных линий), которые были 
описаны в наших предыдущих работах (Perfil’ev et al., 
2023, 2024). Для этих сортообразцов в 2021 и 2022 гг. в ус­
ловиях Новосибирска и Орла была изучена продолжитель­
ность от всходов до цветения (DTF, days from emergence 
to flowering) и созревания (DTM, days from emergence to 
maturity). Детали полевого эксперимента описаны в работе 
(Perfil’ev et al., 2023). В качестве фенотипов для данных 
129 сортообразцов мы использовали значения BLUP (Best 
Linear Unbiased Prediction), которые были получены для 
каждого региона отдельно, как ранее (Perfil’ev et al., 2024).

Все доступные наблюдения по BBD (Beginning bloom 
date) и MD (Pod maturity date) были загружены из SoyOmics 
(https://ngdc.cncb.ac.cn/soyomics/index) (Liu Y. et al., 2023). 
Для данных фенотипов были также расчитаны значения 
BLUP c помощью функции “lmer” из пакета lme4 (Bates et 

al., 2015) по формуле, где генотип, локация и год отмечены 
как случайный эффект. Полученные значения BLUP ис­
пользовали в дальнейшем анализе. 

Характеристика локуса qDTF-7 и естественные му-
тации у гена GmRVE8c. Список генов, расположенных в 
составе локуса qDTF-7, был взят из базы SoyBase (https://
www.soybase.org/). 

Информация о гаплотипах у гена GmRVE8c/SoyZH13_ 
03G159500 в пределах кодирующей области была полу­
чена через модуль “HapSnap” с сайта SoyOmics. Настрой­
ки в “HapSnap” по умолчанию, за исключением пара­
метров в “Variation type”, который не включал варианты 
“Synonymous” и “Unclassed”.

Для поиска основных белковых доменов у GmRVE8c/
Glyma.03G177300 использовали базу данных ModiDB 
(https://mobidb.org/) (Piovesan et al., 2025).

Колокализация qDTF-7 с ранее обнаруженными QTL 
была изучена с помощью модуля “BreedingTips” c сайта 
SoyOmics. 

Выделение ДНК, разработка ДНК-маркеров, геноти-
пирование. Геномную ДНК из 3–4-дневных проростков, 
выращенных в чашках Петри, выделяли с применением 
CTAB буфера (Rogers, Bendich, 1985).

Для разработки ДНК-маркеров к гену GmRVE8c/
Glyma.03G177300 использовали нуклеотидную последо­
вательность, полученную из базы данных Ensembl Plants 
(https://plants.ensembl.org/index.html). Подбор праймеров 
осуществляли в программе UGENE V 48.0 (Okonechnikov 
et al., 2012) (http://ugene.net/ru/). Нуклеотидные последо­
вательности праймеров приведены в таблице.

Для ПЦР использовали БиоМастер HS-Taq ПЦР-Color 
(2×) («Биолабмикс», Новосибирск, Россия). Смесь общим 
объемом 25 мкл содержала 10 мМ Трис-HCl, pH 8.5, 50 мМ 
KCl, 0.1 % Твин 20, 2 мМ MgCl2, 0.25 мМ каждого прайме­
ра, 50–100 нг ДНК и 1 е. а. Taq ДНК-полимеразы.  Условия 
ПЦР: 95 °С в течение 5 мин; далее 34 цикла: 95 °С 15 с, 
55 °С 10 с, 72 °С 20 с; 72 °С в течение 1 мин.

Гидролиз ПЦР продуктов рестриктазой Mhl I (SibEn­
zyme, Новосибирск, Россия) проводили в реакционной 
смеси общим объемом 20 мкл, которая содержала: 8 мкл 
ПЦР продукта; 2 мкл 10x буфера, рекомендованного про­
изводителем; 1 е. а. фермента; 10 мкл ddH2О. Продукты 
рестрикции и амплификации разделяли в 2–2.5 % агароз­
ном геле с этидиум бромидом. Результаты электрофореза 
фотографировали с помощью Gel  Doc™ XR+ (BioRad, 
США). В качестве маркера молекулярных весов ДНК ис­
пользовали “Step100+50” («Биолабмикс», Россия). 

ДНК-маркеры, использованные для определения основных гаплотипов GmRVE8c (Glyma.03G177300/SoyZH13_03G159500)

Ген 5’–3’  
направление

Последовательности праймеров Гаплотипы Ожидаемые продукты  
амплификации/рестрикции, п. н.

Рестрикционный 
фермент

GmRVE8c F AGATAGGATATGATACCATATATTG hap1–3 173 –

R CGGACCAGCTCTCCCTTGAC hap4 154

GmRVE8c F AAGAACGGGGCAGTAGCACACG hap2, 3 251 Mhl I

R TTCATCCCATGTGACATACCCA hap1, 4 221+30
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Генотипы по гену E1 и GmTOE1 для 129 сортообразцов 
сои были установлены и опубликованы ранее (Perfil’ev et 
al., 2023, 2024). Для улучшенных сортов из базы данных 
SoyOmics генотипы по мутациям soy8699425 для гена 
E1/SoyZH13_06G195900 и soy4989324 для гена GmTOE1/
SoyZH13_03G159700 были получены через модуль 
“HapSnap”, а для мутации soy8699425 дополнительно 
перекодированы как С → e1-as, G → E1 аллель. 

Статистический анализ. Ассоциация гаплотипов 
GmRVE8c с продолжительностью цветения и созревания 
была установлена с помощью базовой функции “aov” из 
R версии 4.4.2 (https://www.r-project.org/). Множественное 
сравнение гаплотипов проводилось с использованием 
функции “TukeyHSD”, построение диаграмм размаха и 
тепловых карт с результатами множественного сравне­
ния – с использованием пакетов “ggplot2” (Wickham, 2016) 
и “ggcorplot” (Kassambara, 2023).

Результаты

Повторное исследование локуса qDTF-7  
выявило новый ген-кандидат GmRVE8c
Ранее с помощью мультилокусной модели FarmCPU на хро­
мосоме 3 сои мы обнаружили QTN (Gm03_40959110_A_G), 
который был ассоциирован с цветением в условиях Ново­
сибирска (Perfil’ev et al., 2024). Установлено, что данный 
QTN находится в LD  блоке размером 553  т. п. н., этот 
участок был обозначен как локус qDTF-7 (QTL days from 
emergence to flowering  7) (Perfil’ev et al., 2024). В  со­
ставе локуса находится 71  ген (тaбл. S1 Приложения)1, 
и в качестве наиболее вероятного гена-кандидата мы 
первоначально определили Glyma.03G177500 (далее 
GmTOE1) (Perfil’ev et al., 2024). Однако данный ген де­
монстрировал очень слабую ассоциацию с цветением 
сои в Новосибирске по сравнению с Орлом (Perfil’ev et 
al., 2024). Поэтому мы решили заново более внимательно 
проанализировать гены в составе локуса и в результате 
обнаружили Glyma.03G177300. Этот ген кодирует один 
из четырех гомологов сои, которые наиболее родственны 
генам арабидопсиса RVE8 (REVEILLE 8) и RVE4 (Bao et 
al., 2024). В дальнейшем в рамках настоящей статьи ген 
Glyma.03G177300 будет обозначен как GmRVE8c.

У арабидопсиса ген RVE8 – известный компонент цир­
кадных ритмов, который в том числе задерживает цветение 
(Rawat et al., 2011). Сверхэкспрессия в арабидопсисе од­
ного из ортологов RVE8 (GmRVE8a) приводит к задержке 
цветения (Bao et al., 2024). Все это делает GmRVE8c по­
тенциальным геном-кандидатом в качестве регулятора 
цветения и созревания у сои.

Ассоциация гаплотипов GmRVE8c  
с цветением и созреванием сои
С помощью базы данных SoyOmics мы изучили естест­
венное нуклеотидное разнообразие в гене GmRVE8c в 
пределах его кодирующей области. В результате были 
обнаружены четыре гаплотипа, которые возникли из-за 
1 Табл. S1–S6 и рис. S1–S6 Приложения доступны по адресу: 
https://vavilovj-icg.ru/download/pict-2026-30/appx3.zip

одной делеции, приводящей к сдвигу рамки считывания, 
и трех несинонимичных замен (табл. S2). Данная делеция 
должна вызывать сдвиг рамки считывания после 4-й ами­
нокислоты, что должно приводить к полной потере перво­
начальной функции у гена (см. табл. S2). Все выявленные 
несинонимичные замены находятся за пределами пред­
сказанных ДНК-связывающих доменов MYB (рис. S1). 
Сложно сказать, оказывают ли эти замены влияние на 
структуру и функцию кодируемого белка.

Для трех наиболее распространенных гаплотипов мы 
изучили ассоциацию с BLUP_BBD и BLUP_MD у улуч­
шенных сортов сои. По результатам анализа ассоциаций 
для BLUP_BBD, возделываемые сорта с GmRVE8chap3 

зацветают достоверно позже в сравнении с GmRVE8chap1 

и GmRVE8chap4 (рис. 1, a). По результатам анализа ассо­
циаций для BLUP_MD, сортообразцы с GmRVE8chap3 и 
GmRVE8chap4 созревают достоверно позже в сравнении с 
GmRVE8chap1 (см. рис. 1, a). 

C целью идентификации этих трех гаплотипов мы 
разработали ДНК-маркеры для мутаций soy32494699 и 
soy4988787 (см. таблицу, рис. S2) и с их помощью гено­
типировали 129 сортообразцов сои из нашей коллекции, 
у которых локус qDTF-7 был первоначально идентифици­
рован. В результате у 109 сортообразцов был установлен 
GmRVE8chap1, тогда как остальные 12 и 8 образцов несли 
гаплотипы GmRVE8chap3 и GmRVE8chap4 соответственно 
(табл. S3). Также GmRVE8c показывает достоверную ас­
социацию с BLUP_DTF и BLUP_MD в условиях Новоси- 
бирской и Орловской областей, и сортообразцы, содержа­
щие гаплотип GmRVE8chap4, цветут и созревает значитель­
но позже (см. рис. 1, б, в).

У сортов Грация и ВНИИС-1 мы ранее обнаружили 
аллель GmTOE1Т (Perfil’ev et al., 2024), но в результате 
генотипирования по GmRVE8c у них был выявлен гапло­
тип GmRVE8chap4, что необычно, поскольку GmRVE8chap4 

сцеплен с аллелем GmTOE1C. Следует учитывать, что 
ген GmRVE8c физически очень близко расположен к 
GmTOE1. Это делает вероятность наличия кроссоверных 
генотипов GmRVE8chap4 GmTOE1T крайне низкой. К при­
меру, в SoyOmics мы не нашли ни одного такого генотипа. 
Поэтому мы заново выделили ДНК из данных сортообраз­
цов, генотипировали их с помощью ранее разработанного 
ДНК-маркера на аллель GmTOE1С (Perfil’ev et al., 2024) и 
обнаружили у них аллель GmTOE1С (см. табл. S3).

Ген GmRVE8c показывает эпистатическое 
взаимодействие с геном E1, а также расположен  
рядом с другим регулятором цветения GmTOE1
У сои гены GmCCA1s (CIRCADIAN CLOCK ASSOCIATED 1) 
активируют цветение через подавление экспрессии основ­
ного репрессора цветения – гена E1 (Dong et al., 2021). 
Гены RVE относятся к семейству транскрипционных 
факторов с CCA1-like MYB доменами, поэтому мы пред­
положили, что функция GmRVE8c в контроле цветения 
также может зависеть от гена E1. 

Расстояние между GmRVE8c и GmTOE1 составляет 
~21  т. п. н., и GmTOE1 практически следующий после 
GmRVE8c ген в 5′–3′ направлении (см. табл. S1). У GmTOE1 
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Рис. 1. Ассоциация гаплотипов GmRVE8c с продолжительностью цветения и созревания.
а – ассоциация гаплотипов GmRVE8c с BLUP_BBD и BLUP_MD; б – ассоциация гаплотипов GmRVE8c с BLUP_DTF и BLUP_DTM в 
Новосибирске; в – ассоциация гаплотипов GmRVE8c с BLUP_DTF и BLUP_DTM в Орле. Белые квадраты на диаграммах – среднее 
значение. Значимые различия между сравниваемыми генотипами: *** p < 0.001, ** p < 0.01, * p < 0.05.
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есть естественные мутации, которые ассоциированы с про­
должительностью цветения и созревания сои (Perfil’ev et 
al., 2024). Ранее мы обнаружили четыре основных га­
плотипа, включая два раннеспелых и два позднеспелых 
(далее обозначены как аллель GmTOE1C и GmTOE1T 

соответственно), которые различаются между собой ну­

клеотидной заменой T316C, приводящей к замене серина 
на пролин в 106-й аминокислоте (Perfil’ev et al., 2024). 

Мы изучили ассоциацию гаплотипов GmRVE8c с уче­
том генетического фона E1 и GmTOE1 с помощью дан­
ных из SoyOmics и из нашего эксперимента (рис. S3–S6). 
Согласно результату ANOVA, между GmRVE8c и E1 есть 
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достоверное взаимодействие на основании данных из 
SoyOmics (табл. S4, S5). Это косвенно указывает на на­
личие эпистатического взаимодействия между GmRVE8c 
и E1. Анализ установленных ассоциаций для BLUP_BBD 
и BLUP_MD показывает, что на фоне аллеля e1-as гапло­
типы GmRVE8chap3 и GmRVE8chap4 имеют более сильный 
эффект на время цветения и созревания (рис. S3, a, b). 
В нашей коллекции растения с гаплотипом GmRVE8chap3 
и GmRVE8chap4 несут аллель e1-as или e1-nl, и растения с 
GmRVE8chap4 демонстрируют позднее цветение и созрева­
ние относительно остальных генотипов (см. рис. S3, c, d ). 

По BLUP_BBD растения с GmRVE8chap1 GmTOE1T и 
GmRVE8chap3 GmTOE1T зацветают достоверно позже в срав- 
нении с GmRVE8chap4 GmTOE1C и GmRVE8chap1 GmTOE1C 
(рис. S4, a). По BLUP_MD наблюдается похожая ситуа­
ция, за исключением генотипа GmRVE8chap4 GmTOE1C, 
который созревает позже в сравнении с GmRVE8chap1 
GmTOE1C (см. рис. S4, a). По данным из нашей коллекции 
растения с GmRVE8chap4 GmTOE1С зацветают и созревают 
достоверно позже в сравнении с GmRVE8chap1 GmTOE1С 
в обоих регионах (см. рис. S4, b, c). По BLUP_MD гено­
типы GmRVE8chap1 GmTOE1C созревают достоверно рань­
ше в сравнении с GmRVE8chap1 GmTOE1T (см. рис. S4, a). 
По данным нашей коллекции генотипы GmRVE8chap1 
GmTOE1C зацветают достоверно раньше в сравнении 
с GmRVE8chap1 GmTOE1T только в условиях Орла (см. 
рис.  S4,  b). Аллель GmTOE1C ассоциирован с ранним 
цветением и созреванием, как описано нами ранее, а 
GmRVE8chap4, по-видимому, частично восстанавливает 
раннеспелый фенотип растений с GmTOE1C, делая его 
позднеспелым (см. рис. S4, a).

С учетом сразу трех генов для интерпретации резуль­
татов мы рассматривали генотипы, которые отличаются 
между собой по одному гену. По BLUP_BBD и BLUP_MD 
растения с генотипом GmRVE8chap1 e1-as GmTOE1С зацве­
тают и созревают позже в сравнении с GmRVE8chap4 e1-as 
GmTOE1С (рис. S5). По BLUP_BBD между генотипами 
GmRVE8chap1 E1 GmTOE1С и GmRVE8chap1 E1 GmTOE1T и 
генотипами GmRVE8chap1 e1-as GmTOE1С и GmRVE8chap1 
e1-as GmTOE1T нет достоверных различий (см. рис. S5, a). 
По BLUP_MD из этих двух генотипов достоверно разли­
чаются между собой только GmRVE8chap1 E1 GmTOE1С 
и GmRVE8chap1 E1 GmTOE1T (см. рис.  S5,  b). В нашей 
коллекции растения с GmRVE8chap1 e1-nl GmTOE1С зацве­
тают достоверно раньше в сравнении с GmRVE8chap1 e1-nl 
GmTOE1С в условиях Орла (рис. S6, c). Также генотипы 
с GmRVE8chap4 e1-as GmTOE1С зацветают и созревают 
позже в сравнении с остальными генотипами (см. рис. S6). 
В целом этот результат согласуется с полученным ранее 
для двух генов. 

Между генотипами GmRVE8chap1 E1 GmTOE1С и 
GmRVE8chap4 E1 GmTOE1С есть также достоверные разли­
чия по BLUP_MD и BLUP_BBD. Растения с GmRVE8chap4 

созревают позже, но зацветают немного раньше (см. 
рис. S5). На фоне аллеля e1-as у гаплотипа GmRVE8chap4 
наблюдается более сильный эффект на BLUP_BBD (см. 
рис. S5, a). Для гаплотипа GmRVE8chap3 отмечается по­
хожая ситуация, и между генотипами GmRVE8chap3 E1 

GmTOE1T и GmRVE8chap1 E1 GmTOE1T нет достоверных 
различий по BLUP_BBD и BLUP_MD (см. рис.  S5). 
Хотя между генотипами GmRVE8chap3 e1-as GmTOE1T и 
GmRVE8chap1 e1-as GmTOE1T достоверные различия по 
BLUP_MD существуют (см. рис. S5, b). В нашей коллек­
ции растения с гаплотипом GmRVE8chap4 даже на фоне 
нуль-аллеля e1-nl демонстрируют позднее цветение и со­
зревание (рис. S5). 

Распространение гаплотипов GmRVE8c  
у сортообразцов сои различного происхождения
Для гена GmRVE8c мы изучили частоту гаплотипов у 
сортов сои из Китая в трех основных регионах возделы­
вания сои (China I, China II, China III) и одном смешанном 
(China IV–VI), а также в нашей коллекции в трех основных 
группах: A  – Западная Сибирь (Новосибирск и Омск); 
B – другие регионы России; C – другие страны (рис. 2).

Гаплотип GmRVE8chap1 преобладает в сортах из север­
ного Китая, тогда как в остальных регионах Китая доми­
нирует GmRVE8chap3 (см. рис. 2, a). В нашей коллекции 
сортообразцы из Западной Сибири преимущественно 
несут гаплотип GmRVE8chap1, позднеспелый гаплотип 
GmRVE8chap4 представлен только в сортообразцах из дру­
гих регионов России и из других стран (см. рис. 2, б). Это 
показывает роль гаплотипов GmRVE8c в адаптации сои к 
различным регионам возделывания.

Обсуждение

GmRVE8c – новый ген-кандидат  
в роли регулятора цветения и созревания сои
В качестве нового ген-кандидата для ранее обнаружен­
ного локуса qDTF-7, ассоциированного с цветением сои 
(Perfil’ev et al., 2024), мы определили ген Glyma.03G177300/ 
GmRVE8c. У GmRVE8c было выявлено четыре основных 
гаплотипа, которые возникли в результате трех однону­
клеотидных замен и делеции 19 п. н. (см. табл. S2). Среди 
найденных у GmRVE8c мутаций замена soy32494699 (де­
леция 19 п. н.) у гаплотипа GmRVE8chap4, возможно, ведет 
к полной потере первоначальной функции кодируемого 
белка из-за сдвига рамки считывания после 4-й аминокис­
лоты (см. табл. S2). Другие три гаплотипа, GmRVE8chap1–3, 
возникли из-за трех несинонимичных замен (см. табл. S2). 
И хотя все три замены находятся за пределами предска­
занных ДНК-связывающих доменов (см. рис. S1), тем не 
менее они потенциально могут влиять на 3D структуру 
белка или на взаимодействие с другими белками. Так, две 
мутации находятся в предсказанных LIP (linear interacting 
peptides) регионах белка (см. рис. S1). Полная потеря функ­
ции GmRVE8c, по-видимому, ведет к задержке развития 
сои, поскольку растения с GmRVE8chap4 демонстрируют 
позднее цветение и созревание (см. рис. 1). Возможно, у 
гаплотипа GmRVE8chap3 тоже утрачена первоначальная 
функция белка, поскольку, согласно данным SoyOmics, 
образцы с этим гаплотипом также демонстрируют позднее 
цветение и созревание (см. рис. 1, a).

Частота гаплотипов GmRVE8c изменяется от дикой к 
культурной сое. В сравнении с дикой соей у местных и 
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возделываемых сортов почти не встречается гаплотип 
GmRVE8chap2 (см. табл. S2). В популяции дикой сои не об­
наружен гаплотип GmRVE8chap4, вероятно, он возник и был 
отобран после доместикации (см. табл. S2). Распределение 
гаплотипов GmRVE8c в различных регионах возделыва­
ния показывает, что раннеспелый гаплотип GmRVE8chap1 
преобладает в сортах из северного Китая, тогда как в 
остальных регионах Китая доминирует GmRVE8chap3 (см. 
рис. 2, a). В нашей коллекции почти все сортообразцы из 
Западной Сибири тоже несут гаплотип GmRVE8chap1 (см. 
рис. 2, б). Это показывает роль гаплотипов GmRVE8c в 
адаптации к различным регионам возделывания сои. Из- за 
позднего цветения и созревания гаплотип GmRVE8chap4 
является неблагоприятным аллелем для северных широт, 
однако для южных широт он, наоборот, благоприятный. 
Мы полагаем, что GmRVE8chap4 может найти примене­
ние в селекции сортов сои, пригодных к возделыванию в 
южных широтах.

Ген GmRVE8c показывает  
эпистатическое взаимодействие с геном E1
Гены семейства RVE кодируют транскрипционные факто­
ры с CCA1-like MYB доменами и близкородственны генам 
CCA1 (CIRCADIAN CLOCK ASSOCIATED 1) и LHY (LATE 
ELONGATED HYPOCOTYL) (Rawat et al., 2009). У сои 
гены CCA1/LHY – известные регуляторы цветения сои, в 
условиях короткого дня GmLHY напрямую связываются с 
промотором Е1 и подавляют его экспрессию, что ускоряет 
цветение сои, а потеря функции GmLHY задерживает ее 
цветение (Dong et al., 2021). На основании этого мы пред­
положили, что функция GmRVE8c в контроле цветения 

также может зависеть от гена E1. Результаты ANOVA на 
данных SoyOmics демонстрирует наличие достоверно­
го взаимодействия между E1 и GmRVE8c, поэтому мы 
предполагаем, что GmRVE8c тоже является репрессором 
гена E1 (см. табл. S3, S4). Анализ ассоциаций этих данных 
показывает, что гаплотипы GmRVE8chap3 и GmRVE8chap4 

гораздо сильнее задерживают цветение и созревание на ге­
нетическом фоне полуфункционального аллеля e1-as (см. 
рис. S4, a, b). Это довольно неожиданно, поскольку, если 
предполагать, что GmRVE8c может подавлять экспрессию 
гена E1, то на фоне слабо функционального аллеля e1-as 
эффект от потери функции GmRVE8c не должен приво­
дить к изменению фенотипа или, по крайней мере, должен 
быть слабее. Так, эффект на время цветения локусов/генов 
Tof16/LHYa, Tof8/FKF1b и J/ELF3 на фоне аллеля e1-as 
полностью пропадал или становился меньше (Lu S. et al., 
2017; Dong et al., 2021; Li H. et al., 2023a). Анализ феноти­
пов в нашей коллекции показывает эффект GmRVE8chap4 
на цветение и созревание даже на фоне e1-nl, аллеля с 
делецией всего гена E1 (см. рис. S3, c, d ). Возможно, в 
наших условиях GmRVE8c может участвовать в транс­
крипционном контроле всего семейства генов E1 (E1, 
E1La, E1Lb), или GmRVE8c регулирует время цветения 
через независимый от гена E1 механизм. 

У арабидопсиса белки LNK1 (NIGHT LIGHT-INDUC­
IBLE AND CLOCK-REGULATED  1) и LNK2 рекрути­
руют RVE4 и RVE8, чтобы активировать транскрипцию 
генов TOC1 (TIMING OF CAB EXPRESSION 1) и PRR5 
(PSEUDO-RESPONSE REGULATOR 5), и потеря функции 
генов LNK1–4 приводит к задержке цветения в условиях 
длинного дня (Xie et al., 2014; De Leone et al., 2018). Но­

Рис. 2. Распределение гаплотипов GmRVE8c: а – в улучшенных сортах сои из Китая (China I – северные провинции, 
China  II, III, IV–VI – южные провинции); б – в сортообразцах сои из Западной Сибири (Новосибирская и Омская 
области) (А), из других регионов России (B), из других стран (C).
Числа на круговых диаграммах приведены в процентах; N – количество образцов.
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Soybean locus qDTF-7  
as an example of genetic heterogeneity

каут четырех ортологов GmLNK2 у сои ускоряет цветение 
в условиях длинного дня из-за уменьшения экспрессии 
гена E1 (Li Z. et al., 2021). Характерная особенность ге­
нов LNK  – отсутствие собственных ДНК-связывающих 
доменов, для чего они рекрутируют CCA1, LHY, RVE4 и 
RVE8 и переключают их с репрессоров на активаторов 
транскрипции (Xie et al., 2014). Дальнейшие исследования 
покажут, зависит ли функция GmRVE8c в контроле цвете­
ния от семейства E1 и рекрутируют ли GmLNK2s белки 
GmRVE8s для контроля транскрипции гена E1.

Локус qDTF-7 как возможный пример  
гетерогенного локуса у сои
Локусная, или генетическая, гетерогенность – ситуация, 
когда аллели из разных генов в одном локусе влияют на 
один признак. Для локуса qDTF-7 мы ранее предложили 
достаточно сильный ген-кандидат GmTOE1 (Perfil’ev et 
al., 2024), у которого ранее была показана роль в контроле 
цветения у сои (Wang T. et al., 2016). В рамках настоящей 
работы на ~21 т. п. н. выше GmTOE1 мы обнаружили но­
вый ген-кандидат GmRVE8c, который потенциально тоже 
может быть вовлечен в контроль цветения и созревания 
сои. Оба гена имеют нуклеотидные замены, ассоцииро­
ванные с этими признаками, что делает qDTF-7 возмож­
ным примером генетически гетерогенного локуса у сои. 
C помощью доступных нам данных мы попытались про­
анализировать, как мутации в генах GmRVE8c и GmTOE1 
соотносятся между собой. На фоне аллеля GmTOE1C, ас­
социированного с ранним цветением и созреванием сои, 
возник поздноспелый гаплотип GmRVE8chap4. В базе дан­
ных SoyOmics и в нашей коллекции мы не нашли ни одного 
генотипа GmRVE8chap4 GmTOE1T (см. рис. S4). При этом, 
судя по фенотипам из SoyOmics, эффект от гаплотипа 
GmRVE8chap4 может частично компенсировать эффект от 
раннеспелого аллеля GmTOE1C на время цветения и со­
зревания (см. рис. S4, a, рис. S5). 

В нашей коллекции наблюдается похожая ситуация, 
но у гаплотипа GmRVE8chap4 эффект на цветение и со­
зревание гораздо сильнее, чем у GmTOE1C и GmTOE1T 
(см. рис. S4, b, c, рис. S6, a, b). Аллели GmTOE1 имеют 
минорный эффект на цветение и созревание в наших усло­
виях. Так, генотип GmRVE8chap1 GmTOE1С достоверно от­
личается от GmRVE8chap1 GmTOE1T только по BLUP_DTF 
в условиях Орла (см. рис. S4, b, c, рис. S6). Интересно, что 
другой гаплотип – GmRVE8chap3 – значительно преобла­
дает на фоне аллеля GmTOE1T; к примеру, в базе данных 
SoyOmics и в нашей коллекции мы обнаружили только 
два сортообразца с генотипом GmRVE8chap3 GmTOE1С 
(см. рис. S4). Поэтому сложно сказать, какой из генов – 
GmRVE8chap3 или GmTOE1T – задерживает цветение и со­
зревание, хотя по данным SoyOmics оба гена оказывают 
эффект на данные признаки (см. рис. S4, a, рис. S5). Однако 
анализ фенотипов в нашей коллекции не выявил какого-
либо достоверного эффекта GmRVE8chap3 на цветение и 
созревание (см. рис. S4, b, c, рис. S6, a, b).

Следует сказать, что обнаруженные мутации в генах 
GmRVE8c и GmTOE1 требуют функциональной валидации 
для подтверждения того, что они действительно влияют на 

фенотип. Если это окажется действительно так, то локус 
qDTF-7 может стать интересным примером того, каким 
образом естественные мутации формируют  многообразие 
фенотипов у растений, и в частности у сои. 

Влияние гена GmRVE8c на другие признаки сои
Раннеспелый аллель GmTOE1C, вероятно, связан с адапта­
цией сои к северным широтам из-за сокращения времени 
цветения (Perfil’ev et al., 2024). Гаплотип GmRVE8chap4, 
напротив, неблагоприятен для северных широт из-за 
позднего цветения и созревания; в нашей коллекции все 
сортообразцы из Западной Сибири несут раннеспелый 
гаплотип GmRVE8chap1 (см. рис. 2). Как говорилось выше, 
GmRVE8chap4, по-видимому, восстанавливает раннеспелый 
фенотип GmTOE1C, хотя возникает вопрос: почему на 
фоне раннеспелого аллеля GmTOE1C возникла мутация 
GmRVE8chap4? Возможное объяснение этого факта – плей­
отропный эффект GmRVE8c на другие признаки сои. Ин­
тересно, что на хромосоме 3 с помощью двуродительского 
QTL-картирования было обнаружено несколько локусов, 
ассоциированных с засухоустойчивостью сои (табл. S6). 
В границы данных локусов попадают и гены GmRVE8c 
и GmTOE1. Однако надо отметить, что в составе этих 
локусов находится также известный регулятор засухо­
устойчивости GmSALT3 ( Shi et al., 2018; Guan et al., 2021). 

Сверхэкспрессия GmRVE8a в арабидопсисе повышает 
его засухо- и солеустойчивость, и GmRVE8a может взаи­
модействовать с белком GmNAC019 (Bao et al., 2024), ко­
торый связан с ABA-опосредованной реакцией на засуху 
(Hoang et al., 2019). Гены GmLHY тоже участвуют в ABA-
опосредованной реакции сои на засуху, нокаут четырех 
GmLHY увеличивает засухоустойчивость сои (Wang K. et 
al., 2021). В работе (Li C. et al., 2024) показано, что компо­
нент циркадных ритмов сои GmPRR3b напрямую подав­
ляет экспрессию GmABF3 (ABSCISIC ACID-RESPONSIVE 
ELEMENT-BINDING FACTOR 3), сверхэкспрессия которо­
го улучшает засухоустойчивость сои. Мы предполагаем, 
что потеря функции GmRVE8c также может положительно 
влиять на засухоустойчивость сои. Интересно, что у ара­
бидопсиса для генов TOE1 и TOE2 недавно была показана 
ключевая роль в избегании засухи; потеря функции TOE1/2 
ускоряет цветение, но снижает устойчивость растений 
к засухе (Chen et al., 2025). Для раннеспелого аллеля 
GmTOE1C мы предполагаем по крайней мере частичную 
потерю функции кодируемого гена (Perfil’ev et al., 2024). 
Возможно, гаплотип GmRVE8chap4 возник, чтобы восста­
новить засухоустойчивость у растений с GmTOE1C. На 
наш взгляд, это интересная гипотеза, которая требует даль­
нейшего экспериментального подтверждения.

Согласно данным табл. S6, ген GmRVE8c колокализуется 
с другими локусами, которые ассоциированы с высотой, 
массой растений, содержанием масла и изофлавонов, 
толщиной семян, устойчивостью к соевой цистообра­
зующей нематоде. Теоретически GmRVE8c может влиять 
на некоторые из этих признаков, в частности на высоту 
и массу растений через регуляцию PRR5-PIF4 модуля, 
как было предложено для GmMYB133 (Shan et al., 2021). 
Также GmMYB133 является положительным регулятором 
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биосинтеза изофлавонов у сои (Bian et al., 2018). У ара­
бидопсиса мутанты rve 4 6 8 демонстрируют измененный 
метаболизм углеводов, жирных кислот и липидов и сни­
женную активность протеасом, что и вызывает увеличение 
размера клеток (Scandola et al., 2022). Для различных генов 
циркадных ритмов изучается и показана роль в защите 
растений от патогенов (Lu H. et al., 2017). В частности, у 
сои недавно продемонстрирована роль GmCCA1-1 в ответе 
на заражение нематодой Heterodera glycines (Niraula et al., 
2022). Все это делает GmRVE8c интересным геном для 
дальнейшего изучения в контексте не только цветения и 
созревания сои, но и других сельскохозяйственно ценных 
признаков. 

Заключение
В настоящей работе мы обнаружили новый ген-кандидат 
GmRVE8c, гаплотипы GmRVE8chap3 и GmRVE8chap4 кото­
рого ассоциированы с поздним цветением и созреванием 
сои. Для определения данных гаплотипов мы разрабо­
тали ДНК-маркеры, которые могут быть использованы 
в маркер-ориентированной селекции сои. Ген GmRVE8c 
расположен очень близко к другому регулятору цветения 
сои, гену GmTOE1, который тоже имеет мутации, ассоции­
рованные с продолжительностью цветения и созревания. 
Предположительно GmTOE1 и GmRVE8c вместе образуют 
генетически гетерогенный локус, т. е. локус, в котором 
аллели из разных близко расположенных генов могут 
влиять на один и тот же признак. Влияние гаплотипов 
GmRVE8chap3 и GmRVE8chap4 на время цветения и созре­
вания свидетельствует также о частичной зависимости 
от аллельного состояния гена E1. Все это делает qDTF-7 
очень комплексным и интересным локусом, и в дальней­
шем мы планируем валидировать мутации у GmRVE8c и 
GmTOE1 с помощью гибридных популяций сои.
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