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Генетичне різноманіття популяцій Gentiana lutea L. з хребта Свидівець Українських Карпат
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Мета. Оцінка рівня внутрішньо- та міжпопуляційного поліморфізму G. lutea зі Свиді-
вецького масиву Українських Карпат з використанням ПЛР-маркерів. Методи. Гене-
тичне різноманіття рослин з двох популяцій оцінювали за допомогою RAPD-, ISSR-, 
CDDP- та RGAP-маркерів. Спектри ПЛР-продуктів представляли у вигляді бінарних ма-
триць, за якими розраховували частку поліморфних ампліконів (Р), очікувану гетеро-
зиготність (He), індекс Шеннона (S) та генетичні відстані за Жаккардом (Dj). Розподіл 
генетичного поліморфізму на між- та внутрішньопопуляційний вивчали методом аналі-
зу молекулярної дисперсії (AMOVA). Результати. Розмах показників генетичного різ-
номаніття для обох популяцій за різними типами маркерів становив: P – 35,0–56,7%,  
He – 0,113–0,176, S – 0,170–0,267, Dj – 16,1–37,3%. На дендрограмі генетичної по-
дібності та за результатами аналізу головних координат зразки групувалися відповідно 
до популяційної приналежності. Результати AMOVA показали, що на відмінності між по-
пуляціями за RAPD-, RGAP-, CDDP-аналізами припадає приблизно 70 %; ISSR-аналі-
зом – 60 % загальної генетичної гетерогенності, а на внутрішньопопуляційний полімор-
фізм – приблизно 30 і 40 %, відповідно. Висновки. Дві досліджені популяції G. lutea з 
хребта Свидівець мають подібні показники генетичного різноманіття і не відрізняються 
суттєво від інших популяцій виду з Чорногірського хребта Українських Карпат. Суттєва 
перевага міжпопуляційних відмінностей над внутрішньопопуляційними у складі загаль-
ного генетичного різноманіття за даними AMOVA свідчить про значну ізоляцію і дифе-
ренціацію досліджених популяцій.

Ключові слова: Gentiana lutea L., генетичне різноманіття, ПЛР-маркери, внутрішньо- 
та міжпопуляційний поліморфізм, аналіз молекулярної дисперсії (AMOVA).

Вñòуп. Ðозробка науково обґрунтованих заход³в збереження та ефективно-
го в³дтворення вид³в рослин у ìежах природних ареал³в потребує знання 

генетичної структури популяц³й та р³вня ì³ж- ³ внутр³шньопопуляц³йного пол³-
ìорф³зìу. Першочерговиì завданняì є виб³р ìетод³в ³ критер³їв оц³нки гене-
тичної р³зноìан³тност³ рослин, як³ в³дносять до категор³ї р³дк³сних, зникаючих 
[1]. Äо таких належить ц³нний л³карський високог³рний вид флори Óкраїнських 
Êарпат тирлич жовтий (Gentiana lutea L.) [2, 3].

Ó сучасних популяц³йно-генетичних досл³дженнях представник³в родини 
Gentianaceae усп³шно застосовують ìетоди ìолекулярно-генетичного анал³зу 
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на основ³ пол³ìеразної ланцюгової реакц³ї 
(ПËÐ) [4-6]. Ðан³ше наìи також проведено 
досл³дження генетичного р³зноìан³ття по-
пуляц³й G. lutea з територ³ї Óкраїнських 
Êарпат ³з використанням RAPD- та ISSR- 
анал³зу, проте вони охопили локал³тети 
лише з одного г³рського ìасиву Êарпат – 
хребта ×орногора [7, 8].

Застосування к³лькох тип³в ПËÐ-ìарке-
р³в, як³ дозволяють оц³нити пол³ìорф³зì 
р³зних структурних та функц³ональних д³-
лянок геноìу, безуìовно здатне п³двищи-
ти точн³сть оц³нки р³вня генетичного р³зно-
ìан³ття популяц³й. Ó раз³ в³дсутност³ будь-
якої ³нфорìац³ї про геноìн³ посл³довност³ 
виду, як це є у випадку G. lutea, з ц³єю ìе-
тою часто використовують ПËÐ-анал³з ³з 
прайìераìи на основ³ дов³льних посл³дов-
ностей ÄÍÊ (RAPD) та посл³довностей 
 ì³кросател³тних повтор³в (ISSR). Â остан-
нє десятир³ччя накопичення ³нфорìац³ї 
про функц³онально важлив³ д³лянки гено-
ìу, зокреìа кодувальн³ та регуляторн³ д³-
лянки ген³в, стиìулювало розробку нових 
ìетод³в ПËÐ-анал³зу, що базуються на ви-
користанн³ прайìер³в гоìолог³чних до кон-
сервативних ìотив³в цих д³лянок. Äо таких 
належать CDDP-анал³з (conserved DNA-
derived polymorphism) ³з прайìераìи на 
основ³ консервативних д³лянок ген³в в³дпо-
в³д³ на стрес та RGAP-анал³з (resistance 
gene analog polymorphism) ³з прайìера-
ìи, гоìолог³чниìи до консервативних д³-
лянок ген³в ст³йкост³ до патоген³в [9–13].

Ó ц³й робот³ ìи застосували зазначен³ 
вище ìетоди ПËÐ-анал³зу з ìетою оц³нки 
внутр³шньо- та ì³жпопуляц³йного р³зноìа-
н³ття та диференц³ац³ї популяц³й G. lutea з³ 
Ñвид³вецького хребта Óкраїнських Êарпат.

Ìàòеð³àëè ³ меòодè
Âивчали дв³ популяц³ї G. lutea з³ Ñвид³-

вецького хребта Óкраїнських Êарпат, роз-
ташованих на полонин³ Êрачунєска (Kr) та 
ì³ж гораìи Òрояска ³ Òатарука (Tr), з яких 

в³д³брано по 15 зразк³в листкової тканини 
³ндив³дуальних рослин.

ÄÍÊ вид³ляли з³ св³жих листк³в в³дпов³д-
но до загальноприйнятої ìетодики [14]. 
Äля ПËÐ-анал³зу використали 7 пар RGAP-, 
10 RAPD-, 9 ISSR-, 9 CDDP-прайìер³в [4, 
9, 12, 15, 16]. Перел³к та нуклеотидн³ по-
сл³довност³ RGAP- та CDDP-прайìер³в по-
дано у табл. 1.

Òàбëèця 1. Íазви ³ нуклеотидн³ посл³довност³ ви-
користаних CDDP- та RGAP-прайìер³в

№
Праймер / 

пара 
праймерів

Нуклеотидна послідовність, (5’– 3’)

CDDP-праймери
1 WRKY-A-F TGGCGSAAGTACGGCCAG
2 WRKY-A-R GTGGTTGTGCTTGCC
3 WRKY-B GCCCTCGTASGTSGT
4 MYB GGCAAGGGCTGCCGC
5 ERF-F CACTACCGCGGSCTSCG
6 KNOX-F AAGGGSAAGCTSCCSAAG
7 KNOX-R CACTGGTGGGAGCTSCAC
8 MADS-A ATGGGCCGSGGCAAGGTGC
9 ABP1-2 ACSCCSATCCACCGC

RGAP-праймери
1 RLRR for

RLRR rev
CGCAACCACTAGAGTAAC
ACACTGGTCCATGAGGTT

2 XLRR-INV1
XLRR-INV2

TTGTCAGGCCAGATACCC
GAGGAAGGACAGGTTGCC

3 Pto kin3
Pto kin4

TACTTCGGACGTTTACAT
AGTGTCTTGTAGGGTATC

4 XLRR for
XLRR rev

CCGTTGGACAGGAAGGAG
CCCATAGACCGGACTGTT

5 NLRR for
NLRR rev

TAGGGCCTCTTGCATCGT
TATAAAAAGTGCCGGACT

6 Cre3Ploop
Cre3-k3

GCGGGTCTGGGAAATCTACC
CTGCAGTAAGCAAAGCAACG

7 NLRR-INV1
NLRR-INV2

TGCTACGTTCTCCGGG
TCAGGCCGTGAAAAATAT

ПËÐ проводили в терìоциклерi Òерцик 
ÌÑ2 («Биотехнология», Ðосiя). Ðеакцiйна 
суìiш об’єìоì 20 ìкл ìiстила: 20–30 нг 
ÄÍÊ, 0,2 ìÌ dNTP, 1,25 U Taq-полiìерази, 
0,5 ìкÌ прайìера, 1×ПËÐ-буфер з 2,5 ìM 
MgCl2. Äля запоб³гання випаровуванню на 
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неї нашаровували 15 ìкл ìiнеральної олiї. 
Проба негативного контролю ì³стила пов-
ну аìпл³ф³кац³йну суì³ш без додавання 
ÄÍÊ. Äля проведення ПËÐ використовува-
ли так³ теìпературн³ режиìи: RAPD-ПËÐ: 
94 °Ñ – 2 хв, 5 циклiв (94 °Ñ – 30 с, 37 °Ñ – 
30 с, 72 °Ñ – 1 хв), 35 циклiв (94 °Ñ – 20 с, 
37 °Ñ – 20 с, 72 °Ñ – 40 с), 72 °Ñ – 2 хв 30 с; 
ISSR-ПËÐ: 95 °Ñ – 2 хв, 35 цикл³в (94 °Ñ– 
30 с, 53 °Ñ – 30 с, 72 °Ñ – 1 хв 30 с), 72 °Ñ – 
5 хв; CDDP-ПËÐ: 94 °Ñ – 2 хв, 35 цикл³в 
(94 °Ñ – 30 c, 50 °Ñ – 1 хв, 72 °Ñ – 2 хв), 
72 °Ñ – 5 хв; RGAP-ПËÐ: 94 °Ñ – 5 хв, 45 ци-
кл³в (94 °Ñ – 30 с, 45 °Ñ – 45 с, 72 °Ñ – 1 хв), 
72 °C – 7 хв. Продукти реакц³ї аìпл³ф³кац³ї 
розд³ляли електрофорезоì у 1,3 % ага-
розноìу гел³ з 0,5 ìкг/ìл броìистого ети-
д³ю, в 1×SB-буфер³ й фотографували в 
ÓФ-св³тл³. Äля визначення довжини фраг-
ìент³в використовували ÄÍÊ-ìаркер ìо-
лекулярної ìаси (100 bp + 1,5 Kb + 3 Kb 
DNA Ladder) («ÎÎÎ-ÑибЭнзиì-Ì», 
 Ìосква).

При анал³з³ електрофореграì врахову-
вали т³льки ч³тк³, в³дтворюван³ фрагìенти. 
Åлектрофоретичн³ спектри ПËÐ-продукт³в 
подавали у вигляд³ б³нарних ìатриць, ви-
ходячи з припущення, що кожний аìпл³кон 
в³дпов³дає ³ндив³дуальноìу локусу, що ³с-
нує в геноì³ у вигляд³ одного з двох алелей: 
доì³нантного (1) – аìпл³кон присутн³й або 
рецесивного (0) – в³дсутн³й. Íа основ³ б³-
нарних ìатриць розраховували оч³кувану 
гетерозиготн³сть (He), ³ндекс Шеннона 
(S), частку пол³ìорфних аìпл³кон³в (Ð). 
Ðозпод³л загальної генетичної ì³нливост³ 
на ì³жпопуляц³йну та внутр³шньопопуля-
ц³йну визначали ìетодоì анал³зу ìолеку-
лярної дисперс³ї (AMOVA) з використан-
няì програìи GenAlEx 6.5 [17]. Ãенетичн³ 
в³дстан³ за Жаккардоì (Dj) розраховували 
за допоìогою програìи FAMD 1.25 [18]. 
Äендрограìу генетичної под³бност³ буду-
вали ìетодоì незваженої попарно-групо-
вої кластеризац³ї (UPGMA). Äля оц³нки до-
стов³рност³ групування зразк³в проводили 

бутстреп-тест ³з 1000 повтораìи. Êонсен-
сусне дерево будували з використанняì 
програìи Consense (пакет програì Phylip) 
[19]. Ãрупування зразк³в ìетодоì анал³зу 
головних координат (PCoA) на основ³ ìа-
триц³ генетичних в³дстаней Жаккарда про-
водили з використанняì програìи FAMD 
1.25 [18].

Резуëüòàòè òà обãовоðеííя
Загальна к³льк³сть фрагìент³в, що син-

тезувалися при використанн³ RAPD-, 
ISSR-, CDDP- та RGAP- ìаркер³в, у серед-
ньоìу для двох досл³джених популяц³й ста-
новила 142, 122, 104 та 60 в³дпов³дно. Âи-
користан³ прайìери забезпечували аìпл³-
ф³кац³ю фрагìент³в у ìежах: 180–2600 п.н. 
(RAPD-ПËÐ), 190–3400 п.н. (ISSR-ПËÐ), 
180–2800 п.н.(CDDP-ПËÐ), 250–1300 п.н. 
(RGAP-ПËÐ). Åлектрофореграìи, що де-
ìонструють вар³абельн³сть проф³л³в 
ПËÐ-продукт³в окреìих рослин свид³вець-
ких популяц³й, наведено на рис. 1. 

Îц³нку генетичного р³зноìан³ття зд³й-
снювали за такиìи показникаìи: оч³кува-
ною гетерозиготн³стю, ³ндексоì Шеннона, 
часткою пол³ìорфних аìпл³кон³в, генетич-
н³ в³дстан³ за Жаккардоì. Пор³вняння двох 
досл³джених популяц³й з використанняì 
чотирьох тип³в ìолекулярно-генетичних 
ìаркер³в показало їхню под³бн³сть за р³в-
неì генетичного пол³ìорф³зìу (табл. 2). 
Òак, у випадку оч³куваної гетерозиготност³ 
й ³ндекса Шеннона р³зниця ì³ж популяц³я-
ìи для р³зних тип³в ìаркер³в становила до 
0,06, а для показник³в Ð ³ Dj – до 6%.

×астка пол³ìорфних аìпл³кон³в (Ð) у 
середньоìу була найвищою у випадку 
ISSR-ПËÐ, дещо ìеншою для RAPD-ПËÐ, 
найнижчою, проте под³бною для RGAP- та 
CDDP-ПËÐ (табл. 2). Показник Ð для су-
ìарної виб³рки рослин був под³бниì для 
RAPD- й ISSR-ìаркер³в, а також CDDP- ³ 
RGAP-ìаркер³в (табл. 2).

Ó випадку оч³куваної гетерозиготност³ 
(середн³ значення He для двох популяц³й) 
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Рèñ. 1. Пол³ìорф³зì спектр³в ПËÐ-продукт³в рослин G. lutea з двох свид³вецьких популяц³й (а – RAPD-аìпл³кони, 
б – ISSR, в – RGAP, г – CDDP): 1–15 – г³р Òрояска –Òатарука; 16–30 – полонини Êрачунєска. Ì – ìаркер ìолекуляр-
ної ìаси «100 bp Ladder»

Генетичне різноманіття популяцій Gentiana lutea L. з хребта Свидівець Українських Карпат
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Òàбëèця 2. Значення основних показник³в генетичного пол³ìорф³зìу досл³джених популяц³й G. lutea 

Тип 
ПЛР-

марке-
рів

Популяція

Врахо-
вано 

амплі-
конів, 

шт.

Частка 
поліморф-

них 
ампліконів 

(Р), %

Очікувана 
гетерозигот-

ність (He)

Індекс 
Шеннона (S)

Генетичні 
відстані між 

рослинами за 
Жакардом 

(Dj), %

Середня 
генетична 

відстань між 
рослинами за 

Жакардом 
(Dj), %

ISSR Kr 118 57,0 0,200±0,017 0,299±0,024 23,5–43,4 35,5

Tr 103 56,3 0,151±0,015 0,235±0,022 20,3–52,4 39,1

*Середнє 111 56,7 0,176±0,011 0,267±0,016 21,9–47,9 37,3

**СВ 142 90,1 0,259±0,014 0,401±0,019 19,1–74,5 50,5

RAPD Kr 81 40,2 0,109±0,015 0,171±0,022 6,3–41,3 28,6

Tr 87 46,7 0,140±0,017 0,213±0,024 14,3–42,4 26,0

Середнє 84 43,4 0,124±0,011 0,192±0,016 10,3–41,9 27,3

СВ 122 90,2 0,258±0,015 0,398±0,021 6,3–79,4 52,1

CDDP Kr 84 36,5 0,148±0,020 0,216±0,029 7,1–31,1 18,6

Tr 81 33,7 0,118±0,018 0,177±0,026 6,8–24,7 16,5

Середнє 83 35,1 0,133±0,013 0,196±0,019 7,0–27,9 16,1

СВ 104 73,1 0,253±0,018 0,382±0,025 6,8–55,0 33,0

RGAP Kr 49 36,7 0,116±0,023 0,176±0,034 5,3–35,6 15,8

Tr 47 33,3 0,109±0,023 0,164±0,033 2,5–28,6 17,4

Середнє 48 35,0 0,113±0,016 0,170±0,024 4,1–32,1 16,9

СВ 60 70,0 0,222±0,025 0,336±0,035 2,5–54,0 31,7

Сума 
мар-
керів

Kr 83 44,4 0,150±0,009 0,225±0,013 10,6–37,9 24,6

Tr 80 44,9 0,134±0,009 0,205±0,013 11,0–37,0 24,8

Середнє 82 44,6 0,142±0,006 0,215±0,009 10,8–37,5 24,4

СВ 107 83,2 0,252±0,008 0,386±0,012 8,7–65,7 41,8

Приì³тки: Kr – полонина Êрачунєска, Tr – гори Òрояска – Òатарука; *Ñереднє – значення для двох популяц³й; **ÑÂ 
– суìарна виб³рка рослин.

використан³ ìаркери були прорангован³ за 
показникоì наступниì чиноì: ISSR > 
CDDP > RAPD >RGAP. Под³бниì чиноì до-
сл³джен³ ìаркери розташувалися у випад-
ку ³ндекса Шеннона, проте середн³ значен-
ня для RAPD- ³ CDDP-аìпл³кон³в були при-
близно однаковиìи (табл. 2). Ó порядку 
зìеншення середнього для двох популяц³й 
значення генетичних в³дстаней Dj викори-
стан³ типи ìаркер³в розпод³лилися такиì 

чиноì: ISSR > RAPD > RGAP ≈ CDDP 
(табл. 2). 

Íа основ³ генетичних в³дстаней Dj за 
узагальнениìи результатаìи чотирьох ти-
п³в анал³зу ìетодоì UPGMA побудовано 
дендрограìу генетичних под³бностей до-
сл³джених зразк³в G. lutea (рис. 2). Зага-
лоì, досл³джен³ зразки з високиì ступе-
неì п³дтриìки кластеризуються в³дпов³д-
но до їхньої популяц³йної приналежност³. 
Îсновний кластер под³ляється на два п³д-
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кластери. Îдин ³з них складають зразки 
популяц³ї з пол. Êрачунєска, ³нший – зраз-
ки популяц³ї з г³р Òрояска-Òатарука (³ндекс 
бутстрепа (ІБ) становить 100 %).

Íа рис. 3 наведено просторове в³до-
браження кластеризац³ї досл³джених зраз-
к³в G. lutea, обраховане за допоìогою 
PCoA на основ³ ìатриц³ генетичних в³дста-
ней за Жаккардоì. Ðозташування зразк³в 
на граф³ку показано для даних, узагальне-
них за чотирìа використаниìи типаìи 
ìаркер³в.

Як видно з рис. 2 ³ 3, розташування 
зразк³в на дендрограì³ та на граф³ку PCoA 

було под³бниì. Ðезультати групування 
зразк³в G. lutea з двох популяц³й р³зниìи 
ìетодаìи св³дчать про їхню ч³тку диферен-
ц³ац³ю та обìежений обì³н генетичниì ìа-
тер³алоì.

Öей висновок п³дтверджують результа-
ти анал³зу ìолекулярної дисперс³ї 
(AMOVA), як³ показали, що частка загаль-
ного генетичного р³зноìан³ття, що припа-
дає на ì³жпопуляц³йн³ в³дì³нност³, в 1,5–2 
рази перевищує частку внутр³шньопопуля-
ц³йного пол³ìорф³зìу ³ становить 70 ³ 30 % 
для RAPD- ³ RGAP-; 69 ³ 31% – для CDDP-; 
59 ³ 41 % – для ISSR-ìаркер³в.

Пор³вняння свид³вецьких популяц³й 
G. lutea ³з досл³джениìи наìи ран³ше чор-
ног³рськиìи [7, 8] за показникаìи гене-
тичного пол³ìорф³зìу, визначениìи на ос-
нов³ RAPD- та ISSR-анал³зу, показало по-
д³бний або дещо вищий р³вень р³зноìан³ття 
у популяц³ях з хр. Ñвид³вець. 

Ðезультати RAPD- та ISSR-анал³з³в 
свид³вецьких популяц³й G. lutea показу-
ють, що вид ìає високий р³вень генетичної 
гетерогенност³ пор³вняно ³з ³ншиìи пред-
ставникаìи родини Gentianaceae, описа-
ниìи в л³тератур³ [4, 5, 20, 21]. 

Ó л³тератур³ є небагато даних щодо ви-
вчення генетичної ì³нливост³ рослин ³з ви-
користанняì RGAP- та CDDP-ìаркер³в. 
Зокреìа, показники He та S Triticum 
dicoccoides (Koern. ex Asch. et Graeb.) 
Schweinf., отриìан³ за допоìогою RGAP- 
анал³зу (середн³ значення для досл³джених 
популяц³й He=0,271, S=0,404; ³ показники 
для суìарної виб³рки рослин He=0,352, 
S=0,541), були вищиìи, н³ж у G. lutea, не-
зважаючи на под³бний р³вень пол³ìорф-
ност³ використаних ìаркер³в: значення Ð 
для G. lutea ³ T. dicoccoides становили 
70,0 % та 75,6 %, в³дпов³дно (табл. 2) [12]. 
Ó випадку CDDP-анал³зу показники Ð (для 
суìарної виб³рки рослин), He та S (середн³ 
значення для досл³джених популяц³й) 
G. lutea виявилися нижчиìи пор³вняно з 
показникаìи Solanum dulcamara L. [10]. 

Генетичне різноманіття популяцій Gentiana lutea L. з хребта Свидівець Українських Карпат

Рèñ. 2. UPGMA-дендрограìа генетичних зв’язк³в 
ì³ж досл³джениìи зразкаìи G. lutea, побудована на 
основ³ Dj, розрахованих за ус³ìа типаìи ìаркер³в. 
Öифраìи вказано величини достов³рност³ кластери-
зац³ї (ІБ). Tr – популяц³я з г³р Òрояска – Òатарука, Kr – 
популяц³я з полонини Êрачунєска
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Рèñ. 3. Ãраф³к основного координатного анал³зу на основ³ генетичних в³дстаней за Жаккардоì, узагальнений за чо-
тирìа типаìи анал³зу. Tr – популяц³я з г³р Òрояска – Òатарука, Kr – популяц³я з полонини Êрачунєска

Íайвищий р³вень пол³ìорф³зìу у свид³-
вецьких популяц³й G. lutea (середнє зна-
чення для двох популяц³й) виявили 
ISSR-ìаркери (Ð = 56,7 %, He = 0,176, S = 
0,267, Dj = 37,3 %). Íижчиì р³внеì вар³а-
бельност³ характеризуються RAPD-ìарке-
ри (Ð = 44,4 %, He = 0,124, S = 0,192, Dj = 
27,3%). Ще ìенш пол³ìорфниìи виявили-
ся CDDP- та RGAP-ìаркери. Òаку в³дì³н-
н³сть показник³в, очевидно, ìожна поясни-
ти р³зною ³нтенсивн³стю д³ї добору на д³-
лянки геноìу, асоц³йован³ з використаниìи 
ìаркераìи. Â³доìо, що ì³кросател³тн³ 
повтори ìають швидк³сть ìутац³й у дек³ль-
ка раз³в вищу пор³вняно з ³ншиìи д³лянка-
ìи геноìу. RAPD-ìаркери представлен³ 
ус³ìа фракц³яìи геноìу, якиì притаìанна 
р³зна швидк³сть дивергенц³ї та еволюц³ї 
[22]. CDDP- та RGAP-ìаркери, в свою 

чергу, асоц³йован³ з консервативниìи та 
регуляторниìи д³лянкаìи ген³в, як³ забез-
печують життєздатн³сть орган³зìу в стре-
сових уìовах ³ в³д³грають важливу роль в 
його адаптац³ї.

Ë³тературн³ дан³ щодо переваг викори-
стання того чи ³ншого типу ìаркер³в у до-
сл³дженнях генетичного р³зноìан³ття рос-
лин досить суперечлив³. Зокреìа, при ви-
вченн³ Iris pumila L. найефективн³шиìи 
виявилися ISSR-ìаркери [23]. Ó досл³-
дженнях представник³в роду Myristica ³ ро-
дини Avicenniaceae ISSR- та RAPD-анал³з 
показали под³бн³ результати [24, 25]. Ó ви-
падку Vigna umbellata RAPD-ìаркери були 
ефективн³шиìи за ISSR [26]. Òак³ в³дì³н-
ност³ в результатах ìожуть бути зуìовлен³ 
особливостяìи структури геноìу досл³-
джуваного виду, зокреìа сп³вв³дношенняì 
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кодувальної та некодувальної ÄÍÊ, та п³д-
креслюють важлив³сть вибору систеìи 
ефективних ìаркер³в для кожного нового 
об’єкта.

Загалоì, наìи не виявлено достов³р-
них в³дì³нностей ì³ж двоìа популяц³яìи з 
хребта Ñвид³вець за показникаìи генетич-
ного пол³ìорф³зìу. Ö³ популяц³ї ìають по-
д³бний розì³р, чисельн³сть та ³нш³ популя-
ц³йн³ характеристики, а також зростають в 
под³бних уìовах, як³ характеризуються 
схожою аìпл³тудою висот, ор³єнтац³єю та 
крутизною схилу, роз³рваниì ф³тогенниì 
полеì ³ складоì рослинност³. Іìов³рно, су-
купн³сть цих чинник³в зуìовлює в³дсутн³сть 
в³дì³нностей ì³ж ниìи за р³внеì генетич-
ного р³зноìан³ття. Âодночас за результа-
таìи кластерного анал³зу особини з цих 
популяц³й ч³тко в³др³зняються за вико-
ристаниìи ìаркераìи. Ф³зична в³дстань 
ì³ж свид³вецькиìи популяц³яìи по пряì³й 
складає лише 6 кì, вони в³дд³лен³ одна в³д 
одної в³дрогоì та двоìа невеликиìи г³р-
ськиìи долинаìи, однак нав³ть цього, оче-
видно, достатньо для форìування бар’єру, 
що обìежує обì³н генетичниì ìатер³алоì 
³ сприяє поступов³й диференц³ац³ї популя-
ц³й. Òака ³золяц³я популяц³й, очевидно, ³с-
нує впродовж тривалого часу ³ призвела до 
накопичення суттєвих ì³жпопуляц³йних 
в³дì³нностей, як³ за даниìи AMOVA ìають 
суттєво б³льшу частку у склад³ загальної ге-
нетичної гетерогенност³ виду пор³вняно ³з 
внутр³шньопопуляц³йниì пол³ìорф³зìоì.

Вèñíовкè
Âизначено р³вень генетичного р³зноìа-

н³ття двох популяц³й G. lutea ³з Ñвид³вець-
кого ìасиву Óкраїнських Êарпат на основ³ 
даних RAPD-, ISSR-, CDDP- та RGAP-ана-
л³з³в. За показникаìи генетичного р³зно-
ìан³ття (³ндекс Шеннона, оч³кувана гете-
розиготн³сть) досл³джен³ популяц³ї вияви-
лися близькиìи та не в³др³знялися суттєво 
в³д досл³джених ран³ше популяц³й з хребта 
×орногора Óкраїнських Êарпат. Íа дендро-

граì³ генетичної под³бност³ та за результа-
таìи анал³зу головних координат зразки 
групувалися в³дпов³дно до популяц³йної 
приналежност³. Íайвищий р³вень пол³ìор-
ф³зìу проявили ISSR-ìаркери; нижчиì 
характеризувалися RAPD-ìаркери; ще 
ìенш пол³ìорфниìи виявилися CDDP- та 
RGAP-ìаркери. Показано, що на в³дì³нно-
ст³ ì³ж популяц³яìи припадає 59–70 % за-
гальної генетичної ì³нливост³, тод³ як вну-
тр³шньопопуляц³йний пол³ìорф³зì стано-
вить 30–41  %, що є св³дченняì значної 
дивергенц³ї досл³джених популяц³й.
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Цеëü. Îценка уровня внутри- и ìежпопуляцион-
ного полиìорфизìа G. lutea со Ñвидовецкого 
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ìассива Óкраинских Êарпат с использованиеì 
ПÖÐ-ìаркеров. Ìеòоды. Ãенетическое разно-
образие растений из двух популяций оценивали 
с поìощью RAPD-, ISSR-, CDDP- и RGAP-ìар-
керов. Ñпектры ПÖÐ-продуктов представля-
ли в виде бинарных ìатриц, на основании ко-
торых рассчитывали долю полиìорфных аìп-
ликонов (Ð), ожидаеìую гетерозиготность (He), 
индекс Шеннона (S) и генетические расстоя-
ния по Жаккарду (Dj). Ðаспределение генетиче-
ского полиìорфизìа на ìеж- и внутрипопуля-
ционный изучали ìетодоì анализа ìолекуляр-
ной дисперсии (AMOVA). Резуëüòàòы. Ðазìах 
показателей генетического разнообразия для 
обеих популяций по разныì типаì ìаркеров со-
ставил: P – 35,0–56,7%, He – 0,113–0,176, S – 
0,170–0,267, Dj – 16,1–37,3%. Íа дендрограì-
ìе генетического сходства и по результатаì 
анализа главных координат образцы группиро-
вались в соответствии с популяционной при-
надлежностью. Ðезультаты AMOVA показали, 
что на различия ìежду популяцияìи по RAPD-, 
RGAP-, CDDP- анализаì приходится приìер-
но 70%; ISSR-анализу – 60% общей генетиче-
ской изìенчивости, тогда как внутрипопуля-
ционный полиìорфизì составляет приìерно 
30 и 40%, соответственно. Выводы. Äве иссле-
дованные популяции G. lutea с хребта Ñвидовец 
иìеют сходные показатели генетического раз-
нообразия и не отличаются существенно по их 
уровню от других популяций вида с ×ерногорс-
кого хребта Óкраинских Êарпат. Ñущественное 
преобладание ìежпопуляционных отличий над 
внутрипопуляционныìи в составе общего гене-
тического разнообразия по результатаì AMOVA 
свидетельствует о значительной изоляции и 
дифференциации исследованных популяций.

Ключевые слова: Gentiana lutea L., генетиче-
ское разнообразие, ПÖÐ-ìаркеры, внутри- и 
ìежпопуляционный полиìорфизì, анализ ìо-
лекулярной дисперсии (AMOVA).

GENETIC DIVERSITY IN GENTIANA LUTEA L. 
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Aim. To evaluate the levels of intra- and 
interpopulation diversity in G. lutea from Svydivets 
ridge of the Ukrainian Carpathians using PCR-
markers. Methods. Genetic variability of plants 
from two populations was assessed by RAPD-
, ISSR-, CDDP- and RGAP- markers. Profiles of 
PCR products were recorded as binary matrices, 
which were further analyzed to determine 
the proportion of polymorphic amplicons 
(P), expected heterozygosity (He), Shannon 
index (S), and genetic distances by Jaccard 
(Dj). The distribution of total genetic variation 
between and within the studied populations 
was quantified using the analysis of molecular 
variance (AMOVA). Results. The range of 
indices of genetic diversity in both populations 
calculated for different types of markers was as 
follows: P – 35.0–56.7%, He – 0.113–0.176, S 
– 0.170–0.267, Dj – 16.1–37.3%. The samples 
on the dendrogram of genetic similarity and 
based on the results of analysis of principal 
coordinates (PCoA) were grouped according to 
their population of origin. AMOVA results showed 
that the differences between populations by 
RAPD-, RGAP-, CDDP-analyzes accounted for 
approximately 70%; and by ISSR-analysis made 
up roughly 60% of the total genetic variation, 
while intrapopulation polymorphism was around 
30 and 40%, respectively. Conclusions. The 
indices of genetic diversity were the same 
in two studied populations of G. lutea from 
Svydivets ridge, and were similar with the indices 
of populations from the Chornogora ridge of 
the Ukrainian Carpathians. The large variation 
between the studied populations revealed by 
the AMOVA indicates significant isolation and 
differentiation of the populations.

Key words: Gentiana lutea L., genetic diversity, 
PCR-markers, intra- and interpopulation 
variation, analysis of molecular variance 
(AMOVA).

Генетичне різноманіття популяцій Gentiana lutea L. з хребта Свидівець Українських Карпат


