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СРАВНИТЕЛЬНЫЙ АНАЛИЗ ГЕНЕТИЧЕСКОГО РАЗНООБРАЗИЯ  
ПОПУЛЯЦИЙ НЕКОТОРЫХ РЕДКИХ ВИДОВ  
АБОРИГЕННОЙ ФЛОРЫ БЕЛАРУСИ 
 
В статье представлены результаты сравнительной оценки генетического разнообразия некото-
рых охраняемых аборигенных видов растений Беларуси. 
Материалы и методы. Молекулярно-генетический анализ с использованием iPBS-маркеров, эф-
фективное и наблюдаемое число аллелей, информационный индекс Шеннона, генетическое разно-
образие Нея, поток генов между популяциями, распределение генетического разнообразия внутри 
и между популяциями, результаты экспедиционных флористических исследований. 
Результаты. Анализ средних значений показательней генетического разнообразия 7 популяций 
Cephalanthera longifolia (L.) Fritsch, 8 популяций Goodyera repens (L.) R.Br, 4 популяций 
Cypripedium calceolus L., 6 популяций Liparis loeselii (L.) Rich. и 4 популяций Lobelia dortmanna L. 
показал, что наибольший уровень генетического разнообразия отмечен у Liparis loeselii (L.) Rich., 
а наименьший – у Cypripedium calceolus L. Показатели распределения внутри- и межпопуляцион-
ного генетического разнообразия, установленные с помощью анализа AMOVA, а также уровень 
потока генов согласуются с частотой встречаемости изученных видов на территории Беларуси. 
Для Lobelia dortmanna L. и Cephalanthera longifolia (L.) Fritsch, сохранившихся в изолированных 
локалитетах, характерен самый низкий уровень потока генов и больший процент межпопуляци-
онного генетического разнообразия в сравнении с другими видами. 
Заключение. Сравнение показателей генетического разнообразия популяций некоторых редких 
видов аборигенной флоры Беларуси подтверждает их уязвимое положение и может рассматри-
ваться как дополнительный критерий для оценки их охранного статуса и разработки стратегий 
сохранения. 
 
Ключевые слова: популяционная генетика, iPBS-маркеры, структура популяций, охрана флоры. 
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COMPARATIVE ANALYSIS OF GENETIC DIVERSITY OF THE POPULATION OF 
SOME RARE SPECIES OF ABORIGINAL FLORA OF BELARUS 
 
The article presents the results of a comparative assessment of the genetic diversity of some protected 
native plant species of Belarus. 
Materials and methods. Molecular genetic analysis using iPBS-markers, effective and observed number 
of alleles, Shannon information index, Nei’s gene diversity, gene flow between populations, distribution 
of genetic diversity within and between populations, results of expeditionary floristic studies. 
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Results. Analysis of average values of genetic diversity indices of 7 populations of Cephalanthera longi-
folia (L.) Fritsch, 8 populations of Goodyera repens (L.) R.Br, 4 populations of Cypripedium calceolus L., 
6 populations of Liparis loeselii (L.) Rich. and 4 populations of Lobelia dortmanna L. showed that the 
highest level of genetic diversity was noted in Liparis loeselii (L.) Rich., and the lowest in Cypripedium 
calceolus L. The indices of distribution of intra- and interpopulation genetic diversity, established using 
AMOVA analysis, as well as the level of gene flow, are consistent with the frequency of occurrence of the 
studied species in Belarus. Lobelia dortmanna L. and Cephalanthera longifolia (L.) Fritsch, preserved in 
isolated localities, are characterized by the lowest level of gene flow and a higher percentage of inter-
population genetic diversity in comparison with other species. 
Conclusion. Comparison of the indices of genetic diversity of populations of some rare species of the na-
tive flora of Belarus confirms their vulnerable position and can be considered as an additional criterion 
for assessing their conservation status and developing conservation strategies. 
 
Keywords: population genetics, iPBS markers, population structure, flora conservation. 
 

Введение. В настоящее время ввиду гло-
бальных и региональных климатических из-
менений, а также возрастающего антропо-
генного воздействия все большее число ви-
дов растений попадает в категорию редких и 
исчезающих, чем определяется необходи-
мость их охраны и более подробного изуче-
ния. Редкие виды растений, как правило, ха-
рактеризуются ограниченным географиче-
ским распространением, произрастают в уз-
ком диапазоне экологических условий, что 
обусловливает их низкую численность и ред-
кую встречаемость. Однако, несмотря на не-
значительную представленность в раститель-
ных сообществах, эти виды выполняют важ-
ную экосистемную роль, участвуя в кругово-
роте питательных веществ и повышении 
устойчивости фитоценозов к биологическим 
инвазиям [1]. В связи с этим, для лучшего 
понимания современного состояния исчеза-
ющих видов, а также разработки стратегии 
их сохранения в дикой природе, необходимо 
комплексное изучение популяций, включа-
ющее не только оценку их численности, жиз-
ненности и возрастной структуры, но и опре-
деление генетического разнообразия, от ко-
торого напрямую зависит возможность суще-
ствования вида в долгосрочной перспективе 
[2]. Согласно одной из теорий, генетическое 
разнообразие популяций редких видов, ареал 
которых сокращается, существенно ниже 
широко распространенных ввиду ослаблен-
ного генетического обмена между отдельны-
ми островными популяциями и экстремаль-
ными экологическими условиями их суще-
ствования [3, 4]. Таким образом, для оценки 
степени редкости уязвимых видов и лучшего 
понимания причин сокращения их численно-

сти, необходим сравнительный анализ гене-
тической гетерогенности и структуры попу-
ляций видов различного географического 
распространения, степени редкости и фито-
ценотической приуроченности.  Это позволит 
оценить перспективы состояния уязвимых 
видов во флоре Беларуси и предложить вари-
анты стратегий их сохранения, адаптирован-
ных к региональным изменениям климата и 
тенденциям антропогенных воздействий на 
растительный покров. 

Вышесказанным определяется актуаль-
ность и цель данной работы – выполнить 
сравнительный анализ генетического разно-
образия популяций некоторых исчезающих 
видов аборигенной флоры Беларуси. 

Материалы и методы исследования. В 
качестве объектов исследования выбраны 
охраняемые виды, имеющие на территории 
Беларуси различные особенности распро-
странения, частоту встречаемости, числен-
ность, состояние популяций и, соответствен-
но, различный охранный статус (таблица 1). 
В их числе Cephalanthera longifolia (L.) 
Fritsch, Goodyera repens (L.) R.Br., Cypripedi-
um calceolus L., Liparis loeselii (L.) Rich. и 
Lobelia dortmanna L.  

При выборе модельных популяций учиты-
вали не только возможность равномерного 
охвата известных местообитаний вида в пре-
делах территории Беларуси, но и их распо-
ложение в различных частях ареала, геобота-
нических подзонах и других природных рай-
онах (рисунок 1). Отбор образцов производи-
ли из 7 популяций C. longifolia, 8 популяций 
G. repens, 4 популяций C. calceolus, 6 попу-
ляций L. loeselii.  и 4 популяций L. dortmanna.  
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Таблица 1. – Характеристика изучаемых видов 
 

Название вида 
Категория 
охраны [5] 

Степень уязвимости 
вида 

Хорологические  
особенности  

(граница ареала) 
Cephalanthera longifolia (L.) 
Fritsch 

III уязвимый северная 

Goodyera repens (L.)R.Br. проф. охрана близкий к уязвимому южная 
Cypripedium calceolus L. III уязвимый в пределах ареала 
Liparis loeselii (L.) Rich II исчезающий южная 

Lobelia dortmanna L. I 
на грани  

исчезновения 

изолированные  
локалитеты за  

южной границей 
 
 

Для проведения генетического анализа 
методом ПЦР с использованием молекуляр-
ных iPBS-маркеров отбирали молодые листья 
растений и высушивали их в силикагеле. 
ДНК выделяли с помощью набора реагентов 
«ДНК-Экстран-3» (Синтол). Качество и ко-
личество выделенной ДНК проверяли с по-
мощью NanoPhotometer Pearl Implen GmbH 
(Мюнхен, Германия). В исследовании ис-
пользовали 30 iPBS-праймеров [6] (таблица 
2). Для каждого вида были подобраны под-
ходящие маркеры на основе расчета значения 
PIC (мера информационного полиморфизма), 
а также способности маркера давать четко 
различимые фрагменты ДНК на электрофо-
резе [7-10]. Для оценки генетического разно-
образия отбирали маркеры со значением 
PIC>0,1. ПЦР проводили в 25 мкл реакцион-
ной смеси, содержащей 25–50 нг ДНК, 5 мкл 
готовой смеси для ПЦР ScreenMix (Евроген), 
1 мМ праймера для 12–13 п.н. праймеров или 
0,6 мМ для 18 п.н. праймеров, и воды.  

Программа ПЦР состояла из 1 цикла при 
95°С в течение 5 мин и 38 циклов при 95°C в 
течение 15 с, отжиг 50–65,2°C (в зависимости 
от праймера) в течение 60 с, элонгация 68°C 
в течение 90 с. Финальная элонгация прово-
дилась при 72°C в течение 8 мин. Амплифи-
кацию проводили в программируемом тер-
морегуляторе С1000 Touch Thermal Cycler 
(MJ Research Inc., Bio-Rad Laboratories, 
США). Электрофорез проводили при напря-
жении в 65V на протяжении 4,5 часов в 1,8% 
агарозном геле. Для окрашивания геля ис-
пользовали бромид этидия в течение 30 ми-
нут, а визуализировали с использованием 

системы UV Imager Gel Doc XR+ (Bio-Rad, 
США). 

Для построения бинарных матриц на ос-
нове изображений электрофорезов использо-
валась программа PyElph 1.4. Все фрагменты 
ДНК, которые можно точно распознать, рас-
сматривались как единичные доминантные 
локусы. Наличие или отсутствие фрагментов 
обозначали как «1» или «0» соответственно. 
Полученные данные в виде бинарной матри-
цы обрабатывали с помощью программы 
PopGene 1.31 для расчета следующих пара-
метров, эффективное (Ne) и наблюдаемое 
число аллелей (Na), информационный индекс 
Шеннона (I) генетическое разнообразие Нея 
(He) и поток генов среди популяций (Nm). 
Программу GenALEx 6.5 для MS Excel ис-
пользовали при расчете величины информа-
ционного полиморфизма (PIC) и анализа мо-
лекулярной вариансы (AMOVA). 

Результаты и их обсуждение. На основе 
данных, полученных с использованием моле-
кулярных iPBS-маркеров, были рассчитаны 
средние значения следующих показателей, 
которые были предварительно установлены 
для каждой популяции изученных видов [9-
11]: эффективное (Ne) и наблюдаемое число 
аллелей (Nа), информационный индекс Шен-
нона (I), генное разнообразие Нея (He). 

Результаты выполненных исследований 
(рисунок 2) показывают, что значения анали-
зируемых показателей (Na, Ne, I и He) не 
коррелируют с частотой встречаемости, сте-
пенью редкости и охранным статусом изуча-
емых видов согласно Красной книге Респуб-
лики Беларусь.  
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Cephalanthera longifolia (L.) Fritsch 

 
Goodyera repens (L.)R.Br. 

 
Cypripedium calceolus L. 

 
Liparis loeselii (L.) Rich 

 
Lobelia dortmanna L. 

 

Рисунок 1 – Точки сбора образцов из популяций изученных видов 
 
 

Самые высокие показатели генетического 
разнообразия Na, Ne, I и He (1,409, 1,257, 
0,221 и 0,148 соответственно) характерны для 
популяций L. loeselii – вида II охранной кате-
гории, статус которого определяется как ис-
чезающий. Возможно, высокие показатели 
генетической гетерогенности изученных по-
пуляций данного вида могут быть объяснены 
его нередкой встречаемостью в пределах пе-

реходных болот северной части Беларуси, где 
вид находится в оптимальных климатических 
условиях. Однако необходимо учитывать, 
что у южной границы ареала (центральная 
часть Беларуси) L. loeselii, вероятно, исчез в 
виду климатических изменений и сукцесси-
онных процессов, проявляющихся в зараста-
нии открытых переходных болот. 

 



ISSN 2078-5461 ВЕСНІК ПАЛЕСКАГА ДЗЯРЖАЎНАГА ЎНІВЕРСІТЭТА.  
СЕРЫЯ ПРЫРОДАЗНАЎЧЫХ НАВУК. 2024. №2 

 

16 
 

Таблица 2. – iPBS-маркеры, подобранные для исследования генетического разнообразия видов 
 

Маркер C. longifolia G. repens C. calceolus L. loeselii L. dortmanna 
2074      
2389 +     
2373     + 
2277      
2376      
2375  + +   
2377  +    
2378      
2383  +    
2374   +   
2095      
2083      
2237      
2239  + +   
2272 +     
2077 +     
2232  +    
2390  + +   
2273  +    
2394 +     
2220      
2242  +  + + 
2076 + + + + + 
2271    + + 
2415     + 
2078  +   + 
2080     + 
2081  +  + + 
2270 +  + + + 
2079    + + 

 
 

Наименьшим уровнем генетического раз-
нообразия, согласно показателям I и He 
(0,157 и 0,104 соответственно), обладает C. 
calceolus. Данный уязвимый вид встречается 
изредка по всей территории Беларуси и отно-
сится к III категории охраны. Полученные 
результаты объясняются тем, что в рамках 
исследования генетическое разнообразие 
определено только для 4 рядом расположен-
ных полесских популяций. Соответственно, 
изучение большего количества популяций 
данного вида со всей территории Беларуси 
может показать более высокий уровень гене-
тической гетерогенности. Низкие показатели 
генетического разнообразия популяций C. 
longifolia (Na = 1,293, Ne = 1,193, I = 0,162 и 

He = 0,110) хорошо согласуются с редкой 
встречаемостью вида и, соответственно, их 
изолированностью и малочисленностью. До-
статочно высоким уровнем генетической ге-
терогенности выделяются популяции G. 
repens (Na = 1,351, Ne = 1,224, I = 0,192 и He 
= 0,129). 

Полученные данные соответствуют доста-
точно частой встречаемости этого вида в 
сосновых и еловых лесах северной и цен-
тральной частей Беларуси. Интересные ре-
зультаты получены для L. dortmanna, которая 
относится к I категории охраны и известна 
только в 4 изолированных локалитетах.  
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Рисунок 2. – Показатели генетического полиморфизма изученных видов 

 
Изученные популяции вида выделяются 

довольно высокими показателями генетиче-
ского разнообразия, а именно Na = 1,348, Ne 
= 1,226, I = 0,193 и He = 0,130. Эти данные 
противоречат распространенной теории [3, 
4], которая утверждает, что редкие виды об-
ладают меньшим уровнем генетического раз-
нообразия, чем широко распространенные. 

Высокую информативность имеет сравни-
тельный анализ распределения генетического 
разнообразия методом AMOVA, показываю-
щий соотношение внутри- и межпопуляци-
онного разнообразия изученных видов. У 
всех видов, кроме L. Dortmanna, большая до-
ля генетического разнообразия обнаружива-
ется внутри популяций (рисунок 3). Напри-
мер, у G. repens самый высокий показатель 
внутрипопуляционной генетической измен-
чивости (79%), что согласуется с достаточно 
частой встречаемостью этого вида и, соот-
ветственно, возможностью перекрестного 
опыления. У L. dortmanna аналогичный пока-
затель равен только 46%, что объясняется 
произрастанием этого вида в изолированных 
олиго-мезотрофных озерах южной, цен-
тральной и северной частей Беларуси, рас-
стояние между которыми составляет 130 и 
300 км соответственно. У C. longifolia, также 
выявлен достаточно высокий показатель 

межпопуляционного генетического разнооб-
разия (36%), что подтверждается изолиро-
ванностью изученных популяций.  

На генетическую дифференциацию попу-
ляций важное влияние оказывает интенсив-
ность потока генов. Обычно считается, что 
когда Nm>1, то поток генов может предот-
вратить снижение генетического разнообра-
зия между популяциями, вызванного генети-
ческим дрейфом [12]. Полученные значения 
потока генов (рисунок 4) сопоставимы с ре-
зультатами распределения генетической из-
менчивости изученных видов (рисунок 3). 
Наименьший уровень потока генов (0,35) об-
наружен для L. dortmanna – вида с наиболее 
изолированными популяциями. Самый высо-
кий показатель (0,86) отмечен у G. repens. В 
целом полученные данные подтверждают 
уязвимость изученных видов, поскольку для 
каждого из них уровень потока генов суще-
ственно меньше единицы.  

Таким образом, результаты популяцион-
но-генетической оценки изученных видов по 
вышеописанным критериям согласуются с 
необходимостью их охраны на законодатель-
ном уровне.  
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Рисунок 3. – Распределение генетического разнообразия изученных видов (%) 

 

 
Рисунок 4. – Поток генов (Nm) между популяциями изученных видов 

 
С учетом того, что для G. repens (вид, 

включенный в список профилактической 
охраны Красной книги Республики Беларусь) 
также выявлены невысокие показатели гене-
тического разнообразия в сравнении с более 
редкими видами, необходима его более стро-
гая охрана – присвоение охранной категории 
Красной книги.  

Заключение. В результате проведенных 
исследований выявлены показатели генети-
ческого разнообразия белорусских популя-
ций C. longifolia, G. repens, C. calceolus, L. 
loeselii и L. dortmanna. 

В целом, полученные данные согласуются 
с частотой встречаемости, численностью и 
состоянием местообитаний изученных видов. 
В отдельных случаях для редких видов (L. 
loeselii) показатели генетического разнообра-

зия оказались выше, чем для видов с более 
частой встречаемостью (C. calceolus). 

Данные анализа AMOVA, демонстриру-
ющие распределение генетического разнооб-
разия внутри и между популяциями, соответ-
ствует особенностям распространения видов 
на территории Беларуси, с чем связана гео-
графическая изоляция их местообитаний. 
Для всех изученных видов уровень потока 
генов оказался меньше единицы, что указы-
вает на доминирующее влияние генетическо-
го дрейфа на генетическую структуру попу-
ляций. 

Сравнительный анализ генетического раз-
нообразия популяций некоторых редких ви-
дов аборигенной флоры Беларуси подтвер-
ждает их уязвимое положение и может рас-
сматриваться как дополнительный критерий 
для оценки их охранного статуса и разработ-
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ки стратегий сохранения в долгосрочной 
перспективе.  
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