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Аннотация: В данном исследовании рассматривается функция 

35S Cauliflower mosaic virus (CaMV 35S). Дана характеристика 
результатам качественного метода обнаружения промотора 35S 
методом ПЦР с гель-электорофорезом в ДНК зерновках кукурузы. 
Для анализа были взяты сорта ДКС 37-30, Жакари, Си Фортага, 
Новатоп. Используя данный метод выявлено, что в выращиваемой на 
территории Буда-Кошелевского района кукурузе (Zea mais) 
отсутствует промотор 35S. Из этого следует, что данные образцы 
кукурузы не являются генно-модифицированными организмами. 
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Качественные методы детекции ГМО основаны на 

распознании конкретной трансгенной вставки, указывающей на 
наличие трансгенного события, осуществляемого в геноме 
исследуемого объекта. Такое событие называют «мишенью», которую 
выявляют при проведении ПЦР между ДНК растения и праймером.  

Научные лаборатории выпускают готовые тест-системы для 
идентификации промоторов и/или терминаторов, но в тест-системах 
нет информации о нуклеотидной последовательности ДНК-
праймеров, поэтому невозможно подтвердить чувствительность таких 
тест-систем [1]. Поэтому существует потребность в разработке 
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эффективных и недорогих праймеров для идентификации генов-
мишеней и их регуляторных последовательностей во время ПЦР [1]. 

Целью исследования является качественный анализ кукурузы, 
вводимой в рацион сельскохозяйственным животным и 
конструирование ДНК-праймеров для идентификации регуляторных 
последовательностей в ГМ-растениях методом ПЦР-анализа с гель-
элестрофорезом. 

Промотор – последовательность нуклеотидов ДНК, узнаваемая 
РНК-полимеразой как начальная площадка для начала транскрипции. 
В генетической инженерии растений наиболее широко применяется 
конститутивный промотор 35S CaMV вируса мозаики цветной 
капусты Cauliflower mosaic virus (CaMV 35S). 

Промотор вируса мозаики цветной капусты (CaMV) 
используется в большинстве трансгенных культур для активации 
чужеродных генов, встроенных в растение. Промотор 35S 
обеспечивает транскрипцию в любых геномах растений: двудольных и 
однодольных, обеспечивает высокий уровень экспрессии гена, 
находящегося под его контролем и может работать при различных 
физиологических состояниях растения практически с одинаковой 
силой. Геном промотора 35S представлен двухцепочечной ДНК [2].  

Скрининговый анализ – обнаружение наиболее 
распространенных промоторов и терминаторов. Позволяет найти ГМО 
в образце без идентификации чужеродной последовательности ДНК 
или регуляторных последовательностей. При анализе используются 
праймеры соответствующие последовательностям регуляторных 
промоторных элементов, наиболее часто используемых при 
конструировании ГМО (промоторы 35S CaМV, Р-FMV, и др.) [3]. 

Поскольку метод основан на том, что последовательность 
чужеродной генетической конструкции известна заранее, в случае 
отрицательного результата может быть заявлено только об отсутствии 
известных чужеродных последовательностей в исследуемом образце. 
В случаях обнаружения неизвестных последовательностей наличие 
чужеродных генетических конструкций установить не удается. 
Поэтому метод ПЦР лишь косвенно свидетельствует о наличии ГМО в 
исследуемом образце [3]. 

Схема анализа: подготовка проб сельскохозяйственной 
продукции (сухих семян кукурузы), подбор праймеров с помощью 
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онлайн-программы, выделение ДНК, амплификация выделенной ДНК, 
гель-электрофорез, контроль результатов идентификации промотора 
35S. Методом выделения ДНК из сухих семян кукурузы послужил 
способ гомогенного выделения с помощью метод СТАВ [1]. Были 
учтены следующие параметры подбора праймеров: размер 
амплифицируемого продукта от 50 до 200 п.н., Tm 58-62 °C, длина 
праймера 20-30 п.н., GC состав ~40-60 %, праймеры не должны 
образовывать вторичных структур и димеров. Для 35S промотора 
вируса мозаики цветной капусты длина подобран прямой и обратный 
праймер [4]. Величина ампликона – 195 п.н. Длина праймеров 
составляет по 20 п.н и содержат 55 % GC нулеотидов (рис. 1): 

PRF: TAGAGAGGCTTACGCAGCAG 
PRR: ATCTTTGGGACCACTGTCGG 

 

 
а б 

Рисунок 1 – Промотора 35S: 
а) фрагмент промотора 35S с подобранными праймерами [5];  

б) электрофореграмма результата анализа растительного сырья на 
промотор 35S 

 
Для повышения точности анализа использовались 

отрицательные контроли − холостой опыт и раствор ДНК, 
выделенной из стандартного образца состава генетически 
немодифицированного источника растительного происхождения. 

Отсутствие в анализируемой пробе ПЦР-продуктов размером 
195 п.н. свидетельствует о том, что генетически модифицированных 
источников в анализируемом продукте нет. Следовательно промотор 
35S отсутствуют в образцах кукурузы, предназначенной для 
употребления животными и человеком. 
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