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Проблема разграничения видов багульников (род Rhododendron, подрод Rhododendron, 
подсекция Ledum) на данный момент не разрешена. В настоящей работе проведен генетический 
анализ 89 образцов пяти видов багульников с территории Евразии и Северной Америки на 
основе изменчивости маркера ядерной ДНК – фрагмента интрона между вторым и третьим 
экзонами гена RPB2. Выявлен высокий межпопуляционный полиморфизм по исследуемому 
маркеру (FST = 0.852, p < 0.001), степень дифференциации между видами была ниже (FCT = 0.42, 
p < 0.001). Филогенетический анализ показал, что все исследованные образцы багульников 
образуют монофилетичную кладу, обособившуюся от остальных рододендронов примерно  
34 млн л. н., что соответствует началу похолодания в олигоцене. Внутри клады багульников нет 
четкого разделения на виды. Высокие поддержки имеют клады с образцами R. groenlandicum 
из Северной Америки и R. subarcticum (Чукотка, Камчатка, средний Сахалин). Остальные 
виды на территории Евразии (R. tomentosum, R. hypoleucum, R. diversipilosum) генетически 
слабо дифференцированы.
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Введение

Род рододендрон – один из самых многочис-
ленных родов цветковых растений, включающий 
около 1000 видов (������������������������������Chamberlain������������������� ������������������et���������������� ���������������al�������������., 1996). Фи-
логении этого рода посвящено множество работ, 
и она продолжает уточняться в последние годы. 
Багульники, некогда самостоятельный род Ledum 
L., при очередной таксономической ревизии на 
основе морфологических (Kron and Judd, 1990) и 
молекулярно-генетических (Goetsch et al., 2005; 
Khan et al., 2021) данных вошли в род Rhododen-
dron L., подрод Rhododendron в качестве подсек-
ции Ledum (���������������������������    �������� Chamberlain����������������    ��������  ���������������   �������� et�������������   ��������  ������������  �������� al����������  �������� ., 1996). Эта так-
сономическая группа объединяет виды, пред-
ставляющие собой кустарнички и кустарники, 
распространенные в умеренном климате север-
ного полушария на территории Евразии и Север-
ной Америки, которые часто выступают эдифика-
торами субарктических, бореальных и болотных 

растительных сообществ; служат закрепителями 
почвы в условиях вечной мерзлоты (Amada et al., 
2023).

Систематика внутри подсекции Ledum спор-
ная. Исторические трактовки разнятся от при-
знающих один широко распространённый по-
лиморфный вид – багульник болотный, R�� ���. ���to-
mentosum (syn. Ledum palustre L.) (Буш, 1915), 
до выделения четырёх видов только на террито-
рии Азии (Толмачев, 1953; Усенко, 2010), а также 
нескольких видов в Северной Америке (Savile, 
1969; ������������������������������������������H�����������������������������������������é����������������������������������������bert������������������������������������, ����������������������������������Thiffault�������������������������, 2011). Последние номен-
клатурные уточнения при переносе багульни-
ков в род рододендрон также не внесли ясности 
(������������������������������������������    Harmaja, 1991�����������������������������   ). Проблема видовой идентифи-
кации багульников обусловлена широкой вари-
абельностью морфологических признаков, диа-
пазон изменчивости которых перекрывается для 
разных видов (Толмачев, 1953; Мазуренко, Хох-
ряков 1987; Clausen, 2022) и в некоторой степени 
ставит под сомнение правомерность их выделе-
ния. В последние десятилетия для уточнения ви-
довых границ и биогеографии рододендронов ак-
тивно используются молекулярно-генетические 
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методы. Однако до недавнего времени была про-
изведена лишь одна попытка прояснения филоге-
нетических отношений внутри подсекции Ledum 
(������������������������������������������������Hart�������������������������������������������� �������������������������������������������et����������������������������������������� ����������������������������������������al��������������������������������������., 2017). На небольшой выборке гербар-
ных образцов было выявлено, что по ядерным 
маркерам все виды багульников входят в единую 
монофилетическую кладу, в то время как по мар-
керам хлоропластной ДНК (хпДНК) распадают-
ся на две клады, азиатскую и североамерикан-
скую. Авторы делают заключение о необходимо-
сти изучения расширенной выборки различных 
видов багульников, чтобы охватить сложную ге-
нетическую и биогеографическую историю под-
секции Ledum. Позже была проведена работа по 
анализу изменчивости маркеров хлоропластного 
генома у видов багульников на Сахалине (�������Iunuso-
va����������������������������������������������� ����������������������������������������������et�������������������������������������������� �������������������������������������������al�����������������������������������������., 2023). В ней были показаны высокая из-
менчивость и отсутствие видоспецифичных мар-
керов, что может свидетельствовать о генетиче-
ском обмене между популяциями разных видов. 
Таким образом, существует необходимость даль-
нейшего исследования филогенетических отно-
шений в подсекции Lеdum.

В настоящей работе проведен анализ изменчи-
вости ядерного маркера – интрона между вторым 
и третьим экзонами гена RPB2 у представителей 
багульников из Евразии и Северной Америки c 
целью выявления видовых границ и филогенети-
ческих отношений видов багульников. На основе 
этого маркера построена одна из ранних молеку-
лярных филогений рода рододендрон (Goetsch et 
al., 2005). 

Материалы и методы

Исследовано 35 естественных популяций 
пяти видов багульников. Для каждого вида ото-
браны образцы из нескольких популяций. Все-
го 89 особей, из них 18 – R. tomentosum �����Harm-
aja, 10 – R. diversipilosum (Nakai) Harmaja, 23 –  
R. subarcticum Harmaja, 19 – R. hypoleucum (Kom.) 
Harmaja и 19 – R. groenlandicum (Oeder) Kron & 
Judd. Координаты сбора исследованных в нашей 
работе образцов указаны в таблице 1. Выборки в 
таблице перечислены по географическому прин-
ципу с востока на запад. 

ДНК выделяли из высушенных в силикаге-
ле листьев CTAB-методом (Devey et al., 1996) с 
модификациями, которые заключались в двой-
ной изоамил-хлороформной очистке и последу-
ющей очистке ацетатом аммония и поливинил-
пирролидоном. Амплификацию участка интрона 
между вторым и третьим экзонами RPB2 прово-
дили с использованием праймеров 2F GAA CCT 
GAC CTA CTC ATC TCC ATT и 3R TCG GAT 
ACA TAA GCA TAT TTG TTG G при условиях, 

рекомендованных авторами (Goetsch et al., 2005). 
Секвенирование методом Сэнгера проводили на 
приборе НАНОФОР 05 (Институт аналитиче-
ского приборостроения РАН, Россия) в двух на-
правлениях. Последовательности с плохим каче-
ством прочтения и неоднозначным чтением пи-
ков были исключены из анализа. Визуальную 
проверку секвенированных последовательно-
стей и их выравнивание проводили в програм-
ме BioEdit v.7.0.9 (Hall, 1999). Конечная матрица 
для анализа включала 89 оригинальных после-
довательностей пяти видов багульников, а также 
одну последовательность Rhododendron menziesii 
Craven. Последовательности каждого гаплотипа, 
полученного в настоящей работе, помещены в 
базу данных GenBank под номерами (PQ421087–
PQ421110).

Параметры генетического разнообразия, ие-
рархическое распределение разнообразия между 
популяциями и видами оценивались с помощью 
анализа молекулярной дисперсии (AMOVA) и 
рассчитывались с использованием ������������� Arlequin�����  ����ver-
sion����������������������������������������������� 3.5.1.2 (�������������������������������������Excoffier����������������������������, ��������������������������Lischer�������������������, 2010). Для каждо-
го вида были оценены Theta(S) – показатель ге-
нетического разнообразия на основании числа 
сегрегирующих сайтов и Theta(π) – показатель 
генетического разнообразия на основании сред-
него числа попарных нуклеотидных различий. 
Для выявления географически близких групп с 
максимальной генетической дифференциацией 
использовали пространственный анализ молеку-
лярной дисперсии (SAMOVA; Dupanloup et al., 
2002). 

Родственные отношения образцов выявляли 
байесовским методом с помощью программы ���Mr-
Bayes v. 3.2.3 (Ronquist, Huelsenbeck, 2003). Был 
также проведен дополнительный анализ филоге-
нетических отношений и времени расхождения 
родственных групп образцов в программе BEAST 
v�����������  ����������� ���������������������   . 1.7.5 (������������� ���������������������   Drummond����� ���������������������   , ������������������������   Rambaut�����������������   , 2007). На осно-
ве предварительного анализа в модуле Model-
Test наиболее вероятной мутационной моделью 
определена модель ������������������������   HKY���������������������   . Для оценки возраст-
ной дивергенции в таксонах подсекции Ledum 
использовались расслабленные молекулярные 
часы с некоррелированными логнормально рас-
пределенными скоростями замен для каждой 
ветви филогенетического дерева. Приорами 
для самого последнего общего предка (MRCA) 
были установлены логнормальные распределе-
ния с logmean = 1, lognormal s.d. = 0.5 и offset = 
56 млн л. для Therorhodion camtschaticum (Pall.) 
Small (syn. Rhododendron camtschaticum Pall.) 
(Xia et al., 2022). Для построения филогенети-
ческих деревьев дополнительно к Rhododendron 
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Таблица 1. Образцы пяти видов багульников, использованные в данной работе, с указанием мест сбора  
и распределением выявленных гаплотипов. Коды видов: groen – R. groenlandicum, sub – R. subarcticum, tom –  
R. tomentosum, div – R. diversipilosum, hyp – R. hypoleucum, menz – R. menziesii
Table 1. Samples of five species of subsection Ledum used in this work, with collection locations and distribution 
of the identified haplotypes. Species codes: groen – R. groenlandicum, sub – R. subarcticum, tom – R. tomentosum, 
div – R. diversipilosum, hyp – R. hypoleucum, menz – R. menziesii

Номер образца Код 
вида Место сбора Шир. Долг. Кол-во

особей
Гапл.: число 

особей

1G–5G groen округ Тейлор, Висконсин, США 45.278 −90.441 6 h1:2
h2:4

6G–9G groen округ Чиппева, Висконсин, США 45.189 −91.32 4 h3:1
h4:3

10G–16G groen Джуно, Аляска, о-в Дуглас, США 58.299 −134.674 7 h12:7
17G–18G groen Фэрбанкс, Аляска, США 65.05 −146.05 2 h13:1

h15:1
19S sub Фэрбанкс, Аляска, США 65.05 −146.05 1 h14:1

20S–26S sub Ново-Чаплино, Провиденский 
район, Чукотка 64.497 −172.894 7

h16:1
h17:1
h18:3
h19:2

27S sub Пинакуль, Чукотский район, 
Чукотка 65.718 −171.144 1 h20:1

28S sub Авача, Налычевский парк, Камчатка 53.272 158.839 1 h22:1

29S–33S sub Эссо, Камчатка 55.769 158.713 5
h18:3
h20:1
h21:1

34S sub Талая, Хасанский район, 
Магаданская область 61.112 152.265 1 h11:1

35T–38T tom Магадан, Магаданская область 59.556 150.808 4 h9:2
h10:2

39D–42D div Залив Дельфин, Шикотан, 
Курильские острова 43.845 146.694 4 h6:3

h9:1
43D–44D div Вулкан Менделеева, Кунашир, 

Курильские острова 43.979 145.732 2 h5:2

45D div Вулкан Головина, Кунашир, 
Курильские острова 43.843 145.504 1 h6:1

46H hyp Ноглики, Сахалин 51.796 143.120 1 h5:1
47T tom Сабо, Охинский район, Сахалин 53.133 142.933 1 h5:1
48H–50H hyp Майское (Леонидово), Поронайский 

район, Сахалин 49.291 142.877 3 h5:3

51T tom Пик Чехова, Южно-Сахалинск, 
Сахалин 47.005 142.840 1 h7:1

52D div Жданко, Макаровский район, 
Сахалин 48.240 142.573 1 h5:1

53D div Цапко, Макровский район, Сахалин 48.099 142.510 1 h5:1
54S-56S sub Гора Краснова, Углегорский район, 

Сахалин 48.735 142.113 3 h19:2
h20:1

57H-58H hyp Мыс Орлова, Де-Кастри, 
Хабаровский край 51.425 140.885 2 h5:2

59H-63H hyp Николаевск-на-Амуре, Хабаровский 
край 53.148 140.741 5

h5:1
h6:1
h8:2
h9:1

64H-69H hyp Гора Кекурная, Советская Гавань, 
Хабаровский край 49.01 140.15 6

h6:2
h8:2
h9:2

70H hyp Бикин Бикинского района 
Хабаровского края 47.066 137.133 1 h5:1

71H hyp
Гора Брусничная, Сихотэ-Алинский 
заповедник, Тернейский район, 
Приморский край

45.809 136.604 1 h5:1

72D div Анисимовка, Ливадийский хребет, 
Приморский край 43.098 132.765 1 h5:1
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Окончание таблицы 1

menziesii Craven (syn. Menziesia ferruginea Sm.) 
в качестве внешних групп были привлечены по-
следовательности 17 видов рододендронов из 
базы данных GenBank. Были выбраны виды, 
представляющие основные подроды и секции, 
последовательности которых были получены 
ранее для филогении всего рода с использова-
нием маркера RBP2 (����������������������������Goetsch��������������������� ��������������������et������������������ �����������������al���������������., 2005). Номе-
ра привлеченных из ������������������������GenBank����������������� последовательно-
стей и принадлежность к секциям указаны на ри-
сунке. 

Результаты

После удаления начальных и конечных участ-
ков секвенированных последовательностей с 
плохим качеством прочтения длина фрагмента 
для дальнейшего анализа составила 687 нукле-
отидов. Полиморфизм между образцами заклю-
чался в наличии однонуклеотидных замен, ин-
серции и делеции отсутствовали. В ряде случаев 
обнаружены гетерозиготы с равновысокими пи-
ками в полиморфных сайтах. Такие сайты коди-
ровались как R = A или G; K = G или T; W = A или 
T; M = A или C. В программах обработки данных 
соответственно устанавливали равновероятност-
ный «вес» каждого нуклеотида. Все изученные 
образцы отличались по 20 полиморфным сайтам; 
выявленная изменчивость сгруппировалась в  
24 гаплотипа. 

Количество выявленных гаплотипов варьиро-
вало между видами. Так, у R. groenlandicum было 
обнаружено семь гаплотипов, все они видоспе-
цифичны и уникальны для каждого из четырех 

локалитетов. Гаплотип ������������������������h�����������������������12, характерный для об-
разцов из южной Аляски (о-в Дуглас), отличает-
ся от других на девять замен. Гаплотипы h1–h4, 
встретившиеся у образцов из центральной части 
Северной Америки (выборки Тейлор и Чиппева), 
отличались между собой на одну-две замены. В 
центральной Аляске образцы R. groenlandicum 
имели гаплотипы h13 и h15, а у R. subarcticum –  
h14. Число гаплотипов у R. subarcticum состави-
ло одиннадцать, все также оказались уникальны-
ми для вида. Показатели Theta(S) и Theta(π) со-
ставили 2.861 и 4.982 для R. groenlandicum, 2.438 
и 2.289 для R. subarcticum. Гаплотипы h5–h10 
были общими для трех видов – R. diversipilosum, 
R. hypoleucum, R. tomentosum. Только для R�� ���. ���to-
mentosum выявлен один уникальный гаплотип 
h7. Для этих трех видов показатели Theta(S) и 
Theta(π), а также число гаплотипов составили со-
ответственно: 0.353/0.756/3 для R. diversipilosum, 
0.286/0.737/4 для R. hypoleucum и 0.581/1.046/6 
для R. tomentosum (табл. 2).

Анализ молекулярной вариации (AMOVA) 
выявил высокую степень дифференциации меж-
ду всеми выборками FST = 0.852, p < 0.001, в то 
время как между пятью видами дифференциация 
была значительно ниже FCT = 0.415, p < 0.001. 
Анализ пространственного распределения мо-
лекулярной изменчивости (SAMOVA) показал 
значительную дифференциацию между шестью 
выделенными субрегионами: южная Аляска 
(Дуглас), центральная Аляска (Фэрбанкс), цен-
тральная Америка (Чиппева), крайний северо-
восток Азии (Чукотка, Камчатка, средний Саха-

73S-76S sub Река Лена, Якутия 72.365 126.456 4 h23:2
h24:2

77T tom Новая Чара, Забайкальский край 56.783 118.266 1 h5:1

78T tom Путорана, озеро Лама, 
Красноярский край 69.550 89.859 1 h6:1

79T tom Сургут, Ханты-Мансийский 
автономный округ 61.777 72.386 1 h6:1

80T-82T tom Космаково, Свердловская область 56.333 60.85 2 h5:1
h6:1

83T-86T tom Сандармох, Медвежьегорск, 
Карелия 62.886 34.633 4

h5:1
h6:1
h8:1
h9:1

87T tom Апатиты, Мурманская область, 
Кольский полуостров 67.563 33.450 1 h6:1

88T-89T tom
Болото Швендлундское, 
Зеленоградск, Калининградская 
область

54.966 20.5 2 h6:1
h9:1

90M menz Джуно, Аляска, о-в Дуглас, США 58.299 −134.674 1

Номер образца Код 
вида Место сбора Шир. Долг. Кол-во

особей
Гапл.: число 

особей
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лин), Якутия и остальные евроазиатские выбор-
ки. Доля изменчивости между ними составила 
FCT = 0.889, p < 0.001.

Филогенетический анализ полученных ну-
клеотидных последовательностей, а также при-
влечённых из базы данных GenBank представ-
лен на рисунке. При использовании байесовско-
го подхода моделируется вероятность того или 
иного нуклеотида в гетерозиготных сайтах и на 
основе многочисленных реплик с разными ва-
риантами выбирается некое средневзвешенное 
консенсусное древо. Все исследованные образ-
цы пяти видов багульников образуют обособлен-
ную от остальных рододендронов, представля-
ющих основные подрода и секции, кладу, т.  е. 
монофилетичны (0.89). Однако в пределах под-
секции Ledum c апостериорной вероятностью (1) 
формируются две группы гаплотипов, каждая из 
которых слабо дифференцирована на подгруп-
пы. Первая группа, сформирована образцами  
R. groenlandicum из южной Аляски и централь-
ной Аляски, а также R. subarcticum из северо-
восточной Азии (Чукотка, Камчатка и средний 
Сахалин, гора Краснова). Во второй группе га-
плотипов образцы R. groenlandicum из централь-
ной части Северной Америки (штат Висконсин) 
обособились с умеренной поддержкой (0.69), со 
слабой поддержкой выделились образцы R�� ���. ���to-
mentosum из Магаданской области (0.5) и R������. ����sub-
arcticum из Якутии (0.19). Образцы R������������. ����������diversipi-
losum, R. hypoleucum, R. tomentosum были прак-
тически не дифференцированы. Датировки в 
программе �������������������������������    BEAST��������������������������     указывают на время отхож-
дения ветви багульников от остальных рододен-
дронов около 34 млн л. н., диверсификация внутри 
клады начинается после 27 млн л. н. Однако сле-
дует отметить, что интервал ошибки оценки воз-
раста дивергенции довольно большой. Так, оценка 

узла отделения подсекции Ledum от рододендро-
нов 34 млн, указывается с 95 �������������������% �����������������HPD�������������� (������������highest����� ����pos-
terior density) от 39 млн до 5 млн. Такой интервал 
ошибки может быть связан с небольшим размером 
последовательности анализируемого маркера (все-
го 687 п. н.). Таким образом, оценка дивергенции в 
нашем случае весьма условная и может обсуждать-
ся только с привлечением литературных данных. 

Обсуждение

Спорная таксономия багульников, в частно-
сти на территории Дальнего Востока России – 
центра их видового разнообразия, обусловлена 
значительной вариабельностью морфологиче-
ских признаков. Традиционно для видовой иден-
тификации используют такие характеристики, 
как размер и форма листа, степень завёрнутости 
края листовой пластинки; степень выраженно-
сти рыжего, белёсого или железистого опушения 
на обратной стороне листа и на побегах; в мень-
шей степени используют характеристики генера-
тивных органов. Однако диапазон изменчивости 
данных признаков у одного вида сильно варьи-
рует и перекрывается для разных видов. Так, для 
R. tomentosum (syn. L. palustre) показана зависи-
мость размера вегетативных частей от экологи-
ческой приуроченности (Крылова, Прокошева, 
1980), таким образом, он может внешним видом 
напоминать R. subarcticum (Amada et al., 2024), а 
может приближаться к группе дальневосточных 
видов R. diversipilosum или R. hypoleucum (Ма-
зуренко, Хохряков, 1987). Поэтому для разгра-
ничения видов используют также географиче-
скую локализацию. Во флоре СССР (Буш, 1952) 
и арктической флоре СССР (Толмачев, 1980) для 
основной части Евразии (Сибирь и европейская 
часть) указывается L. palustre (syn. R�� ��������. ��������tomento-
sum). Для северных территорий Сибири и евро-

Таблица 2. Межвидовые расстояния FST на основании метода попарных различий  
и показатели генетического разнообразия для каждого вида 
Table 2. Interspecies FST distances based on the pairwise difference method and the genetic 
diversity indices for each species

Вид groen sub div hyp tom

groen 0.000
sub 0.436 0.000
div 0.288 0.680 0.000
hyp 0.344 0.699 −0.058 0.000
tom 0.318 0.659 0.009 −0.040 0.000
Theta(S) 2.861 2.438 0.353 0.286 0.581
Theta(π) 4.982 2.289 0.756 0.737 1.046

Theta(S) – показатель разнообразия сегрегирующих сайтов, Theta(π) – показатель нуклеотидного 
разнообразия. Коды видов: groen – R. groenlandicum, sub – R. subarcticum, tom – R. tomentosum, div – R. 
diversipilosum, hyp – R. hypoleucum.
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пейской России указывается L. palustre subsp. de-
cumbens (syn. R. subarcticum). На Дальнем Восто-
ке начиная с Хабаровского края и южнее (включая 
о-в Сахалин и Курильские острова) кроме этих 
двух видов указывается наличие L. hypoleucum 
(syn. R. hypoleucum) и L���������������������������. �������������������������macrophyllum������������� (�����������syn��������. ������R�����. ���di-
versipilosum); за Верхоянским хребтом L������� �. ������palus-
tre (syn. R. tomentosum) и L. palustre subsp. decum-
bens (syn. R. subarcticum). ���������������������В настоящее время со-
гласно электронной базе гербария МГУ (https://
plant.depo.msu.ru/), всё видовое многообразие ба-
гульников на территории России сведено к двум 
видам – R. tomentosum и R. diversipilosum. Мно-
гие авторы считают причиной высокого видового 
разнообразия и морфологического полиморфиз-
ма межвидовую гибридизацию в данной груп-
пе (Толмачев, 1953; Мазуренко, Хохряков, 1987; 
Kihlman, 2004; Hart et al., 2017; Shiotani, Kudo, 
2023), а также полиплоидию (Wakui, 2021). 

В пионерном исследовании, посвященном 
вопросам таксономии внутри подсекции Ledum 
(Hart et al, 2017), по двум ядерным маркерам (ITS 
и Waxy) образцы всех видов (всего 8 образцов, по 
одному на каждый вид) объединились в единую 
монофилетическую кладу. В нашем исследова-
нии на расширенных выборках пяти видов (кро-
ме багульника колумбийского, R. columbianum 
(Piper) Harmaja), все представители Ledum также 
образовали монофилетическую кладу. Оценка 
возраста отделения ветви багульников от других 
рододендронов по маркеру RPB2 составила око-
ло 34 млн л. н., что, несмотря на широкий диапа-
зон ошибки, согласуется с датировкой 27.8 (95 % 
HPD: 33–24) млн л.  н., полученной в одном из 
последних крупных исследований по филогении 
всего рода Rhododendron на основе 3437 орто-
логичных ядерных генов (�����������������������Xia�������������������� �������������������et����������������� ����������������al��������������., 2022). Дан-
ная оценка совпадает с общепринятым мнением 
о начале похолодания в олигоцене и миграцией 
элементов бореальной флоры между восточной 
Азией и Северной Америкой (Wen et al., 2016) и, 
в частности, представителей рода Rhododendron 
из умеренных широт в более южные области 
(Shrestha et al., 2018). Однако диапазон ошибки 
оценки времени дивергенции не позволяет опре-
делить очередность отделения даже хорошо под-
держиваемых клад с образцами R. groenlandicum и  
R. subarcticum, и можно лишь сделать заключе-
ние о вероятно их более раннем обособлении по 
сравнению с комплексом евроазиатских видов  
R. tomentosum, R. diversipilosum, R. hypoleucum.

Формирование гаплотипами R. subarcticum и 
R. groenlandicum отдельных клад на древе (рис.) 
и высокие значения генетических дистанций этих 
видов друг от друга и от других видов (табл. 2)  

свидетельствуют в пользу их видовой само- 
стоятельности. Отсутствие поддерживаемых фи-
логенетических групп на древе и низкие генети-
ческие дистанций между видами R. tomentosum,  
R. diversipilosum и R. hypoleucum (табл. 2) ука-
зывают на общность их происхождения и отно-
сительно недавнюю дивергенцию. Результаты о 
наличии общего генетического пула ранее нами 
были получены и на основании анализа изменчи-
вости маркеров хпДНК у этих видов (за исключе-
нием R. groenlandicum) с территории о. Сахалин 
(����������������������������������������������Iunusova�������������������������������������� �������������������������������������et����������������������������������� ����������������������������������al��������������������������������., 2023). По маркерам хпДНК так-
же была выявлена высокая межпопуляционная 
изменчивость при низкой дифференциации ви-
дов. Межпопуляционная дифференциация всех 
изученных выборок составила 37 %, при этом на 
дифференциацию между четырьмя исследован-
ными видами пришлось менее 1 %, а на диффе-
ренциацию между двумя географическим реги-
онами – южным и северным Сахалином – 42 % 
(Iunusova et al., 2023). В настоящей работе анализ 
пространственной вариации SAMOVA выделил 
шесть географических групп, дифференциация 
между которыми составила 89 %. Три группы со-
ставили выборки из Северной Америки: первая 
группа – образцы из центральной  Аляски (оба 
вида R. groenlandicum и R. subarcticum), вторая – 
образцы с о-ва Дуглас, третья – выборка Чиппе-
ва (центральная часть Северной Америки). Три 
евроазиатские группы включали обособленную 
группу с образцами из дельты р. Лена; группу, 
включающую большинство образцов R�����������. ���������subarcti-
cum с территории Чукотки и Камчатки, и обшир-
ную группу со всеми оставшимися выборками 
Дальнего Востока, Сибири и европейской части 
России и выборкой Тейлор из Северной Амери-
ки. Таким образом, несмотря на разницу объема 
совокупной выборки образцов и число описыва-
емых видов для Северной Америки (20 образцов, 
два вида) и Евразии (69 образцов, четыре вида), 
можно сделать заключение о сопоставимом ге-
нетическом разнообразии на обеих территориях. 
Интересно, что отдельные клады с высокой под-
держкой образовали диплоидный вид R���� ����. ������groen-
landicum (2n = 26) и R. subarcticum, для которого 
указывают наличие как ди-, так и тетраплоидных 
рас (2n = 26, 52) (Hart et al., 2017; Shiotani, Kudo, 
2023; ������������������������������������������Amada������������������������������������� ������������������������������������et���������������������������������� ���������������������������������al�������������������������������., 2024). Остальные виды харак-
теризуются как тетраплоиды (2n = 52) и образуют 
слабо дифференцированную группу, что может 
быть обусловлено сниженными репродуктивны-
ми барьерами у полиплоидов и свидетельство-
вать в пользу мнения о распространении межви-
довой гибридизации у представителей Ledum. По 
данным изменчивости ядерного маркера RPB2 
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можно сделать вывод о локализации гаплотипов, 
характерных для R. subarcticum только на северо-
востоке России (в нашем исследовании это об-
разцы с Чукотки, Камчатки и среднего Сахали-
на), гаплотипы, распространенные в образцах из 
дельты р. Лена и из Магаданской области (Ма-
гадан, Талая), очень близки и отличаются на 1– 
2 мутации. Генетическая обособленность попу-
ляций, распространенных к востоку от Верхоян-
ского хребта, ставит под вопрос правомерность 
объединения R. subarcticum и R. tomentosum.

Таким образом, анализ ядерного маркера 
RPB2 показал, что виды R. tomentosum, R��������. ������diver-
sipilosum и R. hypoleucum на территории Евразии 
слабо дифференцированы и образуют единый 
генетический кластер. Виды R. subarcticum и R. 
groenlandicum обособлены генетически и геогра-
фически. Для дальнейшего уточнения взаимоот-
ношений видов подсекции Ledum требуется из-
учение дополнительного материала всех иссле-
дуемых в данной работе таксонов и увеличение 
числа молекулярных маркеров.
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Institute of Plant and Animal Ecology, UrB RAS, Ekaterinburg, Russia

An unambiguous delimitation of Ledum species (genus Rhododendron, subgenus Rhododendron, 
subsection Ledum) has not yet been established. In the present study, we genetically analyzed 89 
specimens of five species of the subsection Ledum from Eurasia and North America, based on the 
variability of a nuclear DNA marker, an intron fragment between the second and the third exons 
of the RPB2 gene. A high level of interpopulational polymorphism (FST = 0.8514, p < 0.001) was 
revealed by the marker under research, while the degree of intersprecies differentiation was lower 
(FCT = 0.42, p < 0.001). The phylogenetic analysis showed that all the studied Ledum samples form  
a monophyletic clade that had separated from other rhododendrons about 34 Mya, which corresponds 
to the beginning of the Oligocene cooling. No clear division into species is observed within the 
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(Chukotka, Kamchatka, central Sakhalin) are highly supported. The remaining species in Eurasia  
(R. tomentosum, R. hypoleucum, R. diversipilosum) are weakly differentiated on a genetiс basis.
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