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ВИДОИДЕНТИФИКАЦИЯ И ФИЛОГЕНЕТИЧЕСКИЙ АНАЛИЗ  
ФЛОРЫ РАСТЕНИЙ НАЦИОНАЛЬНЫХ  

ПАРКОВ «БАЯНАУЛЬСКИЙ» И «БУРАБАЙ»  
С ИСПОЛЬЗОВАНИЕМ ITS

При идентификации биологических материалов популярным является использование 
универсальных ДНК-штрих кодов. В настоящее время изучение генетического разнообразия 
флоры Северного Казахстана на разных таксономических (родовой, видовой и подвидовой) 
уровнях при использовании ДНК-маркеров не проводилось. Для учета численности и сохранения 
биоразнообразия растений необходима единая электронная база данных. Целью данной работы 
являлась видоидентификация и филогенетический анализ флоры растений национальных парков 
«Баянаульский» и «Бурабай» c использованием ITS. В качестве исходного материала использовали 
растительный материал, который был собран с мая по июль месяцы 2015-2017 гг. в национальных 
парках «Баянаульский» (90 видов) и «Бурабай» (69 видов). В результате исследований проведена 
видоидентификация 64 эндемичных и редких видов растений двух национальных парков. 
Оценен уровень генетического разнообразия растений семейства Бобовые (Fabaceae). При 
филогенетическом анализе чины гороховидной (Lathyrus pisiformis), клевера ползучего (Trifolium 
repens), люцерны желтой (Medicago falcata), остролодочника яркоцветного (Oxytropis floribunda), 
солодки уральской (Glycyrrhiza uralensis Fisch.) представлено разделение семейства на 2 кластера 
по пяти родам растений. Внутривидовой уровень генетического разнообразия можжевельника 
казацкого (Juniperus sabina L.) сформировал два подкластера в зависимости от типа популяции, 
где индекс Таджима составил 1.183269. Полученные данные на основе классических подходов 
систематики и молекулярно-генетических методов позволят в дальнейшем создать электронную 
базу данных по эндемичным, редким и хозяйственно-ценным видам растений.

Ключевые слова: «Баянаульский» ГНПП, «Бурабай» ГНПП, флора, ДНК-генотипиро ва ние, ITS 
(internal transcribed spacer).
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Identification and philogenetic analysis for flora  
of «Bayanaul» and «Burabay» national parks by using ITS

When identifying biological materials popular is the use of universal DNA-barcode. At present, the 
study of the genetic diversity of the flora of Northern Kazakhstan at different taxonomic levels (generic, 
species and subspecies) was not carried out using DNA markers. The purpose of this work was the iden-
tification and phylogenetic analysis for flora of national parks «Bayanaul» and «Burabay» by using ITS. As 
a source material, plant material was used, which was collected from May to July months 2015-2017 in 
national parks «Bayanaul» (90 species ) and «Burabay» (69 species). As a result of the research, 64 en-
demic and rare plant species of two national parks were visually identified. The level of genetic diversity 
of plants of the family Fabaceae is estimated. In phylogenetic analysis, the Lathyrus pisiformis, Trifolium 
repens, Medicago falcata, Oxytropis floribunda, Glycyrrhiza uralensis Fisch., the family is divided into 
2 clusters of five plant genera. The intraspecific level of the genetic diversity of the Juniperus sabina L. 
formed two subclusters, depending on the type of population, where the Tajima index was 1.183269. The 
obtained data on the basis of classical approaches of taxonomy and molecular genetic methods will allow 
to create in the future an electronic database on endemic, rare and economically valuable plant species.

Key words: Bayanaul SNNP, Burabay SNNP, flora, DNA genotyping, ITS (internal transcribed spacer)
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ITS-маркерін қолдану арқылы Баянауыл және Бурабай ұлттық саябақтарында кездесетін 
өсімдік флорасын идентификациялау және филогенетикалық сараптамасын жүргізу 
 
Биологиялық материалдарды идентификациялау үшін әмбебап ДНҚ-штрих кодтарды қолдану 

кеңінен таралған. Қазіргі кезде, Солтүстік Қазақстан флорасының таксономиялық деңгейде (туыс, 
түр және түрасты) генетикалық алуан түрлілігіне ДНҚ-маркерлерді қолдану арқылы зерттеулер 
жүргізілмеген. Биологиялық алуан түрлілікті сақтау және сандық есебін жүргізу үшін бірыңғай 
электрондық дерекқорды қажет етеді. Берілген жұмыстың мақсаты, ITS-маркерін қолдану 
арқылы Баянауыл және Бурабай Ұлттық Саябақтарында кездесетін өсімдік флорасын түрге дейін 
идентификациялау және филогенетикалық сараптамасын жүргізу болып табылады. Бастапқы 
материал ретінде 2015-2017  жж. мамыр-шілде айларында Баянауыл (90 түр) және Бурабай (69 
түр) Ұлттық Саябақтарынан жиналған өсімдік материалдар қолданылды. 

Зерттеу жұмыстарының нәтижесінде, екі ұлттық саябақтардың эндемикалық және сирек 
кездесетін өсімдіктерінің түр идентификациясы жүргізілді. Бұршақ (Fabaceae) тұқымдас 
өсімдіктердің генетикалық алуан түрлілік деңгейі бағаланды. Бұршақ тәрізді ноғаттықтың (Lathyrus 
pisiformis), жатаған беденің (Trifolium repens), сары жоңышқаның (Medicago falcata), әсем кекектің 
(Oxytropis floribunda), орал миясының (Glycyrrhiza uralensis Fisch.) филогенетикалық сараптамасы 
бойынша өсімдіктер 5 туыстан, тұқымдастар 2 кластерге жіктелді. Казак аршасының (Junipe-
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rus sabina L.) түрішілік генетикалық алуан түрлілігінің деңгейі популяция түріне байланысты 2 
кластерастын құрастырды, Таджима индексінің көрсеткіші 1.183269. Осылайша, систематиканың 
классикалық тәсілдері мен молекулярлық-генетикалық тәсілдердің негізінде эндемикалық, 
сирек кездесетін, жойылу қаупі төнген, жабайы және шаруашылықта құнды өсімдік түрлеріне 
электрондық дерекқор құрастыруға мүмкіндік береді.

Түйін сөздер: Баянауыл ҰМТС, Бурабай ҰМТС, флора, ДНҚ-генотиптеу, ITS.

Введение 

Учитывая глобальный характер проблемы 
биологического разнообразия весьма важным 
является охрана не только отдельных видов, 
но и целого ряда уникальных растительных со-
обществ, их разнообразие и устойчивость – важ-
нейшее условие оптимальности среды в био-
логической продуктивности. Флора Казахстана 
по ряду оценок включает более 13 тыс. видов, в 
том числе – более 5754 вида высших сосудистых 
растений, около 5000 – грибов, 485 – лишайни-
ков, более 2000 – водорослей, около 500 – мохо-
образных. Среди растений 14 % видов являются 
эндемиками. В их числе немало реликтов (Наци-
ональный доклад, 2008: 3-6). 

Для решения проблемы исчезновения видов 
растений были созданы особо охраняемые при-
родные территории, такие как заповедники, го-
сударственные национальные природные парки 
и т.д. (Данченко, 2007: 179-182). 

Баянаульский государственный националь-
ный природный парк (ГНПП) был образован в 
1985 г. для сохранения и восстановления есте-
ственной флоры и фауны Баянаульского горно-
го массива. Территория национального парка 
отличается уникальностью отдельных расти-
тельных сообществ и почвенного разнообразия, 
флора насчитывает около 500 видов высших со-
судистых растений, то есть третью часть флоры 
Казахского мелкосопочника. В Красную книгу 
Казахстана занесены ольха клейкая, тюльпаны 
– Шренка и поникающий, береза киргизская, 
пион степной, адонис весенний, прострел рас-
крытый, ковыль перистый (http:www.marstour.
kz/in-tourism/zapovedniki/bayanaulskij). 

Флора Государственного национального 
природного парк «Бурабай» насчитывает 757 
видов растений, в том числе 95 редких и находя-
щихся под угрозой исчезновения. Из древесных 
пород наибольшую площадь занимает сосна. В 
Красную книгу Казахстана занесены росянка 
круглолистная, башмак крупноцветный, баш-
мачок настоящий, плаун баранец, дремлик бо-
лотный, зимолюбка зонтичная, пальчатокорен-
ник Фукса, кладина оленья (лишайник), а также 

ольха клейкая (или черная) (http://silkadv.com/ru/
node/996). 

Исследования по изучению современного 
состояния и генетического разнообразия энде-
мичных, редких, исчезающих и хозяйственно-
ценных видов растений проводились лишь по 
морфологическим признакам при использова-
нии ботанических подходов, которые не явля-
ются достаточно точными и требуют огромного 
физического труда (Данченко, 2007: 179-182). 
Изучение генетического разнообразия флоры 
Северного Казахстана на разных таксономиче-
ских уровнях (родовой, видовой и подвидовой) 
при использовании ДНК-маркеров не изучались. 
Для учета численности и сохранения биоразно-
образия растений необходима единая электрон-
ная база данных. 

В настоящее время в передовых научных 
центрах мира активно используют одновременно 
современные ботанические и молекулярно-гене-
тические подходы для изучения генетического 
разнообразия эндемичных, редких и ценных ви-
дов растений (Gao, 2017: 993-1005; Doh, 2017: 
101-109; Tsai, 2017: 9; Rodrigues, 2017: 811-817). 
При идентификации биологических материалов 
популярным является использование универ-
сальных ДНК-штрихкодов, при этом наилуч-
шим считается наличие небольшого фрагмента 
(Dong, 2014: 138; Hebert, 2003: 96-99). 

Термин «ДНК штрихкод» для глобальной 
идентификации видов был впервые введен Хэ-
бертом в 2003 году и получил всеобщее внима-
ние в научном сообществе. С помощью данной 
техники было выполнено определение живот-
ных, растений и грибов. В связи с этим видо-
вая идентификация растений с помощью ДНК-
штрихкодирования представляет интерес, т.к. 
при использовании стандартных методов воз-
можны ошибки (Hebert, 2003: 313-321; Матвее-
ва, 2011: 40-43)

ДНК-штрихкодирование включает после-
довательность стандартного региона ДНК, ко-
торый обеспечивает видовую идентификацию. 
Представляют интерес внутренние транскри-
бируемые спейсеры (ITS – internal transcribed 
spacer) области ядерной рибосомальной ДНК 
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(18S-5.8S-26S), часто используемые для моле-
кулярно-генетических исследований в области 
систематики растений на уровне видов, облада-
ющие большой копийностью в геноме (Alvarez, 
2003: 417-434). Для данного региона показана 
высокая вариабельность и потенциальная при-
менимость в качестве маркерного участка (Kress, 
2005: 8369-8374). Анализ полиморфизма меж-
генных спейсеров позволяет изучать филогене-
тические отношения между близкородственны-
ми видами, а также изучать филогению между 
популяциями внутри вида и между отдельными 
индивидуумами.

Преимущество региона ITS в том, что он 
может быть амплифицирован по частям (имеет-
ся два более мелких фрагмента – ITS1 и ITS2 – 
прилегающих к 5.8S локусу, который расположен 
в центре всего участка и консервативен). 
Консервативный регион 5.8S на самом деле 
содержит филогенетическую информацию для 
дискриминации на уровне классов (Cullings, 
1998: 919-923).

Наиболее значимые работы в 2017 году были 
опубликованы по видоидентификации и фило-
генетическому анализу лекарственных трав при 
использовании ITS (Doh, 2017: 101-109). Отли-Doh, 2017: 101-109). Отли-, 2017: 101-109). Отли-
чием наших результатов исследований основан 
на анализе популяций, охватывающий широкий 
спектр генетического разнообразия различных 
семейств растений, собранных в национальных 
парках «Баянаульский» и «Бурабай». 

Таким образом, молекулярное генотипи-
рование флоры национальных природных 
пар ков «Баянаульского» и «Бурабай» являет-
ся актуальным и перспективным. Проведе-. Проведе- Проведе-Проведе-роведе-де-
ние анализов для определения видов на осно-
ве классических подходов систематики и 
молекулярно-генетических методов на основе 
ДНК-маркеров ядерного генома в дальней-а в дальней-
шем позволит создать электронную базу дан-
ных эндемичных, редких, исчезающих и дико-
растущих хозяйственно-ценных видов растений.

Целью данной работы являлась видоиденти-
фикация и филогенетический анализ флоры рас-
тений национальных парков «Баянаульский» и 
«Бурабай» с использованием ITS.

Материалы и методы исследования

Растительный материал 
В качестве исходного материала использова-

ли растительный материал, который был собран 
с мая по июль месяцы 2015-2017 гг. в ГНПП 
«Баянаульский» и «Бурабай» – эндемичные, ред-

кие, исчезающие и дикорастущие хозяйственно-
ценные виды растений. Растительный материал 
был отобран, не причиняя вреда сохранению 
генетических ресурсов охраняемой территории. 
Определение проводили как непосредственно в 
природе, не повреждая растения, так и в лабо-
ратории по свежему или гербарному материалу. 
Для составления гербария собранных растений 
использовали определители и пособия (Павлов, 
1961: 639; Голоскоков, 1972: 571; Искаков, 2014: 
116; Тасова, 2014: 204). 

В ГНПП «Баянаульский» собрано и опре-
делено 90 эндемичных, редких, исчезающих 
и дикорастущих хозяйственно-ценных видов: 
из них Остролодочник яркоцветный (Oxytropis 
floribunda) семейство Бобовые является энде-
мичным видом растений. Найдены древесно-ку-
старниковые растения, которые принадлежат к 
бореальным реликтам: можжевельник казацкий 
(Juniperus sabina L.), смородина черная (Ribes 
nigrum L.), лекарственное растение – лютик мно-
гоцветковый (Ranunculus polyanthemus L.), пред-
ставленные на рисунке 1.

По ГНПП «Бурабай» собрано и определено 
69 видов; выявлены растения, которые принад-
лежат бореальному реликту, сохранившиеся как 
остаток предковой группы, более широко рас-
пространённые – земляника лесная (Fragaria 
vesca), лук привлекательный (Allium delecatulum 
Siev.) и др., представленные на рисунке 1.

Для проведения молекулярно-генетического 
анализа использовано 64 видов эндемичных и ред-
ких видов растений двух национальных парков. 

Выделение ДНК растений
Для выделения ДНК были использованы ве-

гетативные и репродуктивные органы растений. 
Свежий растительный материал был собран в 
бумажные пакеты и заморожен при -20°С. Для 
экстракции ДНК растений использовали СТАВ 
метод (Doyle, 1990: 13-15). 

Перед выделением ДНК растительный мате-
риал промывался дистиллированной водой. 20-
45 мг растительного материала гомогенизирова-
ли в 0,5 мл лизирующего буфера с 2% меркап-
тоэтанолом, пробирки с гомогенизированным 
материалом инкубировали при 65°С в течении 
20 минут, далее проводили депротеинизацию 1 
объемом хлороформа, центрифугировали 5 ми-
нут при 13 000 об/мин (микроцентрифуга Eppen-
dorf 5424R, Германия). К супернатанту добавля- 5424R, Германия). К супернатанту добавля-R, Германия). К супернатанту добавля-, Германия). К супернатанту добавля-
ли 2/3 объема изопропанола, центрифугировали 
при 13 000 об/мин в течение 12 минут. Осадок 
промывали 70% этанолом, подсушивали и рас-
творяли в 50 мкл ТЕ-буфера. 
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                                               1                                                                                                              2

                                               3                                                                                                              4

                                               5                                                                                                             6

1 – Остролодочник яркоцветный, семейство Бобовые; 2 – Смородина черная, семейство Крыжовниковые;  
3 – Лютик многоцветковый, семейство Лютиковые; 4 – Можжевельник казацкий, семейство Кипарисовые;  

5 – Лук привлекательный, семейство Луковые; 6 – Земляника лесная, семейство Розовые

Рисунок 1 – Эндемичные, редкие виды растений, собранные в ГНПП «Баянаульский» и «Бурабай» 
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ПЦР амплификация 
Для видоидентификации популяций видов 

растений последовательность ядерной рибосо-
мальной ДНК амплифицировали с использова-
нием универсальных ITS праймеров. Данный 

ITS регион характеризуется наличием двух 
локусов ITS1 и ITS2, разделяемый небольшой 
вставкой 5.8S, и имеет общую длину от 500 до 
800 пар нуклеотидов в зависимости от вида рас-
тений. 

В качестве ITS праймеров были использова-
ны последовательности, разработанные и опи-
санные White и др., (White, 1990: 315-322), пред-White и др., (White, 1990: 315-322), пред- и др., (White, 1990: 315-322), пред-White, 1990: 315-322), пред-, 1990: 315-322), пред-

Рисунок 2 – Схема расположения ITS1 и ITS2 рибосомальной ДНК (Embong, 2008: 7) 

ставленные в таблице 1. Праймеры были синте-
зированы в лаборатории органического синтеза 
РГП «Национальный центр биотехнологии». 

Таблица 1 – Праймеры, использованные для амплификации

Название Последовательность
Температура 
отжига (°С)

Размер ПЦР 
продукта (п.н.)

ITS1a-F AGAAGTCGTAACAAGGTTTCCGTAGG
55 700

ITS4-R TCCTCCGCTTATTGATATGC

ПЦР проводили в объеме реакционной смеси 
30 мкл состава: 1х ПЦР буфер; 1,5 мМ MgCl2; 
0,2 mM каждого dNTP; прямой и обратный ITS 
– праймер 0,5 мкМ каждого; Tag ДНК полиме-
раза (0,04 ед/мкл); 5 нг ДНК. Амплификацию 
проводили при следующих условиях: предвари-
тельная денатурация при 95°С – 4 мин.; 95°С – 
40 сек, 55°С – 40 сек, 72°С – 1 мин; количество 
циклов – 35; окончательная элонгация 4 минуты 
при 72°С (амплификатор Eppendorf MasterCycler 
Pro, Германия). Продукты ПЦР анализировали 
с использованием 1,5% агарозного геля в при-
сутствии бромистого этидия и фотографировали 
в УФ-свете с использованием аппарата GelDoc 
XR (BioRad, США). Электрофорез проводили 
в камере для горизонтального электрофореза в 
1хТАЕ буфере. 

Далее реакционную смесь подвергали 
очистке ферментами Sap и ExoI (Thermo Fisher 
Scientific, США). Данные реагенты используют-
ся для ферментативной очистки амплифициро-
ванного продукта: первая инкубация гидролизу-
ет избыток праймера и дефосфорилирует нукле-

отиды; вторая, высокотемпературная инкубация 
инактивирует ферменты, что позволяет мини-
мизировать потерю ПЦР продукта и проводить 
дальнейшее секвенирование без дополнитель-
ной очистки на колонках. Реакцию проводили в 
20 мкл реакционной смеси, содержащей буфер 
1хSap, 10 мкл ПЦР продукта, 3 ед. экзонуклеазы 
ExoI, 1 ед.щелочной фосфатазы Sap при 37°С в 
течение 30 минут, с последующей инактивацией 
фермента при 75°С в течение 15 минут. 

Секвенирование ПЦР продукта 
Секвенирование ДНК проводили с помо-

щью набора реактивов ABI PRISM® BigDye™ 
Terminator v. 3.1 (Thermo Fisher Scientific, США) 
с последующим анализом продуктов реакции на 
автоматическом секвенаторе Applied Biosystems 
3730 DNA Analyzer (Thermo Fisher Scientific, 
США). 

В результате проведения секвенирования ну-
клеотидные последовательности анализируемых 
образцов были собраны и отредактированы с 
помощью программы SeqMan (Allex, 1999: 723-
728). Автоматическое выравнивание, подсчёт 
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количества замен на сайт и построение дерева 
методом максимального правдоподобия прово-
дили с использованием программного обеспече-
ния MEGA5(Tamura, 2011: 2731-2739) и метода 
ближайших соседей Neighbour-joining (Saitou, 
1987: 406-425) с функцией «бутстрап» на 1000 
повторений (Felsenstein, 1985: 783-791). Генети-Felsenstein, 1985: 783-791). Генети-, 1985: 783-791). Генети-
ческие расстояния между популяциями посчи-
таны по методу Maximum Composite Likelihood 
(максимальное композитное правдоподобие) 
(Tamura, 2004: 11030-11035).

Результаты исследования и их обсуждение

Исследования были направлены на примене-
нии праймеров для амплификации участка ядер-
ного (ITS) генома редких видов растений для 
определения участка, пригодного для их иденти-
фикации и ДНК-штрихкодирования.

Наиболее значимые работы по идентифика-
ции и филогенетическому анализу редких, ис-
чезающих и лекарственных видов растений при-
надлежат многим ученым, которые приводят ре-
зультаты исследований растений своего региона 
(Gao, 2017: 993-1005; Doh, 2017: 101-109; Tsai, 
2017: 9; Rodrigues, 2017: 811-817). В исследо-Rodrigues, 2017: 811-817). В исследо-, 2017: 811-817). В исследо-

ваниях Baldwin et al. показаны свойства ITS для 
видоидентификации и использования в филоге-
нетики живых организмов (Baldwin, 1995: 247-
277). 

Праймеры, используемые для амплификации 
ITS локуса универсальны, так, группа корейских 
ученых использовала регион ITS для идентифи-
кации семи видов 29 образцов лекарственного 
растения рода Cinnamomum, при этом нуклео-
тидная последовательность составляла от 680 до 
729 п.н. (Doh, 2017: 101-109). Это подтвержда-Doh, 2017: 101-109). Это подтвержда-, 2017: 101-109). Это подтвержда-
ется с результатами исследований, полученных 
нами, при применении ITS праймера для ам-
плификации участка ядерного рибосомального 
ДНК, размер амплифицированных фрагментов 
находился в допустимых пределах и составил 
около 700 п.н. Амплификация была проведена 
для разных 64 видов в 2-3 повторностях (солод-
ка уральская, люцерна желтая, остролодочник 
яркоцветный, лук малоцветковый, лютик много-
цветковый и др.) растений с ITS праймером. Раз-
деление продуктов амплификации проводили в 
1,5% агарозном геле и в результате были получе-
ны электрофоретические профили для каждого 
образца, примеры некоторых из них приведены 
на рисунке 3. 

М – маркер молекулярного веса (100-10 000 п.н.); 1 – 30/1 (солодка уральская); 2 – 30/4 (солодка 
уральская); 3 – 30/7 (солодка уральская); 4 – 66/3 (люцерна желтая); 5 – 66/5 (люцерна желтая); 

6 – 66/7 (люцерна желтая); 7 – 10/3 (остролодочник яркоцветный); 8 – 10/4 (остролодочник 
яркоцветный); 9 – 44/2 (лук малоцветковый); 10 – 44/4 (лук малоцветковый); 11 – 46/3 

(лютик многоцветковый); 12 – 46/4 (лютик многоцветковый); 13 – 46/6 (лютик многоцветковый)

Рисунок 3 – Электрофореграмма продуктов ПЦР

Оценили уровень генетического разнообра-
зия при использовании ITS у растений, относя-
щиеся к семейству Бобовые (Fabaceae). В лите-
ратуре описаны примеры успешного использо-
вания ITS праймера для изучения генетического 
разнообразия внутри одного семейства (Qiang, 
2005: 5-8; Jun, 2012).

По результатам филогенетического ана-
лиза чины гороховидной (Lathyrus pisiformis), 
клевера ползучего (Trifolium repens), люцер-
ны желтой (Medicago falcata), остролодочника 

яркоцветного (Oxytropis floribunda), солодки 
уральской (Glycyrrhiza uralensis Fisch.) (рису-
нок 4), представлено генетическое разделение 
семейства Fabaceae на 2 кластера по пяти ро-
дам растений. Первый кластер включает пред-
ставителей вида Lathyrus pisiformis, Trifolium 
repens, Medicago falcata. Второй кластер состо-
ит из Oxytropis floribunda, Glycyrrhiza uralensis 
Fisch. Уровень генетического разнообразия се-
мейства Fabaceae по индексу Таджима соста-
вил 0.159565.
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В национальном парке «Баянаульский» был со-
бран растительный материал двух популяций мож-
жевельника казацкого (Juniperus sabina L.), который 
принадлежит к бореальному реликту. Внутривидо-

вой уровень генетического разнообразия можже-
вельника казацкого (Juniperus sabina L.) сформиро-
вал два подкластера в зависимости от типа популя-
ции, где индекс Таджима составил 1.183269.

Таким образом, провели видоидентифика-
цию растений национальных парков «Баянауль-
ский» и «Бурабай» и на основе него построили 
филогенетические древа по семейству и виду. 
Полученные данные позволят нам в дальнейшем 
создать электронную базу данных по эндемич-
ным, редким, исчезающим и дикорастущим хо-
зяйственно-ценным видам растений.

Заключение 

Преимуществом данного исследования 
является использование праймеров для ам-

 35-5 ITS Lathyrus pisiformis

 35-6 ITS Lathyrus pisiformis

 35-4 ITS Lathyrus pisiformis

 35-1 ITS Lathyrus pisiformis

 32-10 ITS Trifolium repens

 32-2 ITS Trifolium repens

 32-3 ITS Trifolium repens

 66-7 ITS Medicago falcata

 66-3 ITS Medicago falcata

 66-5 ITS Medicago falcata

 10-3 ITS Oxytropis floribunda

 10-4 ITS Oxytropis floribunda

 30-7 ITS Glycyrrhiza uralensis

 30-1 ITS Glycyrrhiza uralensis

 30-4 ITS Glycyrrhiza uralensis

100

75
100

54
99

83
99

100

48

98

95

0.02

Рисунок 4 – Филогенетическое древо пяти родов семейства Бобовые с использованием ITS

 1-4 ITS Juniperus sabina

 1-5 ITS Juniperus sabina

 1-2 ITS Juniperus sabina

 48-3 ITS Juniperus sabina

 48-5 ITS Juniperus sabina

89

0.001
Рисунок 5 – Филогенетическое древо вида Можжевельник казацкий с использованием ITS

плификации участка ITS ядерного рибосо-
мального ДНК редких видов растений, при-
годного для видоидентификации и ДНК-
штрихкодирования. 

Таким образом, провели видоидентифи-
кацию растений национальных парков «Бая-
наульский» и «Бурабай» и на основе него по-
строили филогенетические древа по семейству 
и виду. Полученные данные позволят нам в 
дальнейшем создать электронную базу дан-
ных по эндемичным, редким, исчезающим и 
дикорастущим хозяйственно-ценным видам 
растений.
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