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Аннотация. Проведено исследование генетической структуры популяций Eversmannia subspinosa (Fisch. 
ex DC.) B. Fedtsch. с территории России (г. Большое Богдо, Астраханская область; балка Кегульта, Республи-
ка Калмыкия) и ряда образцов из Средней Азии (Казахстан, Киргизия) с применением межмикросателлит-
ных (ISSR) маркеров, секвенированных ядерных (ITS 1,2) и хлоропластных маркеров (trnL-trnF, atpB-rbcL, 
rpl32-trnL(UAG), trnV-ndhC). Анализ межмикросателлитных маркеров разделил исследованные образцы на 
три генетических кластера: популяция г. Большое Богдо, популяция из балки Кегульта, образцы из Средней 
Азии. Показано, что популяция из балки Кегульта является генетически вариабельной, тогда как популяция с  
г. Большое Богдо оказалась однородной. Результаты анализа хлоропластных участков ДНК показали общее 
родство популяций г. Большое Богдо и балки Кегульта. В то же время эти крайние западные популяции ока-
зались наиболее родственными исследованным образцам из Западного Тянь-Шаня: Сырдарьинского Каратау, 
Таласского Алатау (гор Ичкеле-Тоо) и Кызылординской области Казахстана.

On the genetic structure of Eversmannia subspinosa populations in Russia
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Summary. We have studied the genetic structure of Eversmannia subspinosa (Fisch. ex DC.) B. Fedtsch. populations 
from the Russian Federation (the Bolshoe Bogdo Mt., the Astrakhan Region; Kegul’ta gully, Republic of Kalmykia) and 
a number of specimens from the Middle Asia (Kazakhztan and Kyrgyzstan) using inter-simple sequence repeats (ISSR) 
markers, sequenced nuclear (ITS 1, 2) and chloroplast markers (trnL-trnF, atpB-rbcL, rpl32-trnL(UAG), trnV-ndhC). 
The analysis of ISSR markers divided samples into three genetic clusters: the population from the Bolshoe Bogdo Mt., 
the population from the Kegul’ta gully, and samples from the Middle Asia. The population from the Kegul’ta gully ap-
peared to be genetically variable, whereas the population from the Bolshoe Bogdo Mt. exhibited no variation. Popula-
tions from the Bolshoe Bogdo and Kegul’ta are more closely related according to the results of the chloroplast DNA 
analysis. At the same time, these westernmost populations turned out to be related to the samples from the Western 
Tian Shan: Syr-Darya Karatau, Talas Alatau (Ichkele-Too Mts.) and Kyzylorda Region of Kazakhstan. 
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Eversmannia Bunge – олиготипный род, вклю-
чающий широко распространенный вид Evers- 
mannia subspinosa (Fisch. ex DC.) B. Fedtsch.  
(E. hedysaroides Bunge) и три эндемика Памиро-
Алая: E. botschantzevii Sarkisova (Гиссарский хре-
бет), E. sarytavica Sarkisova (Заравшанский хре-
бет), E.  sogdiana Ovcz. (Туркестанский хребет) 
(Ovczinnikov, 1978; Sarkisova, 1981; Vassilyeva, 
1987).

E. subspinosa (эверсмания почти-колючая) 
представляет собой небольшой кустарник 15–60 
см высотой с растрескивающейся желтовато-се-
рой корой, с восходящими ветвями и редкими 
пазушными шипами до 2 см длиной, годичные 
побеги, цветоносы и черешки листьев сероватые 

от обильного прижатого опушения, листья не-
парно-перистые из 3–7 пар эллиптических или 
обратно-яйцевидных заостренных листочков, 
снизу так же обильно опушенных прижатыми 
волосками; цветки пурпурные, собраны в кисти 
на длинных, превышающих листья, пазушных 
цветоносах; чашечка прижато-волосистая (рис. 
1). Как и остальные представители рода, E. sub-
spinosa произрастает преимущественно на вы-
ходах пестроцветов, третичных глин, красных 
песчаников, на щебнисто-каменистых, сухих 
глинистых склонах, в песчаных и глинисто-со-
лончаковых пустынях (Sarkisova, 1981; Vassil- 
yeva, 1987).

Рис. 1. Eversmannia subspinosa из окрестностей п. Кегульта, Республика Калмыкия, Россия, 29 V 2021 (фото  
Н. Ю. Степановой).

Ареал E. subspinosa простирается от предго-
рий Западного Тянь-Шаня на востоке, через всю 
центральную часть Средней Азии, заходя южнее 
в Иран и Афганистан, а на западе доходит до 
юго-восточных районов европейской части Рос-
сии (Svyazeva, Kamelin, 1986).

C территории России до недавнего времени 
было известно лишь одно достоверное место 
произрастания E. subspinosa – на склонах г. Боль-
шое Богдо в Астраханской области (Laktionov, 
2018). Это местонахождение на северо-западном 
пределе ареала, на территории Прикаспийской 
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низменности, связывают с сохранившимися 
подходящими условиями для произрастания 
вида на возвышенностях, которые не подвер-
глись затоплению морскими водами во время 
Хвалынской трансгрессии Каспийского моря 
11–16 тыс. лет назад – так называемые «острова 
рефугиумы» (Yanina, 2012; Voloboeva, Laktionov, 
2019; Laktionov, Voloboeva, 2021). В 2021 г. А. П. 
Лактионов с коллегами (Laktionov et al., 2021) 
обнаружили новую точку распространения 
вида близ п. Кегульта (Республика Калмыкия), 
которая оказалась наиболее западной в ареале 
и удаленной от места произрастания на г. Боль-
шое Богдо более чем на 200 км к западу. Новая 
популяция была обнаружена исследователя-
ми в верховьях балки Кегульта на восточном 
макросклоне возвышенности Ергени. С точки 
зрения истории развития Прикаспийской низ-
менности, на момент Хвалынской трансгрессии 
данная территория являлась высоким берегом 
Каспийского моря и могла не затапливаться по-
добно г. Большое Богдо (Yanina, 2012). Соответ-
ственно, можно предположить, что популяции  
E. subspinosa из балки Кегульта и с г. Большое Бог-
до являются реликтами-анклавами одной попу-
ляции, некогда более широко распространенной 
на территории Прикаспия. Нами предпринята 

попытка изучить генетическую структуру этих 
популяций и сравнить с образцами из основной 
части ареала (Казахстан, Киргизия) для установ-
ления их вероятных родственных связей.

Материалы и методы

Общий объем выборки E. subspinosa составил 
20 образцов: 4 образца из балки Кегульта (Респу-
блика Калмыкия), 6 образцов с г. Большое Богдо 
(Астраханская область) и 10 образцов из Сред-
ней Азии (Казахстан, Киргизия) были отобраны 
из гербариев Ботанического института им. В. Л. 
Комарова РАН (LE) и Главного ботаническо-
го сада им. Н. В. Цицина РАН (MHA). Полный 
список всех исследованных образцов приведен 
в табл. 1. Географическое распространение ис-
следованных образцов E. subspinosa показано на 
рис. 2, построенном в программе “SimpleMappr” 
(Shorthouse, 2010).

Гербарные образцы под номерами KZ1 и KZ2 
предположительно могли принадлежать одному 
и тому же растению и представлять собой две 
отдельно смонтированные его части. Для про-
верки этого предположения образцы были ис-
следованы независимо.

Рис. 2. Географическое положение исследованных популяций Eversmannia subspinosa. Буквенные обозначения 
популяций соответствуют таблице 1: Треугольники – популяции из России, кружочки – популяции из Сред-
ней Азии. Красным цветом обозначены популяции, составившие первую эволюционную линию по результа-
там анализа хлоропластных участков (atpB-rbcL, trnV-ndhC, rpl32-trnL, trnL-trnF) в программе TCS, желтым –  
вторую.
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Молекулярные методы
Тотальная ДНК была выделена из сухих ли-

стьев образцов коммерческим набором Nucleo- 
Spin Plant kit (Macherey-Nagel, Германия) соглас-
но протоколу производителя. Наличие и каче-
ство ДНК оценивали визуально в 1%-м агароз-
ном геле (Amresco) с окрашиванием бромидом 
этидия. По результатам скрининга праймеров 
для дальнейшей работы были отобраны сле-
дующие участки ДНК: внутренний транскри-
бируемый спейсер ядерного рибосомального 
оперона ITS1-5.8S-ITS2 (ITS) и четыре участка 
хлоропластной ДНК (trnL-trnF, atpB-rbcL, rpl32- 
trnL(UAG), trnV-ndhC). Последовательности 
праймеров взяты из работ (Shaw et al., 2007; Wen, 
Zimmer, 1996) и синтезированы в компании Син-
тол (Москва, Россия) (табл. 2). Амплификацию 
проводили в амплификаторе MJ Research PTC-
220 DNA Engine Dyad (Biorad Ltd., США) по сле-
дующим протоколам: для ITS, trnL-trnF: 94 °C –  
3 мин; 94 °C – 20 с, 58 °C – 30 с, 72 °C – 40 с (34 
циклов); 72 °C – 3 мин; для rpl32- trnL (UAG), 
trnV-ndhC: 94 °C – 1 мин; 94 °C – 30 с, 57 °C – 40 с,  
60 °C – 1 мин 20 с (35 циклов); 57 °C – 40 с, 60 °C – 

1 мин 20 с (2 цикла); для atpB-rbcL: 95 °C – 3 
мин; 95 °C – 30 сек, 48 °C – 1 мин, 72 °C – 40с (28  
циклов); 72 °C – 3 мин. Объем одной реакции 
ПЦР составил 20 мкл: 1,5–2 нг ДНК, 5 пмоль 
каждого праймера, 4 мкл готового реакцион-
ного микса MasterMix 5X MagDDMIX-2025 (200 
мкмоль каждого dNTP, 1,5 ммоль MgCl2, 1,5 ед. 
Taq-полимеразы и буфер, Диалат ЛТД, Россия), а 
также 13 мкл деионизированной воды. Для всех 
случаев амплификации включали по одной ре-
акции отрицательного контроля, чтобы исклю-
чить возможность контаминации реактивов. 
Продукты ПЦР разделяли на 1%-м агарозном 
геле в 0,5 × TBE (pH = 8,3) буфере, содержавшем 
бромид этидия и очищали переосаждением в 
0,125 M/л растворе ацетата аммония в 70%-м эта-
ноле. Очищенный ПЦР-продукт был секвениро-
ван в двух направлениях с теми же праймерами 
на ДНК-анализаторе 3730 DNA Analyzer (Life 
Technologies, США) в компании Синтол (Мос- 
ква, Россия). Все секвенированные нуклеотид-
ные последовательности были депонированы 
в базу данных GenBank NCBI (https://www.ncbi.
nlm.nih.gov/); их номера приведены в таблице 1.

Таблица 2
Последовательности праймеров, использованных в работе 

Название праймера Последовательность праймера
NNC-18S10 AGGAGAAGTCGTAACAA

C26A GTTTCTTTTCCTCCGCT
atpB GACTCGCACTTGATTTCGTTGC
rbcL CGGGGTGTAGTAAGTCAATTTATA

trnV(UAC)x2 GTCTACGGTTCGARTCCGTA
ndhC ATTAGAAATGYCCARAAAATATCAT
rpl32 CAGTTCCAAAAAAACGTACTTC

trnL (UAG) CTGCTTCCTAAGAGCAGCGT
trnL CGAAATCGGTAGACGCTACG
trnF ATTTGAACTGGTGACACGAG

Фрагментный анализ
Для фрагментного анализа ДНК (Воrnеt, 

Branchard, 2001) были использованы межмикро-
сателлитные участки (ISSR), полученные с ис-
пользованием 9 различных праймеров (табл. 3), 
комплементарных ди- и тринуклеотидным по-
вторам, характерным для ядерной ДНК. Реакци-
онная смесь (20 мкл) содержала 10–20 нг ДНК, 
20 пмоль праймера и 4 мкл готового реакцион-
ного микса MasterMix 5X MagDDMIX-2025 (200 
мкмоль каждого dNTP, 1,5 ммоль MgCl2, 1,5 ед. 
Taq-полимеразы и буфер, Диалат ЛТД, Россия). 
ПЦР с предварительной денатурацией (95 °С – 
3 мин) проводили в амплификаторе MJ Research 

PTC-220 DNA Engine Dyad (Biorad Ltd., США) в 
течение 35 циклов в режиме: денатурация при 94 
°С – 30 с, отжиг при 50 °С – 30 с, элонгация при 
72 °С – 40 с + прибавление 2 с на каждый цикл. 
Разделение продуктов ПЦР проводили электро-
форезом в 1,7 % агарозном (Amresco) геле в 0,5 × 
TBE (pH = 8,3) буфере с окрашиванием бромидом 
этидия (0,5 мкг/мл) при 125 В и фотографирова-
ли. Фотографии электрофореграмм ISSR марке-
ров анализировали в программе Cross Checker 
2.91 (Buntjer, 2000). В результате была получена 
матрица присутствия/отсутствия фрагментов 
одинаковой длины (1 – есть/ 0 – нет).
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Полученная матрица была проанализиро-
вана методом кластерного анализа (UPGMA) в 
программе PAST (Hammer et al., 2001) с исполь-
зованием меры сходства Жаккара, а также мето-

дом объединения ближайших соседей (Neighbor 
Joining, NJ) в программе SplitsTree4 (Huson, Bry-
ant, 2006).

Таблица 3
Последовательности ISSR праймеров, использованных в работе  

(Y = T C (пиримидины), R = G A (пурины))

Название праймера Последовательность праймера
HB12 (CAC)3GC
HB13 (GAG)3GC
M13 (AGC)4(C/T)
M12 (CA)6RY
M10 (CA)6(A/G)G
M4 (AG)8(C/T)C
M2 (AC)8(C/T)G
M1 (AC)8CG

17899a (AC)6AG

Филогенетический анализ
Полученные нуклеотидные последователь-

ности были выровнены с помощью алгоритма 
ClustalW в программе BioEdit (Hall, 1999), с по-
следующей оценкой качества прочтения вруч-
ную. Индели учитывались как отсутствующие 
данные для всех образцов. Анализировались два 
финальных выравнивания: 1) по данным нукле-
отидных последовательностей ITS1, 2; 2) все вы-
равнивания для участков пластидной ДНК были 
объединены в одно общее выравнивание. Фило-
генетический анализ проводился в программе 
RaxML 8.2.12 (Stamatakis, 2014; Edler et al., 2021). 
Для ML-анализа использовалась модель GTR. В 
качестве внешней группы мы использовали пол-
ные хлоропластные геномы, выгруженные из 
GenBank, следующих видов: Onobrychis viciifolia 
(NC053934), O. gaubae (LC647182), Hedysarum 
polybotrys (MZ327727), H. petrovii (MT120797). 
Из геномов были вырезаны только те участки 
хпДНК, которые анализировались у исследуе-
мых образцов E. subspinosa, и добавлены в общее 
выравнивание. Определение хлоропластных га-
плотипов исследуемых образцов и их генеалоги-
ческий анализ проводились методом статисти-
ческой парсимонии (Templeton, Crandall, 1993) в 
программе TCS (Clement et al., 2000).

Результаты

Результаты секвенирования
Все последовательности, секвенированные 

из образцов KZ1 и KZ2, а также их спектры ISSR 
маркеров оказались полностью идентичными, 

что подтвердило принадлежность обеих частей 
гербарного образца к одному и тому же расте-
нию. В дальнейшем анализе оба образца рассма-
тривались как один под обозначением KZ1.

Длина выравнивания участка ITS1, 2 со-
ставила 658 п. н. Последовательности ITS1, 2 
оказались идентичными для всех образцов, за 
исключением двух образцов KZ9 и KZ11 из Вос-
точного Казахстана, которые отличались нали-
чием одной нуклеотидной замены в 197 позиции 
(замена C на T). Так как данный маркер оказался 
малоинформативным, дальнейшему филогене-
тическому анализу он не подвергался. 

Длина полученных нуклеотидных последова-
тельностей хлоропластных участков составила: 
1) atpB-rbcL – 742 п. н.; 2) rpl32-trnL(UAG) – 550 
п. н.; 3) trnL-trnF – 680 п. н.; 4) trnV-ndhC – 401 
п. н. Анализ объединенного выравнивания дли-
ной 2373 п. н. проводили методом статистиче-
ской парсимонии в программе TCS. Программа 
рассчитала максимально возможное число му-
тационных шагов при 95%-й вероятности пар-
симонического решения равным 20 и объедини-
ла все последовательности E. subspinosa в одну 
сеть, сгруппировав их в 12 гаплотипов (рис. 3). 
В данном анализе мы не учитывали последова-
тельности внешней группы, так как они оказа-
лись эволюционно далеки от исследуемой вы-
борки, и программа не смогла объединить их в 
общую сеть вместе с гаплотипами E. subspinosa.

Полученная сеть не имеет петель, что по-
зволяет однозначно оценивать генеалогические 
связи гаплотипов. Большинство исследуемых 
образцов обладают своими собственными га-
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плотипами, только к гаплотипам A и D отнесено 
более 1 образца. Из 12 гаплотипов сети 5 оказа-
лись внутренними, т. е. связанными более чем с 
1 гаплотипом, и 7 – концевыми. Большинство га-
плотипов отличаются друг от друга большим (3–
12) числом мутаций, за исключением группы из 
четырех внутренних гаплотипов (A, B, D, F), раз-
личия между которыми составляют всего одну 
мутацию. Согласно результатам укоренения (см. 
ниже), корень сети должен располагаться между 
внутренними гаплотипами D и F, разделенны-
ми единственной мутацией. Гаплотип D, таким 
образом, оказывается корневым гаплотипом 
первой эволюционной линии и присутствует у 
двух образцов: KZ10 из Таласской долины (За-
падный Тянь-Шань) и KZ9 из Сырдарьинского 
Каратау. Внутренний гаплотип A, производный 
от D и отличающийся от него одной нуклео-
тидной заменой, характерен для двух образцов 
из Кегульты (K1 и K2) и для всех шести образ-
цов с г. Большое Богдо на западном краю ареала  
E. subspinosa. Внутренний гаплотип B отличает-
ся от гаплотипа A также одной нуклеотидной 
заменой и встречен у единственного образца из 
Кегульты. Четвертый образец из Кегульты обла-
дает концевым гаплотипом C, производным от 
внутреннего гаплотипа B и отличающимся от 
него тремя мутациями. К первой эволюционной 
линии следует отнести и концевой гаплотип E, 
производный от внутреннего (корневого) га-
плотипа D и отличающийся от него 12 мутаци-
онными шагами. Этот гаплотип был встречен 
у единственного образца (KZ11) из Казахстана 
с северо-западной оконечности хребта Каратау. 
Вторая эволюционная линия представлена га-
плотипами G–L, производными от внутреннего 
гаплотипа F и распространенными преимуще-
ственно в Центральном и Западном Казахстане. 
Большинство этих гаплотипов отличаются друг 
от друга большим числом мутаций, и все пред-
ставлены в нашей выборке единичными образ-
цами (табл. 1, рис. 1). Для укоренения сети мы 
проанализировали выравнивание гаплотипов  
E. subspinosa с включенными в него последова-
тельностями внешней группы методом макси-
мального правдоподобия в программе RaxML 
(рис. 4).

Все гаплотипы, как и ожидалось, оказались 
монофилетичны относительно внешней группы 
и образовали две самостоятельные клады: пер-
вая образована гаплотипами от A до E включи-
тельно; во вторую кладу попали гаплотипы от 
F до L. Несмотря на низкие значения бутстреп 
поддержек узлов, топология дерева оказалась 

идентичной топологии сети, построенной ме-
тодом статистической парсимонии. Таким обра-
зом, согласно результатам анализа, корень сети 
должен располагаться между гаплотипами D и 
F. Так как эти гаплотипы разделены всего одним 
мутационным событием, мы можем считать их в 
равной степени близкими к внешней группе. Со-
ответственно, гаплотипы E. subspinosa образуют 
и на сети, и на дереве две независимые эволюци-
онные линии. 

Рис. 3. Сеть гаплотипов объединенного выравнива-
ния хлоропластных участков (atpB-rbcL, trnV-ndhC, 
rpl32-trnL, trnL-trnF) изученных образцов в про-
грамме TCS. Размер кружка пропорционален числу 
образцов, обладающих данным гаплотипом. Крас-
ные кружки – первая эволюционная линия, желтые 
кружки – вторая эволюционная линия. Обозначения: 
A, B, C, D, E, F, G, H, J, K, L – гаплотипы изученных 
образцов. Маленькие кружки соответствуют гипо-
тетическим гаплотипам, отсутствующим в выборке. 
Стрелка обозначает положение внешней группы.

Анализ ISSR маркеров
ISSR–маркированию подверглись только те 

образцы, у которых наблюдалась устойчивая 
амплификация для всех 9 праймеров. Итоговая 
матрица включала 73 ISSR маркера и 14 образ-
цов: K1, K2, K4, GB1-GB6, KZ1, KZ4, KZ8, KZ9, 
KZ10. 37 неинформативных маркеров, которые 
присутствовали или отсутствовали только у од-
ного образца, были исключены из анализа. Кла-
стерный (UPGMA) анализ разделил выборку на 
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Рис. 4. Результаты ML (Maximum Likelihood) анализа объединенного выравнивания в программе RaxML  
(–lnL= 5893.837035). Число вариабельных признаков 459, парсимонически информативных признаков 90. В уз-
лах отмечены значения бутстрепа. Изученные образцы указаны с соответствующими гаплотипами. Пунктир-
ная линия отделяет разные эволюционные линии. Образцы внешней группы показаны с номерами GenBank.

Рис. 5. Результаты кластерного анализа (UPGMA) 14 
образцов по 73 ISSR маркерам в программе PAST со 
значениями бутстрепа (1000 реплик). Обозначения: 
1 – образцы из Средней Азии (KZ); 2 – все остальные 
образцы (a – образцы с г. Б. Богдо (GB); b – образцы 
из балки Кегульта (K)).

Рис. 6. Результаты анализа межмикросателлитных 
(ISSR) маркеров для части изученных образцов ме-
тодом NeighborJoining в программе SplitsTree4 со 
значениями бутстрепа (1000 реплик): 1 – образцы из 
Средней Азии (KZ); 2 – образцы с г. Б. Богдо (GB); 3 – 
образцы из балки Кегульта (K).

два кластера (бутстреп поддержки 97 и 82, со-
ответственно) (рис. 5). В первый попали все об-
разцы из Казахстана и Киргизии, а во второй –  
образцы из Кегульты и с г. Большое Богдо. Вто-
рой кластер разделяется на два подкластера: a) 
все образцы с г. Большое Богдо (бутстреп под-
держка 100); b) образцы из Кегульты (бутстреп 
поддержка 100). Все образцы первого подкласте-
ра оказались идентичными и расположились на 
ветвях нулевой длины. Во втором подкластере 

идентичными оказались только два образца из 
трех изученных, что указывает на генетическую 
неоднородность популяции из Кегульты. Этот 
результат хорошо согласуется с результатом 
анализа нуклеотидных последовательностей, 
где у образцов калмыцкой популяции из балки 
Кегульта обнаруживаются три хлоропластных 
гаплотипа, в то время как все шесть образцов 
астраханской популяции с г. Большое Богдо об-
ладают одним единственным гаплотипом A.
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Полученная бинарная матрица также была 
проанализирована методом объединения бли-
жайших соседей (Neighbor Joining, NJ) в про-
грамме SplitsTree4. Результаты показаны на 
рисунке 6. Все исследуемые образцы четко раз-
деляются соответственно своим природным по-
пуляциям: 1) образцы из балки Кегульта; 2) об-
разцы с г. Большое Богдо; 3) образцы из Средней 
Азии (Казахстан и Киргизия). Результат прин-
ципиально не отличается от результата кластер-
ного анализа. Все три группы (г. Большое Богдо, 
Кегульта и образцы с территории основного аре-
ала) значительно удалены друг от друга, причем 
разрозненные образцы из Казахстана и Кирги-
зии все же ближе друг к другу, чем к образцам из 
Кегульты и с г. Большое Богдо.

Обсуждение

Несмотря на небольшой размер исследован-
ной выборки, нам удалось выявить немало ин-
тересных аспектов генетической структуры по-
пуляций E. subspinosa. Во-первых, оказалось, что 
популяция с г. Большое Богдо в Астраханской 
области действительно генетически крайне изо-
лирована и мономорфна как по хлоропластным, 
так и по ядерным маркерам. Мономорфность 
данной популяции по пластидному гаплотипу A 
не вызывает особого удивления, у многих видов 
растений локальные популяции не проявляют 
изменчивости по пластидным маркерам. Одна-
ко в данном случае наблюдается также идентич-
ность всех шести изученных образцов по спек-
трам межмикросателлитных (ISSR) фрагментов, 
а это уже однозначно указывает на то, что ис-
следованные образцы с г. Большое Богдо облада-
ют одним генотипом и составляют популяцию, 
представляющую собой вегетативный клон. 
Наш результат подтверждает более ранние на-
блюдения других авторов (Voloboeva, Laktionov, 
2018; Laktionov et al., 2021), которые указывали, 
что эверсмания на г. Большое Богдо редко об-
разует плоды и размножается преимущественно 
вегетативно за счет длинных корневищ. Более 
того, О. В. Волобоева и А. П. Лактионов в ходе 
исследований E. subspinosa на г. Большое Богдо 
обнаружили две популяции этого вида. По их 
наблюдениям, особи, произрастающие на север-
ных склонах, размножаются только вегетативно, 
в то время как растения склонов южной экспо-
зиции обильно цветут и плодоносят. Вполне 
вероятно, что в нашей выборке были представ-

лены образцы только с северных склонов (Volo-
boeva, Laktionov, 2018). Также нужно отметить, 
что проведенные ранее исследования анатоми-
ческой структуры плодов E. subspinosa из разных 
популяций тоже показали некоторые отличия 
образца из популяции с г. Большое Богдо от об-
разцов из Казахстана (Mironov, Sokolov, 2000). 
При этом авторы отмечали, что семена в бобах 
растения с г. Большое Богдо были незрелыми. 
Полученный нами результат в совокупности с 
перечисленными выше данными свидетельству-
ет о том, что эверсмания почти-колючая – пре-
имущественно перекрестно опыляемый вид, 
скорее всего, не способный к самоопылению или 
апомиктическому завязыванию семян. Однако 
для более надежного вывода необходимо иссле-
дование большей по размеру выборки из разных 
частей локальной популяции с г. Большое Богдо.

Ярким контрастом популяции с г. Большое 
Богдо служит популяция с Ергеней из окрест-
ностей п. Кегульта (Калмыкия). Это географиче-
ски ближайшая к г. Большое Богдо популяция, 
причем представляющая собой крайне запад-
ную точку распространения вида. В подобной 
краевой популяции логично было бы также 
предполагать генетическую обедненность, од-
нако это не так. У четырех исследованных из 
данной популяции образцов было выявлено три 
(!) разных, хотя и родственных пластидных га-
плотипа (A, B и C), первый из которых общий с 
популяцией г. Большое Богдо, а два других пред-
ставляют собой его прямых потомков и не были 
встречены более нигде. По ядерным межмикро-
сателлитным маркерам (здесь было исследовано 
три образца из четырех) два образца, обладав-
шие одним и тем же пластидным гаплотипом A, 
оказались идентичными, а третий – отличным 
от них, что говорит о присутствии в популя-
ции как вегетативного, так и семенного возоб-
новления, вероятно, в результате перекрестно-
го опыления. Вместе с тем, обе популяции, и с 
г. Большое Богдо, и из балки Кегульта, по всем 
типам маркеров достаточно далеки от популя-
ций с территории Казахстана, в том числе и по-
пуляций Западного Казахстана (KZ3, KZ4, KZ5). 
Генетически (по пластидным маркерам) наибо-
лее близкими к популяциям с западной окраины 
ареала E. subspinosa и принадлежащими к общей 
с ними эволюционной линии оказались образцы 
KZ10 из Таласской долины в Киргизии и KZ9 и 
KZ11 из Сырдарьинского Каратау в Казахста-
не, представляющего собой продолжение Та-
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ласского Алатау, вдающееся вглубь территории 
Казахстана в северо-западном направлении и 
служащее водоразделом рек Сырдарья и Талас. 
Все остальные исследованные нами образцы из 
Северо-Восточного и Западного Казахстана и 
Киргизии оказались принадлежащими к другой 
эволюционной линии. Однако для того, что-
бы делать какие-либо определенные выводы об 
истории E. subspinosa, необходимо исследование 
существенно больших выборок из популяций со 
всей территории ареала этого вида.
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