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Реферат. Вопросы генетической вариабельности, филогенетических отношений и таксономического статуса 
представителей секции Cenantrum Bunge остаются актуальными, несмотря на большое число работ, посвящен-
ных отдельным видам. Astragalus mongholicus Bunge и Astragalus frigidus (L.) A. Gray характеризуются широким 
ареалом, пластичными морфологическими признаками и наличием вариантов и подвидов, идентификация ко-
торых затруднена. Согласно современным представлениям о систематике рода Astragalus (Podlech и Zarre, 2013), 
с Astragalus mongholicus Bunge синонимизированы: Astragalus membranaceus Bunge, Astragalus borealimongolicus 
Y. Z. Zhao, Astragalus propinquus Schischk., Astragalus mongholicus var. dahuricus (DC.) Podlech и др. Однако, данная 
систематика не всегда согласуется с результатами молекулярных исследований. С целью молекулярной иденти-
фикации, определения генетического разнообразия и эволюционного родства A. mongholicus, A. membranaceus, 
A. propinquus, A. frigidus и Astragalus saralensis Gontsch., в работе проведен анализ молекулярного маркера ITS1-
ITS2 для 18 образцов из гербария СИФИБР СО РАН. Для сравнения использованы нуклеотидные последователь-
ности ITS из базы данных GenBank. В результате анализа последовательностей и построения сети гаплотипов 
показано, что A. mongholicus (включая A. membranaceus) и A. propinquus (включая A. borealimongolicus) являются 
генетически обособленными таксонами. В то же время A. frigidus и A. saralensis – близкородственные таксоны, 
не различающиеся по исследованному маркеру, что требует дальнейшего анализа систематического положения 
A. saralensis. При использовании маркера ITS не обнаружено генетических отличий между Astragalus frigidus 
subsp. secundus (DC.) Vorosch. и Astragalus frigidus subsp. parvifl orus Hultén. Подтверждено, что A. mongholicus var. 
dahuricus не имеет близкородственных связей с A. mongholicus и другими видами секции Cenantrum. Показана 
генетическая идентичность A. propinquus и A. borealimongolicus по маркеру ITS. Установлены значения внутри- и 
межвидовой генетической вариабельности для исследованных таксонов.

Ключевые слова. Гаплотипы, секция Cenantrum, Astragalus frigidus, Astragalus mongholicus, Astragalus propinquus, 
Astragalus saralensis, ITS.

Summary. Issues of genetic variability, phylogenetic relationships, and taxonomic status of representatives of the section 
Cenantrum Bunge remain relevant, despite the signifi cant number of studies of some species. Astragalus mongholicus 
Bunge and Astragalus frigidus (L.) A. Gray are characterized by a wide range, fl exible morphological characters and 
the presence of variants and subspecies whose identifi cation is diffi  cult. According to the taxonomic revision of the 
genus Astragalus (Podlech, Zarre, 2013), the following are synonymized with Astragalus mongholicus Bunge: Astragalus 
membranaceus Bunge, Astragalus borealimongolicus Y. Z. Zhao, Astragalus propinquus Schischk., Astragalus mongholicus 
var. dahuricus (DC.) Podlech and others. However, this taxonomy does not always agree with the results of molecular data. 
Th e current study is aimed at molecular identifi cation, determination of genetic diversity, and evolutionary relationship of 
A. mongholicus, A. membranaceus, A. propinquus, A. frigidus, and Astragalus saralensis Gontsch., for which we analyzed 
the molecular marker ITS1-ITS2 in 18 samples from the herbarium of the SIFIBR SB RAS. For comparison, ITS nucleotide 
sequences from the GenBank database were used. Sequence analysis and haplotype network construction showed that 
A. mongholicus (including A. membranaceus), A. propinquus (including A. borealimongolicus) are genetically distinct taxa. 
At the same time, A. frigidus and A. saralensis are congeneric, which requires further analysis of systematic position 
of A. saralensis. It was shown that when using the ITS marker, no genetic diff erences were found between Astragalus 
frigidus (L.) A. Gray subsp. secundus (DC.) Vorosch. and Astragalus frigidus subsp. parvifl orus Hultén. It is confi rmed that 
A. mongholicus var. dahuricus is not closely related to A. mongholicus and other species of the section Cenantrum. Based 
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on ITS, A. propinquus and A. borealimongolicus are genetically identical. Th e values of intra- and interspecifi c genetic 
variability for the studied taxa are provided.

Key words. Astragalus frigidus, Astragalus mongholicus, Astragalus propinquus, Astragalus saralensis, ITS, haplotypes, 
section Cenantrum.

Виды Astragalus mongholicus Bunge и Astragalus frigidus (L.) A. Gray секции Cenantrum Bunge 
(филогенетическая клада Phaca), характеризуются широким ареалом и значительной пластичностью 
морфологических признаков, что часто затрудняет их идентификацию. A. mongholicus – наиболее изу-
ченный региональный эндемик азиатской части России, Монголии, Казахстана, западных и северных 
регионов Китая. Широкое использование двух вариантов Astragalus membranaceus Bunge и Astragalus 
membranaceus var. mongholicus (Bunge) P. K. Hsiao в традиционной китайской и монгольской медицине, 
способствует поиску способов их дифференциальной идентификации и интенсивному изучению ме-
таболически активных веществ (Guo et al., 2010). Оба варианта используются в составе лекарственного 
сырья “Radix Astragali”, который входит в список из 50 наиболее широко применяемых в Китае расте-
ний, и перечислен в Китайской и др. фармакопеях (Li et al., 2017). Результаты исследований молеку-
лярных маркеров ядерной ДНК (ITS) показали высокую степень сходства этих двух вариантов (Dong 
et al., 2003; Guo et al., 2010). В то же время, результаты анализа геномов хлоропластов выявили разли-
чия A. membranaceus var. mongholicus и A. membranaceus, а также идентичность последнего с Astragalus 
nakaianus Y. N. Lee (Wang et al., 2016; Su et al. 2021). В работе Liu с соавторами (2011) были проанализи-
рованы 8 активных компонентов A. membranaceus var. mongholicus и A. membranaceus, выращенных в 
одинаковых условиях, и выявлены существенные различия в концентрации специфичных изофлаво-
ноидов и сапонинов, что авторы связывают с генетическими различиями исследованных вариантов. 
Кроме того, анализ геномов хлоропластов помог установить, что Astragalus mongholicus var. dahuricus 
(Fisch. ex DC.) Podlech не является близкородственным для видов секции Cenantrum (Tian et al., 2021).

На сегодняшний день, в результате ревизии систематики рода Astragalus (Podlech, Zarre, 2013), 
таксоны A. membranaceus var. mongholicus, A. membranaceus, Astragalus propinquus Schischk., Astragalus 
borealimongolicus Y. Z. Zhao, A. mongholicus var. dahuricus приведены в качестве синонимов A. mongholicus 
Bunge. Однако данные, полученные с привлечением различных подходов, указывают на необходимость 
уточнения их систематического положения. В Южной Сибири многие виды астрагалов остаются недо-
статочно исследованными. 

Цель работы – выявить генетические особенности A. mongholicus, A. membranaceus, A. propinquus, 
A. frigidus и Astragalus saralensis Gontsch. с помощью анализа последовательностей ITS и определения 
генетической гетерогенности.

Для анализа использовали 18 образцов из гербария Сибирского института физиологии и био-
химии растений СО РАН (IRK) (табл. 1). 

Таблица 1
Анализируемые образцы

ID в гербарии 
СИФИБР СО РАН Таксон Местонахождение

22200 Astragalus membranaceus (Fisch.) Bunge Забайкальский край, р. Шилка
45532 

IRK00023333 Astragalus mongholicus Bunge Приморский край, Надеждинский район 

11981 Astragalus propinquus Schischk. Иркутская область, Нижнеудинский район
21612 Astragalus propinquus Schischk. Иркутская область, Ольхонский район
9724 Astragalus propinquus Schischk. Бурятия, Окинский район

19733 Astragalus propinquus Schischk. Бурятия, Баргузинский район, п-ов Святой Нос
26262 Astragalus propinquus Schischk. Бурятия, Кабанский район
13582 Astragalus propinquus Schischk. Бурятия, Закаменский район
11249 Astragalus saralensis Gontsch. Бурятия, Баргузинский хребет
19905 Astragalus frigidus (L.) A. Gray Забайкальский край
65467 Astragalus frigidus (L.) A. Gray Иркутская область, Шелеховский район
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Продолжение табл. 1
ID в гербарии 

СИФИБР СО РАН Таксон Местонахождение

48608 Astragalus frigidus (L.) A. Gray Монголия, юго-западное побережье оз. Хубсугул
50365 Astragalus frigidus (L.) A. Gray Бурятия, Тункинский район
9729 Astragalus frigidus (L.) A. Gray Бурятия, Окинский район, оз. Ильчир
9728 Astragalus frigidus (L.) A. Gray Бурятия, Окинский район
9712 Astragalus frigidus (L.) A. Gray Бурятия, Окинский район

22202 Astragalus frigidus subsp. secundus (DC.) 
Vorosch. Бурятия, Тункинский район

19817 Astragalus frigidus subsp. parvifl orus 
(Turcz.) Hultén Чукотский п-ов

Экстракцию ДНК, амплификацию фрагментов ITS1-ITS2 и секвенирование проводили по ранее 
опубликованным методике и протоколам (Кулакова и др., 2023). Полученные нуклеотидные последо-
вательности анализировали с помощью программы BioEdit 7.0.5.3 (Hall, 1999). Для сравнения исполь-
зовали последовательности A. mongholicus и других видов из базы данных GenBank (URL: https://www.
ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide). Генетические дистанции K2P (Kimura, 1980) рассчитывали в программе 
Mega 11 (Tamura et al., 2021). Построение сети гаплотипов проводили в программе PopArt 1.7 (Leigh et 
al., 2015) на основе алгоритма TSC (Clement et al., 2002).

Полученные из гербарных образцов нуклеотидные последовательности сравнивали со 139 по-
следовательностью из базы Genbank, преимущественно A. mongholicus и A. membranaceus (123 записи в 
GenBank), а также других видов (рис. 1).

Как показали результаты анализа, варианты A mongholicus и A. membranaceus характеризуются 
высокой степенью схожести, что подтверждается другими исследованиями (Dong et al., 2003; Liu et al., 
2011). Таксоны A. mongholicus (включая A. membranaceus), A. frigidus (включая исследованные подвиды) 
и A. propinquus имеют четкие генетические отличия видового уровня. Нуклеотидная вариабельность 
ITS1-ITS2 составила 0–1 % внутри видов и 1,4–2 % между вышеперечисленными видами. При сравне-
нии с последовательностями других видов этой же секции (A. umbellatus, A. aksuensis, A. chilienshanensis, 
A. shinanensis), вариабельность составила от 1,4 до 4,5 %. Средние межвидовые генетические дистанции 
(табл. 2) в 3,5 и более раз превышали внутривидовые дистанции.

Рис. 1. Сеть гаплотипов, исследованных видов Astragalus, полученная на основе анализа ITS1-ITS2. Размер 
круга соответствует количеству последовательностей; A. aksuensis (AF359753), A. chilienshanensis (MW432232), 
A. shinanensis (LC760273), A. umbellatus (AF121683) представлены единичными последовательностями. Штриха-
ми обозначено количество мутаций. Номерами (ID) отмечены исследованные в работе образцы, не вошедшие в 
обозначенные гаплотипы.
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Таблица 2
Генетические дистанции между исследуемыми видами

A. mongholicus (1) A. propinquus (2) A. frigidus (3) A. mongholicus var. 
dahuricus (4) A. laxmannii (5)

1
2 0.0069
3 0.0123 0.0068
4 0.0688 0.0650 0.0722
5 0.0582 0.0597 0.0656 0.0325

 
Два исследованных образца (ID 22200, 21612) занимали переходное положение между 

A. mongholicus и A. propinquus, что указывает на неполное эволюционное расхождение этих генетиче-
ских вариантов и существование переходных форм. Последовательности исследованных нами образ-
цов A. propinquus оказались схожими между собой и с A. borealimongolicus (HM142291- HM142291), что 
указывает на вероятную синонимичность этих таксонов. Как самостоятельный вид, A. borealimongolicus 
описан в работе Zhao (2006). Генетические отличия A. borealimongolicus от других видов были ранее 
отмечены в работе Guo с соавторами (2010) и показано, что данные последовательности кластеризова-
лись в отдельную филогенетическую кладу. Кроме того, в ITS1-ITS2 не найдено отличий между иссле-
дованными подвидами A. frigidus (secundus и parvifl orus). Последовательность A. saralensis, отличалась 
единственной нуклеотидной заменой (возможно случайной мутацией) от всех других последователь-
ностей A. frigidus, взятых в анализ. Так как проанализирован только один образец A. saralensis, полу-
чены лишь предварительные данные о близком родстве либо идентичности с A. frigidus, однако эти 
результаты нуждаются в дальнейших исследованиях с привлечением большего числа образцов.

С помощью анализа гаплотипов подтверждено, что A. mongholicus var. dahuricus не является 
близкородственным A. mongholicus и другим видам секции Cenantrum, что ранее было отмечено в ряде 
работ (Guo et al., 2010; Azani et al., 2017; Su et al., 2021; Tian et al., 2021) (рис. 1). 

Анализ последовательностей позволил выявить три основных гаплотипа, A. mongholicus, 
A. propinquus и A. frigidus, в которые вошло большинство исследованных образцов (рис. 1). Наиболее 
представленный по числу вошедших в него последовательностей гаплотип объединяет последователь-
ности A. mongholicus и A. membranaceus, не различающиеся по исследованному молекулярному марке-
ру. В гаплотип A. propinquus вошли 5 из 6 образцов из Бурятии и Иркутской области (ID 11981, 9724, 
19733, 26262, 13582), а также все последовательности A. borealimongolicus (Китай) из базы GenBank. По-
лученные данные указывают на синонимичность A. propinquus Schischk. и A. borealimongolicus Y.Z.Zhao, 
а также генетические отличия A. propinquus от близких видов A. mongholicus и A. frigidus.
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