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Мотивация и цель: Современная таксономия рода Alyssum не соответствует 

результатам молекулярно-генетических исследований [1]. Уральские виды рода 

имеют дизъюнктивный ареал распространения и характеризуются большой 

морфологической близостью. В связи с этим возникает потребность включить 

молекулярно-генетические исследования в комплексный анализ данных видов. 

Методы и алгоритмы: Впервые рассматриваются филогенетические отношения 

между уральскими видами A. obovatum (C.A. Mey.) Turcz., A. tortousum Willd. и 

A. litvinovii Knjaz. на основе анализа полиморфизма длин рестрикционных 

фрагментов хлоропластной ДНК (хпДНК). Было собрано 143 образца на 

территории Урала. Изменчивость хпДНК исследовалась с помощью набора 

рестриктаз, затем два наиболее изменчивых фрагмента (trnS-trnG/Tru9 I и trnH-

psbA/HaeIII/ Tru9 I) были использованы для анализа нуклеотидных 

последовательностей. В филогенетический анализ вошло 20 образцов ДНК 

4 видов Alyssum (A. lenense Adams использовался в качестве внешней группы). 

Результаты: Построены филогенетические деревья на основании метода 

максимальной парсимонии (MP) и байесовского анализа (BI) в программах 

PAUP*4.0810 и MrBayes v.3.1.2. Обнаружено 15 гаплотипов хпДНК.  

Заключение и доступность: Распределение гаплотипов имеет ярко выраженную 

географическую структуру – 3 общих гаплотипа было обнаружено у ближайших 

популяций A. obovatum и A. tortuosum. Оба вида имеют и уникальные гаплотипы. 

Эндемик A. litvinovii имеет единственный общий с другими видами гаплотип. 

Таким образом, генетическая дифференциация по исследуемым маркерам не 

соответствует таксономической подразделенности видов. Вероятно, явление, 

свидетелями которого мы стали, – постепенная фиксация предкового 

полиморфизма [2], а исследуемая группа видов эволюционно молода. Для 

выявления более четкой структуры в перспективе необходимо использовать 

мультилокусный анализ. 
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