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ИЗУЧЕННОСТЬ ГЕНЕТИЧЕСКОЙ ХАРАКТЕРИСТИКИ  
РЕДКИХ ВИДОВ РАСТЕНИЙ  
(на примере области Улытау)

Исследования, направленные на оптимизацию использования природных ресурсов и сохра-
нение биоразнообразия на уровне вида и популяций, представляют собой одно из ведущих на-
правлений научных исследований. 

В обзорной статье представлен анализ применения молекулярных маркеров для исследова-
ния генетической структуры и популяционной вариабельности редких «Краснокнижных» видов 
растений, встречающихся в Улытауской области. Анализ данных Красной книги Казахстана [1] 
выявил наличие более 20 видов, находящихся под угрозой исчезновения и являющихся редкими, 
на исследуемой территории. Анализ литературных источников позволил получить информацию 
о предыдущих исследованиях и полученных результатах с целью предотвращения дублирования 
уже выполненных работ. Были выявлены перспективные направления для будущих исследова-
ний, а также пробелы в изучении некоторых видов. Отмечено, что молекулярные маркеры имеют 
значительные преимущества по сравнению с другими инструментами исследования. Немаловаж-
ным является выбор молекулярно-генетических методов и маркеров для изучения генетической 
структуры редких видов растений. 

Анализ применения различных молекулярных маркеров для изучения редких видов растений 
показал информативность и достоверность ISSR и SSR маркеров при изучении генетического 
разнообразия внутри и между популяций редких и/или исчезающих видов растений, потенциаль-
но встречающихся в Улытауской области.

Ключевые слова: литературные данные, молекулярные маркеры, обзорный анализ, растения, 
редкие виды, Улытау. 
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Study of genetic characterization of rare plant species  
(based on the example of Ulytau region)

Studies aimed at optimizing the use of natural resources and conservation of biodiversity at the spe-
cies and population level represent one of the leading directions of scientific research. 

This review article presents an analysis of the application of molecular markers to study the genetic 
structure and population variability of rare «Red Book» plant species occurring in the Ulytau region. 
Analysis of data from the Red Data Book of Kazakhstan [1] revealed the presence of more than 20 en-
dangered and rare species in the study area. Analysis of literary sources provided information on previ-
ous studies and results obtained in order to prevent duplication of already performed work. Promising 
directions for future research were identified, as well as gaps in the study of some species. It was noted 
that molecular markers have significant advantages over other research tools. The choice of molecular 
genetic methods and markers to study the genetic structure of rare plant species is not insignificant. 

The analysis of application of different molecular markers for studying rare plant species showed the 
informativeness and reliability of ISSR and SSR markers in studying genetic diversity within and between 
populations of rare and/or endangered plant species potentially occurring in Ulytau region.
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Сирек кездесетін өсімдік түрлерінің генетикалық сипаттамасының зерттеулері  
(Ұлытау облысының мысалында)

Табиғи ресурстарды пайдалануды оңтайландыруға және биоалуандылықты түрлер мен попу-
ляциялар деңгейінде сақтауға бағытталған зерттеулер ғылыми зерттеулердің жетекші бағытта-
рының бірі болып табылады. 

Шолу мақаласында Ұлытау облысында кездесетін сирек кездесетін «Қызыл кітапқа» еңген 
өсімдік түрлерінің генетикалық құрылымы мен популяциялық өзгергіштігін зерттеу үшін молеку-
лалық маркерлерді қолдану талдауы келтірілген. Қазақстанның Қызыл кітабының [1] деректерін 
талдау барысында зерттелетін аумақта сирек кездесетін және жойылып кету қаупі бар 20-дан 
астам түрдің болуы анықталды. Әдеби дереккөздерді талдау бұрын жүргізілген жұмыстардың 
қайталанбауын, сонымен қатар бұрын жүргізілген зерттеулер мен олардың нәтижелері туралы 
ақпарат алуға мүмкіндік береді. Болашақ зерттеулердің перспективалық бағыттары, сондай-ақ 
кейбір түрлерді зерттеудегі жетіспеушіліктер анықталды. Молекулалық маркерлер басқа зерт-
теу құралдарымен салыстырғанда айтарлықтай артықшылықтарға ие екендігі атап өтілді. Сирек 
кездесетін өсімдік түрлерінің генетикалық құрылымын зерттеу үшін молекулалық-генетикалық 
әдістер мен маркерлерді таңдау маңызды. 

Сирек кездесетін өсімдік түрлерін зерттеу үшін әртүрлі молекулалық маркерлерді қолдану-
ды талдау Ұлытау облысында кездесуі мүмкін сирек және/немесе жойылып кету қаупі бар өсім-
дік түрлерінің популяцияларындағы және олардың арасындағы генетикалық әртүрлілікті зерттеу 
кезінде ISSR және SSR маркерлерінің ақпараттылығы мен сенімділігін көрсетеді.

Түйін сөздер: әдеби деректер, молекулалық маркерлер, өсімдіктер, сирек кездесетін түрлер, 
шолу талдауы, Ұлытау.

Введение 

Ключевыми направлениями ботанических 
исследований являются анализ региональных 
флор и охрана редких видов растений в местах 
их естественного произрастания.

Значительная широтная и долготная протя-
женность Казахстана в сочетании с разнообрази-
ем рельефа территории республики обуславли-
вает специфичность флоры отдельных регионов, 
выражающуюся в том числе в определенном 
наборе редких для нее видов [2]. Так, разноо-
бразие флоры объясняется спецификой региона, 
что проявляется в экологическом и таксономи-
ческом многообразии растительных видов. Ге-
терогенность природных условий выражается в 
многообразии ландшафтов территории: на севе-
ре страны преобладает зона лесостепи, южнее 
расположены степи и засушливые степи, а еще 
южнее — полупустыни и пустыни [3].

Улытауская область была организована пу-
тем выделения из западной части Карагандин-
ской области 2022 году и занимает центральную 
часть Казахского мелкосопочника. Рельеф дан-
ной области характеризуется небольшими воз-
вышенностями и понижениями. Разнообразие 
флоры представлено степными и полупустын-

ными травами и кустарниками, приспособлен-
ные к засушливым условиям центрального Ка-
захстана, лесные насаждения встречаются редко. 
Также данная область является индустриальным 
регионом страны [4]. Здесь находятся несколько 
месторождений полезных ископаемых, которые 
имеют важную роль в горнодобывающей отрас-
ли. В то же время добыча угля и металлов при-
водят к формированию отвалов и негативно воз-
действуют на окружающую среду. В связи с чем, 
комплексное изучение и мониторинг раститель-
ности данной области представляют научный и 
практический интерес для сохранения и устой-
чивого использования его биоразнообразия. 

Как известно, исчезновение любого вида 
растения является катастрофической и невос-
полнимой потерей для природы. Особой опас-
ности подвергаются виды, численность которых 
ограничена или которые встречаются на специ- 
фической географической территории и опреде-
ляющиеся как «редкий», «исчезающий» и/или 
«эндемичный» вид. 

Эффективное сохранение редких видов не-
возможно без учета его генетической компо-
ненты. Данные о генетическом разнообразии и 
структуре природных популяций редких рас-
тений являются необходимыми для разработки 
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стратегии их сохранения, позволяют оценить ди-
намическое поведение в их естественной среде 
обитания и помогает оценить их устойчивость 
к экстремальным экологическим явлениям, 
вспышкам болезней и изменению климата.

Таким образом, понимание генетического 
разнообразия популяций редких видов позво-
ляет эффективно управлять и сохранять исче-
зающие дикорастущие растения путем отбора 
соответствующих популяций [5]. Кроме того, 
генетическое разнообразие является источни-
ком признаков, которые можно использовать в 
селекционных программах для получения со-
ртов с высокой устойчивостью к биотическим и 
абиотическим стрессам [6].

Анализ литературных данных может слу-
жить основой для планирования молекулярно-
генетических исследований редких видов расте-
ний Улытауской области, с целью определения, 
проводились ли ранее аналогичные исследова-
ния по этим видам или же данная область оста-
ется недостаточно изученной.

Результаты 

Изучив материалы Красной книги Казах-
стана (2014), мы установили, что на терри-
тории Улытауской области могут встречатся 
более 20 видов растений, находящихся под 
угрозой исчезновения и относящихся к кате-
гории редких: Túlipa biebersteiniаna Schult.
et Schult.fil., Tūlipa borszczōwii Regel., Túlipa 
schrénkii Regel, Tūlipa biflōra Pall., Tulipa patens 
C. Agardh, Scírpus kazakhstanicus Dobroch, 
Tanacetum ulutavicum Tzvel., Álnus glutinósa 
(L) Gaerth., 8. Anabasis turgaica lljin et Krasch., 
Berberis karkaralensis Kornilov et Potapov, Adónis 
wolgénsis Stev., Pulsatilla flavescens (Zucc.) Regel 
Pulsatílla pátens (L.) Mill., Drosera rotundifolia L., 
Oxytropis subverticillaris C.A.Mey., Stipa pennata 
L., Ornithogalum fischerianum Krasch, Astragalus 
Sumneviczii Pavlov, Hedysarum bectauatavicum 
Bajtenov, Betula kirghisorum Sawicz, Nymphoides 
peltata (S.G.Gmel.) Kuntze, Craniospermum 
echioides (Schrenk) Bunge, Crambe tаtaria Sebeók, 
Berberis karkaralensis Kornil. & Potopov. 

В Казахстане 18 видов рода Tulipa находятся 
под охраной, 5 из которых встречаются в Улыта-
уской области.

Анализ литературных источников показал, 
что для исследования генетического разноо-
бразия видов тюльпанов активно применяются 
молекулярные маркеры, включая маркеры EST-
SSR (экспрессируемые транскрипционные по-

следовательности — простые нуклеотидные по-
вторы), которые находят широкое применение 
в изучении генетической вариабельности этих 
видов [7]. Также исследования осуществляют-
ся с использованием маркеров RAPD (Random 
Amplified Polymorphic DNA), ISSR (Inter-Simple 
Sequence Repeat) и SNP (Single Nucleotide 
Polymorphism) для молекулярной характеристи-
ки видов тюльпанов [8-11]. 

На данный момент многие виды рода Tulipa 
со всего мира были проанализированы с исполь-
зованием ядерных и хлоропластных маркеров 
(nrITS, accD-psaI, rps16-trnQ, rpl32-trnL, rps15-
ycf1, rps4-trnT, trnE-trnT, matK, psbA-trnH, and 
rbcL и др) [9-11; 14-16]. Это обусловило реко-
мендацию маркеров ycf1, matK и nrITS как наи-
лучших для широкого применения в изучении 
их генетической структуры [13].

Комплексное изучение генетической струк-
туры популяций тюльпанов было проведено для 
Tulipa biebersteiniana, T. patens, T. scytica и T. 
riparia с использованием AFLP-маркеров [14]. 
В ходе данного исследования генетический по-
лиморфизм каждого вида тюльпанов был опре-
делен с использованием трех различных комби-
наций праймеров по 87 локусам. Анализ данных 
выявил 23% изменчивости среди изученных 
видов и 56% разнообразия внутри популяции. 
Исследования позволили оценить взаимное род-
ство различных популяций и их адаптивность с 
помощью метода секвенирования с использова-
нием маркеров ITS и хпДНК (RbCl, matK). По-
скольку Tulipa patens демонстрирует высокий 
уровень генетического разнообразия, необходи-
мость эффективных мер по сохранению и защи-
те этого вида особенно важна для использования 
в селекции и будущей устойчивости вида в ди-
кой природе. Tulipa biebersteiniana была иден-
тифицирована как вид растения с низким уров-
нем генетического разнообразия. Генетическая 
однородность этого вида связана с факторами 
окружающей среды и его естественной систе-
мой вегетативного размножения. Естественный 
вегетативный способ размножения и самонесов-
местимость повышают однородность этого вида 
и ограничивают генетическую изменчивость. 
Результаты исследования показывают, что 
T.biebersteiniana высоко восприимчивы к возбу-
дителю Puccinia prostii, что увеличивает риск их 
исчезновения, что указывает на необходимость 
принятия мер по увеличению генетического раз-
нообразия для сохранения данного вида.

Pourkhaloee и др. [15] также установили 
связь между дикими и культивируемыми тюль-
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панами, собрав данные, позволяющие глубже 
понять историю их эволюции и влияние чело-
веческой деятельности на их генетический со-
став. Эти сведения используются для разработ-
ки стратегий охраны и селекционной работы с 
тюльпанами. Анализ AMOVA выявил межпо-
пуляционную изменчивость на 23% среди из-
ученных видов и внутрипопуляционную дис-
персию на 56% внутри популяций. Наибольшая 
видовая дифференциация (33%) обнаружена у 
T. biebersteiniana, а наименьший уровень диф-
ференциации (13%) отмечен у T. riparia. Эти 
результаты свидетельствуют о неравномерности 
генетического потока между разными популяци-
ями и их адаптивных особенностей в зависимо-
сти от условий окружающей среды.

Виды родов Ornithogalum и Stipa рассматри-
ваются как ресурсные растения и выполняют 
ключевую роль в поддержании устойчивости 
экосистем. Ornithogalum fischerianum Krasch 
(звезда Фишера) имеет пищевое, декоративное 
и лекарственное значение [1], но информация 
о его генетическом разнообразии и размере ге-
нома ограничена. Для изучения генетической 
структуры некоторых видов рода Ornithogalum 
количество ядерной ДНК определяли методом 
проточной цитометрии. Для изучения генети-
ческого сходства и различия его популяций ис-
пользовались молекулярные маркеры, такие как 
RAPD, ISSR и SRAP [17]. 

Stipa pennata – находится под угрозой ис-
чезновения не только в Казахстане, но и в Цен-
тральной Европе из-за сокращения его среды 
обитания. Для изучения генетического разно-
образия и структуры популяции Stipa pennata 
были разработаны десять микросателлитных 
маркеров с использованием технологии секве-
нирования Illumina. Среди них семь маркеров 
показали полиморфизм, что позволило изучить 
генетическое разнообразие каждого локуса. С 
помощью микросателлитных маркеров число ал-
лелей каждого локуса варьировало от 7 до 12, а 
уровень гетерозиготности достигал 0,000–1,000 
[18]. Согласно исследованию Dong, P [19] метод 
RAPD оказался эффективным при изучении ге-
нетического разнообразия популяций Astragalus 
membranaceus географически удаленных регио-
нов. Например, в 15 образцах из четырех разных 
провинций было идентифицировано 85 аллель-
ных вариантов, а доля полиморфных фрагмен-
тов составила 78,16%. Оценка генетического 
расстояния между диким и культивируемым 
A.membranaceus составило 0,7026, что указыва-
ет на то, что они довольно далеки друг от друга.

Nymphoides peltata — многолетнее водное 
растение, широко распространенное в Северном 
полушарии, характеризующееся очищающи-
ми воду свойствами. В Японии его популяция 
в последние годы сокращается, а вид признан 
«находящимся под угрозой исчезновения» [22]. 
Основной способ размножения — вегетативное 
размножение корневищами, что позволяет рас-
пространиться на новые территории и сохранить 
генетическую уникальность.

Исследование японских ученых показало, 
что уровень генетического разнообразия и кло-
нальности Nymphoides peltata с использованием 
маркеров SNP было меньше, чем в предыдущих 
исследованиях с применением маркеров SSR. 
Такое снижение можно объяснить сокращением 
численности особей в последние годы. Резуль-
таты генетической экспертизы показали, что 
между восточными и западными регионами в 
генетической структуре, изученных популяций 
имеются существенные генетические различия 
[23]. 

В настоящее время имеется ограниченная 
информация о молекулярно-генетических иссле-
дованиях растений, встречающихся в Казахста-
не, таких как Astragalus sumneviczii, Hedysarum 
bectauatavicum, Craniospermum echioides, 
Tanacetum ulutavicum и Betula kirghisorum.

Однако маркеры AFLP, ISSR и SNP ис-
пользуются в исследованиях других видов рода 
Hedysarum, Tanacetum, Craniospermum, что по-
зволяет оценить их генетическое разнообразие и 
филогенетическую структуру [24-25].

Alnus glutinosa играет решающую роль в 
борьбе с наводнениями, стабилизации берегов 
рек и очистке воды [28]. В исследовании, прове-
денном отечественными учеными изучалась ге-
нетическая изменчивость популяций A. glutinosa 
в Казахстане. Анализ семи популяций Баяна-
ульского горно-лесного массива и северных 
Тургайских районов с использованием 12 SSR-
маркеров выявил высокое внутрипопуляцион-
ное генетическое разнообразие. Дерево UPGMA, 
основанное на генетическом расстоянии Нея, 
выявило три отдельных кластера, что указывает 
на географически структурированную генетиче-
скую изменчивость в популяциях A. glutinosa. 

Сравнительный анализ популяций Alnus 
glutinosa и Alnus lusitanica был проведен в Испа-
нии и описывает генетическое разнообразие, вну-
тривидовые взаимоотношения и ареалы распро-
странения популяций. Чтобы проанализировать 
генетическую структуру этих деревьев, исследо-
ватели использовали анализ плоидности, подсчет 
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хромосом, проточную цитометрию и микроса-
теллитные маркеры (SSR). В результате иссле-
довано 627 деревьев, выявлено 92 диплоидных 
(A. glutinosa) и 535 тетраплоидных (A. lusitanica) 
деревьев. Это указывает на то, что разные уров-
ни плоидности были впервые зарегистрированы 
в Испании и не было обнаружено никаких дока-
зательств гибридизации, даже если два вида про-

израстали в одном растительном сообществе. С 
помощью маркеров SSR были обнаружены чет-
кие генетические различия между двумя видами, 
особенно в популяциях A.glutinosa [29]. В табли-
це 1 представлены данные литературного анализа 
для редких видов области Улытау, ареал которых 
был зарегистрирован или может встречаться на 
данной территории.

Таблица 1 – Применение молекулярных маркеров для исследования генетической изменчивости редких видов растений, 
потенциально встречающихся в Улытауской области

Вид растения
Тип ДНК-маркера Литературный 

источникRAPD AFLP ISSR SSR SNP ITS cpDNA rDNA

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10

Tulipa 
biebersteiniana - + - + - - - [9; 10; 12; 14; 15]

Tulipa biflora - + - - - + + [9; 10; 16] 
Tulipa patens  - - - + + + + [12; 14; 15; 16] 

Tulipa schrenkii - - + - - - - [10; 15] 
Виды Ornithogalum + - - - - - - [12; 14; 16] 

 Виды Scirpus - + - + - - - [18; 19]
Mei Yang

Stipa pennata  + + + + + - - [20] 
Виды Astragalus + + + + - - + + [21]
Виды Hedysarum - - - + + - + + [24; 25]

Nymphoides peltata  - - - + + - - - [22; 23]
Виды Tanacetum - - + + - - - - [26; 27]
Alnus glutinosa  - - + - - - - - [28; 29; 30]

Adonis wolgensis - + [31]
Pulsatilla flavescens - + + - - - [28-30]

Pulsatilla patens - - - - - - - [32-33]
Crambe tataria  - + [34-35]

Данные таблицы подтверждают, что иссле-
дования генетической структуры редких рас-
тений чаще проводятся на основе методов ано-
нимного полиморфизма амплифицированных 
фрагментов, таких как AFLP, RAPD, ISSR, SSR. 
Эти маркеры наиболее информативны для вы-
явления и оценки генетического разнообразия 
растительных популяций и их использование 
может существенно способствовать разработке 
стратегий охраны и рационального управления 
генетическими ресурсами растений.

Маркеры ядерной, пластидной и митохон-
дриальной ДНК выполняют задачи, связанные с 
филогенетическими, филогеографическими ис-
следованиями. Таким образом, применение дан-

ных маркеров зависит от специфики конкретных 
задач, которые ставит перед собой исследова-
тель. 

Заключение

До разработки методов молекулярной био-
логии ботанические исследования проводились 
на основе морфологических, фенотипических, 
биологических особенностей развития растения. 
Генетическая изменчивость изучалась с при-
менением биохимических, кариологических и 
цитогенетических методов. Молекулярные мар-
керы обладают высокой степенью надежности 
и точности, что делает их полезными инстру-
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ментами для планирования и реализации меро-
приятий по сохранению растительности, о чем 
свидетельствует проведенный нами анализ ли-
тературных источников. В ходе литературного 
обзора было проанализировано использование 
различных молекулярных маркеров для иссле-
дования генетических характеристик редких 
растений области Улытау. На основании про-
веденного анализа было установлено, что пара-
метр генетической изменчивости различается 
между видами и может варьироваться в зависи-
мости от типа локуса. Немаловажным является 
выбор молекулярно-генетических методов и 
маркеров для изучения генетической структуры 
редких видов растений. 

Стоит отметить возросший интерес к изуче-
нию генетической структуры популяций видов 
рода Tulipa, возможно связанный с высокой де-
коративной и селекционной ценностью тюльпа-
нов, что обуславливает необходимость их сохра-
нения и устойчивого использования. 

Сравнительный анализ публикаций послед-
них лет с использованием молекулярных марке-
ров показал информативность и достоверность 
ISSR и SSR маркеров для изучения генетиче-
ского разнообразия внутри и между популяций 
редких видов растений, потенциально встречаю-
щихся в Улытауской области. 
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