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Резюме: На практике тяжело отличить близкие виды друг от друга, что, как правило, свя-
зано с высоким внутривидовым полиморфизмом. Целью данной работы является оценка из-
менчивости видов R. oxyodon, R. prokhanovii и R. sosnovskyana. На первом этапе было про-
анализировано 42 морфологических признака. Эти же образцы были изучены в отношении 
полиморфизма ISSR маркеров и изменчивости хлоропластного спейсера trnL-trnF. Анализ 
морфологических признаков R. oxyodon, R. prokhanovii и R. sosnovskyana методом главных 
координат показал невозможность их строгой дифференциации, как самостоятельных и рав-
нозначных видов. Такой же результат получен при анализе полиморфизма 115 ISSR марке-
ров. Данные по изменчивости хлоропластного спейсера trnL-trnF вышеназванных видов так-
же показывали, что существующий полиморфизм не связан с разделением на три вида. 

Ключевые слова: изменчивость, ISSR-маркеры, хлоропластный спейсер trnL-trnF, шипов-
ник. 
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Abstract: In practice, it is difficult to distinguish closely related species from each other, which 

is usually associated with high intraspecific polymorphism. The aim of this work is to assess the 

variability of the species R. oxyodon, R. prokhanovii and R. sosnovskyana. At the first stage, 42 

morphological characters were analyzed. The same samples were studied in relation to the poly-

morphism of ISSR markers and the variability of the chloroplast spacer trnL-trnF. Analysis of the 

morphological characters of R. oxyodon, R. prokhanovii and R. sosnovskyana by the principal coor-

dinates method showed the impossibility of their strict differentiation as independent and equivalent 

species. The same result was obtained when analyzing the polymorphism of 115 ISSR markers. Da-

ta on the variability of the chloroplast spacer trnL-trnF of the above-mentioned species also showed 

that the existing polymorphism is not associated with division into three species. 
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Введение 

«Каждое растение, с которым имеет дело 
исследователь, должно быть определено с 
точностью до вида, а во многих случаях да-
же точнее» (Tahtadzhyan, 1974). Но на прак-
тике порой тяжело отличить близкие виды 
друг от друга. Как правило, это связано с 
высоким внутривидовым полиморфизмом. 
Все это в полной мере можно отнести к 
близким по родству видам Rosa oxyodon 

Boiss., R. prokhanovii Galushko и R. sos-

novskyana Tamamsch. (Buzunova, Kamelin, 

2004). Надежная идентификация этих видов 
затруднена из-за значительной изменчиво-
сти диагностических морфологических при-
знаков – железисто-щетинистого опушения 
цветоножек, формы плодов, формы, разме-
ров и расположения шипов, считающихся 
диагностическими признаками. Чем больше 
образцов вышеназванных видов попадает в 
поле зрения, тем сильнее размываются гра-
ницы между ними. 

В связи с этим нами была предпринята 
попытка изучить изменчивость R. oxyodon, 

R. prokhanovii и R. sosnovskyana по ISSR-

маркерам. ISSR-маркеры основаны на 
межмикросателлитных повторах. Микроса-
теллиты представляют собой очень короткие 
последовательности ДНК, которые являются 
гиперполиморфными и выражены как раз-
личные варианты в пределах популяции од-
ного вида и среди различных видов (Kucev, 
2009). К основным свойствам ISSR относят-
ся относительно высокая точность и воспро-
изводимость (Neve, Meglecz, 2000; Kalendar', 

Glazko, 2002; Kucev, 2009). В целом, этот 

метод успешно используется для выявления 
меж- и внутривидовой изменчивости. При 
помощи ISSR-метода показан генетический 
полиморфизм Prunus armeniaca L. (Kumar et 

al, 2009; Li et al, 2013; Zahid NabiSheikh et al., 

2021); Linum usitatissimum L., Trollius euro-

paus L., Calluna vulgaris L., Polipodium vul-

gare L. (Grusheckaya i dr., 2013); Rosa gallica 

L. (Fedorova, 2014); Tulipa gesneriana L. 

(Kashin, Kurickaya, Shancer, 2016); Des-

curainia Sophia L. (Saki et al., 2016); Rosa 

damascene Mill. (Tharwat Redwan at al., 

2018); Prunus avium L., P. cerasus L., P. ma-

haleb L., P. incana Pall., P. microcarpa Boiss., 

P. brachypetala Boiss. (Shahi-Gharahlar, 

2020); Punica granatum L. (Gadzhieva, 2020).  

Цель данной работы – оценка изменчиво-
сти R. oxyodon, R. prokhanovii и R. sos-

novskyana. 

Материал и методика 

Материалом для исследования полимор-
физма ДНК и использования ISSR-маркеров 
послужили сборы R. oxyodon, R. prokhanovii 

и R. sosnovskyana сделанные во Внутренне-
горном и Высокогорном Дагестане. Объем 
выборки составил 69 образцов. С каждого 
растения брался гербарный образец с цвет-
ками или плодами. Также в работе были ис-
пользованы образцы R. oxyodon Гербария 
ГБС РАН из разных точек Северного Кавка-
за и Закавказья (табл. 1). Все использован-
ные в работе образцы, хранятся в гербарии 
Горного ботанического сада ДФИЦ РАН, 
Главного ботанического сада РАН и в лич-
ной коллекции автора. 

Таблица 1 / Table 1 
Образцы Rosa oxyodon, использованные для исследования полиморфизма ДНК 

Samples used for DNA polymorphism studies 

 
Обозначение образцов 

Designation of samples 

Происхождение образца 

Sample origin 

C1, C2, C3 Левашинский р-н, окр. с. Цудахар, высота 1100 м 

GP1, GP2, GP3, GP4, GP5, GP6 Гунибский р-н, окр. с. Гуниб, высота 1700 м 

DM1, Dm3, Dm5, DM6, DM7, DM8 Гергебельский р-н, окр. с. Дарада-Мурада, высота 1400 м 

B-or Гунибский р-н, Бец-Ор, высота 1300 м  
B81, B153, B154, B155 Чародинский р-н, окр. с. Бацада, высота 1200 м  
Ch01, Ch02, Ch210, Ch211, Ch213 Чародинский р-н, окр. с. Чарода, высота 1425 м  
GU1, GU2 Чародинский р-н, окр. с. Гунух, высота 1900 м  
KD1, KD2 Чародинский р-н, Карахская дача, высота 2060 м  
T161, T164, T165, T166, T167, T169 Чародинский р-н, окр. с. Тлималало, высота 1480 м  
S179, S180, S183, S184, S185, S186 Чародинский р-н, окр. с. Сумета, высота 1711 м  
U190, U192, U193, U195, U198, U199, 

U200, U202, U203, U204, U206 

Чародинский р-н, окр. с. Урух-Сота, высота 1820 м  
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Uh01, Uh02, Uh03, Uh04, Uh05, Шамильский р-н, окр. с. Урчух, высота 1650 м  
SV1, SV2 Цумадинский р-н, окр. станции Сулак Высокорный, высота 2000 м  
MHA12 Унцукульский р-н, окр. с. Унцукуль, высота 1970 м 

MHA13 Акушинский р-н, окр. с. Балхар, высота 1800 м 

MHA14 Гунибский р-н, Гуниб. плато, 1600 м 

MHA15 Акушинский р-н, окр. с. Бутри, высота 2000 м 

MHA17 Лакский р-н, ур. Ухракаду 

MHA18 Граница с Чечней, пер. Харами, высота 1800 м 

MHA19 Акушинский р-н, окр. с. Гапшима, высота 1600 м  
MHA20 Гунибский р-н, окр. с. Гуниб, высота 1800 м  
MHA21 Северная Осетия, Цей, Сказское ущелье, высота 2200 м  
MHA22 Северная Осетия, Главный кавказский хребет, Цей, под скалой 

"Монах", высота 1900 м   
MHA23 Северная Осетия, Цей, Сказский ледник 

MHA24 р. Подкумок, 43-й км тр. Кисловодск-Карачаевск, высота 1600 м  
MHA25 Северная Осетия, Главный кавказский хребет, Цей, под скалой 

"Монах", высота 1900 м 

MHA26 Закатальский заповедник, ур. Ах-Кимал, с.-в. склон, высота 1750 м  
MHA27 Северная Осетия, Алагирский р-н, Цей, ущелье реки Саз 

MHA28 Кабардино-Балкария, окр. Нальчика 

MHA29 долина Цейдон, буково-сосновый лес 

 

Методика изучения полиморфизма ДНК с 
использованием ISSR-маркеров 

Видовая принадлежность определялась 
по А.И. Галушко «Флора Северного Кавка-
за» (1980), И.О. Бузуновой, Р.В. Камелину 
«Виды рода Rosa L. (Rosaceae) секции 
Cinnamomeae DC. во флоре Кавказа» (2004). 
Собранные экземпляры были определены 
как R. oxyodon. Часть образцов, однако, по 
существующим ключам не удалось опреде-
лить с полной однозначностью из-за несоот-
ветствия наблюдаемых сочетаний морфоло-
гических признаков приводимым в ключах. 
Растения были определены, как R. prokha-

novii и R. sosnovskyana:  

R. cf. prokhanovii – GP3, DM6, Ch211, 

T161, T169, S186, U190; 

R. cf. sosnovskyana – C1, DM5, DM8, 

B153, B154, Ch210, GU2, S180, U200. 

На первом этапе у всех образцов было 
изучено 44 морфологических признака: вы-
сота куста (см); наличие шипов; форма ши-
пов; расположение шипов; опушение ли-
сточка простыми волосками снизу; желези-
стость листочка снизу; опушение листочка 
простыми волосками сверху; железистость 
листочка сверху; длина листочка (мм); ши-
рина листочка (мм); отношение единицы к 
ширине листочка; длина листочка до поло-
жения максимальной ширины (мм); отноше-
ние единицы к положению максимальной 
ширины; характер зубчатости края концево-
го листочка непарноперистого листа; длина 

внутренней стороны зубца посередине края 
листочка (мм); длина внешней стороны зуб-
ца (мм); длина от основания листочка по 1-

го зубца (мм); отношение единицы к длине 
от основания до первого зубца; отношение 
длины листочка к положению первого зубца; 
отношение единицы к длине внутренней 
стороны зубца; отношение длины внешней 
стороны зубца к длине внутренней стороны; 
число зубцов вдоль края концевого листочка 
листа; отношение единицы к числу зубцов; 
отношение длины листочка к числу зубцов; 
максимальное число железок на 1мм зубца; 
рассеченность чашелистиков; цвет лепест-
ков; длина цветоножки (мм); железистость 
цветоножки; сохранность чашелистиков при 
зрелых плодах; положение чашелистиков 
при плодах; цвет плода; длина плода (мм); 
ширина плода (мм); отношение единицы к 
ширине плода; отношение длины плода к 
ширине; железистость гипантия; отношение 
единицы к длине плода; отношение длины 
цветоножки к длине плода; максимальное 
число цветков в соцветии; плоды на более-

менее или явно поникающих плодоножках. 
Для отбора количественных признаков, 

значимых для разделения образцов, приме-
нялся метод множественного сравнения 
средних – тест Тьюки для неравных групп. 
Затем матрицы по отобранным признакам 
анализировались методом главных коорди-
нат в программе PAST (Hammer et al., 2001). 
 



Рамазанова Б. А. Генетическая изменчивость Rosa oxyodon по ISSR-маркерам.   2024, 2: 46–56 

49 

ISSR-маркирование генома 

Выделение ДНК из высушенных листьев 
проводили СТАВ-методом (Doyle, Doyle, 
1987). Для изучения полиморфизма ДНК 
были использованы 8 праймеров (табл. 2). 

Таблица 2 / Table 2 
Последовательности использованных в ра-
боте ISSR праймеров (Y= T C (пиримиди-

ны), R= G A (пурины)) 
Sequences of the ISSR primers used in the work 

(Y= T C (pyrimidines), R=G A (purines)) 

Последовательно-
сти использован-

ных в работе ISSR 
праймеров 

Sequences of used 

ISSR primers  

Название 
праймера 

Name of 

primer 

Последователь-
ность праймера 

Sequence of primer 

1 М1 ((AC)8CG) 

2 М2 ((AC)8C/TG) 

3 М3 (GA)8YC 

4 М4 ((AG)8C/TG) 

5 М8 (GTG)5 

6 М9 (GACAC)4 

7 UBC84

0 

(GAG)5AAYT 

8 UBC85

5 

ACA CAC ACA 

CAC ACA CCYT 

 

В качестве праймеров были использова-
ны олигонуклеотидные последовательности, 
комплементарные микросателлитным по-
вторам. Праймеры были отобраны после 
предварительного скрининга. 

Реакционная смесь (20 мкл) содержала 
1мкл ДНК, 20 пикомолей праймера и 4 мкл 
готового реакционного микса MaGMix (200 

µM каждого dNTP, 1,5 mM MgCl2, 1,5 U 

SmarTaq ДНК-полимеразы и реакционный 
буфер; Диалат Лтд., Москва, Россия). ПЦР с 
предварительной денатурацией (95оС, 3 мин) 
проводили в амплификаторе MJ Research 

PTC-220 DNA Engine Dryad Thermal Cycler 

(BioRad Laboratories, США) в течение 35 
циклов в режиме: денатурация при 94оС – 30 

с, отжиг при соответствующей температуре 
– 30 с, элонгация при 72оС – 40 с + прибав-
ление 2 с на каждый цикл. Разделение ПЦР-

продуктов  проводили с помощью электро-
фореза в 1,7% агарозном (Amresco Inc., 
США) геле в 0,5-крантном трис-боратном 
буфере с окрашиванием бромидом этидия 
(0,5 мкг/мл) при 90В и фотографировали с 
помощью гель-документирующей системы 
Gel DocIt (UVP, США). Полученные фото-

графии гелей анализировали в программе 
Cross Cheker 2.91 (Buntjer, 2000). В результа-
те анализа была получена бинарная матрица 
присутствия/отсутствия фрагментов одина-
ковой длины, которая подвергалась даль-
нейшему анализу. 

Матрица, построенная по молекулярным 
данным, была предварительно проанализи-
рована в Microsoft Excel, а затем методом 
главных координат в программе PAST 
(Hammer et al., 2001). 

Анализ популяционной структуры и 
оценку вероятности гибридной природы об-
разцов проводили методом Байеса в про-
граммах  STRUCTURE 2.2 (Pritchard, 
Stephens, Donnelly, 2000; Falush et al., 2007) и 
NewHybrids (Anderson, Thompson, 2002). 

Методика анализа хлоропластной ДНК 

У 44 исследованных образцов R. oxyodon 

s.l., 30 образцов R. majalis и 2 образцов R. 

donetzica (образцы с территории европей-
ской части России из Гербария ГБС РАН, 
MHA) была секвенирована последователь-
ность хлоропастного межгенного спейсера 
trnL-trnF. Для этого использовали праймеры 
e и f (Taberlet et al., 1991), синтезированные 
в ПКЗАО «Синтол» (Москва). Реакционная 
смесь (20 мкл) содержала 1мкл ДНК, 10 пи-
комолей праймера и 4 мкл готового реакци-
онного микса. ПЦР с предварительной дена-
турацией (950С, 3 мин) проводили в ампли-
фикаторе MJ Research PTC-220 DNA Engine 

Dryad Thermal Cycler (BioRad Laboratories, 

США) в течение 35 циклов в режиме: дена-
турация при 94оС – 30 с, отжиг при темпера-
туре 59,8оC – 30 с, элонгация при 72оС – 40 с 
+ прибавление 2 с на каждый цикл.  Секве-
нирование ДНК проводили с помощью 
набора реактивов ABI PRISM® BigDye™ 
Terminator v. 3.1 с последующим анализом 
продуктов реакции на автоматическом се-
квенаторе ДНК ABI PRISM 3730 Applied 

Biosystems на базе ПКЗАО «Синтол». Полу-
ченные последовательности размещены в 
базе данных Genbank под номерами 
JQ281909–JQ281995. 

Анализ данных 

Секвенированные последовательности 
хлоропластного спейсера trnL-trnF были вы-
ровнены вручную в программе BioEdit v7.0.5 

(Hall, 1999). Анализ данных проводили ме-
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тодом статистической парсимонии (Temple-

ton et al., 1992), реализованном в программе 
TCS v. 1.21 (Clement et al., 2000), которая 
строит неориентированную сеть гаплотипов. 
Внутренние гаплотипы сети являются более 
древними, концевые – более молодыми и 
производными от внутренних. 

Молекулярные исследовании проводи-
лись в Главном ботаническом саду им. Н.В. 
Цицина РАН (г. Москва). 

Результаты и их обсуждение 

На первом этапе было проведено опреде-
ление собранных гербарных образцов по 
ключу, предложенному И. О. Бузуновой и Р. 
В. Камелиным в статье «Виды рода Rosa L. 

(Rosaceae) секции Cinnamomeae DC. во флоре 
Кавказа» (2004). В итоге собранные образцы 
были сгруппированы в соответствии с полу-
ченными видовыми определениями:  

R. oxyodon – C2, C3, GP1, GP2, GP4, GP5, 

GP6, DM1, DM2, DM4, DM7, B-or1, B81, 

B155, Ch213, GU1, KD1, KD3, T164, T165, 

T166, T167, S179, S183, S184, S185, U192, 

U193, U195, U198, U199, U202, U203, U204, 

U206, Uh02, Uh03, Uh04, MHA13, MHA14, 

MHA15;   

R. prokhanovii – GP3, DM6, Ch211, T161, 

T169, S186, U190; 

R. sosnovskyana – C1, DM5, DM8, B153, 

B154, Ch210, GU2, S180, U200.  

У всех образцов было изучено 42 морфо-
логических признака: 11 количественных и 
31 качественный признак. Результаты анали-
за методом главных координат по всем 
учтенным признакам показаны на рисунке 1. 
Так как в анализ были включены как количе-
ственные, так и качественные признаки, ис-
пользовалась дистанция Говера. 

Как видно из диаграммы разброса (рис. 
1), все выделенные на основании определе-
ния по ключу в работе И.О. Бузуновой и Р.В. 
Камелина (2004) группы полностью пере-
крываются. Первые три координаты описы-
вают 29,4%, 20,9% и 12,7% расстояний соот-
ветственно. Аналогичную картину мы полу-
чаем при использовании только количе-
ственных признаков в анализе методом 
главных координат. Они никак не сказыва-
ются на разделении групп. Анализ, прове-
денный только по качественным признакам 
с использованием дистанции Хамминга, 

позволяет разделить исследованные образцы 
на две группы (рис. 2). 

 
■ – R. prokhanovii, ▲– R. sosnovskyana, ○ – R. oxyodon 

Рис.1. Результаты анализа методом главных коорди-
нат по 42 морфологическим признакам для 57 образ-

цов с использованием дистанции Говера. 
Fig. 1. Results of the principal coordinates analysis for 42 

morphological features for 57 samples using the Gower 

distance. 

 

 
■ – R. prokhanovii, ▲– R. sosnovskyana, ○ – R. oxyodon 

Рис. 2. Результаты анализа методом главных коорди-
нат по качественным признакам  для 57 образцов с 

использованием дистанции Хамминга. 
Fig. 1. Results of the principal coordinates analysis for 

qualitative features for 57 samples using the Hamming 

distance. 

 

Как видно из диаграммы разброса (рис. 2), 
выделяется группа R. sosnovskyana, в то вре-
мя как R. prokhanovii и R. oxyodon частично 
перекрываются. R. sosnovskyana отличается 
от двух других видов вверх направленными, 
рассеянными по стеблю шипами, и густо же-
лезисто-щетинистыми плодоножками и пло-
дами. 
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Эти же образцы были изучены в отноше-
нии полиморфизма ISSR маркеров. В резуль-
тате реакций, проведенных  с 8 праймерами, 
было получено 115 маркеров, которые оказа-
лись потенциально информативными, т.е. ни 
один маркер не встречался у всех без исклю-
чения образцов. Анализ матрицы присут-
ствия/отсутствия ампликонов одинаковой 
длины методом главных координат в про-
грамме PAST с использованием дистанции 
Жаккара (рис. 3) показывает, что разделение 
видов R. sosnovskyana, R. prokhanovii и R. ox-

yodon по молекулярно-генетическим марке-
рам невозможно. R. sosnovskyana и R. prokha-

novii в своем распределении оказываются в 
области рассеивания R. oxyodon. 

Результаты прямого подсчета ампликонов 
для отдельных видов (R. sosnovskyana, R. pro-

khanovi, R. oxyodon)  приведены в таблице 3. 

 
■ – R. prokhanovii, ▲– R. sosnovskyana, ○ – R. oxyodon 

Рис 3. Результаты анализа методом главных коорди-
нат по 115 ISSR маркерам для 57 образцов. 

Fig. 3. Results of the principal coordinates analysis for 

115 ISSR markers for 57 samples. 

 

Таблица 3 / Table 3 

Число ампликонов у образцов R. sosnovskyana, R. prokhanovii и R. oxyodon 

Number of amplicons in R. sosnovskyana, R. prokhanovii and R. oxyodon 

 R. sosnovskyana R. prokhanovii R. oxyodon 

Общее число ISSR ампликонов в пределах группы 

Total number of ISSR amplicons within a group 

101 98 114 

Полиморфных в пределах выборки 

Polymorphic within the sample 

94 85 114 

Характерных / Typical 1 0 9 

Специфических / Specific 0 0 0 

 

При подсчете учитывались маркеры спе-
цифические и характерные для отдельных 
выборок Специфическими считались такие 
маркеры, которые присутствовали у всех об-
разцов анализируемой группы и отсутствова-
ли у всех образцов других групп. Маркеры, 
присутствовавшие у всех образцов анализи-
руемой группы, но отсутствовавшие в других 
группах, считались характерными. Как видно 
из таблицы 3 один характерный маркер при-

сутствует в группе R. sosnovskyana,  9 – в 
группе R. oxyodon и 0 – в группе R. prokha-

novii. При этом ни одна из групп не обладает 
специфическими маркерами. 

Анализ в программе Structure 2.2 методом 
Байеса в двух повторностях дал следующие 
значения логарифма апостериорной вероят-
ности lnP(D) для априорно заданных значе-
ний К – числа генетических групп (табл. 4). 

Таблица 4 / Table 4 

Значения логарифма апостериорной вероятности lnP(D) 

Values of the logarithm of the posterior probability lnP(D) 

Число генетических групп, К 

Number of genetic groups, K 

1 2 3 4 

lnP(D) -4781,8 -4396,1 -4394,6 -4673,5 

 

Максимальное значение логарифма апо-
стериорной вероятности было получено для 
числа групп К=3, то есть с максимальной ве-
роятностью данные образцы могут быть раз-

делены на три группы. Для К=3 вероятно-
стью больше 0,95% характеризуются лишь 
небольшое количество образцов: Uh-03; U-

206; U-202; U-193; S-184; S-185; S-180; T-169; 
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T-165. Остальные образцы имеют генетиче-
ски смешанную природу. Для генетических 
групп был проведен подсчет ISSR маркеров 
(табл. 5). 

Таблица 5 / Table 5 

Число ампликонов у изученных образцов  
R. oxyodon 

Number of amplicons in the studied R. oxyodon 

samples 

 I II III 

Общее число ISSR ампликонов в 

пределах группы / Total number 

of ISSR amplicons within a group 

57 53 113 

Полиморфных в пределах выбор-
ки / Polymorphic within the sample 

30 52 93 

Характерных / Typical 0 1 24 

Специфических / Specific 0 0 0 

 

Подсчет ISSR маркеров показал, что у 
всех групп отсутствуют специфические мар-
керы. Характерные маркеры присутствуют во 
II группе – 1 и в III – 24.  В I группе харак-
терные маркеры отсутствуют. Все группы 
достаточно полиморфны и не коррелируют с 
разделением на виды по морфологическим 
признакам.  

Наличие мономорфных специфических 
маркеров в группах, классифицированных по 
морфологическим данным, или полученных в 
результате разделения на генетические груп-
пы по итогам программы Structure 2.2, харак-
теризовало бы их как отдельные виды. От-
сутствие мономорфных специфических ам-
пликонов  характеризует R. oxyodon как еди-
ный полиморфный вид. 

Общая длина выравнивания секвениро-
ванной последовательности хлоропластного 

спейсера trnL-trnF составила 293 позиции. 
Анализ этих данных для 41 образца R. oxyo-

don s.l. в программе TCS выявил у исследо-
ванных образцов 4 гаплотипа, которым были 
даны следующие обозначения: Р_А (R. pen-

dulina, гаплотип А); М_1 (R. majalis, гаплотип 
1), который отличается от Р_А 5 мутациями; 
Ох_1 (R. oxyodon, гаплотип 1), отличающийся 
от М_1 четырьмя мутациями; и Ох_2 (R. ox-

yodon, гаплотип 2), отличающийся от Р_А 
одной мутацией. Наиболее многочисленным 
из них является гаплотип Р_А, который 
включает 30 исследованных образцов, затем 
гаплотип М_1 – 8 и два гаплотипа – Ох_1, 
Ох_2 – представлены единичными образца-

ми. В качестве внешних групп были исполь-
зованы 30 образцов R. majalis Herrm. и 45 об-
разцов R. pendulina L., взятые из работы 
Tomáš Fèr & al. (2007). Распределение гапло-
типов среди изученных образцов, показано в 
таблице 6. 

Таблица 6 / Table 6 

Распределение гаплотипов среди изученных 

образцов 

Distribution of haplotypes among the studied 

samples 

 Р_А М_1 Ох_1 Ох_2 

предполагаемые виды / expected species 

R. sosnovskyana 7 1 - - 

R. prokhanovii 5 1 1 - 

R. oxyodon 18 6 - 1 

генетические группы при К=3 

genetic groups at K=3 

I 1 - - - 

II 1 1 - 1 

III 11 3 - - 

 

Таким образом, анализ морфологических 
признаков не позволяет строго дифференци-
ровать виды R. sosnovskyana, R. prokhanovii и 
R. oxyodon. Использованные нами качествен-
ные признаки могут лишь частично разгра-
ничить виды  R. sosnovskyana и R. oxyodon, 

количественные же признаки не сказываются 
на разделении групп. Такой же результат мы 
получили в результате анализа полиморфиз-
ма 115 ISSR-маркеров методом главных ко-
ординат. При подсчете числа маркеров с уче-
том специфических и характерных ни одна из 
генетических групп, полученных при К=3, и 
ни один из предполагаемых видов не обна-
ружили специфических маркеров. Использо-
вание данных по изменчивости хлоропласт-
ного спейсера trnL-trnF (табл. 6) показывают, 
что существующий полиморфизм не связан с 
разделением на три вида. В противном случае 
для каждого из трех видов был бы характерен 
один специфичный гаплотип.  

Как известно из литературных источников 
и собственных исследований, R. oxyodon 

представляет собой перекрестно-опыляемый 
самонесовместимый вид (Kolobov, 1985, 
Buzunova, Kamelin, 2004, Ramazanova, 2012). 

Полиморфизм в популяциях таких растений 
широко распространен и обеспечивает боль-
шую экологическую пластичность вида 
(Zavadskiy, 1968; Grant, 1983). Эти данные 
позволяют сделать следующий вывод о том, 
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что R. oxyodon представляет собой один по-
лиморфный вид. Сходные результаты были 
получены И.А. Шанцером и В.Н. Войлоковой 
(2008) для евразиатского вида секции Cin-

namomeae R. majalis на территории Европей-
ской части России. 

Заключение 
Анализ морфологических признаков R. 

oxyodon, R. prokhanovii и R. sosnovskyana ме-
тодом главных координат показал невоз-
можность их строгой дифференциации, как 
самостоятельных и равнозначных видов. Та-
кой же результат получен при анализе  по-
лиморфизма 115 ISSR маркеров. Их прямой 
подсчет в группах, классифицированных по 
морфологическим данным, и в генетических 
группах по итогам программы Structure 2.2 

показал отсутствие специфических марке-

ров. Данные по изменчивости хлоропластно-
го спейсера  trnL-trnF также показывают, что 
существующий полиморфизм не связан с 
разделением на три вида. Полученные ре-
зультаты не дают оснований для выделения 
R. prokhanovii и R. sosnovskyana в качестве 
самостоятельных видов и, вероятно, пред-
ставляют R. oxyodon, как один морфологиче-
ски полиморфный вид, довольно широко 
представленный на Кавказе. 
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