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Реферат. Впервые с использованием молекулярно-цитогенетических маркеров проведено сравнительное ис-
следование кариотипов близкородственных видов Hedysarum gmelinii и H. setigerum из секции Multicaulia рода 
Hedysarum L. (Fabaceae), произрастающих в Южной Сибири. Уточнено число хромосом в кариотипах H. gmelinii 
и H. setigerum – 2n = 4х = 32. У некоторых образцов обнаружены добавочные В-хромосомы. По данным FISH, об-
наружено высокое морфологическое сходство хромосом и рисунков распределения рибосомных РНК генов в ка-
риотипах H. gmelinii и H. setigerum, что подтверждает их близкое родство. 
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Summary. For the first time, a comparative karyotype analysis of closely related species Hedysarum  gmelinii and 
H. setigerum (Hedysarum section Multicaulia) grown in Southern Siberia, has been performed by molecular cytogenetic 
markers. Chromosome numbers in karyotypes of these species were specified – 2n = 4х = 32. In some accessions, additional 
B chromosomes were revealed. FISH analyses indicated high similarities in chromosome morphology and also patterns 
of chromosomal distributions of 45S and 5S rDNA clusters in karyotypes of H. gmelinii and H. setigerum, which confirms 
the close relationship between their genomes.
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Молекулярно-генетический анализ различных последовательностей пластидной и ядерной 
ДНК подтверждает наличие двух основных линий в роде Hedysarum L.: Hedysarum и Multicaulia, что 
коррелирует с основным числом хромосом в кариотипах видов соответствующих секций х = 7 и х = 8 
(Duan et al., 2015; Liu et al., 2017). Секция Multicaulia образует самую крупную кладу рода Hedysarum, 
которая распространена в основном в Центральной Азии (Малышев, 2012). Одним из представителей 
секции Multicaulia является Hedysarum gmelinii Ledeb. (копеечник Гмелина) – кормовое растение с об-
ширным восточноевропейско-сибирским ареалом (Курбатский, 1994). Близкий к нему вид H. setigerum 
Turcz. (копеечник щетинистый) произрастает в горно-степном, высокогорном и степном районах Юж-
ной Сибири и имеет ареал, перекрывающийся с H. gmelinii (Федченко, 1948; Малышев, 2012). Таксо-
номический статус H. setigerum до сих пор не прояснен. Систематики рассматривают H. setigerum как 
самостоятельный вид (Федченко, 1948; Малышев, 2012) или как подвид H. gmelinii (Курбатский, 1994). 
Высокий полиморфизм морфологических признаков затрудняет идентификацию этих двух видов. В то 
же время структура кариотипа является одним из важных значимых признаков вида, позволяющих 
уточнять систематическое положение, выявлять филогенетические связи и устанавливать пути эволю-
ции видов. Однако числа хромосом у видов H. setigerum и H. gmelinii по данным разных авторов сильно 
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варьируют. При изучении кариотипов этих видов с помощью монохромного окрашивания определены 
хромосомные числа 2n = 14, 28, 32, 56 (Курбатский, 1994; Курбатский, Малахова, 2003; Черкасова, 2009). 
Данный метод выявляет лишь общие кариотипические различия, и такого подхода к изучению гено-
мов H. setigerum и H. gmelinii явно недостаточно. 

Ареал горно-степного вида H. gmelinii состоит из двух частей: меньшая часть охватывает 
юго-восток Европейской части России, большая располагается в Сибири, частично захватывая север 
Казахстана и Монголии (Курбатский, 1994). В последнее время появились данные о распространении 
вида на территории Центрального и Северо-Западного Китая, здесь H. gmelinii обитает в каменистых 
степях на высоте от 800 до 1800 м над ур. м. (Liu et al., 2010). Восточносибирско-южносибирский вид 
H. setigerum встречается в горах в Горном Алтае, Красноярском крае, Республике Хакасия, Туве, Иркут-
ской обл., Бурятии, Республике Саха (Якутия) (Федченко, 1948; Малышев, 2012). 

Сбор материала для данного исследования проводился в природных популяциях на террито-
рии Южной Сибири. Приготовление хромосомных препаратов и процедуру FISH (Fluorescence In situ 
Hybridization) осуществляли по ранее описанной методике (Yurkevich et al., 2017). FISH-анализ хромо-
сом проводился с использованием классических цитогенетических маркеров 45S и 5S рДНК. Отобран-
ные хромосомные пластинки фотографировали с помощью эпифлуоресцентного микроскопа Olympus 
BX61 (Olympus, Tokyo, Япония), сопряженного с черно-белой ПЗС-камерой (Snap, Roper Scientific, 
США).

Нами впервые исследована хромосомная организация кариотипов двух видов: H. gmelinii 
и H. setigerum из секции Multicaulia с использованием молекулярных маркеров. По результатам сравни-
тельного исследования видов H. gmelinii и H. setigerum обнаружено высокое морфологическое сходство 
хромосом и рисунков распределения основных кластеров 45S и 5S рибосомных генов в их кариоти-
пах. Кариотипы H. gmelinii и H. setigerum представлены двумя сходными наборами хромосом, которые 
свидетельствуют в пользу их тетраплоидной природы: 2n = 4х = 32 (рис. 1). Размеры хромосом около 
2–5 мкм. В кариотипах обоих видов сигналы 45S рДНК локализованы на двух парах спутничных хро-
мосом. Крупные сайты 5S рДНК обнаружены в дистальных областях двух пар хромосом. В некоторых 
метафазных клетках образцов H. gmelinii и H. setigerum на спутничных хромосомах наблюдались поли-

морфные минорные сайты 
5S рДНК, ко-локализова-
ные с сайтами 45S рДНК. 
Ранее показано, что виды 
секции Multicaulia име-
ют основное число хро-
мосом х = 8 (Choi, Ohashi, 
2003; Arslan et al., 2012). 
Изученные нами карио-
типы образцов H. gmelinii 
и H.  setigerum из различ-
ных географических мест 
произрастания подтвер-
ждают эти данные. 

Впервые в кариоти-
пах видов H. gmelinii (2n = 
32) и H. setigerum (2n = 32) 
нами обнаружены доба-
вочные хромосомы. Они 
представлены маленькими 
субметацентриками дли-
ной около 1 мкм со сход-
ным рисунком С/DAPI 
бэндинга. По всей дли-
не добавочных хромосом 
локализованы сайты 45S 
рДНК. Количество таких 
хромосом в клетках инди-

Рис. 1. Метафазные пластинки H. gmelinii (2n = 32) и H. setigerum (2n = 32). Хро-
мосомы окрашены по DAPI. FISH с пробами 45S рДНК (зеленый) и 5S рДНК 
(красный). Стрелками обозначены спутничные хромосомы, головками стре-
лок – хромосомы, несущие сайты 5S рРНК генов, В – В-хромосомы.
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видуального растения и в популяции варьирует от 1 до 3. У одного образца H. gmelinii из Горного Ал-
тая добавочные хромосомы в кариотипе не выявлены. Известно, что В-хромосомы характеризуются 
мозаичностью распределения как внутри популяции, так и у отдельных ее представителей, а также ча-
сто содержат рРНК гены (Camacho et al., 2000). Таким образом, выявленные добавочные хромосомы 
обладают всеми признаками В-хромосом. Обнаружение В-хромосом в образцах из разных популяций 
видов H. gmelinii и H. setigerum позволило уточнить число хромосом основного набора (А-хромосом) 
2n = 4х = 32, которое при монохромном окрашивании хромосом варьировало у разных авторов (Кур-
батский, 1994; Курбатский, Малахова, 2003; Черкасова, 2009).

Проведенный ранее ISSR-анализ указывает на близкое родство H. setigerum и H. gmelinii, что 
согласуется с их сходством по морфологическим признакам (Zvyagina et al., 2016). На основании этих 
данных предлагается рассматривать H. setigerum как подвид H. gmelinii (Zvyagina et al., 2016). Резуль-
таты проведенного нами FISH-анализа хромосом в кариотипах изученных видов в целом подтвержда-
ют данные других авторов. Вместе с тем, чтобы окончательно прояснить плоидный статус H. setigerum 
и H. gmelinii, а также уточнить таксономическое положение H. setigerum, необходимо продолжить изу-
чение хромосомной организации геномов этих родственных видов с помощью дополнительных моле-
кулярных маркеров.
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