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Impatiens parviflora DC. є одним із найбільш успішних видів інвазійних рослин у Центральній Євро-
пі. Його природний ареал включає Центральну та Північно-Східну Азію. I. parviflora демонструє 
унікальні серед інших інвазійних рослин здатності до поширення у сталих, багатих видами фі-
тоценозах, зокрема, успішно проникає у лісові екосистеми. Генетичне різноманіття популяцій 
цього виду залишається невивченим на більшій частині інвазійного ареалу. Мета. Дослідити ге-
нетичний поліморфізм українських популяцій I. parviflora. Методи. ПЛР-ампліфікація, електрофо-
ретичне розділення ПЛР-продуктів, біоінформатичний та статистичний аналіз. Результати. 
З використанням ISSR-маркерів здійснено генетичний аналіз 15 зразків I. parviflora. Встановлено, 
що поліморфізм цього інвазійного виду на території України є низьким (індекс Шенона I = 0,260). 
За результатами STRUCTURE-аналізу досліджені зразки розділяються на два основні генетичні 
кластери. Висновки. Рівень генетичного поліморфізму I. parviflora знаходиться в типових для 
інвазійних рослин межах. Два основні генетичні варіанти поширені по всій дослідженій частині 
ареалу. Для окремих генотипів I. parviflora виявлене широке географічне розповсюдження, і, вод-
ночас, в межах однієї території можуть зустрічатись різні генетичні варіанти. 

Ключові слова: біорізноманіття, генетичний поліморфізм, інвазійні види, молекулярні маркери, 
Impatiens.

Вступ. Рід Impatiens L. — великий рід родини бальзамінові (Balsaminaceae) — вклю-
чає більше 1100 видів трав’янистих рослин (POWO, 2024; WFO, 2024), частина з 

яких культивуються як лікарські чи декоративні (Uchneat, 2006; Singh et al., 2017; Pires 
et al., 2021). Представники роду переважно розповсюджені у тропічних та субтропічних 
регіонах Азії та Африки. I. noli-tangere L. — єдиний вид, природний ареал якого поши-
рюється на Європу. Крім того, на Європейському континенті зустрічається кілька інвазій-
них представників роду, зокрема, I. balsamina L., I. glandulifera Royle та I. parviflora DC. 
(POWO, 2024). Останній вид вважається однією із найбільш успішних інвазійних рослин 
у Центральній Європі (Weiss, 2021). Його природний ареал включає Центральну та Пів-
нічно-Східну Азію (POWO, 2024). В межах інвазійної частини ареалу I. parviflora поводить 
себе переважно як рудеральний бур’ян, проте, демонструє і унікальні серед інших інва-
зійних рослин здатності до поширення у сталих, багатих видами фітоценозах (Chmura 
and Sierka, 2006; Florianová and Münzbergová, 2018). Особливо успішно I. parviflora про-
никає у лісові екосистеми (Chmura and Sierka, 2006; Renčo et al., 2024), де, як вважаєть-
ся, може конкурувати із аборигенним для Європи I. noli-tangere (Godefroid and Koedam, 
2010; Dostál et al., 2012).

Інвазія I. parviflora почалася завдяки втечі з колекцій ботанічних садів Женеви та 
Дрездена у 30-х роках XIX сторіччя (Galera and Sudnik-Wójcikowska, 2010; Weiss, 2021). 
В подальшому у якості стартових точок інвазії виступали ботанічні сади з різних частин 
Центральної Європи, зокрема Берліну, Праги, Відню, Тарту та інших міст (Coombe 1956; 
Weiss, 2021).
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Ймовірно, що в усіх ботанічних садах, з яких 
починалась інвазія I. parviflora, були інтродуковані 
рослини з одного місця походження у високогірних 
районах Центральної Азії (Vervoort et al., 2011). У 
зв’язку з цим європейські популяції I. parviflora є 
гомогенними за морфологічними ознаками, на 
противагу значному поліморфізму виду у межах 
первинного (природного) ареалу (Coombe, 1956; 
Galera and Sudnik-Wójcikowska, 2010). 

Вивчення молекулярно-генетичного полі-
морфізму інвазійних популяцій I. parviflora розпо-
чалося лише у XXI сторіччі. Існуючі досліджен-
ня обмежені популяціями з Литви та Польщі та 
використанням методів генетичного профілію-
вання, таких як RAPD (Kupcinskiene et al., 2015; 
Ramonienė et al., 2016; Krokaitė et al., 2022), ISSR 
(Kupcinskiene et al., 2015; Ramonienė et al., 2016; 
Krokaitė et al., 2022) та AFLP (Komosinska et al., 
2006; Jocienė et al., 2022). 

Міжвидова гібридизація для I.  parviflora на 
вторинній (інвазійній) частині ареалу обмежена 
з огляду на відсутність близькоспоріднених по-
тенційних партнерів, адже єдиний аборигенний 
для Європи вид роду Impatiens, I.  noli-tangere, 
належить до філогенетично-віддаленої внутріш-
ньородової групи (Yu et al., 2016). Проте, аналіз 
послідовностей ITS 35S рДНК у представників 
аберантної за морфологічними ознаками попу-
ляції I. parviflora з кантону Тічино у Швейцарії по-
казав гомоплоїдну гібридну природу цих рослин. 
В цьому випадку другим батьківським видом ви-
явився ще один інвазійний представник роду — 
I.  balfourii Hook.f., філогенетично близький до 
I. parviflora (Van Valkenburg et al., 2019). Хоча цей 
вид знаходиться на початковій стадії своєї на-
туралізації у Європі (Schmitz and Dericks, 2010), 
очевидно, що гібридизація із ним може стати 
джерелом підвищення генетичного поліморфіз-
му I. parviflora у цьому регіоні.

В Україні I. parviflora (укр. назва — розрив- 
трава дрібноквіткова) є одним із найбільш роз-
повсюджених інвазійних видів (Протопопова та 
ін., 2010; Koniakin et al., 2024), який подекуди 
утворює змішані популяції разом з аборигенним 
I.  noli-tangere (Голівець, 2014; Давидов, 2023). 
Також, на території України вже виявлений по-
тенційний партнер по міжвидовій гібридизації — 
I.  balfourii (Орлов та ін., 2014). Генетичні дослі-
дження українських популяцій I. parviflora досі не 
проводились, хоча, зважаючи на розповсюдже-
ність цієї рослини та її небезпеку для природ-
них екосистем, актуальність таких досліджень є 
очевидною. Для ідентифікації близькоспорідне-

них форм, уточнення їх таксономічного статусу 
та дослідження міжвидової гібридизації успішно 
використовують високомінливі ділянки ядерно-
го геному, зокрема, IGS 5S рДНК (Rusak et al., 
2016; Ishchenko et al., 2020) та ITS1-2 35S рДНК 
(Andreev et al., 2010; Kolter and Gemeinholzer, 
2021). Проте, оптимальною стартовою точкою 
для дослідження рослин із недостатньо вивче-
ною генетикою та геномікою є методи генетич-
ного профілювання. В цій роботі ми дослідили 
генетичний поліморфізм українських зразків 
розрив-трави дрібноквіткової з використанням 
ISSR-маркерів. Ці маркери показали свою ефек-
тивність у попередніх дослідженнях I.  parviflora 
(Kupcinskiene et al., 2015; Ramonienė et al., 2016; 
Krokaitė et al., 2022), а також успішно викорис-
товувалися в нашій лабораторії (Ivanovych et al., 
2017), зокрема, і для дослідження українських 
популяцій інвазійних рослин (Roshka et al., 2024; 
Tynkevich et al., 2025).

Матеріали та методи

Зразки I. parviflora були зібрані в межах ше-
сти областей Західної та Центральної України, а 
також у Польщі (табл. 1). Геномну ДНК виділя-
ли з гербарних зразків цетавлоновим методом 
(Porebski et al., 1997). На стадії лізису зразки ДНК 
додатково обробляли протеїназою K (Sigma-
Aldrich, США) (Tynkevich et al., 2022). 

Для ампліфікації ISSR маркерів було ви-
користано вісім ISSR-праймерів з набору UBC 
(University of British Columbia), послідовності 
яких наведено в табл. 2.

Для різних праймерів використовували різні 
температури гібридизації, як зазначено раніше 
(Ivanovych et al., 2017).

Реакційна суміш для ПЛР загальним об’є-
мом 20 мкл містила такі компоненти: 10  нг  ДНК, 
10  мкл  2  ×  полімеразної суміші MyTaq™ HS Red 
Mix (Meridian Bioscience) та 0,8  мкМ праймера. 
ПЛР проводилася з використанням ампліфікатора 
BioRad T100 (BioRad, США) за такою програмою: 
(1) початкова активація ДНК-полімерази та дена-
турація ДНК — 95 °С, 3 хв; (2) денатурація ДНК — 
95 °С, 20 с; (3) гібридизація праймерів — 50–56 °С, 
20 с; (4) синтез ДНК — 72 °С, 1 хв; (5) завершення 
ампліфікації — 72 °С, 3 хв; припинення реакції — 
4 °С; загальна кількість циклів ампліфікації — 35.

Електрофоретичне розділення продуктів 
ПЛР проводили в 2 % агарозному гелі протягом 
4–4,5  год за напруженості електричного поля 
5 В/см. Після електрофорезу ДНК забарвлювали 
розчином етидію броміду.
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Таблиця 1. Географічне походження зразків I. parviflora

Назва зразку Походження зразку GPS координати
ImPar27 м. Чернівці, Чернівецька обл., Україна 48.299418, 25.925950
ImPar31 м. Краків, Малопольське воєводство, Польща 50.035231, 19.935162
ImPar36 с. Поляна, Закарпатська обл., Україна 48.64132, 22.98556
ImPar38 с. Солочин, Закарпатська обл., Україна 48.59751, 22.97779
ImPar39 смт. Берегомет, Чернівецька обл., Україна 48.245862, 25.191894
ImPar40 м. Коростишів, Житомирська обл., Україна 50.1911, 29.0317
ImPar44 м. Київ, Україна 50.351812, 30.516372
ImPar45 с. Немішаєве, Київська обл., Україна 50.57655, 30.11232
ImPar46 с. Мигалки, Київська обл., Україна 50.68210, 29.58070
ImPar47 м. Кам’янець-Подільський, Хмельницька обл., Україна 48.682219, 26.577792
ImPar49 м. Чорнобиль, Київська обл., Україна 51.178298, 30.166673
ImPar50 м. Кременець, Тернопільська обл., Україна 50.098367, 25.724830
ImPar52 с. Мигалки, Київська обл., Україна 50.68210, 29.58070
ImPar53 м. Київ, Україна 50.34649, 30.50861
ImPar56 м. Тернопіль, Тернопільська обл., Україна 49.546291, 25.566823

Таблиця 2. Праймери, використані для ампліфікації ISSR-маркерів

Праймер Послідовність праймера Температура 
гібридизації, °C

UBC 807 AGA GAG AGA GAG AGA GT 50
UBC 809 AGA GAG AGA GAG AGA GG 52
UBC 810 GAG AGA GAG AGA GAG AT 50
UBC 811 GAG AGA GAG AGA GAG AC 52
UBC 827 ACA CAC ACA CAC ACA CG 52
UBC 835 AGA GAG AGA GAG AGA GYC 56
UBC 836 AGA GAG AGA GAG AGA GYA 54
UBC 857 ACA CAC ACA CAC ACA CYG 56

Для визначення довжин ПЛР-продуктів ви-
користовували 100 bp та 1 kbp маркери (Biotium).

Електрофореграми продуктів ампліфікації 
аналізували за допомогою програмного забезпе-
чення TotalLab TL120. Кожну реакцію проводили 
тричі, щоб перевірити відтворюваність ампліфі-
кованих смуг.

Наступні статистичні параметри, а саме — 
відсоток поліморфних смуг (percentage of 
polymorphic bands, PPB), показник інформатив-
ності (polymorphic information content, PIC), кіль-
кість різних алелів (Na), кількість ефективних 
алелів (Ne), інформаційний індекс Шеннона (I), 
очікувану гетерозиготність (He) та незміщену очі-
кувану гетерозиготність (uHe) — оцінювали за 
допомогою програмного забезпечення GenAlEx 
6.503 (Peakall & Smouse, 2012). Значення PIC 
були розраховані в MS Excel на основі частот ді-

апазону GenAlEx (Varshney et al., 2007; Ivanovych 
et al., 2017).

Матриця необроблених бінарних даних 
була перетворена в матрицю генетичних відста-
ней за допомогою коефіцієнта Дайса (Nei & Li, 
1979) з використанням програмного забезпечен-
ня DARwin 6.0.21 (Perrier et al., 2003). Аналіз ме-
тодом основних координат (PCoA) проводився 
для п’яти осей з позитивним власним значенням 
у програмному забезпеченні DARwin.

Для виявлення основних генетичних клас-
терів I.  parviflora використовували програмне 
забезпечення STRUCTURE 2.3.4 (Pritchard et al., 
2000), яке базується на байєсівській кластери-
зації. Цей метод використовувався для розра-
хунку відсотка спорідненості певного зразка до 
кожної з K  груп (генетичних пулів), які об’єдну-
ють найбільш споріднені зразки. Для розрахунку 
найкращого значення К було використано метод 
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Evanno, реалізований у програмному забез-
печенні STRUCTURE HARVESTER (Earl & von 
Holdt, 2012).

Результати та обговорення

Для ПЛР-ампліфікації ISSR-маркерів було 
використано вісім UBC праймерів (табл.  2). На 
електрофореграмах на загал для всіх прай-
мерів було виявлено 131  чітку смугу. Довжини 
ПЛР-продуктів коливались від 110 нп до 1650 нп. 
Кількість смуг, отриманих із застосовуванням 
різних праймерів, становила від 6 (UBC 810) до 
43 (UBC 857).

Кількість поліморфних алелів знаходить-
ся у діапазоні від 0 для праймерів UBC 809 та 
UBC 810 до 42 для UBC 857. Загальна кількість 
поліморфних алелів становить 76 (табл. 3). Зна-
чення показника інформативності (PIC) для ви-
користаних праймерів знаходиться в межах від 0 
до 0,353, із середнім 0,118.

Як видно з таблиці 3, два праймери з вось-
ми, UBC 827 і UBC 857, забезпечили 51  % за-
гальної кількості смуг на електрофореграмах 
та 80  % всіх поліморфних локусів. Послідовно-
сті цих праймерів містять повторювані мотиви 
(AC)n, на відміну від інших шести праймерів з мо-
тивами (AG)n та (GA)n (табл. 2). Подібна картина 
була описана для сортів кардамону справжньо-

го, Elettaria cardamomum (L.) Maton (Anisha et al., 
2020). Проте, для інших груп рослин, зокрема, 
видів Galinsoga (Tynkevich et al., 2025), сортів ри-
цини (Kim et al., 2021), черешні (Ivanovych et al., 
2017) та пажитниці (Pivoriene and Pasakinskiene, 
2008) подібного ефекту при використанні тих 
самих праймерів не спостерігалось. Ймовірною 
причиною утворення великої кількості полімор-
фних ампліфікатів при використанні ISSR-прай-
мерів, послідовності яких містять (AC)n мотиви, 
може бути переважання (AC)n мікросателітів в ге-
номі I. parviflora, хоча в геномах більшості вищих 
рослин, навпаки, переважають (AG)n та (GA)n 
мікросателітні мотиви (Srivastava et al., 2019).

Індекс різноманітності Шеннона (I)  — по-
казник, який характеризує генетичне різнома-
ніття  — для українських популяцій I.  parviflora 
становить 0,260 (табл. 4). Раніше було показано, 
що для популяцій цього виду з Чеської республі-
ки значення I коливаються в діапазоні від 0,145 
до 0,219, а для популяцій з Литви — від 0,047 
до 0,098 (Kupcinskiene et al., 2015). Таким чином, 
рівень генетичного поліморфізму I.  parviflora в 
Україні є відносно високим і ближчим до такого 
для центральноєвропейських популяцій. Зна-
чення I є близькими до таких для інших інвазій-
них видів, зокрема, для Galinsoga. parviflora Cav. 
(Tynkevich et al., 2025) і Linaria vulgaris Mill. (Ward 
et al., 2008) I дорівнює 0,254 та 0.388, відповідно.

Таблиця 3. Аналіз патернів ISSR-ампліфікатів, отриманих для зразків I. parviflora

Праймер Довжина фрагментів ДНК (нп) TB PB PPB (%) PIC DP
UBC 807 190–1400 9 1 11 0,017 0,013
UBC 809 160–1000 10 0 0 0 0
UBC 810 170–1650 6 0 0 0 0
UBC 811 300–1300 11 2 18 0,047 0,051
UBC 827 310–1250 24 19 79 0,253 0,291
UBC 835 140–1350 13 5 38 0,136 0,129
UBC 836 180–1070 15 7 47 0,137 0,138
UBC 857 320–1550 43 42 98 0,353 0,341
Разом / Середнє 140–1650 131 76 58 0,118 0,120

Примітки. TB, total number of bands (загальна кількість ампліфікованих смуг); PB, number of polymorphic bands (кількість полі-
морфних смуг); PPB, percentage of polymorphic bands (відсоток поліморфних смуг); PIC, polymorphic information content (показник 
інформативності); DP, discriminating power (дискримінаційна здатність).

Таблиця 4. Характеристики генетичного різноманіття I. parviflora

Вид N PB PPB (%) Na Ne I He uHe
I. parviflora M 15 77 58.78 1,588 1,268 0,260 0,167 0,173

SE 0,043 0,028 0,023 0,016 0,016

Примітки. N, кількість зразків рослин; PB, number of polymorphic bands (кількість поліморфних смуг); PPB, percentage of polymorphic bands 
(відсоток поліморфних смуг); Na, кількість різних алелів; Ne, кількість ефективних алелів; I, інформаційний індекс різноманітності Шенно-
на; He, очікувана гетерозиготність; uHe, незміщена очікувана гетерозиготність; M, середнє значення; SE, стандартна похибка.
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Методом байєсівської кластеризації в про-
грамі STRUCTURE була проаналізована гене-
тична структура українських зразків I. parviflora. 
Параметр delta K (ΔK), який було використано 
для визначення оптимальної кількості класте-
рів (K), показав найвище значення для K  =  2 
(рис.  1A). Отже, всі зразки було розділено між 
двома генетичними кластерами (варіантами), 1 
та 2 (рис. 1B). Жоден зразок не містив виключ-
но генетичний матеріал власного варіанту. Так, 
для зразків кластеру 1 домішка варіанту 2 в ге-
номі складає від 1,4 до 15,2 %. В зразках клас-
теру 2 домішка варіанту 1 коливається від 2,2 
до 12,9 %. Загалом, для шести зразків домішка 
генетичного матеріалу іншого варіанту в геномі 
складала більше 5 %. В дослідженні литовських 
популяцій I. parviflora за даними ISSR аналізу всі 
зразки розбивались на три або одинадцять клас-
терів. При цьому, значна частка домішки інших 
варіантів спостерігалась для суттєво меншої ча-
стини особин (Krokaitė et al., 2022).

Рис. 1. Аналіз ISSR-поліморфізму за допомогою програми 
STRUCTURE. А — залежність параметру ΔK від кількості 
кластерів (K). B — генетична конституція зразків I. parviflora, 
які представлені як вертикальні стовпчики. Темно-сірим та 
світло-сірим показаний вміст генетичного матеріалу двох ос-
новних варіантів, 1 та 2, відповідно.

Для визначення подібності між досліджува-
ними зразками був проведений аналіз методом 
основних компонент (PCoA) за п’ятьма осями, які 
пояснюють 29,9 %, 19,8 %, 12,9 %, 10,3 % і 7,9 % 
варіації, відповідно. Групи зразків, які відповіда-
ють генетичним кластерам 1 і 2 демонструють 
недостатньо чітке розділення на графіках за 
осями 1/2, 1/3 та 1/4 (рис. 2). При цьому, зразки 
генетичного варіанту 1 групуються дещо щільні-
ше, особливо за осями 1/4. Положення зразків 

обох варіантів, в геномах яких наявна найбіль-
ша домішка іншого варіанту (ImPar36, ImPar40, 
ImPar45, та ImPar53) є менш стабільним. Проте, 
найбільш відокремленим, як від зразків свого ге-
нетичного кластеру, так і загалом, виглядає поло-
ження ImPar56. Можливо, в геномі цього зразку 
наявні домішки ще одного генетичного варіанту, 
носії якого не були виявлені у цьому дослідженні. 
Вочевидь, для більш детальної характеристики 
генетичної мінливості I. parviflora в Україні необ-
хідно проаналізувати більшу кількість зразків. 

Рис. 2. Результати аналізу генетичної подібності зразків 
I. parviflora методом основних координат. Темно-сірі та світ-
ло-сірі позначки відповідають зразкам, які належать до гене-
тичних кластерів 1 та 2, відповідно. 
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Проведений аналіз не виявив очевидної 
залежності між географічною віддаленістю до-
сліджених зразків та генетичною дистанцією між 
ними (рис. 3). Так, зразки з різних регіонів Укра-
їни, наприклад, ImPar38, ImPar39, ImPar44 та 
ImPar47, виявились найбільш подібними між со-
бою (рис. 2 та 3). Натомість, зразки, які належать 
до двох різних генетичних варіантів, ImPar46 та 
ImPar52, були зібрані в межах однієї популяції в 
селі Мигалки Київської області.

Широке географічне розповсюдження пев-
них генотипів та, водночас, наявність різних ге-
нотипів на спільній території, є характерним для 
інвазійних видів, внаслідок їх розповсюджен-
ня в результаті діяльності людини (Smith et al., 
2020; Tynkevich et al., 2025). Проте, можливо, 
залучення для аналізу більшої кількості зразків 
дозволить розпізнати патерни розповсюдження 
I. parviflora в Україні та на території сусідніх країн.

Рис. 3. Географічне розташування локалітетів, з яких були відібрані зразки рослин I. parviflora. Темно-сірі та світло-сірі позначки 
відповідають зразкам, які належать до генетичних кластерів 1 та 2, відповідно.

Висновки

ISSR-аналіз I. parviflora показує низький рі-
вень генетичного поліморфізму зразків цього ін-
вазійного виду з території України. Всі дослідже-
ні зразки розділяються на два основні генетичні 
кластери. Для окремих генотипів I. parviflora ви-
явлене широке географічне розповсюдження, і, 
водночас існування різних генетичних варіантів в 
межах однієї території.

Дотримання етичних стандартів. Ця 
стаття не містить будь-яких досліджень за учас-
тю людей і хребетних тварин в якості об’єктів до-
слідження. 
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Impatiens parviflora DC. is one of the most success-
ful invasive plant species in Central Europe. Its natural 
distribution range includes Central and Northeast Asia. 
I.  parviflora demonstrates a unique ability among other 
invasive plants to spread in stable, species-rich phyto-
cenoses, in particular, it successfully penetrates forest 
ecosystems. The genetic diversity of populations of this 
species remains unexplored in most invasive distribution 
areas. Aim. To investigate the genetic polymorphism of 
Ukrainian populations of I. parviflora. Methods. PCR am-
plification, electrophoretic separation of PCR products, 
bioinformatic and statistical analysis. Results. Using 
ISSR markers, genetic analysis of 15 samples of I. parvi-
flora was carried out. It was found that the polymorphism 
of this invasive species in Ukraine is low (Shannon in-
dex I = 0.260). According to the results of STRUCTURE 
analysis, the studied samples are divided into two main 
genetic clusters. Conclusions. The level of genetic poly-
morphism of I. parviflora is within the limits typical for in-
vasive plants. Two main genetic variants are widespread 
throughout the study area. For individual genotypes of 
I. parviflora, a wide geographical distribution has been re-
vealed, and, at the same time, different genetic variants 
can be found within the same territory.

Keywords: biodiversity, genetic polymorphism, invasive 
species, Impatiens molecular markers.


