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Мета. Проаналізувати ефективність застосування методу аналізу поліморфізму довжини 
інтронів генів β-тубуліну (ТВР-метод) для оцінки генетичного різноманіття видів деревних 
рослин шляхом апробації метода на широкій вибірці рослин різного таксономічного положення. 
Метод. Аналіз поліморфізму довжини інтронів генів β-тубуліну (ТBP-метод). Результати. На 
підставі аналізу поліморфізму довжини інтронів генів β-тубуліну у Quercus robur L., Populus 
tremula L., Fagus sylvatica L., Fagus sylvatica f. salicifolia, Robinia pseudoacacia L., Morus alba L., 
Ulmus glabra Huds. Betula pendula Roth. Acer platanoides L., Acer negundo L., Acer saccharinum 
Marshall, Catalpa bignonioides Walter, Tilia cordata Mill., Tilia platyphyllos Scop., Aesculus hippo-
castanum L., Populus nigra L., Juglans regia L., Fraxinus excelsior L., Alnus glutinosa (L.) Gaertn., 
Ginkgo biloba L. створено молекулярно-генетичні профілі та ідентифіковано унікальні патер-
ни для кожного з досліджених видів. Знайдено певні спільні фрагменти, притаманні окремим 
родам в межах родини. Висновки. ТВР-метод виявився зручним та досить надійним для моле-
кулярно-генетичного маркування і для оцінки внутрішньо- та міжвидового поліморфізму гос-
подарчо-цінних, садово-паркових і лісоутворюючих видів. 
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ступ. У сучасних дослідженнях для вирішення багатьох проблем генетики, селекції 
та збереження біорізноманіття застосовується широкий спектр маркерних систем, 

зокрема, ДНК-маркери [1, 2]. Успішність будь-якого генетичного дослідження полягає у 
якісному підборі інформативних генетичних маркерів. Раніше в якості генетичних мар-
керів використовували морфологічні ознаки, однак кількість їх обмежена. Крім того, 
морфологічні ознаки можуть мати складний характер спадкування та частіше за все 
залежать від умов навколишнього середовища [3, 4]. Розвиток молекулярних методів 
дослідження зробив можливим створення нових тест систем, які дозволили аналізува-
ти генетичний поліморфізм на рівні продуктів генів (білковий та біохімічний полімор-
фізм) та використовувати генетичний матеріал клітини для оцінки ДНК поліморфізму за 
допомогою анонімних послідовностей ДНК (ISSR, RAPD, SSR) [3, 5]. Розвиток більш 
досконалих підходів, які б орієнтувались на цільові послідовності генів привів до виник-
нення цілого спектру нових маркерних систем, одна з яких заснована на знаннях щодо 
структури генів, таких як метод оцінки поліморфізму довжини інтронів β-тубуліну: ТВР 
(tubulin base polimorphism). Цей метод, заснований на поліморфізмі довжини інтронів 
генів β-тубуліну, вперше був запропонований Д. Бревіаріо та співавт. [1, 2, 6–8]. ТВР-
метод ґрунтується на тому, що інтрони в геномі присутні в чітко визначених кластерах, 
перший інтрон гена β-тубуліну починається з 397-го нуклеотиду після стартового кодо-
ну АТG; більшість вивчених рослин мають 2 інтрони гена β-тубуліну, за винятком куку-
рудзи (ZeamaTUB1) і рису (OryzaTUB2) [9, 10], в яких відсутній другий інтрон. Варіабе-
льні за своєю довжиною інтрони оточені консервативними ділянками екзонів, підібрав-
ши до яких праймери, можна за допомогою всього лише однієї ПЛР отримати копії ба-
гатьох ділянок, що перебувають між ними, тобто інтронів [6, 11, 12].  
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Важливим етапом генетичних досліджень 
із застосуванням нових маркерів є оцінка гене-
тичного поліморфізму та патернів мінливості на 
видовому рівні. Наявність попередньої інфор-
мації такого плану є запорукою успішного вико-
ристання цього методу в прикладному застосу-
ванні, наприклад, оцінки біорізноманіття, ступе-
ня клональності та ін. Раніше ТВР-метод було 
вдало апробовано у деяких видів родів Bras-
sica L., Lotus L., Coffea L., Eleusine Gaertn., Ro-
sa L., Pinus L., Abies Mill., Quercus L., Populus L., 
Picea A. Dietr. тощо [10, 13–16]. У той же час 
інформація по застосуванню ТВР-методу для 
диференціації деревних рослин та оцінки їх 
поліморфізму є вкрай неповною. 

Метою роботи було проаналізувати ефек-
тивність застосування методу оцінки поліморфі-
зму довжини інтронів генів β-тубуліну для аналі-
зу генетичного різноманіття та поліморфізму 
деревних рослин шляхом апробації його для 
широкої вибірки деревних рослин різного таксо-
номічного положення. 

Матеріали і методи 

Для виділення ДНК та подальшої оцінки 
генетичного поліморфізму інтронів генів β-
тубуліну використовували вегетативний матері-
ал (термінальні бруньки із фрагментами пагонів 
та листові пластинки), зібранний в садово-
паркових насадженнях різних районів Києва: 

Матеріал Quercus robur L. зібрано на тери-
торії «Голосіївська пустинь», локалітети Populus 
tremula L. досліджено на території «Лиса Гора», 
рослини Fagus sylvatica L., Fagus sylvatica 
f. salicifolia, Robinia pseudoacacia L., Morus 
alba L., Ulmus glabra Huds., Betula pendula Roth, 
Acer platanoides L., Acer negundo L., Acer 
saccharinum Marshall, Catalpa bignonioides Wal-
ter, Tilia cordata Mill., Tilia platyphyllos Scop., 
Aesculus hippocastanum L., Populus nigra L., 
Juglans regia L., Fraxinus excelsior L., Alnus 
glutinosa (L.) Gaertn., Ginkgo biloba L. було зіб-
рано на территорії «Гірка Крістера». 

Досліджені рослини відносяться до дев’яти 
порядків, 12 родин, 15 родів. Кількість дерев у 
вибірках не перевищувала десяти рослин. 

Геномну ДНК екстрагували з вегетативного 
матеріалу за допомогою ЦТАБ-методу [17]. 
Якість і кількість ДНК перевіряли за допомогою 
електрофорезу в 1,5 % агарозному гелі і спект-
рофотометрично на біофотометрі «Eppendorf» з 
визначенням концентрації і ступеня забруднен-
ня ДНК. Зразки ДНК зберігали при –20 °С. ТВР-

аналіз проводили згідно з Бревіаріo та ін. [2]. 
Послідовності праймерів були наступними [10]: 
TBP-F:5 ‘-AACTGGGCBAARGGNCAYTAYAC-3’; 
TBP-R: 5’-ACCATRCAYTCRTCDGCRTTYTC-3’. 
ПЛР проводили на ампліфікаторі Thermal Cycler 
2720 («Applied Biosystems», США). Реакційна 
суміш (об’ємом 10 мкл) містила п’ятикратний 
ПЛР буфер з сульфатом амонію, 2,5 ммоль 
MgCl2, 50 нг рослинної ДНК, 1 μМ кожного з прай-
мерів, 0,2 мм кожного dNTPs, 0,5 од.Taq-полі-
мерази («Fermentas», Литва). Ампліфікацію про-
водили за наступним протоколом: початкова 
денатурація (94 °С) — 3 хв, 35 циклів ампліфіка-
ції (денатурація 94 °С — 30 с, відпал праймерів 
55 °С — 40 с, подовження 72 °С — 1,5 хв), кінце-
ве подовження 72 °С — 8 хвилин, 15 °С — утри-
мання [2]. 

Кожну ПЛР-реакцію проводили як мінімум 
в триразовій повторності з використанням не-
гативного контролю, щоб при подальшому еле-
ктрофоретичному аналізі мати можливість ви-
явити неспецифічні продукти ампліфікації. 
Продукти ПЛР (0,5 мкл) розділяли за допомо-
гою електрофорезу в 6 %-вому неденатурую-
чому поліакриламідному гелі в 1х ТВЕ-буфері 
[13] при 300 В протягом 4 год проти ДНК-
маркеру (O’Gene Ruler™ 100bp Plus DNA 
Ladder, ready-to-use; «Fermentas», Литва). Ві-
зуалізацію фрагментів проводили шляхом фа-
рбування гелів нітратом срібла [18, 19]. Після 
електрофорезу та проявлення гель фотогра-
фували у видимому світлі та отримані зобра-
ження піддавали подальшому аналізу. 

Аналіз зображень електрофоретичних ге-
лів та визначення довжини відтворюваних і чіт-
ких фрагментів визначали за допомогою про-

грами GelAnalyzer: (http://www.gelanalyzer.com/).  
Рівень поліморфізму ТВР-маркерів оціню-

вали за допомогою показника PIC (Poly-
morphism Information Content) за формулою: 

 

де n — загальна кількість фрагментів, що 
були оцінені, fa частота випадків (організмів) у 
яких був відсутній і-й фрагмент та fp частота 
організмів, у яких цей фрагмент був присутній 
[10, 20]. 

Результати та обговорення 

Проведений аналіз двадцяти видів дерев-
них рослин за допомогою ТВР методу показав, 
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що основна область розподілення ампліконів 
знаходилась в межах від 275 п.н. до 1500 п.н. 
(рис. 1). У досліджених видів рослин всього 
було зафіксовано 275 ампліфікованих фрагмен-
та різної довжини. Найменшу кількість ампліко-
нів мали Robinia pseudoacacia (306 п.н. — 
871 п.н., вісім ампліконів), а найбільшу — Tilia 
cordata (55 ампліконів), довжина яких варіювала 

в межах від 366 п.н до 1352 п.н. Загальна струк-
тура бендів, виявлених в результаті електро-
форезу ампліконів від кожної рослини, дуже 
поліморфна у межах одного роду, однак має 
характерні ознаки для кожного з родів, що 
пов’язано із високим поліморфізмом інтронів β-
тубуліну. 

 

 

Рис. 1. Електрофореграми з ампліконами інтронів генів β-тубулину у окремих видів рослин: 1 — робінія звичайна (Robinia 
pseudoacacia), 2 — шовковиця біла (Morus alba), 3 — в’яз шорсткий (Ulmus glabra), 4 — береза повисла (Betula pendula), 5 — бук 
звичайний (Fagus sylvatica), 6 — клен сріблястий (Acer saccharinum), 7 — клен гостролистий (Acer platanoides), 8 — катальпа 
бігнонієподібна (Catalpa bignonioides), 9 — липа серцелиста (Tilia cordata), 10 — гіркокаштан звичайний (Aesculus hippo-
castanum), 11 — тополя чорна (Populus nigra), 12 — горіх волоський (Juglans regia), 13 — ясен звичайний (Fraxinus excelsior), 
14 — осика звичайна (Populus tremula), 15 — дуб черешчатий (Quercus robur), 16 — вільха чорна (Alnus glutinosa), 17 — клен 
ясенелистий (Acer negundo), М — маркер. 

Рослини порядку Fagales поширені в Азії, 
Європі та Північній Америці, де вони створюють 
великі неперервні ліси, слугуючи важливими 
природними ресурсами. Окрім вкладу в еконо-
міку вони є ключовими видами лісових екосис-
тем і основними генераторами лісового біоріз-
номаніття. Разом з тим, ступінь використання 
для їх вивчення генетичних маркерів набагато 
нижче ніж для хвойних, що пов’язано із певними 
біологічними обмеженнями для застосування 
багатьох методів (зокрема високим віком поко-
ління та довговічністю рослин) [21]. Проаналізо-
вані представники п’яти родів порядку (Betula 

pendula, Alnus glutinosa, Quercus robur, Fagus 
sylvatica, Fagus sylvatica f. salicifolia та Juglans 
regia) мали різну кількість ампліфікованих фра-
гментів. У Betula pendula з 15 проаналізованих 
фрагментів різної довжини спостерігалися спі-
льні для всіх зразків в межах виду фрагменти з 
приблизною довжиною 300 п.н., 425 п.н. та 
465 п.н., у Alnus glutinosa — з 19 виявлених 
довжин ампліконів, спільні фрагменти були з 
приблизною довжиною ампліконів 300 п.н. та 
460 п.н. Оцінка рівня поліморфізму РІС у даних 
видів склала 0,319 та 0,380, що є досить висо-
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ким значенням, оскільки максимальна оцінка 
РІС складає 0,5 [22]. 

У Quercus robur виявлено 19 фрагментів, з 
яких спільними для рослин виду були фрагмен-
ти з приблизною довжиною ампліконів 500 п.н., 
880 п.н., 1100 п.н. Значення РІС у даного виду 
дорівнювало 0,295. 

При порівнянні дерев різних форм роду 
Fagus (Fagus sylvatica та Fagus sylvatica f. Salici-
folia) з 16 ампліфікованих фрагментів було ви-
явлено спільні для представників виду бенди з 
приблизною довжиною 300 п.н., 535 п.н., 
1150 п.н. та 1435 п.н. Значення РІС у даного 
виду склало 0,375.  

Рослини Juglans regia мали дев’ять амплі-
фікованих фрагментів, з яких усі були мономо-
рфними, що може бути пов’язане як із з малими 
об’ємами вибірок, так і клональною природою 
рослин. 

Слід зауважити, що при порівнянні елект-
рофоретичних профілів представників порядку 
Fagales між собою, зокрема, Betula pendula, 
Fagus sylvatica, Alnus glutinosa та Quercus robur, 
можна спостерігати спільний мажорний фраг-
мент, вага якого, варіювала в межах 290–
305 п.н. Для дерев Betula pendula та Fagus 
sylvatica можна було відмітити ще два фрагмен-
ти, які знаходились в межах 400–500 п.н. 
(див. рис. 1). Із всіх досліджуваних представни-
ків порядку Fagales лише Juglans regia мав від-
мінний від усіх профіль.  

Роди Acer L. та Aesculus L. відносяться до 
порядку Sapindales, вони цікаві в якості декорати-
вних садово-паркових рослин. Аналіз видів роду 
Acer за допомогою ТВР маркерів виявив у 
A. negundo та A. saccharinum 20 фрагментів з яких 
у A. negundo шість були мономорфними (прибли-
зно 400 п.н., 435 п.н., 530 п.н., 640 п.н., 685 п.н., 
770 п.н.), а у A. saccharinum — 10 мономорфних 
(приблизно 380 п.н., 390 п.н., 415 п.н., 425 п.н., 
440 п.н., 465 п.н., 490 п.н., 500 п.н., 555 п.н., 
595 п.н.). У A. platanoides — 14 бендів, з них 9 — 
мономорфних (приблизно 390 п.н, 400 п.н, 
425 п.н, 450 п.н., 595 п.н., 865 п.н., 1000 п.н., 
1100 п.н., 1295 п.н.). Значення РІС у даних видів 
склали 0,251, 0,262 та 0,179, відповідно. 

У рослин Aesculus hippocastanum спостері-
галось 14 фрагментів, серед яких п’ять бендів 
були мономорфними (приблизно 400 п.н., 
415 п.н., 445 п.н., 530 п.н., 995 п.н.). Оцінка рів-
ня поліморфізму РІС у даного виду склала 

0,321. Середнє значення РІС при аналізі двох 

видів роду Aesculus L. з Чехії за мікросателіт-
ними локусами склало 0,43 [23]. 

При порівнянні молекулярних профілів для 
всіх проаналізованих видів порядку Sapindales 
також спостерігалась певна схожість фрагмен-
тів у межах близько 400 п.н., зокрема Acer 
saccharinum, Acer platanoides та Aesculus hippo-
castanum (див. рис. 1). 

Аналіз рослин порядку Rosales (Morus alba 
та Ulmus glabra) показав 11 ампліфікованих 
фрагментів у даних видів, з яких у M. alba мо-
номорфними були три (довжиною приблизно 
380 п.н., 405 п.н., 430 п.н.) та у U. glabra — один 
фрагмент (з довжиною приблизно 420 п.н.). 
Електрофоретичні профілі M. alba та U. glabra в 
значному ступені відрізняються, хоча ці види і 
знаходяться в межах одного порядку. Оцінка 
РІС для кожного з цих видів становила 0,364. 
Для M. alba інформаційний індекс Шеннона за 
ТВР склав 0,44, що вище у два рази відносно 
рівня оцінок отриманих за іншими (SRAP) мар-
керами для цього виду (I = 0,22) [24]. Для 
U. glabra значення РІС, оцінене за допомогою 
ТВР маркерів, знаходиться на рівні оцінок полі-
морфізму отриманих за SSR маркерами (РІС = 
0,141–0,899) у представників цього виду Іберій-
ського півострова [25].  

У дерев Populus tremula було виявлено 
49 ампліфікованих фрагментів. Спільними для 
проаналізованих рослин були п’ять фрагментів 
з довжиною приблизно 365 п.н., 375 п.н., 
670 п.н., 1100 п.н., 1130 п.н. Оцінка рівня полі-
морфізму РІС для цього виду склала 0,346. 

У видів роду Tilia L. (T. cordata та T. Platy-
phyllos) було детектовано 55 фрагментів (мак-
симальне число серед всіх проаналізованих 
видів деревних рослин), з яких тільки три були 
спільними з довжиною приблизно 415 п.н., 
430 п.н. та 460 п.н. Значення РІС у T. cordata 
склало 0,343.  

До порядку Laminales відносяться роди 
Fraxinus L., Catalpa Scop. До роду Fraxinus від-
носиться Fraxinus excelsior, у дерев цього виду 
спостерігався один мономорфний локус (біля 
520 п.н.) з 30 досліджених. Значення РІС — 
0,430, максимальне серед інших досліджених 
видів. При мікросателітному аналізі, який було 
виконано, наприклад, для північних популяцій 
Fr. еxcelsior аналогічно спостерігається дуже 
високий внутрішньовидовий поліморфізм (НО = 
0,730, НЕ = 0,871 та від 18 до 52 алелів на ло-
кус) [26].  

https://ru.wikipedia.org/wiki/Scop.
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Рослини з найменшою кількістю ампліконів 
відносяться до різних порядків Laminales 
(Catalpa bignonioides) — 9 фрагментів та 
Fabales (Robinia pseudoacacia) — 8 фрагментів 
мали три (приблизно 540 п.н., 650 п.н., 780 п.н.) 
та п’ять (приблизно 420 п.н., 440 п.н., 460 п.н., 
675 п.н., 870 п.н.) мономорфних фрагмента. 
Значення РІС у Catalpa bignonioides та Robinia 
pseudoacacia дорівнювало 0,333 та 0,188, від-
повідно. Цікаво, що середнє значення PIC для 
нещодавно розроблених праймерів до EST-SSR 
R. pseudoacacia було вище приблизно в 2 рази, 
складаючи 0,397 з ефективною кількістю алелів 
2,123 та середньою кількістю алелів на локус 
4,267 [27].  

Нижчій поліморфізм за ТВР R. Pseudo-
acacia, відносно оціненого для неї за допомогою 
щойно розроблених EST-SSR маркерів можна 
пов’язати із тим, що матеріал відібраний нами 
було отримано з близькоспоріднених (в умовах 
інтродукції) рослин.  

Для аналізу, проведеного за допомогою 
EST-SSR праймерів, щойно підібраних до інших 
видів роду Catalpa Scop. (C. bungei, C. fargesii, 
C. Duclouxii, C. ovata), середня кількість алелів 
на локус також була досить невисокою і стано-

вила біля семи, а НО, НЕ — 0,53 та 0,75 відпові-
дно [28]. 

Необхідно зауважити, що високий рівень 
значень РІС багатьох проаналізованих пред-
ставників досліджуваних видів, може бути 
пов’язаний як з малими об’ємами вибірок для 
окремих видів, що вивчалися, так і з окремими 
продуктами ПЛР (окремими випадковими фраг-
ментами ДНК, рослинними вторинними продук-
тами та інш.). Однак це не вплинуло на можли-
вість за допомогою ТВР маркерів розрізняти 
окремі види, форми, родини. Отримана оціноч-
на інформація про характер поліморфізму ТВР 
локусів окремих видів є базовою для подальшо-
го використання ТВР-метода в генотипуванні та 
популяційних дослідженнях. 

Згідно з рисунком 2, видно, що такі показ-
ники поліморфізму як інформаційний індекс 
Шенона (I), очікувана гетерозиготність (He) та 
ефективна кількість алелів на локус (I) найбіль-
ші у Fаgus sylvаtica (0,503; 0,343 та 1,603) та 
Fraxinus excelsior (0,524; 0,348 та 1,574), а най-
менші у Acer platanoides (0,242; 0,166 та 1,283) 
та Robinia pseudoacacia (0,227; 0,155 та 1,265), 
прямо корелюють із значеннями РІС, при цьому 
РІС є трохи більш чутливою оцінкою. 

 
 

 

Рис. 2. Основні параметри генетичного різноманіття видів деревних порід за TBP-маркерами. 

При порівнянні електрофоретичних профі-
лів, отриманих на основі ТВР-методу для дослі-
джених представників різних видів, можна 
відмітити, що види рослин відрізняються за 
кількістю ампліконів та їх розподілом за 
розмірами. Ці висновки погоджуються з UPGMA 
дендрограмою, отриманою на основі матриці 
генетичних відмінностей (DN) [29] за даними 

ТВР (1000 бутстрепів), котра відокремлює 
рослини на рівні видів та родів, в деяких 
випадках і родин (рис. 3). Треба відмітити, що 
на високому таксономічному рівні розподільна 
здатність ТВР-методу досить невисока, як 
видно із зниження значень бутстреп підтримки з 
переходом з рівня видів і родів до рівня родин. 
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Рис. 3. UPGMA аналіз видів деревних рослин: 1 — Quercus robur, 2 — Acer platanoides, 3 — Populus tremula, 4 — Populus nigra, 
5 — Fagus sylvatica, 6 — Juglans regia, 7 — Betula pendula, 8 — Alnus glutinosa, 9 — Tilia cordata, 10 — Tilia platyphyllos, 11 — 
Acer saccharinum, 12 — Ulmus glabra, 13 — Robinia pseudoacacia, 14 — Morus alba, 15 — Acer negundo, 16 — Aesculus hippo-
?astanum, 17 — Fraxinus excelsior, 18 — Catalpa bignonioides. 

Застосованний метод, який заснованний 
на аналізі поліморфізму довжин інтронів генів β-
тубуліну, дозволяє чітко диференціювати види 
одного роду між собою, отримувати інформацію 
про індивідуальні поліморфізми рослин. Це має 
велике значення для екологічних досліджень, 
при аналізі популяційної динаміки деревостанів, 
швидкій диагностиці випадків гібридогенного 
походження, поліплоїдії рослин [30]. 

Встановлено, шо ТВР метод є слабко 
придатним для порівняльного аналізу на висо-
кому таксономічному рівні. Основною причиною 
цього є значна доля шумової компоненти 
мінливості ТВР на рівні родини та вище, що 
виникає за рахунок високої швидкості змін у 
інтронах генів тубулінів, яка співставна із 
швидкістю еволюції на рівні родин. Відповідно 

досить висока кількість поліморфізмів на 
високих таксономічних рівнях не є спільною для 
всіх його представників, а виникала і щезала 
неодноразово за різних обставин і у різних 
представників таксону. Водночас на нижчіх 
таксономічних рівнях, навпаки, значна частина 
поліморфізмів має спільне походження в межах 
таксону, що і дозволяє вдало ідентифікувати 
види та роди рослин і вивчати внутрішньо-
видову мінливість. В цілому, за допомогою ТВР-
методу вдалося ідентифікувати унікальні пате-
рни для 20 деревних видів рослин та створити 
молекулярні профілі кожного з цих видів, знайти 
деякі спільні фрагменти, які притаманні окре-
мим родам в межах родини.  
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Висновки 

Таким чином, ТВР метод виявився зручним 
та досить надійним як для молекулярно-
генетичного маркування деревних рослин, так і 
для вивчення окремих аспектів внутрішньови-
дового поліморфізму господарчоцінних, садово-
паркових та лісоутворюючих деревних рослин.  
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Purpose. The effectiveness of using the method of 

intron length polymorphism of β-tubulin genes is analy-
zed to evaluate the genetic diversity and polymorphism 
of tree plants by approbating it for a broad sample of tree 
plants of different taxonomic positions. Method. The 

method of estimation intron length polymorphism of β-
tubulin (tubulin base polimorphism — TBP-method) has 
been tested. Results. The molecular genetic profiles 
and the unique patterns for the Quercus robur L., 
Populus tremula L., Fagus sylvatica L., Fagus sylvatica 
f. salicifolia, Robinia pseudoacacia L., Morus alba L., 
Ulmus glabra Huds., Betula pendula Roth., Acer plata-
noides L., Acer negundo L., Acer saccharinum Marshall, 
Catalpa bignonioides Walter, Tilia cordata Mill., Tilia 
platyphyllos Scop., Aesculus hippocastanum L., Populus 
nigra L., Juglans regia L., Fraxinus excelsior L., Alnus 
glutinosa (L.) Gaertn., Ginkgo biloba L. have been 
created. Some common fragments inherent in individual 
genera within the family have been found. Conclusions. 

TBP-method is rather convenient and reliable. It can be 
used both for molecular genetic marking and for the 
study of intra- and interspecific polymorphism of 
economically valuable, horticultural and forest trees. 

Keywords: TBP-method, β-tubulin introns, tree plants, 

genetic diversity. 


