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В Україні зустрічаються 15 представників роду Limonium Mill. Таксономічний статус частини з них пот-

ребує уточнення. Зокрема, L. caspium (Willd.) P. Fourn. частина таксономістів вважає окремим видом, тоді як 

інші схильні розглядати цю назву у якості синоніму до L. bellidifolium Dumort. До цього часу з використанням 

молекулярно-генетичних підходів був проаналізований лише один зразок L. caspium з території Східного Ірану, 

для якого була сиквенована ділянка ITS1-5.8S-ITS2 35S рДНК. Для обох видів, L. caspium та L. bellidifolium, зраз-

ки з території України ще не досліджувались з використанням методів молекулярної таксономії. В цій роботі 

ми ампліфікували та сиквенували послідовності ITS1-5.8S-ITS2 для двох разків L. caspium та двох зразків 

L. bellidifolium з Півдня України. Всі чотири зразки виявились ідентичними за цією ділянкою. Також, вони не відрі-

зняються від сиквенованих раніше зразків L. bellidifolium з Франції, Туреччини та Греції. Натомість, порівняно із 

згаданими зразками, у послідовності L. caspium з Ірану наявні п’ять нуклеотидних замін та чотири індели. Філо-

генетичний аналіз показав, що представники так званого «комплексу L. bellidifolium», до яких крім двох згаданих 

видів відносяться також проаналізовані в цій роботі L. iconium та L. tamaricoides, групуються разом із пред-

ставниками секції Nephrophyllum. Аналогічний результат був отриманий і у дослідженнях інших авторів з вико-

ристанням послідовності ITS1-5.8S-ITS2 та ділянок хлоропластної ДНК. Проте, за послідовністю IGS 5S рДНК 

представники «комплексу L. bellidifolium» у нашій попередній роботі групувались разом з видами секції Limonium, 

до якої їх відносили раніше за морфологічними ознаками. Така невідповідність філогеній з використанням різних 

ділянок геному свідчить про ретикулярний характер еволюції геномів представників цієї групи та вказує на ймо-

вірні події гібридизації у їх минулому. В межах отриманої в нашому аналізі клади «комплексу L. bellidifolium» 

зразок L. caspium з Ірану утворює сестринську гілку до всіх інших його представників. Таким чином, порівняння 

ділянки ITS1-5.8S-ITS2 показує, що українські зразки, визначені як L. caspium, не відрізняються від L. bellidifolium. 

Проте, для остаточного вирішення таксономічного статусу L. caspium необхідно проаналізувати більше зразків 

різного географічного походження. 
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Вступ. Представники роду кермек (Limonium 

Mill., родина Plumbaginaceae) є популярними 

декоративними рослинами, які використовують у 

зрізаному вигляді для букетів, а також, для прик-

рашання садів та громадських просторів. Генети-

чне різноманіття дикорослих представників роду 

може бути використане для отримання нових сор-

тів та форм цих квітів (Morgan and Funnel, 2018).  

В Україні зустрічаються 15 видів роду Limoni-

um (Onyshchenko et al., 2022). Таксономічний ста-

тус частини українських кермеків залишається 

невизначеним. Зокрема, Кермек прикаспійський - 

L. caspium (Willd.) P. Fourn. іноді розглядається у 

якості окремого виду (Onyshchenko et al., 2022), 

або як синонім до L. bellidifolium Dumort. (Ekoflora 

Ukrayiny 2010; Ovsiyenko, 2017) з яким він мор-

фологічно подібний. В міжнародних базах даних 

L. caspium розглядається як окремий вид (POWO, 

2023) або як таксон із неперевіреним статусом 

(WFO, 2023). Оскільки ця рослина є перспектив-

ним джерелом біологічно-активних компонентів 

фенольної природи (Gadetskaya et al., 2015), ви-

значення її таксономічної приналежності та по-

ширеності в Україні є важливим завданням, яке 

можна вирішити із застосуванням молекулярно-

генетичних підходів. 

До цього часу з використанням молекулярних 

методів був проаналізований лише один зразок 

L. caspium з території Східного Ірану. Для цього 

зразку була просиквенована послідовність ділян-
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ки ITS1-5.8S-ITS2 35S рДНК та використана у 

двох філогенетичних аналізах, один з яких був 

присвячений філогенетичному положенню Ірано-

Туранських кермеків (Akhani et al., 2013), а інший 

- філогенії роду Limonium в цілому 

(Malekmohammadi et al., 2017). В обох роботах 

цей зразок виявився близькоспорідненим до зраз-

ків L. bellidifolium, які походили у першому випа-

дку з території Франції, а в другому - з Греції.  

Ділянка ITS1-5.8S-ITS2 35S рДНК наразі вва-

жається найбільш інформативною маркерною 

послідовністю для філогенії і таксономії рослин 

(Grimm et al., 2005; Fehrer et al., 2021). Також, 

вона найбільш активно використовувалась у дос-

ліджені роду Limonium (Akhani et al., 2013; 

Malekmohammadi et al., 2017; Koutroumpa et al., 

2018). Отже, в цій роботі ми сиквенували ділянку 

ITS1-5.8S-ITS2 35S рДНК для двох зразків попе-

редньо визначених як L. caspium та двох зразків 

L. bellidifolium з території півдня України. Отри-

мані сиквенси українських зразків порівняли з 

доступними в базі даних GenBank послідовностя-

ми цієї ділянки для згаданих вище видів та інших 

близькоспоріднених представників роду 

Limonium.  

Матеріали та методи. Зразки L. caspium та 

L. bellidifolium були зібрані протягом польових 

сезонів 2004, 2014 та 2017 років (табл. 1). ДНК 

виділяли з гербаризованих листків та квітів мо-

дифікованим цетавлоновим методом (Porebski et 

al., 2007; Panchuk et al., 2007). 

Таблиця 1. 

Список зразків використаних в цій роботі 

Table 1. 

List of accessions used in this study 

Назва виду 

Species name 

Назва зразку 

Acc. name 

Походження зразку 

Acc. origin 

Період збору рослинного  

матеріалу 

Plant material collection 

time 

Limonium 

bellidifolium  

Dumort. 

 

LiBel2 Херсонська обл., Голопристанський р-н. 

Kherson Oblast, Hola Prystan District 

Травень, 2014 

May, 2014 

LiBel3 Херсонська обл., Генічеський р-н. 

Kherson Oblast, Henichesk District 

Вересень, 2017 

September, 2017 

Limonium 

caspium (Willd.) 

P.Fourn. 

LiCas1 Миколаївська обл., Березанський р-н. 

Mykolaiv Oblast, Berezanka District 

Липень, 2000 

June, 2000 

LiCas2 Запорізька обл., Бердянський р-н. 

Zaporizhzhia Oblast, Berdiansk District 

Вересень, 2004 

September, 2004 

 

Ділянку ITS1-5.8S-ITS2 35S рДНК ампліфіку-

вали методом полімеразної ланцюгової реакції 

(ПЛР) з використанням пари праймерів, компле-

ментарних до фланкуючих внутрішні транскрибо-

вані спейсери 1 та 2 (internal transcribed spacers: 

ITS1 та ITS2) ділянок генів 18S та 26S рРНК. 

ПЛР-продукти очищали екстракцією хлорофор-

мом та сиквенували із застосуванням праймерів, 

використаних для ампліфікації. Сиквенування 

зразків проводили на фірмі LGC Genomics (Німе-

ччина).  

Аналіз якості сиквенсів та їх анотацію прово-

дили за допомогою програми Chromas та пакету 

програм DNASTAR Lasergene 14. Пошук гомоло-

гічних послідовностей у базі даних GenBank здій-

снювали з використанням алгоритму BLAST 

(Boratyn et al., 2013). Нуклеотидні послідовності 

вирівнювали методом G-INS-I на сервері MAFFT 

(Katoh et al., 2019). Для отримання філогенетично-

го сигналу від інделів (інсерцій/делецій) викорис-

тали простий метод їх кодування як дискретних 

ознак (Simmons and Ochoterena, 2000). Кодування 

здійснювали інструментом FastGap 1.2 

(Borchsenius, 2009) Філогенетичний аналіз прово-

дили методом Maximum likelihood за допомогою 

плагіна PhyML для Geneious Prime 2023.2.1 

(Guindon and Gascuel, 2003). Статистична підтри-

мка гілок була розрахована за методом aLRT Chi2 

(Anisimova and Gascuel, 2006). Розраховане дерево 

експортували у форматі Newick та візуалізували з 

використанням онлайн інструменту iTOL v6 - 

Interactive tree of life (Letunic and Bork, 2021). 

Результати та їх обговорення. Порівняння 

отриманих нами сиквенсів для двох зразків 

L. caspium та двох L. bellidifolium показало, що всі 

чотири зразки є ідентичними за послідовністю 

ділянки ITS1-5.8S-ITS2. Для порівняння з іншими 

представниками роду Limonium ми провели по-

шук методом BLAST в базі даних GenBank. По-

шуковий запит повернувся з результатом 395 пос-

лідовностей ITS1-5.8S-ITS2 для представників 

роду Limonium, три з яких належать 

L. bellidifolium та один - L. caspium. Ще шість 

сиквенсів з результатів пошуку, як і чотири пе-

рераховані вище, мали подібність не менше 98% 

при 100% покритті. Вони належать видам 

L. iconium (Boiss. & Heldr.) Kuntze (4 зразки), 

L. tamaricoides Bokkari (1 зразок) та ще одному 
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невизначеному зразку роду Limonium з території 

Туреччини - L.sp 1 (Koutroumpa et al., 2018). 

Таким чином, для структурного порівняння 

ділянки ITS1-5.8S-ITS2 українських зразків Limo-

nium із наявними у базі даних GenBank нами було 

відібрано десять послідовностей. Отримане вирі-

внювання має довжину 642 нп (рис. 1). В межах 

фрагменту, який відповідає кодувальній ділянці 

5.8S рДНК різниця між відібраними послідовнос-

тями відсутня. В ділянці ITS1 також немає нукле-

отидних замін, натомість присутні два однонук-

леотидних індела. Суттєво більше мутацій спо-

стерігається в ITS2: на загал тут виявлені чотири 

однонуклеотидні та один двонуклеотидний індел, 

а також три транзиції та три трансверсії. 

Послідовності ITS1-5.8S-ITS2 виявились іден-

тичними не лише для українських зразків 

L. caspium та L. bellidifolium, але й для трьох зраз-

ків L. bellidifolium з бази даних GenBank, які по-

ходять з Туреччини (Koutroumpa et al., 2018), 

Греції (Malekmohammadi et al., 2017) та Франції 

(Akhani et al., 2013). В той же час, послідовність 

ITS1-5.8S-ITS2 зразку L. caspium з Східного Ірану 

(Akhani et al., 2013) відрізняється від згаданих 

вище зразків п’ятьма нуклеотидними замінами та 

чотирма інделами (рис. 1). Загалом, послідовність 

L. caspium з Східного Ірану є найбільш диверго-

ваною з 14 проаналізованих, хоча й дещо більш 

подібною до зразків L. iconium, L. tamaricoides та 

невизначеного зразку L.sp 1. Останній виявився 

ідентичним до L. tamaricoides і, ймовірно, пред-

ставляє цей вид. 

 

 

 

 
Рис. 1. Схематичне представлення вирівнювання 

послідовностей ITS1-5.8S-ITS2 представників 

роду Limonium. 

Fig. 1. Schematic representation of alignment of the 

ITS1-5.8S-ITS2 sequences of the genus Limonium 

members.  

 

 

Для філогенетичного аналізу, крім описаних 

вище, ми залучили ще 44 послідовності з ділянки 

ITS1-5.8S-ITS2 з GenBank, відібраних за критері-

єм подібності не нижче 90%. У якості зовнішньої 

групи використали послідовність виду L. 

dendroides Svent., який представляє монотипову 

секцію Limoniodendron, сестринську для всіх 

інших груп підроду Limonium. Вирівнювання для 

всіх відібраних послідовностей мало довжину 

669 нп та середній рівень попарної подібності – 

93,4% (табл. 2). Найбільш поліморфною вияви-

лась ділянка ITS2, яка містила 92 варіабельні 

позиції, 53 з яких були парсимоній-

інформативними. Вищій рівень поліморфізму 

ділянки ITS2, порівняно з ITS1, був раніше пока-

заний для представників родини Cucurbitaceae 

(Jobst et al., 1998) і роду Mentha (Apostolova et al., 

2017). На противагу цьому, для представників 

роду Aconitum було показано вищий рівень полі-

морфізму у ділянці ITS1 (Tynkevich et al., 2023). 

На обрахованому філогенетичному дереві 

(рис. 2) наявні дві основні клади, які об’єднують 

представників секцій Plathymenium та Nephrophyl-

lum. Як і в попередніх дослідженнях з викорис-

танням ITS1-5.8S-ITS2 та ділянок хлоропластного 

геному (Akhani et al., 2013; Malekmohammadi et 

al., 2017; Koutroumpa et al., 2018) види комплексу 

«L. bellidifolium» групуються разом з представни-

ками секції Nephrophyllum, завдяки чому в остан-

ній ревізії роду вони були перенесені сюди із сек-

ції Limonium (Koutroumpa et al., 2018). Проте, 

результати аналізу з використанням IGS 5S рДНК 

об’єднували «L. bellidifolium» з видами секції Li-

monium  (Tynkevich et al., 2023b). Це свідчить про 

ретикулярний характер еволюції геномів предста-

вників комплексу «L. bellidifolium», які можливо 

мають гібридну природу. Тож, таксономічний 

статус цієї групи потребує подальшого уточнення. 
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Таблиця 2. 

Параметри вирівнювання нуклеотидних послідовностей ділянки ITS1-5.8S-ITS2 

Table 2. 

Parameters of alignment of the ITS1-5.8S-ITS2 region 

 

Параметр / ділянка ITS1  5,8S ITS2  ITS1-5,8S-ITS2 

Довжина вирівнювання, нп 

Alignment length, bp 

238 164 267 669 

Середня попарна подібність послідовностей, % 

Average pairwise similarity of sequences, % 

91,9 98,2 91,5 93,4 

Кількість варіабельних сайтів, нп 

Number of variable nucleotides, bp 

65 15 92 172 

Кількість парсимоній-інформативних сайтів, нп 

Number of parsimony informative sites, bp 

38 10 53 101 

 

 

В межах секції Nephrophyllum представники 

комплексу «L. bellidifolium» утворюють окрему 

кладу з високою статистичною підтримкою (рис. 

2). Найбільш зовнішньо, утворюючи сестринську 

гілку до всіх інших представників комплексу, 

розташовується L. caspium з Східного Ірану. Така 

позиція цього зразку узгоджується із великою 

кількістю мутацій в ділянці ITS1-5.8S-ITS2 з його 

геному, проте, суперечить його положенню в по-

передніх філогеніях. В роботах Akhani et al. (2013) 

та Malekmohammadi et al. (2017) цей зразок займав 

сестринську позицію на дереві по відношенню до 

зразків L. bellidifolium з Франції та Греції. Обидві 

ці послідовності L. bellidifolium, як і послідовність 

з роботи Koutroumpa et al. (2018) були викорис-

тані нами в даному аналізі і виявились ідентични-

ми до послідовностей з українських зразків цього 

виду та L. caspium і утворюють з ними спільну 

граду (рис. 2). Отже, положення L. caspium з Схі-

дного Ірану в попередніх філогенетичних роботах 

викликає запитання.  

 
  

 
 

Рис. 2. Maximum Likelihood філогенетичне дерево 

представників роду Limonium на основі послі-

довностей ITS1-5.8S-ITS2. 

Fig. 2. Maximum Likelihood phylogenetic tree of genus 

Limonium based on the ITS1-5.8S-ITS2 sequences. 
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Результати аналізу українських зразків 

L. caspium та L. bellidifolium показують їх високу 

спорідненість між собою та із зразками 

L. bellidifolium іншого географічного походження. 

Отже ми вважаємо, що їх варто розглядати в ме-

жах одного виду - L. bellidifolium Dumort. Щодо 

зразків, які визначають як L. caspium з інших регі-

онів, їх спорідненість до L. bellidifolium та таксо-

номічний статус потребують подальшого уточ-

нення. 

Висновки. Філогенетичний аналіз на основі 

ділянки ITS1-5.8S-ITS2 35S рДНК, з використан-

ням українських зразків роду Limonium, підтвер-

джує спорідненість «комплексу L. bellidifolium» з 

секцією Nephrophyllum. Також, українські зразки, 

визначені як L. caspium, не відрізняються від 

L. bellidifolium та мають розглядатися в межах 

цього виду. Проте, для остаточного вирішення 

таксономічного статусу L. caspium необхідно про-

аналізувати зразки цієї рослини по всьому її ареа-

лу. 

Подяки. Автори висловлюють щиру подяку 

професору Р.А. Волкову (Чернівецький націона-

льний університет) за участь в обговоренні 

отриманих результатів.  
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There are 15 representatives of the genus Limonium Mill in Ukraine. The taxonomic status of some of them requires 

clarification. In particular, some taxonomists consider L. caspium (Willd.) P. Fourn. to be a separate species, while 

others tend to consider this name as a synonym for L. bellidifolium Dumort. Until now, only one sample of L. caspium 

from eastern Iran has been analyzed using molecular genetic approaches: for this accession, the ITS1-5.8S-ITS2 of 35S 

rDNA region was sequenced. For both species, L. caspium and L. bellidifolium, samples from the territory of Ukraine 

have not yet been examined using molecular taxonomy methods. In this work, we amplified and sequenced ITS1-5.8S-

ITS2 region for two L. caspium and two L. bellidifolium samples from southern Ukraine. All four samples appeared to 

be identical in this region. They also do not differ from previously sequenced samples of L. bellidifolium from France, 

Turkey and Greece. On the other hand, the sequence of L. caspium from Iran has five nucleotide substitutions and four 

indels compared to the mentioned samples. The phylogenetic analysis revealed that representatives of the so-called "L. 

bellidifolium complex", which, in addition to the two species mentioned, also includes L. iconium and L. tamaricoides 

analyzed in this work, are grouped together with representatives of the Nephrophyllum section. A similar result was 

obtained in the studies of other authors using the ITS1-5.8S-ITS2 sequence and regions of chloroplast DNA. However, 

according to the IGS 5S rDNA sequence, representatives of the "L. bellidifolium complex" in our previous work were 

grouped together with the species of the Limonium section, to which they were previously assigned based on morpho-

logical characters. Such a discrepancy between phylogenies using different genomic regions indicates the reticular 

nature of the evolution of the genomes of representatives of this group and indicates probable hybridization events in 

their past. Within the clade of the "L. bellidifolium complex" that we obtained in our analysis, the sample of L. caspium 

from Iran forms a sister branch to all its other representatives. Thus, the comparison of the ITS1-5.8S-ITS2 region 

shows that the Ukrainian samples identified as L. caspium do not differ from L. bellidifolium. However, to finally clarify 

the taxonomic status of L. caspium, it is necessary to analyze more samples from different geographic origins. 

 

Keywords: biodiversity, genetic polymorphism, DNA barcoding, molecular markers, taxonomy, phylogeny, Limo-

nium, Plumbaginaceae 
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