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Аннотация. В этой статье мы сравниваем филогенетическое положение различных образцов японского 
банана (Musa basjoo), происходящих из оранжерей Ботанического сада БИН РАН и из городского сада Ки-
ото, с помощью анализа маркерных последовательностей ITS1–гена 5.8S рРНК–ITS2 и trnL–trnF. Образцы  
M. basjoo, выращиваемые в Ботаническом саду Петра Великого, происходят из Китая и имеют некоторые 
морфологические отличия от типичных японских. Кроме того, в наше исследование были добавлены нукле-
отидные последовательности видов рода из международной базы данных GenBank. По результатам анализа 
последовательностей ITS образцы M. basjoo формируют единую кладу с M. itinerans и M. tonkinensis, соответ-
ствующую подсекции в секции Musa. При этом M. basjoo из Ботанического сада БИН РАН отличается по пер-
вичной последовательности ITS1–гена 5.8S рРНК–ITS2 от японского, образуя кладу, невысоко поддержанную 
с M. tonkinensis. Два образца M. basjoo, собранные в Китае, чьи последовательности взяты из базы данных, 
попадают в отдельную субкладу внутри клады M. basjoo, возможно, являясь и особым видом из этой группы 
родства. По хлоропластным последовательностям trnL–trnF большинство образцов M. basjoo также попада-
ют в единую кладу с M. itinerans. Однако один образец M. basjoo из базы данных GenBank монофилетичен с  
M. acuminata и принадлежит к другой кладе. Отмечено, что группа родства M. basjoo представляет собой 
сложный гибридный комплекс, в котором имеются растения, различающиеся по составу материнского генома.
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Summary. In this article, we compare the phylogenetic position of various specimens of the Japanese banana 
(Musa basjoo) originating from the greenhouses of the St. Petersburg Botanical Garden of Peter the Great and from the 
Kyoto Garden using the analysis of marker sequences ITS1–5.8S rRNA–ITS2 and trnL–trnF. Samples of M. basjoo 
grown in the Peter the Great Botanical Garden originate from China and have some morphological differences from 
typical Japanese ones. In addition, we used sequences from the international GenBank database. According to the 
results of the analysis of ITS sequences, the M. basjoo samples form a single clade with M. itinerans and M. tonkinen-
sis, possibly corresponding to the subsection in the section Musa. At the same time, M. basjoo from Peter the Great 
Botanical Garden differs in the primary sequence of the ITS1–5.8S rRNA–ITS2 from Japanese one forming a lowly 
supported clade with M. tonkinensis. Two M. basjoo samples collected in China, whose sequences are taken from the 
GenBank database, fall into a separate subclade within M. basjoo clade, possibly being a special species from this af-
finity group. According to the trnL–trnF chloroplast sequences, most of the M. basjoo samples also fall into the clade 
with M. itinerans. However, one M. basjoo specimen from the Genbank database is monophyletic with M. acuminata 
from a completely different clade. Possibly, the affinity group of M. basjoo is a compound hybrid complex containing 
plants that differ in the composition of the maternal genome. 

Санкт-Петербургский Ботанический сад Пе-
тра Великого Ботанического института им. В.Л. 
Комарова РАН (Ботанический сад БИН РАН) 
до Великой отечественной войны имел самую 
крупную в России коллекцию оранжерейных 
растений. Блокада Ленинграда, бомбежки фак-
тически почти полностью уничтожили оранже-
рейную коллекцию. Но уже в 1946 г. из Сухума 
пришло 6 вагонов с живыми растениями. Расте-
ния для Ленинграда собирались по всему побе-
режью, в том числе в сборе растений участвовал 
Батумский ботанический сад, где содержалась 
большая коллекция китайских растений, в свое 
время собранная основателем Сада российским 
ботаником и географом Андреем Николаевичем 
Красновым. Ленинградские оранжереи попол-
нились субтропическими растениями, среди ко-
торых был и Musa basjoo Siebold et Zuccarini ex 
Iinuma.

Musa basjoo известен по всему свету как 
японский банан. Ранее считалось, что вид про-
исходит с островов Рюкю на юге Японии, откуда 
он впервые был описан как культивированный, 
но, как теперь известно, он произошел из юж-
ного Китая, где он также широко культивирует-
ся, причем дикие популяции до сих пор встре-
чаются в провинции Сычуань (Wu, Kress, 2000). 
Назван данный вид по имени японского монаха 
Басьё, который когда-то привез это растение в 
Японию (Siebold, 1830). Банан хорошо прижил-
ся на островах Японии, и теперь трудно предста-
вить японский храмовый или дворцовый сад без 
этого растения.

В оранжереях Ботанического сада БИН РАН 
Musa basjoo растет с 1946 г., но при сравнении 
нашего экземпляра с экземплярами из Сочи, Су-
хума, Батуми и оранжерейными экземплярами 
из других садов возникает сомнение в правиль-
ности определения данного вида. 

Во-первых, отличаются размеры псевдоство-
ла. В описании указано, что Musa basjoo имеет 
псевдоствол 2,5–4 м (Wu, Kress, 2000). В садах 
на побережье Черного моря экземпляры япон-
ского банана примерно 2,5 м высотой, причем 
они каждый год цветут, но семена не вызревают. 
В оранжереях Ботанического сада БИН РАН эк-
земпляры несколько выше, поскольку замороз-
ков в оранжереях нет, семена всегда вызревают 
в декабре. 

Японские экземпляры (из ботанического сада 
Токио, университетского сада в Киото, универ-
ситетского сада в Тсукубе) выше, 3,5–5 м, семе-
на там также созревают в декабре. Очевидно, 
мягкий климат без отрицательных температур 
благоприятен для данного вида. 

Во-вторых, сомнения иногда вызывает окра-
ска покровных листьев соцветия (рис. 1, 2, 3). 
Обычно она колеблется от желтого до фиолето-
вого цвета. При этом у батумских и сухумских 
экземпляров M. basjoo окраска покровных ли-
стьев соцветия (брактей) чаще всего желтоватая, 
с фиолетовым оттенком, в Ботаническом саду 
БИН РАН иногда на одном растении в разные 
годы можно было увидеть желтые и фиолето-
вые прицветники. Во «Флоре Китая» (Wu, Kress, 
2000) окраска брактей указана от красно-корич-
невого до фиолетового цвета.

Бананы (Musa L.) отличаются устойчивым 
основным хромосомным числом, x = 10 или 11, 
причем все дикорастущие представители рода – 
диплоиды (Cheesman, 1947; Li et al., 2010, Liu et 
al., 2010; Feng et al., 2015). Тем не менее, различ-
ные виды банана имеют сложное, нередко ги-
бридное происхождение (Shepherd, 1988, 1999; 
Swangpol et al., 2007; Li et al., 2010; Christelová 
et al., 2011). В связи с этим актуальность приоб-
ретают молекулярно-филогенетические методы, 
в частности, секвенирование маркерных после-
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довательностей ядерной и хлоропластной ДНК. 
Хлоропластные гены у бананов наследуются 
унипарентально, по материнской линии (Fauré et 
al., 1994; Carreel et al., 2002; Boonruangrod et al., 
2008), что позволяет с достаточной точностью 
определить «генеалогию» растения, но эволю-
ционируют такие гены достаточно медленно, в 
то время как последовательности ядерной ДНК 
наследуются от обоих родителей, но эволюци-
онируют быстрее хлоропластных и дают более 
тонкое разрешение на филогенетическом дре-
ве. Исследование нескольких маркеров разных 
участков генома позволяет отследить и случаи 
возможной гибридизации, в том числе и следов 
гибридизации у современных диплоидных ви-
дов. 

Для нашей работы мы использовали после-
довательности участка trnL–trnF хлоропластно-
го генома, включающие ген trnL, его интрон и 
межгенный спейсер trnL–trnF и район ITS1–ген 
5.8S рРНК–ITS2 ядерного генома. В последнее 
время комбинация последовательностей пред-
ложена как один из универсальных штрих-кодов 
для растений (Hollingsworth et al., 2011). 

Материалы и методы

Были исследованы образцы Musa basjoo, вы-
ращенные в оранжереях Ботанического сада 
БИН РАН, а также полученные из городского 
сада г. Киото, Япония. Для более полного отра-
жения филогенетической картины M. basjoo и 
родственных видов были использованы маркер-
ные последовательности и других видов банана 
из секции Musa: M. acuminata Colla, M. balbisi-
ana Colla, M. itinerans Cheesman, M. schizocarpa 
N. W. Simmonds, M. tonkinensis R. V. Valmayor, L. 
D. Danh et Häkkinen, M. yunnanensis Häkkinen et 
H. Wang, как взятые из коллекций Ботаническо-
го сада БИН РАН, так и из международной базы 

данных GenBank (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/
nuccore/?term = ). Все использованные в работе 
последовательности ITS1–гена 5.8S рРНК–ITS2 
и trnL–trnF представлены в таблице. Как внеш-
няя группа в молекулярно-филогенетическом 
анализе были использованы последовательности 
Musella lasiocarpa (Franch.) H. W. Li – вида близ-
кого к роду Musa, чье обособленное положение 
было подтверждено и современными молекуляр-
ными данными (Li et al., 2010; Liu et al., 2010; 
Christelová et al., 2011). 

Тотальная геномная ДНК была выделена из 
листового материала с помощью набора реаген-
тов Qiagen DNeasy Plant Mini Kit по протоколу 
производителя. Фрагмент ITS1–ген 5.8S рРНК–
ITS2 амплифицировался с помощью праймеров 
ITS 1P (Ridgway et al., 2003) и ITS 4 (White et 
al., 1990) со следующими параметрами реакции: 
1 цикл 95 °C 5 мин, 35 циклов: 95 °C 40 с. 52–56 
°C 40 с. 72 °C 40 с, финальная элонгация 72 °C 10 
мин. Участок trnL–trnF хлоропластного генома 
амплифицировался из тотальной геномной ДНК 
с праймерами tabC и tabF (Taberlet et al., 1991), 
параметры ПЦР: 1 цикл 95 °C 5 мин, 35 циклов: 
95 °C 1 мин, 52–56 °C 1 мин. 10 с, 72 °C 1 мин. 
10 с, финальная элонгация 72 °C 10 мин. Район 
trnL–trnF секвенировался с помощью праймеров 
(прямой – обратный) tabC – tabD и tabE – tab F 
(Taberlet et al., 1991). Чтение последовательно-
стей производилось на секвенаторе ABI PRIZM 
3100 в Центре коллективного пользования БИН 
РАН с помощью набора реактивов BigDyeTM 
Terminator Kit ver. 3.1. Полученные хромато-
граммы сиквенсов анализировались программой 
Chromas Lite ver. 2.01 (Technelysium Co, Ltd). За-
тем последовательности выравнивались с помо-
щью программы Muscle (Edgar, 2004), входящей 
в пакет программ MEGA 7.0 (Kumar et al., 2018), 
и выравнивание проверялось вручную. 

Таблица
Последовательности района ITS1–ген 5.8S рРНК–ITS2 и участка trnL–trnF  

видов Musa, использованные в работе

Название вида
Номер образца в базе данных Генбанк Место происхождения 

образцаITS1–ген 5.8S 
рРНК–ITS2 trnL–trnF

Musa acuminata Colla MW054208 MW066471
Россия, г. Санкт-
Петербург, Ботанический 
сад Петра Великого

Musa acuminata Colla JF977065.1 – Китай; Li et al., 2011

Musa acuminata Colla KU512933.1 – Индия; Singh, Ranibala, 
2016
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Название вида
Номер образца в базе данных Генбанк Место происхождения 

образцаITS1–ген 5.8S 
рРНК–ITS2 trnL–trnF

Musa acuminata Colla cultivar 
Cooking Banana MG845593.1 – Индия, Андра Прадеш; 

Hasan, Khasim, 2018
Musa acuminata subsp. malaccensis 
(Ridl.) N. W. Simmonds – KU215205.1 Janssens et al., 2016

Musa acuminata subsp. truncata 
(Ridl.) Kiew – KU215218.1 Janssens et al., 2016

Musa balbisiana Colla FJ428102.1 – Китай; Li et al., 2010
Musa balbisiana Colla HQ331340.1 – Hřibová et al., 2010
Musa balbisiana Colla HQ331417.1 – Hřibová et al., 2010
Musa balbisiana Colla KR632992.1 – Индия; Lamare, Rao, 2015
Musa balbisiana Colla KR632999.1 – Индия; Lamare, Rao, 2015

Musa balbisiana Colla KT696445 – Индонезия: Восточная 
Ява; Hapsari et al., 2018

Musa balbisiana Colla KT696445.1 – Индонезия: Восточная 
Ява; Hapsari et al., 2018

Musa balbisiana Colla – KU215202.1 Janssens et al., 2016
Musa balbisiana Colla – KU215196.1 Janssens et al., 2016
Musa balbisiana Colla – FJ621280.1 Бангладеш; Liu et al., 2010
Musa balbisiana Colla – FJ621279.1 Китай; Liu et al., 2010
Musa balbisiana Colla GQ374808.1 Gayral et al., 2010

Musa basjoo Siebold et Zuccarini ex 
Iinuma MW054204 MW066468

Россия, г. Санкт-
Петербург, Ботанический 
сад Петра Великого

Musa basjoo Siebold et Zuccarini ex 
Iinuma MW054205 MW066469

Россия, г. Санкт-
Петербург, Ботанический 
сад Петра Великого

Musa basjoo Siebold et Zuccarini ex 
Iinuma MW054206 – Сад г. Киото, Япония

Musa basjoo Siebold et Zuccarini ex 
Iinuma

FJ626374.1 FJ621270.1 Китай; Liu et al., 2010

Musa basjoo Siebold et Zuccarini ex 
Iinuma FJ428100.1 FJ428188.2 Китай; Li et al., 2010

Musa basjoo Siebold et Zuccarini ex 
Iinuma KU215073.1 KU215195.1 Janssens et al., 2016

Musa basjoo Siebold et Zuccarini ex 
Iinuma MK779031.1 – Ji, 2019

Musa basjoo Siebold et Zuccarini ex 
Iinuma – GQ374828 Gayral et al., 2010

Musa itinerans Cheesman FJ428098.1 FJ428177 Китай; Li et al., 2010
Musa itinerans Cheesman FJ626380.1 FJ621276.1 Китай; Liu et al., 2010
Musa itinerans Cheesman JF977081.1 – Китай; Li et al., 2011
Musa itinerans Cheesman JF977084.1 – Китай; Li et al., 2011
Musa itinerans Cheesman MN954314.1 Индия; Paul, Deb, 2020
Musa itinerans Cheesman – GQ374829.1 Gayral et al., 2010

Musa itinerans Cheesman – KT257588.1 Таиланд; Somana et al., 
2015

Musa itinerans subsp. 
xishuangbanaensis Häkkinen KU215108.1 – Китай; Janssens et al., 2016

Musa schizocarpa N. W. Simmonds FJ428088.1 –

Таблица (продолжение)
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Рис. 1. Musa basjoo в Ботаническом саду Батуми, Грузия.

Название вида
Номер образца в базе данных Генбанк Место происхождения 

образцаITS1–ген 5.8S 
рРНК–ITS2 trnL–trnF

Musa schizocarpa N. W. Simmonds MK779015.1 – Китай; Ji, 2019
Musa tonkinensis R. V. Valmayor,  
L. D. Danh et Häkkinen FJ428099.1 – Китай; Li et al., 2010

Musa yunnanensis Häkkinen et  
H. Wang FJ428095.1 – Китай; Li et al., 2010

Musa yunnanensis Häkkinen et  
H. Wang MK779016.1 – Китай; Ji, 2019

Musella lasiocarpa (Franch.)  
H. W. Li KT257628.1 KT257602.1 Таиланд; Somana et al., 

2015

Таблица (окончание)

Молекулярно-филогенетический анализ про-
водился методом Байеса в программе Mr. Bayes 
3.2.2. (Ronquist et al., 2012) и методом макси-
мального правдоподобия с помощью програм-
мы MEGA X (Kumar et al., 2018). Оптимальные 
эволюционные модели вычислялись с помощью 
программы jModelTest 2.1.6 (Darriba et al., 2012) 
по Akaike Information Criterion (AIC). Участок 
ITS1–ген 5.8S рРНК–ITS2 анализировался с ис-

пользованием эволюционной модели TIM3+G, 
фрагмент trnL–trnF – с учетом модели TPM1uf. 
Районы вставок/делеций в выравнивании были 
закодированы программой SeqState 1.4.1 (Mül-
ler, 2005), опция “Simple gap coding”, и затем 
включены в матрицу данных как бинарные при-
знаки. Анализ методом Байеса проводился за 
1–1,5 млн генераций, пока стандартное откло-
нение разделенных частот (standard deviation of 
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split frequencies) не становилось меньше, чем 
0,01. Первые 25 % деревьев были отброшены 
как “burn-in”. Клады с индексом постериорной 
вероятности и бутстрэп-индексом 100−90 % мы 
рассматриваем как хорошо поддержанные, с ин-
дексом 89–70 % как умеренно поддержанные и с 
индексом 69–70 % как слабо поддержанные. На 
филогенетических деревьях сначала идет индекс 
постериорной вероятности, затем – бутстрэп-ин-
декс.

Результаты и обсуждение

По результатам анализа ITS-последователь-
ностей представители Musa basjoo формируют 
монофилетичную кладу c хорошим уровнем 
поддержки (PP = 0,99, BS = 95 %, рис. 4). При 
этом M. basjoo из оранжереи Ботанического 
сада БИН РАН по ITS-последовательностям при 
анализе методом Байеса формирует отдельную, 
пусть и невысоко поддержанную, субкладу с  
M. tonkinensis (PP = 0,77) и не группируется с 
морфологически типичным образцом M. basjoo, 
собранным в Киото (рис. 4). Образцы M. basjoo 
из БИН РАН хорошо отличаются и по первичной 
последовательности ITS1–гена 5.8S рРНК–ITS2 
по 9 заменам и 5 полиморфным сайтам (рис. 6). 

Рис. 2. Musa basjoo в Ботаническом саду Петра Вели-
кого, Санкт-Петербург.

Рис. 3. Musa basjoo в Ботаническом саду университета г. Тсукуба, Япония.
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Вероятно, морфологические отличия оранже-
рейных образцов из Ботанического сада БИН 
РАН вполне подтверждают генетическую обосо-
бленность их от типичных японских M. basjoo. 

Не исключено гибридное происхождение сухум-
ских образцов, культивируемых в наших оран-
жереях, описанных при получении как M. basjoo 
и M. itinerans.

Рис. 4. Положение различных образцов Musa basjoo на филогенетическом древе, построенном по результатам 
анализа ядерных последовательностей ITS1–ген 5.8S рРНК–ITS2 методом Байеса.
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Результаты анализа последовательностей 
trnL–trnF дают несколько иную картину (рис. 5). 
Большая часть образцов M. basjoo по материн-
ской линии формирует единую кладу с M. itiner-
ans и M. tonkinensis, хотя индекс постериорной 
вероятности закономерно ниже (PP = 0,70, BS = 
68 %). Однако образец M. basjoo из Ботаническо-
го сада Калифорнийского университета в Беркли 
по хлоропластным последовательностям вместе 
с M. acuminata попадает в другую кладу, которая 
занимает сестринское положение по отношению 
к M. basjoo + M. itinerans (PP = 0,99, BS = 82 %, 
рис. 5). Также вместе с M. acuminata группиру-
ются и сиквенсы trnL–trnF образца M. itinerans 
из Таиланда. Возможно, здесь мы имеем дело с 

Рис. 5. Положение различных образцов Musa basjoo на филогенетическом древе, построенном по результатам 
анализа хлоропластных последовательностей trnL–trnF методом Байеса

картиной гибридизации, когда разные образцы 
растений, морфологически определяемых как  
M. basjoo, происходили от скрещивания разных 
родительских таксонов, один из которых принад-
лежал группе родства M. acuminata. Подобный 
случай, когда у аллополиплоидов амплфициру-
ются совершенно разные варианты родитель-
ских маркерных последовательностей, показаны 
на недавних гибридах Tragopogon L. из семей-
ства Asteraceae (Kovarik et al., 2005) и видах рода 
Hyalopoa (Tzvelev) Tzvelev, семейство Poaceae 
(Rodionov et al., 2010, 2017; Nosov et al., 2015).

Два образца M. basjoo из Китая, чьи после-
довательности взяты из международной базы 
данных GenBank, по ITS-сиквенсам совершенно 
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не родственны остальным и образуют собствен-
ную небольшую субкладу, сестринскую к кладе  
M. basjoo+M. itinerans+M. tonkinensis (PP = 
0,98, BS = 99 %, рис. 4). Вероятно, мы видим 
здесь генетические различия у образцов из раз-
ных географических точек: китайские образцы  

M. basjoo (один из них собран в Сычуане) мог-
ли эволюционно разойтись с японскими образ-
цами, а кроме того, возможна амплификация из 
геномного пула гибридогенного вида разных по-
следовательностей от предковых таксонов (см. 
Kovarik et al., 2005). 

Рис. 6. Вариабильные нуклеотидные сайты в последовательности ITS1–гена 5.8S рРНК–ITS2 группы родства 
Musa basjoo–Musa itinerans. Вверху указаны номера вариабильных сайтов в последовательности.

Для нас весьма интересно то, что с большей 
частью изученных образцов M. basjoo монофи-
летичны Musa itinerans и M. tonkinensis (рис. 4, 
5). M. itinerans широко распространен в Юго-
Восточной Азии, от Китая до Мьянмы, и ха-
рактеризуются значительной морфологической 
вариабельностью, разделяясь на несколько раз-
новидностей (Häkkinen et al., 2008, 2010). Ли-
сточки околоцветника M. itinerans напоминают 
M. basjoo своей окраской: желтоватым оттенком. 
Напротив, одно из основных отличий M. itinerans 
от M. basjoo – это длинные ползучие корневища, 
от которых M. itinerans и получил свое название, 
«путешествующий». Тем не менее, недавно опи-
санные разновидности не имеют ползучие кор-
невища, в этом отношении напоминая другие 
виды Musa, в том числе и M. basjoo (Häkkinen 
et al., 2008). M. tonkinensis – эндемик Северного 
Вьетнама из секции Musa (Valmayor et al., 2005). 
Вероятнее всего, мы можем здесь говорить о 
группе родства Musa basjoo, воспроизводящей 
единый геном японо-китайской группы бананов.

 Более того, до сих пор существует ряд раз-
ночтений о родстве некоторых небольших таксо-
нов из группы M. basjoo–M. itinerans: так, Musa 
formosana (Warb. ex Schum.) Hayata считался 
разновидностью M. basjoo (например, Ying, 
1985; Chen et al., 2017), но некоторые морфо-
логические и молекулярно-филогенетические 
исследования доказывают большее родство тай-
ваньского банана M. formosana с M. itinerans 
(Kao, Lai, 1978; Wu, Kress, 2000; Liu et al., 2010; 
Chiu et al., 2011). Одним из отличий M. formosa-
na от M. basjoo является черепитчатость брактей 
в их основании у M. formosana, в то время как у  
M. basjoo брактеи черепитчатые на кончике (Chiu 
et al., 2011). Вполне возможно, что эту хорошо 
выделяемую по молекулярно-филогенетическим 
данным группу восточноазиатских несъедобных 
бананов следует объединить и в подсекцию сек-
ции Musa. 

Группа родства японо-китайских бананов, 
наиболее характерным представителем которой 
как раз и является Musa basjoo, в целом всегда 
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считалась довольно эволюционно обособленной. 
Так, например, Н. Симмондс в своей знаменитой 
монографии “The evolution of bananas” (Sim-
monds, 1962) рассматривает группу M. basjoo– 
M. itinerans в составе секции Eumusa Chees-
man (теперь это секция Musa) как отделенную 
от остальной части данной группы видами сек-
ции Rhodochlamys (Baker) Cheesman, которую он 
считал дериватом группы родства M. acuminata 
(секция Eumusa = Musa). Другой известнейший 
исследователь рода – Э. Чизман (1948) – считал 
M. basjoo родственным M. acuminata по характе-
ру раскрывания брактей (прицветных листьев), 
но по остальным признакам достаточно далеким 
от всех остальных бананов. Данные нумериче-
ской таксономии (Simmonds, Weatherup, 1990) 
свидетельствуют о его близости к M. sikkimensis 
Kurz + M. itinerans по результатам кластерного 
анализа, а метод главных компонент дополни-
тельно указывает на его родство с M. acuminata 
subsp. siamea N.W.Simmonds и M. flaviflora N. W. 
Simmonds (последний ранее считался близким 
к предкам секции Rhodochlamys – Simmonds, 
1962). Действительно, по молекулярно-фило-
генетическим данным, M. acuminata (носитель 
A-генома съедобных бананов – Simmonds, 1962; 
D’Hont et al., 2000; Raboin et al., 2005) формиру-
ет кладу, сестринскую к группе родства M. bas-
joo в составе секции Musa (рис. 1, 2), причем по 
материнской линии он мог участвовать в проис-
хождении некоторых образцов M. basjoo s. l. и  
M. itinerans s. l. (рис. 5). Отметим также, что 
по результатам анализа полиморфизма SSR-
маркеров M. basjoo оказывается монофилетичен 
с M. schizocarpa (Feng et al., 2016), но наши дан-
ные также указывают лишь на довольно дальнее 
родство в составе одной секции Musa: M. shizo-
carpa по ITS-последовательностям попадает в 
одну кладу с M. acuminata (см. также Li et al., 
2010). Вероятно, M. schizocarpa имеет родствен-
ный M. acuminata геном A (см. также Li et al., 
2010), в то время как M. basjoo несет разные ва-
рианты геномов, общие с M. itinerans.

Наши данные молекулярно-филогенетиче-
ского анализа ядерных последовательностей 
ITS1–гена 5.8S рРНК–ITS2 указывают на геном-
ное единство группы японо-китайских бананов 
M. basjoo + M. itinerans + M. tonkinensis в составе 
секции Musa. При этом сама эта группа по всей 
видимости является сложной и гибридогенной, 
потому что анализ хлоропластных сиквенсов 

trnL–trnF дает разделение изученных образцов 
M. basjoo на две обособленные группы с разным 
родством. Вероятнее всего, исследованные об-
разцы M. basjoo из оранжерей Ботанического сада 
Петра Великого, происходящие из Сухума, так-
же могут быть гибридами, сформировавшимися 
с участием геномов, родственных M. itinerans и 
M. tonkinensis, а типичный японский M. basjoo  
s. str. мог быть вторым родителем или более даль-
ним родственником, ITS-последовательности ко-
торого не амплифицировались при прямой ПЦР 
из общего геномного пула. Наши данные, та-
ким образом, говорят о том, что группа родства 
Musa basjoo–Musa itinerans–Musa tonkinensis 
представляет собой интрогрессивно-межвидо-
вой комплекс (Kamelin, 2009), в который входят 
виды, объединенные сложными гибридными вза-
имоотношениями и «не осложненные сколько-
нибудь выраженной изоляцией от родительских 
форм (поскольку эти виды – обычно части имен-
но обширных сингамеонов)» (Kamelin, 2009:  
с. 148). Из-за близкого родства и высокой степени 
интрогрессии группы японо-китайских бананов 
M. basjoo + M. itinerans могут потребоваться до-
полнительные молекулярно-филогенетические 
исследования с целью более тонкого разделения 
этой группы. Возможно также, что дальнейшие 
исследования бананов из других групп родства, 
например, M. acuminata (sect. Musa), покажут 
участие и других, более отдаленных гибридиза-
ций в видообразовании японо-китайских бана-
нов M. basjoo s. l.
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