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Impatiens parviflora DC. є одним із найуспішніших інвазійних видів рослин у Центральній Європі, який 

характеризується високою здатністю до поширення в лісових екосистемах, де ефективно конкурує з 

аборигенним видом I. noli-tangere. Інвазія цього виду в Європу розпочалася у 1830-х роках після його інтродукції 

з гірських районів Центральної Азії до ботанічних садів Женеви та Дрездена. Вважається, що інтродукційний 

матеріал походив з єдиного джерела. Хоча популяції у вторинному ареалі вирізняються високою 

морфологічною одноманітністю, їхнє генетичне різноманіття досі не було всебічно оцінене за допомогою 

методів ДНК-баркодингу. 

Метою цієї роботи було ідентифікувати хлоропластні гаплотипи I. parviflora з території України та 

порівняти їх із гаплотипами з інших регіонів Європи та природного ареалу. Для дослідження було обрано 

міжгенний спейсер хлоропластної ДНК rpl32–trnL(UAG), який характеризується високою мінливістю. Ділянки 

rpl32–trnL(UAG) були сиквеновані для п’яти зразків з України та Польщі. До аналізу також використано 

22 послідовності з бази даних GenBank, що представляють вторинний ареал (Велика Британія, росія) та 

первинний ареал (Киргизстан, Таджикистан, Туркменістан). 

Порівняльний аналіз послідовностей rpl32–trnL(UAG) показав поширення одного хлоропластного гаплотипу 

I. parviflora по всій території Європи, що свідчить про високу генетичну однорідність інвазійних популяцій. 

Водночас у природному ареалі було виявлено додатковий гаплотип зі значною відмінністю у послідовності. 

Отримані результати підтверджують гіпотезу про походження європейських популяцій I. parviflora з одного 

географічного регіону. 

Філогенетичний аналіз також засвідчив тісну спорідненість I. parviflora з іншим інвазійним видом - 

I. glandulifera, що дозволяє висунути припущення про можливу міжвидову гібридизацію цих видів у вторинному 

ареалі. 

 

Ключові слова: біологічне різноманіття, інвазійні види, генетичний баркодинг, хпДНК 

 

Вступ. Рід Impatiens L. є одним із 

найбільших у родині бальзамінових 

(Balsaminaceae) та налічує понад 1100 видів 

трав’янистих рослин (POWO, 2025; WFO, 

2025). Багато його представників 

використовуються як декоративні або лікарські 

рослини (Uchneat, 2006; Pires et al., 2021). 

Основний ареал роду охоплює тропічні та 

субтропічні регіони Азії й Африки. Єдиним 

видом Impatiens, природний ареал якого 

повністю пов’язаний з Європою, є I. noli-

tangere L. Водночас на Європейському 

континенті поширені кілька інвазійних видів 

роду, зокрема I. balsamina L., I. glandulifera 

Royle та I. parviflora DC. (POWO, 2025). 

Останній вважається одним із найуспішніших 

інвазійних видів Центральної Європи (Weiss, 

2021), не дивлячись на відносно низьку 

насінневу продуктивність та темпи росту 

(Myśliwy et al., 2025). 

У межах вторинного ареалу I. parviflora 

зазвичай поводить себе як рудеральний бур’ян, 

проте, на відміну від більшості інвазійних 

рослин, здатний ефективно поширюватися у 

стабільних, багатих видами фітоценозах (Vallé 

et al., 2025). Особливо успішною є його інвазія 

в лісові екосистеми (Renčo et al., 2024), де 

I. parviflora, ймовірно, може конкурувати з 

аборигенним для Європи I. noli-tangere (Dostál 

et al., 2012).  

Початок інвазії I. parviflora в Європі 

пов’язують із «втечею» рослин із ботанічних 

садів Женеви та Дрездена у 30-х роках XIX 

століття (Galera and Sudnik-Wójcikowska, 2010; 

Weiss, 2021). Надалі осередками поширення 

виду ставали ботанічні сади інших міст 

Центральної Європи, зокрема Берліна, Праги, 

Відня та Тарту (Coombe, 1956; Weiss, 2021). 

Припускається, що інтродукційний матеріал 

мав спільне походження та був завезений з 

одного регіону — високогірних районів 
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Центральної Азії (Vervoort et al., 2011). Як 

наслідок, європейські популяції I. parviflora 

характеризуються високою морфологічною 

однорідністю порівняно зі значним 

поліморфізмом виду в межах природного 

ареалу (Galera and Sudnik-Wójcikowska, 2010). 

В Україні I. parviflora є одним із 

найпоширеніших інвазійних видів (Koniakin et 

al., 2024) і в окремих випадках утворює 

змішані популяції разом з аборигенним I. noli-

tangere (Давидов, 2023). На території України 

також зафіксована присутність потенційного 

партнера по міжвидовій гібридизації — 

I. balfourii Hook. f. (Орлов та ін., 2014). 

Молекулярно-генетичні дослідження 

українських популяцій I. parviflora дотепер 

проводилися виключно з використанням ISSR-

маркерів (Tynkevich et al., 2024). Попри високу 

роздільну здатність цього підходу, він не 

забезпечує можливості однозначного 

порівняння результатів, отриманих у різних 

лабораторіях. У зв’язку з цим для 

реконструкції філогеографічної історії інвазії 

доцільним є застосування методів генетичного 

баркодингу, заснованих на сиквенуванні 

варіабельних ділянок геному. 

Хлоропластна ДНК широко 

використовується для генетичного баркодингу 

завдяки відносній простоті ампліфікації та 

сиквенування, а також можливості зіставлення 

отриманих даних із раніше опублікованими 

послідовностями, депонованими в базі даних 

GenBank (Li et al., 2015; Tynkevich et al., 2022). 

Міжгенний спейсер rpl32–trnL(UAG), який 

характеризується високим рівнем поліморфної 

інформативності серед хлоропластних баркодів 

покритонасінних рослин (Shaw et al., 2007), 

уже успішно застосовувався для оцінки 

генетичного різноманіття інших інвазійних 

видів, зокрема I. glandulifera (Kurose et al., 

2020; Tynkevich et al., 2025c) та представників 

роду Reynoutria (Tynkevich et al., 2025b). З 

огляду на це, метою даного дослідження була 

ідентифікація хлоропластних гаплотипів 

інвазійного виду I. parviflora з території 

України та їх порівняння з гаплотипами з 

інших регіонів Європи й первинного ареалу 

виду в Центральній Азії. 

Матеріали та методи.  Індивідуальні зразки 

рослин I. parviflora були зібрані авторами 

статті та ентузіастами-природознавцями на 

території чотирьох областей України, а також у 

Польщі протягом 2024 року (табл. 1). 

Виділення геномної ДНК з гербарних зразків 

здійснювали цетавлоновим методом (Porebski 

et al., 1997). 

Ділянку rpl32-trnL(UAG) хпДНК 

ампліфікували із застосуванням праймерів 

(табл. 2), комплементарних до фланкуючих 

фрагментів кодувальних ділянок відповідних 

генів (Shaw et al., 2007). Для проведення ПЛР 

змішували наступні компоненти: 15 нг ДНК, 

6 мкл 5× полімеразної суміші FIREPol Master 

Mix (Solis BioDyne) та 15 пікомоль кожного з 

двох обраних праймерів в загальному об’ємі 

30 мкл. Результати ампліфікації перевіряли за 

допомогою електрофорезу у 1,5% агарозному 

гелі. Отримані продукти ПЛР очищали 

екстракцією хлороформом та сиквенували на 

фірмі LGC Genomics (Німеччина) із 

застосуванням праймерів, використаних для 

ампліфікації. 

 
Таблиця 1. 

Географічне походження зразків Impatiens parviflora 

Table 1. 

Geographical origin of Impatiens parviflora plant accessions 

 

Зразок 

Accession 
Походження зразку / Accession origin 

ImPar29 м. Львів, Львівська обл., Україна / Lviv, Lviv Oblast, Ukraine 

ImPar31 м. Краків, Малопольське воєводство, Польща / Kraków, Lesser Poland Voivodeship, Poland 

ImPar38 c. Солочин, Закарпатська обл., Україна / Solochyn, Zakarpattia Oblast, Ukraine 

ImPar39 с. Берегомет, Чернівецька обл., Україна / Berehomet, Chernivtsi Oblast, Ukraine 

ImPar41 с. Київ, Україна /Kyiv, Ukraine 

 

Перевірка якості, анотування та розрахунок 

рівня подібності послідовностей проводились з 

використанням програмного забезпечення 

Geneious Prime 2026.0. Послідовності rpl32-

trnL(UAG) вирівнювали в програмі MAFFT 

методом G-INS-i (Katoh & Standley, 2013). 

Кількість варіабельних та парсимоній-

інформативних сайтів визначали в програмі 

MEGA11 (Tamura et al., 2021). Середня 

попарна подібність між послідовностями була 

розрахована з використанням програми 

Geneious Prime 2026.0. Щоб включити 

інформацію про індели у філогенетичний 

аналіз, використали метод кодування інделів як 

дискретних ознак (Simmons and Ochoterena, 

2000). Кодування проводили за допомогою 
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інструменту FastGap 1.2 (Borchsenius, 2009). 

Філогенетичний аналіз проводили методом 

maximum likelihood за допомогою програми 

iqtree (Minh et al., 2020). 

 
Таблиця 2. 

Характеристики праймерів, використаних для ампліфікації ділянки rpl32-trnL(UAG). 

Table 2. 

Characteristics of primers used for the amplification of rpl32-trnL(UAG) region 

Назва праймера / 

Primer name 

Орієнтація праймера / 

Primer orientation 

Нуклеотидна послідовність / 

Nucleotide sequence 

Температура гібридизації / 

Anneling temperature 

rpL32-F Пряма / Forward 5'-cagttccaaaaaaacgtactt-3' 
57 0C 

trnL(UAG) Зворотна / Reverse 5'-ctgcttcctaagagcagcgt-3' 

 

Результати та їх обговорення. Ділянку 

хлоропластного геному rpl32-trnL(UAG) 

сиквенували для п’яти зразків рослин 

I. parviflora, які представляють Центральну та 

Західну Україну, а також Східну Польшу. Крім 

того, для аналізу було залучено наявні в базі 

даних GenBank послідовності rpl32-trnL(UAG) 

двох зразків з Великої Британії (OZ218225, 

LC379796), дев’яти зразків з території росії 

(OR799660-68), а також 11 зразків з 

первинного ареалу: Киргизстану (OR799649-

53), Таджикистану (OR799654, OR799656-59) і 

Туркменістану (OR799655).  

Загальна довжина вирівнювання всіх 

послідовностей rpl32-trnL(UAG) складає 

709 нп (рис. 1), а рівень середньої попарної 

подібності становить 97,1%. 

 

 
Рис. 1. Вирівнювання нуклеотидних 

послідовностей ділянки хпДНК rpl32-trnL(UAG) 

зразків Impatiens parviflora. Жовтим та 

помаранчевим кольорами позначено два 

ідентифіковані гаплотипи 

Fig. 1. Sequence alignments of the cpDNA region 

rpl32-trnL(UAG) in Impatiens parviflora accessions. 

Two identified haplotypes are shown in yellow and 

orange 

 

 

Вирівнювання послідовностей містить шість 

інделів, одну семинуклеотидну інверсію та 

шість нуклеотидних замін, серед яких 2 

транзиції і 4 трансверсії. Переважання 

трансверсій раніше було показано у ділянці 

rpl32-trnL(UAG) іншого виду Impatiens – 

I. glandulifera (Tynkevich et al., 2025c), а також 

рослин роду Reynoutria (Tynkevich et al., 

2025b).  

Всі перераховані вище мутації відрізняють 

між собою два гаплотипи. Перший гаплотип 

наявний у всіх зразків I. parviflora з вторинної 

частини ареалу та семи зразків з первинного 

ареалу. Другий гаплотип виявлений лише у 

чотирьох зразків з первинного ареалу, а саме: 

Киргизстану (OR799649, OR799651) і 

Таджикистану (OR799658-59). Таким чином, 

по всій території Європи розповсюджений 

єдиний гаплотип хпДНК I. parviflora, який 

походить з Центральної Азії. Такий результат 

узгоджується із раніше отриманими данними 

про низьке генетичне різноманіття цієї 

рослини у вторинному ареалі (Tynkevich et al., 

2024). 

Два виявлені гаплотипи rpl32-trnL(UAG) 

I. parviflora відрізняє загалом 13 мутацій, що є 
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достатньо високим значенням для цієї ділянки 

хлоропластного геному. Така велика різниця 

характерна, як правило, для хпДНК різних 

видів. Так, наприклад, два види роду 

Reynoutria, R. japonica і R. sachalinensis, 

відрізняє між собою лише п’ять мутацій в цій 

ділянці (Tynkevich et al., 2025b). Одним з 

пояснень цього може бути захоплення 

I. parviflora хлоропластного геному, який 

представлений одним із цих гаплотипів, від 

близькоспорідненого виду при гібридизації із 

ним. Для того, щоб перевірити це припущення 

ми провели філогенетичний аналіз із 

залученням всіх наявних в базі даних GenBank 

послідовностей ділянки rpl32-trnL(UAG) видів 

роду Impatiens. 

Отримане вирівнювання включає 148 

послідовностей і має довжину 957 нп. Середня 

попарна подібність послідовностей rpl32-

trnL(UAG) становить 85,8%. Серед 

ідентифікованих 337 варіабельних позицій 239 

є парсимоній-інформативними. 

На обрахованому на основі вирівнювання 

maximum likelihood філогенетичному дереві з 

високою статистичною підтримкою 

відокремлюється клада секції Racemosae, яка, 

проте, включає одну послідовність вида з іншої 

секції – I. clavigera (рис. 2). 

 

 
 

Рис. 2. Maximum Likelihood філогенетична 

дендрограма, побудована на основі послідовностей 

rpl32–trnL(UAG) роду Impatiens. Представники 

секції Racemoseae виділені рожевим кольором. 

Fig. 2. Maximum Likelihood phylogenetic 

dendrogram based on the rpl32-trnL(UAG) sequences 

of the genus Impatiens. Section Racemoseae members 

are highlighted in pink. 
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В межах клади Racemosae найбільш 

близьким видом до I. parviflora виявився 

I. glandulifera. Дистанція між цими видами 

виявилась більшою, ніж дистанція між двома 

ідентифікованими нами гаплотипами rpl32-

trnL(UAG) I. parviflora. Такий результат не 

підтверджує висунуту нами раніше гіпотезу 

захоплення хлоропластного генома при 

гібридизації. Проте, в GenBank не виявилось 

послідовностей rpl32-trnL(UAG) найбільш 

споріднених до I. parviflora видів, таких як 

I. bicolor, I. scullyi і I. brachycentra (Xue et al., 

2025), які можуть бути потенційними донорами 

дивергованого хлоропластного геному.  

Показана нами висока спорідненість між 

двома найбільш розповсюдженими інвазійними 

видами роду Impatiens, I. parviflora і 

I. glandulifera, ставить питання про можливість 

гібридизації між ними в межах вторинного 

ареалу. Для виявлення таких потенційних 

гібридних форм в подальшому перспективним 

є проведення баркодингу з використанням 

високомінливих ділянок ядерного геному. 

Висновки. Аналіз ділянки rpl32-trnL(UAG) 

хпДНК показує поширення в Європі єдиного 

гаплотипу хпДНК I. parviflora. У первинному 

ареалі в Центральній Азії виявлені два 

гаплотипи із значною відмінністю у 

послідовності rpl32-trnL(UAG). Два найбільш 

розповсюджених інвазійних види роду 

Impatiens, I. parviflora та I. glandulifera, 

виявили високу спорідненість за результатами 

філогенетичного аналізу ділянки rpl32-

trnL(UAG). 

Конфлікт інтересів: Автори заявляють, 

що дослідження проводилося за відсутності 

будь-яких комерційних або фінансових 

відносин, які можна було б витлумачити як 

потенційний конфлікт інтересів. 

Фінансування: дослідження проводились за 

фінансової підтримки Міністерства освіти і 

науки України (грант № 0124U000591). 

Подяки: автори виражають подяку Олені 

Козак і Олені та Анні Тинкевич за наданий 

рослинний матеріал. 
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THE INVASIVE SPECIES IMPATIENS PARVIFLORA IS REPRESENTED BY A 

SINGLE HAPLOTYPE OF THE CHLOROPLAST GENOME REGION RPL32-

TRNL(UAG) WITHIN THE SECONDARY RANGE 

 

Tynkevich Y.О., Shyshkina K.D., Karavan V.V., Volkov R.А. 

 
Yuri Fedkovych Chernivtsi National University,  

2 Kotsyubynskoho Street, Chernivtsi, 58012 

e-mail: r.volkov@chnu.edu.ua 
 

Impatiens parviflora DC. is among the most successful invasive plant species in Central Europe, demonstrating a 

high capacity for spread in forest ecosystems, where it effectively competes with the native I. noli-tangere. The invasion 

of this species into Europe began in the 1830s, following its introduction from the highlands of Central Asia into the 

botanical gardens of Geneva and Dresden. The introduced material is believed to have originated from a single source 

population. Although populations within the secondary range exhibit pronounced  , their genetic diversity has not yet 

been comprehensively assessed using DNA barcoding approaches. 
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The aim of this study was to identify chloroplast haplotypes of I. parviflora from Ukraine and to compare them 

with haplotypes from other parts of Europe and from the native range. For this purpose, the chloroplast intergenic 

spacer rpl32–trnL(UAG), known for its high level of polymorphism, was selected as a molecular marker. The rpl32–

trnL(UAG) region was sequenced for five accessions from Ukraine and Poland, and an additional 22 sequences 

retrieved from GenBank were included, representing accessions from the secondary range (Great Britain, russia) and 

the primary range (Kyrgyzstan, Tajikistan, Turkmenistan). 

Comparative analysis of the rpl32–trnL(UAG) sequences revealed the widespread occurrence of a single 

chloroplast DNA haplotype of I. parviflora across Europe, indicating a pronounced genetic uniformity within the 

secondary range. In contrast, an additional haplotype exhibiting substantial sequence divergence was detected 

exclusively within the native range. These results support the hypothesis that European populations of I. parviflora 

originated from a single geographical source. 

Furthermore, phylogenetic analysis demonstrated a close genetic relationship between I. parviflora and another 

invasive species, I. glandulifera. This finding raises the possibility of interspecific hybridization between these species 

within the secondary range. 

 

Key words: biodiversity, invasive species, genetic barcoding, cpDNA.  
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