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Аннотация. Iris L. (Iridaceae Juss.) – это космополитный род, включающий от 200 до 340 видов, распространенных 
по всему Северному полушарию. Хотя Iris является самой разнообразной группой в семействе Iridaceae, 
существует множество неопределенностей относительно его таксономического состава и систематики. Цель 
настоящего исследования – поиск молекулярных маркеров и таксономически значимых морфологических при
знаков генеративной и вегетативной сферы и оценка их информативности для выявления филогенетического 
родства представителей рода Iris. Образцы ирисов взяты из природных популяций Республики Башкортостан 
и Оренбургской области, а также получены из ботанических садов Санкт-Петербурга, Бонна, Байройта и 
Брно. В результате построения структуры изменчивости морфометрических показателей 11 видов найдено 
10 таксономических индикаторов, общих для анализируемых таксонов и характеризующихся относительно 
низкими общей и согласованной изменчивостью: длина и ширина наружных долей околоцветника, длина и 
ширина внутренних долей околоцветника, длина тычиночной нити, пыльника и пестика, ширина плода, а также 
длина и ширина семени. Установлены нуклеотидные последовательности trnL-trnF фрагментов хлоропластной 
ДНК для 13 образцов четырех видов дикорастущей флоры Республики Башкортостан и Оренбургской области:  
Iris pumila L., I. scariosa Willd. ex Link., I. pseudacorus L., I. sibirica L. Полученные последовательности были 
использованы для построения филогенетического дерева совместно с trnL-trnF последовательностями еще 
семи видов ирисов, извлеченных из базы данных. На филогенетическом древе формируется пять групп 
(кластеров): 1) I. pumila L., I. scariosa Willd. ex Link; 2) I. pseudacorus L., I. setosa Pall. ex Link; 3) I. lactea Pall.; 4) I. sibirica L.,  
I. sanguinea Hornem.; 5) I. spuria L., I. xanthospuria Mathew & Baytop., I. foetidissima L., I. sintenisii Janka. Выявленные 
кластеры по составу входящих в них видов практически полностью совпадают с кластерами, обнаруженными 
при морфологическом анализе. Для подтверждения полученных результатов проведен филогенетический 
анализ интересующих видов еще на двух хлоропластных последовательностях, доступных в базе данных: matK и  
trnS-trnG. Кластеризация исследованных видов на trnS-trnG и matK полностью совпадает с кластеризацией на 
trnL-trnF. Таким образом, можно констатировать, что выявленные для родового комплекса Iris морфологические 
признаки демонстрируют значимую диагностическую ценность при проведении таксономических исследований. 
Ключевые слова: Iris; таксономия; таксономические индикаторы; нуклеотидные последовательности; trnL-trnF 
последовательность хлоропластной ДНК; филогенетическое древо 
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Abstract. Iris is a cosmopolitan genus comprising 200 to 340 species distributed throughout the Northern Hemisphere. 
Although Iris is the most diverse group in the family Iridaceae, there are many uncertainties regarding its taxonomic 
composition and systematics. The aim of this study was to search for taxonomically significant morphological characters 
of the generative and vegetative spheres and molecular markers with subsequent assessment of their informativeness in 
identifying phylogenetic relationships and compliance with the most relevant modern classification systems of the genus 
Iris. As a result of constructing the structure of variability of morphometric parameters of 11 species, 10 taxonomic indicators 
were identified that were common to the analyzed taxa and were characterized by relatively low total and coordinated 
variability: length and width of the outer perianth lobes, length and width of the inner perianth lobes, length of the 
filament, anther and pistil, fruit width, as well as seed length and width. Nucleotide sequences of trnL-trnF fragments of 
chloroplast DNA were established for 13 samples of four species of wild flora of the Republic of Bashkortostan and the 
Orenburg Region: Iris pumila L., I. scariosa Willd. ex Link., I. pseudacorus L., I. sibirica L. The obtained sequences were used 
to construct a phylogenetic tree together with trnL-trnF sequences of seven more iris species extracted from the database. 
The tree contained five clusters: (1) I. pumila, I. scariosa; (2) I. pseudacorus, I. setosa Pall. ex Link; (3) I. lactea Pall.; (4) I. sibirica, 
I. sanguinea Hornem.; (5) I. spuria L., I. xanthospuria Mathew & Baytop., I. foetidissima L., I. sintenisii Janka. By the composition 
of their species, the identified clusters almost completely coincided with the clusters found during the morphological 
analysis. To confirm the obtained results, a phylogenetic analysis of the species of interest was performed on two more 
chloroplast sequences available in the database: matK and trnS-trnG. Clustering of the studied species on trnS-trnG and matK 
completely coincided with clustering on trnL-trnF. Thus, we can state that the morphological features identified for the Iris 
generic complex work in the taxonomic direction. The analysis also showed that I. scariosa from natural populations of the 
Republic of Bashkortostan and the Orenburg Region were identified correctly.
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Введение
Род Iris L. – самый крупный и космополитный в семействе 
Iridaceae, распространен в основном в умеренных зонах 
Северного полушария, включает от 200 до 340 видов 
(Dorofeeva, Zhurbenko, 2020). Несмотря на огромный про-
гресс в изучении рода Iris, все еще существует множество 
неопределенностей относительно его таксономического 
состава и систематики. Родовые границы ирисов спорны, и 
последние данные, по-видимому, говорят в пользу гораздо 
более узких границ (Crespo et al., 2015; Boltenkov et al., 
2020). К тому же состав исследуемого рода периодически 
дополняется новыми описанными видами (Zhao, 1992; 
Mitic, 2002; Alexeeva, 2013), что чаще связано с морфоло-
гической изменчивостью и, как следствие, неоднократным 
описанием видов с широким ареалом (Болтенков и др., 
2018). 

Классификационные схемы рода Iris традиционно 
опираются на сравнительный анализ анатомо-морфо-
логических и цитогенетических признаков (Доронькин, 
Красников, 1984; Mathew, 1989; Макаревич и др., 2001), 
дополняемый в последнее время данными молекулярно-
биологических и биохимических исследований (Дорогина 
и др., 2012; Weber et al., 2020). Сложность заключается в 
том, что среди систематиков одинаково распространено 
как широкое, так и узкое понимание рода Iris. Единой, 
общепринятой классификации рода не существует, а 
наиболее популярные классификационные схемы (Родио-
ненко, 1961; Mathew, 1989; Доронькин, 2006) различаются 
положением не только отдельных видов, но и более круп-
ных систематических единиц – подродов и секций. По-
пытки разрешить противоречия с помощью современных 
методов зачастую дают неоднозначные результаты. Так, 
молекулярный RAPD-анализ И.Ф. Макаревич с коллегами 
(2001) показал большее соответствие системе Г.И. Родио
ненко (1961) в установлении филогенетических связей. 

Исследования сибирских видов выявили неожиданные 
группировки: представители Xyridion и I. sibirica (Lim­
niris) объединились в одну группу, тогда как I. lactea и 
I. setosa (Limniris) сформировали группу с представите-
лями подрода Iris. Эти данные вступают в противоречие 
с существующими схемами, особенно в отношении по-
лиморфного подрода Limniris. Отсутствие консенсуса по 
составу рода Iris среди современных исследователей тре-
бует проведения дальнейших комплексных исследований 
с целью уточнения филогенетических взаимоотношений 
видов, входящих в состав этого рода.

В литературе имеются публикации по использованию 
в биологии оценки структуры морфологической измен-
чивости для классификации морфологических признаков 
некоторых видов растений и животных по соотношению 
общей и согласованной изменчивости. Предложена клас-
сификация, объединяющая индикаторные признаки в 
четыре группы: эколого-биологические системные, био-
логические, генетические (таксономические) и экологиче-
ские индикаторы (Ростова, 2002; Ишбирдин и др., 2005). 

Эколого-биологические системные индикаторы характе-
ризуются высокой общей и согласованной изменчивостью, 
сильной зависимостью от условий среды и способностью 
вызывать согласованные изменения всей морфосистемы 
организма (число бутонов, длина побега у Cephalanthera 
rubra, длина листовой пластинки у Triticum aestivum L.). 

Биологические индикаторы обладают умеренной за-
висимостью от среды, низкой общей и высокой согла-
сованной изменчивостью, определяют морфоструктуру 
растения (например, высоту побега, параметры листа у 
C. rubra, число метамеров вегетативной части годичного 
побега у Helianthus annuus). 

Генетические (таксономические) индикаторы отличают-
ся низкой общей и согласованной изменчивостью, высокой 
автономностью и слабой зависимостью от внешних усло-
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вий (например, число листьев у C. rubra), являются наибо-
лее информативными для таксономических исследований. 

Экологические индикаторы проявляют сильное, относи-
тельно независимое варьирование, и их изменения слабо 
согласованы с общей системой организма, но они чувстви-
тельны даже к незначительным внешним воздействиям 
(например, число неразвитых цветков, признаки ветвле-
ния у Rhinanthus L.). Для таких видов, как H. annuus L.,  
C. rubra L., Panicum miliaceum L. и ряда других цветковых 
растений, данные признаки уже обнаружены, для родово
го комплекса Iris корреляционный анализ морфологиче
ских признаков с целью выявления индикаторов проведен 
впервые.

Для установления филогенетических взаимоотношений 
видов рода Iris успешно применяются полиморфизмы 
ДНК в некодирующих регионах хлоропластного генома 
(Pleines et al., 2009). Среди наиболее часто используемых 
участков хлДНК – интрон trnL и межгенный спейсер trnL-
trnF, а также другие вариабельные участки хлоропласт-
ного генома: межгенный спейсер atpB-rbcL, trnS-trnG и 
trnH-psbA (Козыренко и др., 2009; Болтенков и др., 2016). 

Цель настоящей работы – поиск таксономически значи-
мых морфологических признаков генеративной и вегета-
тивной сферы и молекулярных маркеров с последующей 
оценкой их информативности при выявлении филогене-
тического родства и соответствия наиболее актуальным 
современным классификационным системам рода Iris.

Материалы и методы
Растительный материал. Объектами морфологических 
исследований были дикорастущие представители видов 
рода Iris (I. pseudacorus L., I. sibirica L., I. pumila L., I. sca­
riosa Willd. ex Link), собранные в природных популяциях 
Республики Башкортостан и Оренбургской области и 
интродуцированные на коллекционном участке Южно-
Уральского ботанического сада-института Уфимского фе- 
дерального исследователького центра Российской  ака
демии наук в период 2019–2021 гг., а также виды, выра-
щенные из семенного материала, полученного по делек-
тусам из ботанических садов Санкт-Петербурга (I. lactea 
Pall., I. setosa Pall., I. halophilа Pall.), Бонна (I. sanguinea 
Hornem., I. spuria L.), Байройта (I. сarthaliniae Fomin) и 
Брно (I. graminea L.). Список исследованных видов, места 
сбора и географические координаты указаны в табл. 1.

В связи с большим количеством дискуссионных вопро-
сов относительно таксономии видов рода Iris L. в настоя-
щей работе мы ориентировались на классификации трех 
авторов: B. Mathew (1989), Г.И. Родионенко (1961, 2013) 
и В.М. Доронькина (2006).

Морфологический анализ. Морфометрические показа-
тели были учтены у 25 растений каждого вида. Для оценки 
изменчивости проводили анализ следующих параметров: 
высота генеративного побега, длина и ширина листа, длина 
и ширина долей околоцветника, длина репродуктивных 
элементов (пестика и тычинки) – в фазе массового цве-
тения, а также длина и ширина плодов и семян – после 
полного их созревания. Замеры морфометрических пока-
зателей побегов, цветков и плодов выполнены с помощью 

линейки, семян – с применением микроскопа Levenhuk 
DTX 90 (Голубев, 1962). Стандартную статистическую 
обработку полученных данных проводили с использова-
нием программ MS Excel 2010 и IBM SPSS Statistics 21 
(Зайцев,  1984; Доспехов, 1985). Рассчитывали средние 
арифметические значения, ошибку среднего арифмети-
ческого значения, среднеквадратичное отклонение. Для 
оценки внутрипопуляционной изменчивости морфоло-
гических признаков вычисляли коэффициент вариации 
(СV, %) (Зайцев, 1990). 

Выполнено сравнение биометрических показателей 
растений на предмет статистической значимости их раз-
личий за 2019–2021 гг. вегетации. Величины исследуемых 
показателей были проверены на нормальность распределе-
ния по критерию Колмогорова–Смирнова. Для сравнения 
независимых выборок с нормальным распределением 
использован однофакторный дисперсионный анализ, а 
для выборок, не подчиняющихся закону нормального 
распределения, – критерий Краскела–Уоллиса. Анализ 
показал, что для всех исследуемых параметров различие 
незначимо при уровне значимости W = 5 %, что позволяет 
провести оценку структуры изменчивости морфологиче-
ских признаков и классифицировать их по группам. 

Структура изменчивости признаков построена по ме-
тоду Н.С. Ростовой (2002) с применением программ MS 
Excel 2010 и IBM SPSS Statistics 21. Морфологические 
признаки скоординированы в пространстве общей (коффи-
циент вариации признака) и согласованной (усредненный 
по признаку «квадрат коэффициента корреляции») измен-
чивости. По индикаторной роли признаки распределены 
в три группы: таксономические (генетические), биологи-
ческие и эколого-биологические системные. 

Выделение суммарной ДНК, ПЦР амплификация и 
установление нуклеотидных последовательностей и 
филогенетический анализ. Выделение суммарной ДНК 
производили с помощью набора DNeasy Plant Mini Kit 
(QIAGEN, Германия) согласно протоколу производителя. 
Для выделения ДНК использовали 50–100 мг высушен-
ных листьев, полученных с растений каждого образца. 
Количество и качество выделенной ДНК определяли 
с помощью спектрофотометра NanoDrop2000 (Thermo 
Scientific, США) и электрофоретического разделения 
в 1 % агарозном геле, содержащем бромистый этидий 
(0.5 мг/ мл) в 1xTAE.

ПЦР-амплификацию осуществляли, как описано в рабо-
те (Makarevich et al., 2003), с праймерами, специфичными 
для trnL/trnF последовательностям хлоропластных генов:

trnL (5′-CGAAATCGGTAGACGCTACG-3′);
trnF (5′-ATTTGAACTGGTGACACGAG-3′).
Реакцию проводили в объеме 20 мкл с использованием 

BioMaster LR HS-PCR-Color (“Biolabmix”, Россия) в при-
сутствии 10 пмоль каждого праймера и 30 нг суммарной 
ДНК. Полученные ПЦР-фрагменты разделяли в 1 % ага
розном геле и выделяли из геля с помощью QIAquick Gel 
Extraction Kit (QIAGEN), а затем секвенировали. Реак
ции секвенирования выполняли с использованием 200 нг 
ДНК фрагмента и набора BigDye Terminator v3.1 Cycle 
Sequencing Kit (Thermo Scientific) на генетическом анали-
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заторе ABI 3130XL (Applied Biosystems, США) в Центре 
геномики СО РАН (http://www.niboch.nsc.ru/doku.php/
corefacility). Нуклеотидные последовательности фраг-
ментов trnL-trnF хлоропластной ДНК представлены в 
GenBank (№ PV335670–PV335682).

Для выполнения филогенетического анализа были ис-
пользованы trnL-trnF последовательности хлоропластной 
ДНК ирисов, извлеченные из базы данных GenBank и 
полученные в настоящей работе. Выравнивание нуклео-
тидных последовательностей проводили с использованием 
программы MAFFT v7.312 (Katoh, Standley, 2013). Выбор 
модели нуклеотидных замен осуществлялся с помощью 
Байесовского информационного критерия. Построение фи- 
логенетического дерева выполняли по методу максималь-
ного правдоподобия с использованием модели Джукса– 
Кантора в программе IQ-tree (Trifinopoulos et al., 2016). 
Достоверность построенного дерева проверяли методом 
Bootstrap с количеством повторений, равным 1000. 

Результаты 

Анализ морфометрических параметров
Морфологические данные проанализированы за три года 
исследований. Проведено сравнение биометрических по-
казателей на предмет статистической значимости их раз-
личий по годам. Анализ показал, что для всех исследуемых 

параметров различие незначимо при уровне значимости 
W = 5 %, что позволяет провести оценку структуры из-
менчивости морфологических признаков по соотношению 
общей и согласованной изменчивости и классифицировать 
их по группам. Обобщенные морфометрические парамет
ры исследуемых видов приведены в табл. 2.

Анализ вариабельности морфометрических параметров 
видов рода Iris выявил следующие закономерности:
1. Наибольший уровень изменчивости характерен для 

длины листовой пластинки (CV достигает 20.7 %) и 
высоты генеративных побегов (CV до 16.7 %).

2. Наиболее стабильные показатели – ширина внутренних 
долей околоцветника (CV = 2.2–5.3 %) и длина пестика 
(CV = 0.8–3.4 %), демонстрирующие наименьший раз-
брос значений коэффициента вариации.

3. В характеристиках плодов и семян наблюдаются более 
высокая вариабельность длины плода (CV до 9.4 %), по 
сравнению с его шириной (CV до 5.8 %), и умеренная из-
менчивость размеров семян (CV в диапазоне 0.9–5.9 %).
Морфологические признаки скоординированы в про-

странстве общей (коффициент вариации признака) и со
гласованной (усредненный по признаку «квадрат коэффи-
циента корреляции») изменчивости. Составлены графики 
по структуре изменчивости морфологических признаков. 
На рис. 1 в качестве примера показана структура измен-
чивости для I. pseudacorus. Структуры изменчивости для 

Таблица 1. Образцы ирисов, собранных в природных популяциях, места и географические координаты сборов 

Вид Место сбора материала Географические 
координаты

I. pseudacorus  Россия, Республика Башкортостан, Кушнаренковский район, д. Ильмурзино 54.952323 с. ш.,
55.811026 в. д.

Россия, Республика Башкортостан, Кушнаренковский район, д. Тарабердино 55.092243 с. ш.,
55.418299 в. д.

Россия, Республика Башкортостан, Демский район г. Уфы, д. Романовка 54.736672 с. ш.,
55.834274 в. д.

I. sibirica Россия, Республика Башкортостан, г. Бирск 55.454523 с. ш.,
55.537686 в. д.

Россия, Республика Башкортостан, г. Агидель 55.844276 с. ш.,
53.935868 в. д.

I. scariosa Россия, Республика Башкортостан, Хайбуллинский район, Таштугайские горы 51.910798 с. ш.,
58.494056 в. д.

Россия, Оренбургская область, Кувандыкский район, д. Рамазаново 51.526943 с. ш.,
57.446162 в. д.

Россия, Оренбургская область, Светлинский район, пос. Тобольский 51.430173 с. ш.,
61.164358 в. д.

I. pumila (желтые цветки) Россия, Республика Башкортостан, Куюргазинский район, д. Лена 52.802508 с. ш.,
55.603231 в. д.

I. pumila (синие цветки) Россия, Республика Башкортостан, Куюргазинский район, д. Лена 52.802508 с. ш.,
55.603231 в. д.

I. pumila (желтые цветки) Россия, Республика Башкортостан, Куюргазинский район, с. Якшимбетово 52.578021 с. ш.,
55.654848 в. д.

I. pumila (синие цветки) Россия, Республика Башкортостан, Куюргазинский район, с. Якшимбетово 52.578021 с. ш.,
55.654848 в. д.

I. pumila (желтые цветки) Россия, Оренбургская область, Переволоцкий район, с. Рычковка 51.721765 с. ш.,
54.523130 в. д.

http://www.niboch.nsc.ru/doku.php/corefacility
http://www.niboch.nsc.ru/doku.php/corefacility
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I. sibirica, I. sanguinea, I. setosa, I. halophila, I. graminea, 
I. сarthaliniae, I. spuria, I. pumila, I. scariosa, I. lactea при-
ведены в Приложении1. 

В настоящем исследовании по индикаторной роли 
рассматриваемые признаки распределены в три группы: 
таксономические (генетические), биологические и эколо-
го-биологические (см. рис. 1). В результате построения 
структуры изменчивости выявлено 10 таксономических 
индикаторов, общих для анализируемых таксонов и ха-
рактеризующихся относительно низкими общей (CV = 
= 0.8–6.0 %) и согласованной (r 2  m = 0.005–0.078) изменчи-
востью: длина и ширина наружных долей околоцветника, 
длина и ширина внутренних долей околоцветника, длина 
тычиночной нити, пыльника и пестика, ширина плода, а 
также длина и ширина семени. 

Для установления родства исследуемых представителей 
рода Iris проведен кластерный анализ (иерархическая 
классификация, метод Варда) и построена дендрограм
ма различия-сходства видов по выявленным диагностиче
ским маркерам (рис. 2). Виды на дендрограмме форми
руют шесть кластеров: 
1. I. carthaliniae, I. halophila, I. spuria, представители под-

рода Xyridion (Родионенко, 1961) или Limniris (Mathew, 
1989); 

2. I. lactea, подрод Limniris (Родионенко, 1961; Mathew, 
1989) или Eremiris (Доронькин, 2006); 

3. I. sibirica, I. sanguinea, подрод Limniris;
4. I. pumila, I. scariosa, подрод Iris;
5. I. graminea, подрод Xyridion или Limniris; 
6. I. pseudacorus, I. setosa, подрод Limniris.

1 Приложение см. по адресу: 
https://vavilovj-icg.ru/download/pict-2026-30/appx10.pdf

Молекулярно-филогенетический анализ видов рода Iris
В ходе проведенной работы установлены нуклеотидные 
последовательности trnL-trnF фрагментов хлоропластной 
ДНК для 13 образцов четырех видов ирисов: I. pumila, 
I. pseudacorus, I. sibirica, I. scariosa. Эти последователь-
ности были использованы для построения филогенетиче-

Таблица 2. Обобщенные морфометрические параметры видов рода Iris (2019–2021 гг.)

Параметр Диапазоны значений (min–max) Коэффициенты вариации (CV, %)

Надземные побеги

Высота генеративного побега, см 9.0–97.5 8.5–16.7

Длина листа, см 7.1–97.2 6.8–20.7

Ширина листа, см 0.5–1.9 4.1–10.9

Цветок

Длина наружных долей, см 4.0–6.1 1.4–4.2

Ширина наружных долей, см 1.1–3.3 0.8–6.0

Длина внутренних долей, см 1.0–5.1 1.6–6.7

Ширина внутренних долей, см 0.2–2.2 2.2–5.3

Длина тычиночной нити, см 1.1–1.6 1.4–3.8

Длина пыльника, см 1.1–2.0 1.2–5.0

Длина пестика, см 2.8–4.4 0.8–3.4

Плоды и семена

Длина плода, см 3.3–6.3 3.1–9.4

Ширина плода, см 1.0–2.1 0.7–5.8

Длина семени, см 0.4–0.8 0.9–4.5

Ширина семени, см 0.2–0.8 1.2–5.9
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Рис. 1. Структура изменчивости морфологических признаков 
I. pseudacorus.
По оси абсцисс – согласованная изменчивость; по оси ординат – об-
щая изменчивость. 1 – высота генеративного побега; 2 – длина листа; 
3 – ширина листа; 4 – длина наружных долей околоцветника; 5 – шири-
на наружных долей околоцветника; 6 – длина внутренних долей око-
лоцветника; 7 – ширина внутренних долей околоцветника; 8 – длина 
тычиночной нити; 9 – длина пыльника; 10 – длина пестика; 11 – длина 
плода; 12 – ширина плода; 13 – длина семени; 14 – ширина семени.

https://vavilovj-icg.ru/download/pict-2026-30/appx10.pdf
https://vavilovj-icg.ru/download/pict-2026-30/appx10.pdf
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ского дерева совместно с trnL-trnF последовательностями 
еще семи видов ирисов, извлеченных из базы данных: 
I. setosa, I. lactea, I. sanguinea, I. spuria, I. xanthospuria 
Mathew & Baytop., I. foetidissima L., I. sintenisii Janka. 
Были проанализированы trnL-trnF последовательности 
из 63 образцов 11 видов. Полученное филогенетическое 
древо представлено на рис. 3. Места сбора исследованных 
образцов ирисов отмечены на древе. 

На древе присутствует пять кластеров:
1. I. spuria, I. xanthospuria, I. sintenisii, I. foetidissima;
2. I. lactea;
3. I. sibirica и I. sanguinea;
4. I. pumila и I. scariosa;
5. I. pseudacorus и I. setosa.
Данные кластеры по составу входящих в них видов 

практически полностью совпадают с кластерами, обна-
руженными при морфологическом анализе (см. рис. 2). 

Для подтверждения полученных результатов мы про-
вели филогенетический анализ интересующих нас видов 
ирисов с использованием еще двух хлоропластных после-
довательностей, matK и trnS-trnG, доступных в базе дан-
ных NCBI. Дендрограмма, полученная с использованием 
последовательности matK, показала разделение образцов 
на пять групп, сходных с группировкой для последователь-
ности trnL-trnF (рис. 4): 

1. I. spuria и I. halophila;
2. I. lactea;
3. I. sibirica и I. sanguinea;
4. I. pumila и I. scariosa;
5. I. pseudacorus и I. setosa.
Однако есть небольшие различия между деревьями, 

полученными с помощью trnL-trnF и matK. При исполь-
зовании последовательностей matK и trnL-trnF не под-
тверждены видовые различия в парах I. pumila/I. scariosa, 

I. sibirica/I. sanguinea и I. halophila/I. spuria. А виды I. pseu­
dacorus и I. setosa достоверно отличались друг от друга. 
Если межпопуляционные различия trnL-trnF последова-
тельностей обнаружены только у двух видов, I. scariosa 
и I. setosa, то в случае matK последовательностей такие 
различия присутствуют у большего количества видов: 
I. setosa, I. pseudacorus, I. sibirica, I. sanguinea, I. lactea. 
Возможно, они присутствуют и у видов I. pumila и I. sca­
riosa, но в базе данных мы обнаружили только три по-
следовательности гена matK этих видов. 

Информации о trnS-trnG последовательностях в базе 
данных меньше, чем о двух предыдущих. На рис. 5 пред-
ставлено древо, построенное на trnS-trnG последователь-
ностях. На нем присутствуют 4 из 5 кластеров, получен-
ных на предыдущих деревьях: 1) I. lactea; 2) I. sibirica и 
I. sanguinea; 3) I. pumila и I. scariosa; 4) I. pseudacorus и 
I. setosa. Пятый кластер отсутствует, потому что trnS-trnG 
последовательностей I. spuria и I. halophile в базе данных 
нет. Детально останавливаться на анализе trnS-trnG древа 
мы не будем по причине малочисленности образцов не-
которых видов. Однако основной вывод очевиден: кла-
стеризация исследованных видов на trnS-trnG полностью 
совпадает с таковой на trnL-trnF- и matK-деревьях. 

Обсуждение

Морфометрические параметры
Сравнительный анализ морфометрических параметров 
исследуемых видов с литературными данными (Волкова, 
2010) выявил высокую степень соответствия показателей 
надземной части у большинства видов, с незначитель-
ными отклонениями у некоторых видов. Обнаруженные 
отличия, предположительно, обусловлены спецификой 
условий культивирования, что подтверждается, в част-
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Рис. 2. Дендрограмма различия-сходства видов рода Iris по таксономическим индикаторам.
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ности, влиянием амплитуды температур на изменчивость 
морфометрических параметров генеративного побега 
и листа у I.  pumila из популяций Нижнего Поволжья и 
Южного Урала (Кашин и др., 2022). 

По строению и морфометрии околоцветника виды раз
делены на условные группы: 1) с длинными узкими долями 
(I. carthaliniae, I. halophila, I. spuria, I. graminea, I. lactea); 
2) с крупными наружными и редуцированными внутрен-
ними долями (I. pseudacorus, I. setosa); 3) с крупными 
широкими долями (I. sibirica, I. sanguinea); 4) с долями 
средних размеров (I. pumila, I. scariosa), что свидетель
ствует о высокой степени достоверности и обоснованно
сти современных классификаций рода. 

Сравнительный анализ морфометрических характерис
тик плодов и семян Iris из природных популяций Респуб
лики Башкортостан и Оренбургской области с литератур-
ными данными иных регионов (Алексеева, 2020) выявил 
умеренный географический полиморфизм. По размерам 
семян наиболее мелкие семена характерны для популяций 
I. sibirica (Саратовская область), I. halophila и  I. pumila 

(Волгоградская область); крупносемянная форма отме-
чена у I. pseudacorus (Приморский край). По парамет
рам плодов несущественное уменьшение наблюдается 
у I. setosa, I. graminea, I. spuria и I. pumila (Белгородская 
область). Обнаруженная незначительная вариабельность 
размеров, а также пигментации репродуктивных структур 
отражает микропопуляционную дифференциацию видов 
и локальные адаптивные реакции на условия произрас-
тания, обеспечивающие их успешное воспроизводство в 
разнообразных условиях среды.

Коэффициент вариации морфологических признаков 
служит полезным инструментом для предварительной 
оценки стабильности морфологических характеристик, 
однако судить о таксономической значимости признаков 
исключительно по коэффициенту вариации неверно. Но 
таксономические решения должны основываться на син-
тезе морфологических, генетических и экологических 
данных. Для рода Iris это особенно актуально из-за его 
полиморфизма и склонности к гибридизации. Метод 
выявления таксономических признаков, предложенный 

Рис. 3. Филогенетическое древо, построенное на основе trnL-trnF последовательностей хлДНК ирисов с исполь-
зованием метода ML. 
Здесь и на рис. 4 и 5: места сборов и номера нуклеотидных последовательностей из базы данных GenBank отмечены на древе.



Морфологический и молекулярно-генетический анализ  
полиморфизма рода Iris L. в Башкирии и Оренбурге

Э.А. Аухадиева, А.Г. Блинов, Е.И. Вшивцева ... 
А.Р. Ишбирдин, Я.М. Голованов, А.В. Крюкова

2026
30 • 1

153ПОПУЛЯЦИОННАЯ ГЕНЕТИКА / POPULATION GENETICS

Рис. 5. Филогенетическое древо, построенное на основе trnS-trnG последовательностей хлДНК ирисов с исполь-
зованием метода ML.

Рис. 4. Филогенетическое древо, построенное на основе matK последовательностей хлДНК ирисов с использо-
ванием метода ML. 

Н.С. Ростовой (2002), основан на анализе корреляцион-
ных плеяд – групп взаимосвязанных морфологических 
признаков, который находит устойчивые связи между 
признаками. Метод помогает отличить консервативные 
таксономические признаки от экологически зависимых. 

Следует отметить, что I. scariosa характеризуется высо-
кой изменчивостью морфологических признаков, особен-
но, как и близкородственный I. pumila, в окраске цветка. 
Вид описан с самой западной окраины своего основного 
ареала по экземпляру Палласа, собранному им восточнее 
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Волги. Встречается преимущественно в северо-западной 
части Прикаспийской низменности и Восточном Предкав-
казье; эндемичный прикаспийский европейско-кавказский 
вид (Красная книга…, 2024). 

Таксономическое положение близких видов I. scariosa 
и I. glaucescens Bunge вызывает определенные трудности. 
Оба вида либо синонимируются, либо рассматриваются 
в качестве отдельных видов (Цвелев, 1979; Алексеева, 
2020), при этом приоритетным видом является I. scariosa. 
I. glaucescens описан в Средней Азии. Вид представлен не-
многочисленными популяциями, встречающимися в России 
на границе ареала на юге Западной Сибири. За пределами 
России он известен в Северо-Восточном Казахстане, в Севе-
ро-Западных районах Монголии и Китая (Алексеева, 2020). 
На Южном Урале наблюдается схожая тенденция: в Рес
публике Башкортостан I. scariosa включен в региональную 
Красную книгу (Красная книга..., 2021–2024), а в соседней 
Челябинской области приводится I. glaucescens (Куликов, 
2005). Таким образом, таксономическое разграничение этих 
близких видов вызывает трудности. В литературе имеются 
подтвержденные молекулярным, морфологическим и пали-
номорфологическим анализами данные, что I. glaucescens, 
а также I. timofejewii и I. curvifolia – синонимы I. scariosa 
(Boltenkov, Artyukova, 2024). 

Как следует из дендрограммы различия-сходства видов 
по выявленным диагностическим маркерам наиболее тес
ная филогенетическая связь обнаруживается между пара
ми видов: I. сarthaliniae и I. spuria; I. sibirica и I. sanguinea; 
I. pumila и I. scariosa. Родство их очевидно и по габитусу 
растений. Так, пара I. carthaliniae и I. spuria – это высоко-
рослые растения, имеют длинные корневища с утолщен-
ными звеньями, мощные, ветвистые стебли, широкие 
мечевидные листья, многоцветковые соцветия (3–5 цвет- 
ков). Пара I. sibirica и I. sanguinea – среднерослые ирисы, 
имеют короткие корневища с узкими звеньями, полые, 
слабоветвящиеся стебли, узкие линейные листья в при-
корневых куртинах, малоцветковые соцветия (2–3 цвет-
ка). Пара I. pumila и I. scariosa – низкорослые растения с 
толстыми ползучими корневищами, несут очень короткие 
стебли, широколинейные или ланцетные листья в прикор-
невом пучке, крупные (относительно размера растения), 
немногочисленные цветки (1–2), расположенные близко 
к земле.

Молекулярно-филогенетический анализ видов рода Iris
Результаты морфологического анализа показали, что 
I.  sibirica и I. sanguinea очень близки друг другу, этот 
факт был подтвержден результатами молекулярно-фило-
генетического анализа. Более того, согласно получен-
ным данным, мы можем предположить, что I. sibirica и 
I. sanguinea являются одним видом, поскольку trnL-trnF 
последовательности всех проанализированных образцов 
этих видов идентичны, вне зависимости от места сбора. 
К такому выводу, проанализировав ряд морфологических 
признаков и используя молекулярно-филогенетические 
данные, ранее приходили и другие исследователи (Bol
tenkov et al., 2020).

Очень схожая ситуация во второй паре близкород-
ственных видов – I. pumila и I. scariosa. У всех проана-
лизированных образцов I. pumila как с желтыми, так и 
с фиолетовыми цветками trnL-trnF последовательности 
идентичны. Вид полихромен и характеризуется цветовым 
полиморфизмом, что определяется нормой реакции осо-
бей на условия внешней среды (Кашин и др., 2022), и ва- 
риации окраски долей околоцветника не связаны с моле-
кулярно-генетическим полиморфизмом популяций. 

У I. scariosa выявлено три варианта последовательно
стей. Первый вариант (из Республики Дагестан) абсо-
лютно идентичен trnL-trnF последовательности I. pumila, 
что, скорее, указывает на то, что это I. pumila. Два других 
варианта отличаются от I. pumila заменой нескольких 
нуклеотидов. Второй вариант I. scariosa обнаружен у об-
разцов из Республики Казахстан и Республики Алтай, а 
третий вариант – у образцов из Республики Башкортостан 
и Оренбургской области; последние два варианта отлича-
ются друг от друга лишь одной нуклеотидной заменой. 
Таким образом, сравнительный анализ некодирующих 
последовательностей trnL-trnF района хлоропластной 
ДНК I. scariosa из природных популяций, а также анализ 
литературных данных демонстрируют, что в Республике 
Башкортостан и Оренбургской области данный вид на-
дежно идентифицирован.

Совершенно другая ситуация в третьей паре родствен-
ных видов – I. setosa и I. pseudacorus. Прежде всего, это 
явно два разных, хотя и близкородственных, вида, что 
хорошо видно на филогенетическом древе и ранее было от-
мечено другими исследователями (Choi, Lee, 2024). А вот 
относительно внутривидовой вариабельности эти виды 
различаются. Все исследованные образцы I. pseudacorus 
показывают идентичные trnL-trnF последовательности, 
а пять проанализированных образцов I. setosa продемон-
стрировали наличие в них двух типов trnL-trnF последова-
тельностей, причем все образцы были взяты либо в Китае, 
либо в Корее. I. setosa гетерогенен и таксономически до-
статочно четко отграничен от других видов, в связи с чем 
из его состава выделены новые виды и внутривидовые 
таксоны (Илюшко и др., 2001). Н.Б. Алексеева (2013) при-
шла к выводу, что полиморфный комплекс I. setosa состоит 
из отличающихся по морфологии и экологии пяти видов. 
Конечно, в данном случае необходимо проанализировать 
больше фактического материала. 

Все пять trnL-trnF последовательностей I. lactea иден-
тичны друг другу, независимо от их места произрастания. 
Iris Linnaeus ser. Lacteae Doronkin (Доронькин, 1990) 
включает виды, распространенные в умеренных азиат-
ских регионах Северного полушария (Родионенко, 2006; 
Boltenkov, 2018). Первоначально I. lactea был отнесен 
в состав подрода Limniris, секция Limniris (Родионенко, 
1961; Mathew, 1989), затем в состав подрода Eremiris, сек
ция Haloiris (Доронькин, 2006). Впоследствии он стал рас-
сматриваться в составе отдельного рода Eremiris (Родио
ненко, 2006), но это не согласуется с мнением C.A. Wilson 
(2011), основанным на его молекулярно-генетических ис
следованиях. Долгое время считалось, что серия Lacteae 
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Doronkin представлена только одним полиморфным ви-
дом, однако молекулярные исследования подтвердили 
филогенетическое разветвление как минимум в трех 
линиях, соответствующих таксонам I. lactea, I. oxypetala 
и I. tibetica (Boltenkov et al., 2018).

Заключение
На основе проведенной оценки структуры морфологи-
ческой изменчивости представителей рода Iris выявлено 
10  таксономических индикаторов: длина и ширина на-
ружных долей околоцветника, длина и ширина внутренних 
долей околоцветника, длина тычиночной нити, пыльника 
и пестика, ширина плода, а также длина и ширина семени. 

Установление филогенетических взаимоотношений 
исследуемых видов по обнаруженным таксономическим 
индикаторам и проведенному молекулярно-филогенети-
ческому анализу на основе trnL-trnF, matK и trnS-trnG 
хлоропластной ДНК позволило объединить исследован-
ные виды ирисов в несколько филогенетических групп. 

Таким образом, можно констатировать, что морфоло
гический и молекулярно-филогенетический анализы по
казывают одинаковые результаты относительно анализа 
филогении исследованных видов рода Iris, из чего следует, 
что выявленные морфологические индикаторы вполне 
определенно демонстрируют таксономическую досто-
верность. 
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