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З двадцяти двох видів роду Goniolimon (Кермечник) на території України зустрічаються чотири: G. 

besserianum, G. graminifolium, G. rubellum та G. tataricum. Два з них: G. graminifolium і G. rubellum занесені до 

червоної книги України у статусі вразливих видів. Частина популяцій обох цих видів інколи наводяться під 

окремими видовими назвами, зокрема, G. desertorum (Trautv.) Klokov. та G. rubellum (S. G. Gmel.) Klokov. Для 

уточнення цих таксономічних питань необхідне використання методів молекулярної філогенії. Серед хлоро-

пластних маркерів у молекулярній таксономії останнім часом особливо активно почали використовувати фра-

гмент між генами psbA та trnH. В цій роботі ми вивчили можливість застосування ділянки хлоропластного 

геному psbA-trnH для філогенетичного аналізу та ДНК-баркодінгу представників роду Goniolimon. Ми ампліфі-

кували та сиквенували послідовності psbA-trnH для зразків всіх чотирьох розповсюджених в Україні видів цього 

роду та порівняли їх з наявними в базі даних GenBank послідовностями psbA-trnH для видів кермечників і спорі-

днених родів. На основі аналізу вирівнювання всіх використаних в роботі послідовностей встановлено, що 

представники роду Goniolimon відрізняються між собою дванадцятьма варіабельними нуклеотидними позиці-

ями, з яких сім є парсимоній-інформативними, а також одним олігонуклеотидним інделом та інверсією послі-

довності, яка відповідає петлі (stem-loop region) в районі 3΄ UTR мРНК psbA. Відмінність ділянки psbA-trnH 

видів роду Goniolimon від представників споріднених родів виявилась значно вищою. Крім численних SNP їх 

відрізняє також полінуклеотидний індел. Такі значні відмінності вказують на підвищену швидкість еволюції 

ділянки psbA-trnH при дивергенції роду Goniolimon, порівняно з іншими ділянками хлоропластного геному. На 

філогенетичній дендрограмі, заснованій на порівнянні послідовностей psbA-trnH, види Goniolimon із Централь-

ної Азії утворюють окрему групу, що, ймовірно, пов’язано з перенесенням хлоропластного генома в результаті 

гібридизації на спільній території поширення. Загалом виявлена у нашому дослідженні висока варіабельність 

ділянок psbA-trnH у представників роду Goniolimon дозволяє використовувати цю ділянку для уточнення поло-

ження суперечливих таксонів у групі. 
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Вступ. До роду Goniolimon Boiss або Кермеч-

ник відносять 22 види трав’янистих рослин 

(WFO, 2022). П’ять видів кермечнику викорис-

товуються з декоративними цілями, зокрема, як 

ґрунтопокривні рослини, а також для компону-

вання квіткових букетів (Kubitzki et al., 2013). 

Сучасна систематика відносить рід Goniolimon 

до триби Limonieae підродини Limonioideae ро-

дини Plumbaginaceae (Koutroumpa et al., 2018). 

Інколи Goniolimon разом з родом Limonium та ще 

кількома групами об’єднували у єдиний рід 

Statice L. (Ovsiyenko et al., 2015; Ovsiyenko, 

2017), проте, молекулярно-філогенетичні дослі-

дження дозволили однозначно розділити ці гру-

пи (Ovsiyenko et al., 2015; Lledó et al., 2005; 

Koutroumpa et al., 2018). Крім того, було показа-

но парафілетичний характер роду Goniolimon в 

сучасній систематиці, адже клада, яку він утво-

рює, включає монофілетичний рід Ikonnikovia 

Lincz (Koutroumpa et al., 2018). 

Рід Goniolimon представлений в Україні чоти-

рма видами: G. besserianum Nyman, 

G. graminifolium Boiss., G. rubellum (S.G.Gmel.) 

Klokov та G. tataricum Boiss (Moysiyenko, 2008). 

Два з них, G. graminifolium і G. rubellum занесені 

до Червоної книги України у статусі вразливих 

видів (Didukh, 2009). Стосовно таксономічної 

характеристики українських представників роду 

Goniolimon залишається ряд невизначених моме-

нтів. Так, зокрема, широколисті популяції 

G. graminifolium приурочені до вапнякових грун-

тів наводяться під назвою G. desertorum (Trautv.) 

Klokov. Кримські та північноприсиваські попу-

ляції G. rubellum були описані М.В. Клоковим як 

G. orae-syvashicae Klokov (Ekoflora, 2010). Поз-

бавлені опушення рослини G. tataricum поширені 

в південній частині Північного Причорномор’я 

були описані, як Goniolimon tauricum. 

Для прояснення цих таксономічних питань 

потрібне використання молекулярно-генетичних 

методів. Найбільш популярними маркерними 
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послідовностями для ДНК-баркодінгу є ділянки 

хлоропластного геному із високою еволюційною 

мінливістю (Dong et al., 2012; Li et al., 2015). 

Останніми роками популярності набуває дослі-

дження ділянки psbA-trnH, завдяки вищому рів-

ню її поліморфізму, порівняно з іншими части-

нами хлоропластної ДНК (Coissac et al., 2016; 

Tynkevich et al., 2022a; Tynkevich et al., 2022b). 

Проте, використання певних генетичних барко-

дів завжди потребує попередніх досліджень їх 

поліморфізму для кожної конкретної групи рос-

лин. В цій роботі ми сиквенували ділянку psbA-

trnH для всіх чотирьох розповсюджених в Украї-

ні видів роду Goniolimon та порівняли отримані 

послідовності з доступними в базі даних Gen-

Bank послідовностями цієї ділянки для інших 

видів роду Goniolimon та представників близьких 

родів. 

Матеріали та методи. Зразки представників 

роду Goniolimon були зібрані протягом польових 

сезонів 2009, 2010 та 2014 років (табл. 1). ДНК 

виділяли з гербаризованих листків модифікова-

ним 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 

Рід 
Вид / синонім 

Species / synonym 

Назва зразку 

Acc. name 

Країна /область 

Country / region 

Номер в 

GenBank /  

Genbank acc. 

Reference 

Посилання 

Goniolimon 

G. besserianum Nyman GoBes1 Ukraine / Kherson 

Oblast, Ivanivka 

- Ця стаття 

G. graminifolium Boiss. 

/ G. desertorum  

(Trautv.) Klokov 

GoGra1 Ukraine / Kherson 

Oblast, Bobrovyi Kut 

- Ця стаття 

G. rubellum  

(S.G. Gmel.) Klokov /  

G. orae-syvashicae 
Klokov 

GoOra1 Ukraine / Republic of 

Crimea, Tarkhankut 

Peninsula 

- Ця стаття 

G. tataricum Boiss. /  

G. tauricum Klokov 

GoTat1 Ukraine / Kherson 

Oblast, Strohanivka 

- Ця стаття 

G. tataricum Boiss. isolate 54 Russia / Voronezh 

region 

LT220106 Volkova et 

al., 2017 

G. dshungaricum 

O.Fedtsch. & B.Fedtsch. 

isolate 30 Kazakhstan / 

Semipalatinsk region 

LT220132 Volkova et 

al., 2017 
G. elatum Boiss. isolate 16 Russia / Orenburg 

region 

LT220133 Volkova et 

al., 2017 
G. speciosum Boiss. isolate 26 Russia / Altai, Ust-

Kansky district 

LT220140 Volkova et 

al., 2017 
G. speciosum Boiss. isolate 55 Russia / Irkutsk region LT220148 Volkova et 

al., 2017 

G. speciosum Boiss. isolate 49 Russia / Krasnoyarsk 

region, Idrinsky dis-

trict 

LT220147 Volkova et 

al., 2017 

G. speciosum Boiss. isolate 0 Mongolia LT220125 Volkova et 

al., 2017 
G. speciosum Boiss. isolate 14 Russia / Yakutia, 

Verkhoyansky district 

LT220118 Volkova et 

al., 2017 

Limonium 
L. aureum (L.) Hill ex 

Kuntze 

- - KM357266 Un-

published 

Limoniastrum 
L. monopetalum Boiss. 4825/95 Southern Morocco HE659571 Kool et al., 

2012 

Armeria  
A. atlantica Pomel assem88.0.2 Morocco / Marrakech EU531718 Kruger, 

2008 

 

Ампліфікацію ділянки psbA-trnH проводили 

методом полімеразної ланцюгової реакції (ПЛР), 

використовуючи пару праймерів, комплементар-

них до фланкуючих міжгенний спейсер ділянок 
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генів psbA та trnH (Tynkevich et al., 2022c). ПЛР-

продукти очищали екстракцією хлороформом та 

сиквенували із застосуванням праймерів, викори-

станих для ампліфікації. Сиквенування зразків 

проводили на фірмі LGC Genomics (Німеччина).  

Первинний аналіз сиквенованих послідовнос-

тей проводили за допомогою комп'ютерної про-

грами Chromas та пакету програм DNASTAR. 

Пошук гомологічних послідовностей у базі даних 

GenBank проводили програмою BLAST (Boratyn 

et al., 2013). Вирівнювання нуклеотидних послі-

довностей здійснювали методом E-INS-I, реалізо-

ваним на сервері MAFFT (Katoh et al., 2019). Фі-

логенетичний аналіз проводили методом 

Maximum likelihood за допомогою плагіна PhyML 

для Geneious Prime 2021.0.3.2 (Guindon and 

Gascuel, 2003). Статистична підтримка гілок була 

розрахована за допомогою тесту aLRT Chi2 

(Anisimova and Gascuel, 2006). Результуюче дере-

во експортували у форматі Newick та анотували з 

використанням онлайн інструменту iTOL v6 - 

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

Результати та їх обговорення. Пошуковий 

запит методом BLAST за послідовностями сикве-

нованих нами зразків в базі даних GenBank пове-

рнувся з результатом 43 послідовності для зразків 

роду Goniolimon, з яких 36 для G. speciosum 

Boiss., чотири для G. elatum Boiss., два для 

G. tataricum Boiss. та один для G. dshungaricum 

O. Fedtsch. & B. Fedtsch. Ці послідовності, як і 

послідовності двох представників роду 

Acantholimon мали покриття 100% від довжини 

послідовності запиту. В той же час результати 

BLAST-пошуку для представників роду Limonium 

та інших родів з підродини Limonioideae мали 

покриття не більше 71%. Більша частина наявних 

в базі даних GenBank послідовностей psbA-trnH 

представників роду Goniolimon має певну кіль-

кість невизначених нуклеотидів. Особливо велика 

кількість невизначених нуклеотидів наявна в двох 

послідовностях представників роду Acantholimon. 

Останній факт не дозволив нам використати пос-

лідовності цього роду для порівняння, хоча за 

довжиною та рівнем подібності вони були най-

ближчі до psbA-trnH кермечників. 

Для порівняння з сиквенованими нами зразка-

ми ми відібрали послідовності всіх наявних в базі 

даних видів роду Goniolimon. Для G. speciosum 

було відібрано послідовності п’яти зразків, які 

відрізнялися між собою точковими нуклеотидни-

ми замінами (SNP). Також, у якості зовнішньої 

групи, ми використали psbA-trnH представників 

трьох родів: Limonium, Limoniastrum та Armeria. 

Вирівнювання всіх відібраних ділянок psbA-trnH 

показало високу подібність цих послідовностей 

представників роду Goniolimon (рис. 1). В той же 

час, ці ділянки представників всіх трьох зовніш-

ніх груп відрізнялись від psbA-trnH кермечників 

значною кількістю SNP та інделом, який на вирів-

нюванні має загальну довжину 112 нп.  

Загальна довжина вирівнювання складає 270 

нп, з яких ідентичних позицій - 85 (32.7%). Сере-

дній попарний показник подібності становить 

69,9%. 

 
 

Рис. 1. Схематичне представлення вирівнювання 

послідовностей psbA-trnH представників ро-

дини Plumbaginaceae. Рамками окреслені фра-

гменти вирівнювання з невизначеними нукле-

отидами. 

Fig. 1. Schematic representation of alignment of the 

psbA-trnH sequences of the family Plumbagina-

ceae members. Frames outline alignment frag-

ments with undetermined nucleotides. 

 

Вирівнювання psbA-trnH представників роду 

Goniolimon без зовнішньої групи має довжину 

155 нп, з яких 125 позицій є ідентичними 

(86,2%). Показник середньої попарної подібності 

становить 95,5%. Кількість ідентичних нуклео-

тидів та рівень подібності розраховувались без 
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урахування позицій вирівнювання, які містять 

невизначені нуклеотиди. Послідовності psbA-

trnH представників роду Goniolimon відрізня-

ються між собою дванадцятьма варіабельними 

нуклеотидними позиціями (з яких сім є парсимо-

ній-інформативними), одним олігонуклеотидним 

інделом та інверсією послідовності, що відпові-

дає петлі (stem-loop region) в районі 3΄ UTR 

мРНК psbA. Більшість зразків кермечників ма-

ють один варіант згаданої інверсії (InvA), тоді як 

для зразків G. speciosum з номерами LT220118 та 

LT220125 характерний другий варіант (InvB). Ця 

інверсія продукує значну кількість варіабельних 

нуклеотидних сайтів (10 сайтів на ділянці між 

58-83 нп вирівнювання), проте, оскільки їх вини-

кнення є наслідком однієї еволюційної події, ми 

не брали до уваги ці сайти при підрахунку зага-

льної кількості варіабельних та парсимоній-

інформативних позицій. Внутрішньовидовий 

поліморфізм інверсії stem-loop області був пока-

заний раніше для багатьох груп рослин 

(Štorchová and Olson, 2007; Tynkevich et al., 

2022b; Tynkevich et al., 2022d). Враховуючи не-

стабільний характер цієї ознаки, використання її 

у філогенетичних дослідженнях є недоцільним. 

Тому, ми вилучили послідовності G. speciosum з 

варіантом інверсії InvB з вирівнювання викорис-

таного для філогенетичного аналізу. 

На побудованому методом Maximum-

Likelihood філогенетичному дереві спостерігаєть-

ся шість вузлів з високою та середньою статисти-

чною підтримкою. Довжина клади роду Goni-

olimon є суттєво більшою, порівняно до клад 

представників зовнішніх груп. Це спостереження 

свідчить про значну швидкість еволюції ділянки 

psbA-trnH при дивергенції роду Goniolimon. За 

іншими використаними для філогенетичного ана-

лізу ділянками хлоропластного та ядерного гено-

му такої значної дистанції цієї групи від інших 

представників підродини Limonioideae не спосте-

рігалось (Lledó et al., 2005; Koutroumpa et al., 

2018). Враховуючи незначну кількість дослі-

джень філогенетичних зв’язків між представни-

ками роду Goniolimon з використанням молекуля-

рних маркерів, наш аналіз може стати важливим 

кроком в напрямку розуміння внутрішньородової 

системи цього роду. Найбільш базальну кладу в 

межах роду утворюють види G. graminifolium та 

G. rubellum. Їх зразки мають ідентичну послідов-

ність psbA-trnH, що може свідчити на користь 

близької спорідненості цих видів. Також іденти-

чну послідовність мають два зразки G. tataricum 

з Херсонської області України та Воронезької 

області Росії, хоча, раніше для рослин цього виду 

різного географічного походження був показа-

ний значний поліморфізм за послідовністю 

3′rps16-5′trnK та rpl32-trnL ділянок хлоропласт-

ної ДНК (Buzurović et al., 2020). Зразки з Херсон-

ської області позбавлені опушення і у вузькому 

розумінні відносяться до G. tauricum Klokov. 

Таким чином, наші дослідження показують не-

доцільність відокремлення цього таксону у видо-

вому статусі, принаймні на основі аналізу psbA-

trnH. Близьку спорідненість до G. tataricum пока-

зує G. besserianum. На побудованому нами філо-

генетичному дереві окрему кладу утворюють 

види, які представляють Центрально-Азійський 

регіон (G. speciosum, G. dshungaricum та G. ela-

tum). Таке групування на дендрограмі спостері-

галась і раніше при аналізі двох ділянок хлоро-

пластної ДНК, проте, не підтверджувалась на 

основі аналізу ядерного маркеру ITS 1-2 (Volkova 

et al., 2017). Можна припустити, що спільна так-

сономічна позиція вказаних видів може бути 

результатом перенесення хлоропластного геному 

внаслідок гібридизації на спільній території по-

ширення.  

 
  

 
 

Рис. 2. Філогенетичне дерево представників роду 

Goniolimon на основі послідовностей psbA-

trnH. 

Fig. 2. Phylogenetic tree of genus Goniolimon based on 

the psbA-trnH sequences. 
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Висновки. Аналіз ділянки хлоропластного 

геному psbA-trnH показав можливість викорис-

тання її для філогенетичних досліджень та ДНК-

баркодінгу представників роду Goniolimon за-

вдяки високому рівню мінливості та наявності 

достатньої кількості філогенетично-

інформативних нуклеотидних сайтів. Отримані 

нами дані показують, що позбавлені опущення 

рослини з Півдня України, які були описані, як 

G. tauricum і які продовжують визнаватись в якос-

ті окремого виду рядом ботанічних ресурсів, за 

ділянкою psbA-trnH показують ідентичність до 

G. tataricum. 

 

Фінансування. Дослідження проводились за 

фінансової підтримки Міністерства освіти і 

науки України (грант № 0122U001335).  
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ORGANIZATION AND POLYMORPHISM OF THE CHLOROPLAST GENOME  

REGION psbA-trnH IN REPRESENTATIVES OF THE GONIOLIMON BOISS.  
 

Y.O. Tynkevich, M.O. Valin, I.I. Moysiyenko, R.A. Volkov 
 

Four out of twenty-two species of the genus Goniolimon are common in Ukraine: G. besserianum, G. graminifoli-

um, G. rubellum and G. tataricum. Two of them, G. graminifolium and G. rubellum, are listed as vulnerable species in 

the Red Data Book of Ukraine. Some populations of both species are sometimes reported under different species names, 

manly as G. desertorum (Trautv.) Klokov. and G. rubellum (S.G. Gmel.) Klokov. To clarify these taxonomic questions, 

the application of molecular phylogenetic methods is necessary. Recently, the fragment between the psbA and trnH 

genes has been particularly actively used for similar purposes. In this work, we tested the use of the psbA-trnH chloro-

plast genomic region for phylogenetic analysis and DNA barcoding of representatives of the genus Goniolimon. We 

amplified and sequenced the psbA-trnH sequences for samples of all four species of this genus distributed in Ukraine 

and compared them with the psbA-trnH sequences available in the GenBank database for species of Goniolimon and 

related genera. The comparison of the available sequences showed that the representatives of the genus Goniolimon 

differ in twelve variable nucleotide positions, seven of which are parsimony-informative. They also differ in one oligo-

nucleotide indel and a sequence inversion corresponding to the stem-loop region in the 3΄ UTR region of psbA mRNA. 

The difference between the psbA-trnH regions of Goniolimon species and representatives of related genera was much 

higher. In addition to numerous SNPs, they also differ by a polynucleotide indel. Such significant differences indicate a 

higher rate of evolution of the psbA-trnH region during the divergence of the genus Goniolimon compared to other 

regions of the chloroplast genome. On the phylogenetic dendrogram based on the comparison of psbA-trnH sequences, 

the Goniolimon species from Central Asia form a distinct group, which is probably due to chloroplast genome transfer 

as a result of hybridization in a common distribution area. In general, the high variability of the psbA-trnH regions in 

representatives of the genus Goniolimon found in our study allows us to use this region to clarify the position of contro-

versial taxa in the group. 

 

Keywords: psbA-trnH, molecular phylogeny, DNA barcoding, Goniolimon 
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