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АБСТРАКТ

Семейство Яснотковые или Губоцветные (Lamiaceae - Labiatae) является одним из крупнейших и наиболее значи-
мых среди ароматических растений, включающее множество видов, содержащих ценные биологически активные ве-
щества с выраженными фармакологическими свойствами. Растения этого семейства, такие как мята (Mentha), розмарин 
(Rosmarinus), мелисса (Melissa), шалфей (Salvia) и тимьян (Thymus), широко используются в традиционной и совре-
менной медицине благодаря их терапевтическим и биохимическим характеристикам. Важность правильной иденти-
фикации видов подчеркивается необходимостью сохранения биоразнообразия и устойчивого использования ресур-
сов данного семейства. В данной работе исследованы растения семейства Lamiaceae, произрастающие на территории 
Карагандинской области, методом ДНК-баркодирования. Исследования проводились на основе нуклеотидных после-
довательностей хлоропластных ДНК-баркодов rbcL и trnH-psbA с использованием методов попарных генетических 
расстояний, BLASTn и филогенетического дерева, основанного на анализе максимальной парсимонии. Продемонстри-
рована эффективность локуса rbcL для идентификации более высоких таксономических групп, таких как подсемейства 
и трибы, в отличие от родов, тогда как межгенный спейсер trnH-psbA оказался эффективным на уровне видов и родов. 
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ВВЕДЕНИЕ

Семейство Яснотковые, или Губоцветные (Lamiaceae 
- Labiatae) признано одним из важнейших среди растений 
благодаря своему фармакологическому и экономическому 
значению. Это одно из самых обширных семейств арома-
тических растений, включающее около 268 родов и 8133 
видов, распространенных в регионах Средиземноморья и 
Центральной Азии. Более 1000 видов семейства широко 
используются в традиционной и современной медицине 
благодаря своим терапевтическим свойствам [1-3]. В это 
семейство входят многие известные лекарственные расте-
ния, такие как мята перечная (Mentha piperita), розмарин 
(Rosmarinus officinalis), тимьян обыкновенный (Thymus 
vulgaris), шалфей лекарственный (Salvia officinalis) и ба-
зилик (Ocimum basilicum) [4]. Эфирные масла и вторич-
ные метаболиты, вырабатываемые этими растениями, 
продемонстрировали многообещающую эффективность 
в борьбе с различными заболеваниями, включая рак, вос-
паления, микробные инфекции и окислительный стресс. 
Семейство Яснотковые также привлекает внимание сво-
ими пищевыми, ароматическими и декоративными ка-
чествами, что подчеркивает значимость их правильной 
идентификации, особенно для дикорастущих таксонов [5-
8]. Эфирные масла и другие биологически активные сое-
динения, получаемые из растений семейства Яснотковые, 
имеют экономическую значимость и широкое применение 
в пищевой и парфюмерно-косметической промышленно-
сти. Традиционная медицина веками использовала лекар-
ственные растения, и в результате эти растения стали не-
заменимыми ресурсами для многих сообществ по всему 
миру [9]. Однако чрезмерный сбор и нерациональное ис-
пользование этих растений привели к их истощению, что 
вызвало необходимость их сохранения и рационального 

использования. [10-12]. Поэтому корректная идентифика-
ция видов семейства Яснотковые важна для предотвраще-
ния ошибок при их использовании, сохранения биоразно-
образия, устойчивого использования ресурсов и развития 
научных исследований в этой области.

Метод ДНК-баркодирования стал мощным и надеж-
ным инструментом для идентификации видов, особенно 
растений с похожими морфологическими характеристи-
ками. Этот метод использует короткую и стандартизиро-
ванную последовательность ДНК, известную как баркод, 
которая служит молекулярным отпечатком для опреде-
ления и различения видов растений [13, 14]. ДНК-бар-
кодирование возникло как альтернативный метод клас-
сической таксономической идентификации растений, 
основанной на морфологических признаках. Несмотря 
на широкое использование классических маркеров, ос-
нованных на фенотипические признаки, на протяжении 
нескольких столетий, они часто не могут обеспечить де-
тальную информацию о генотипических различиях между 
видами внутри семейства [14-17]. В отличие от них, моле-
кулярные методы, такие как баркодирование ДНК, могут 
обеспечить более точную, надежную и высокочувстви-
тельную идентификацию растений на основе последо-
вательности ДНК. Этот метод позволяет получить более 
подробную информацию о эволюционных связях между 
видами, что может помочь в управлении и сохранении 
биологического разнообразия растений, включая семей-
ство Яснотковые, известное своим широким географиче-
ским распространением и морфологическим разнообра-
зием [18-22]. 

Использование ДНК-баркодирования для семейства 
Яснотковые дает возможность точно определить и аутен-
тифицировать образцы лекарственных растений, что зна-
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чительно снижает риск ошибочной идентификации или 
фальсификации растительного сырья [19]. Технология 
ДНК-баркодирования также способствовует сохранению 
и управлению растительным разнообразием, предостав-
ляя быстрый, экономически эффективный и воспроизво-
димый метод идентификации видов и оценки биоразно-
образия [23].

Многие семейства растений были баркодированы с 
использованием различных маркеров в ряде исследова-
ний. Например, в статье [24] рассматривается использо-
вание нескольких маркеров, таких как ITS2, rbcL, matK и 
trnH-psbA, в качестве потенциальных баркодов для рас-
тений. Другие исследования, такие как [25] или [5], ис-
пользовали rbcL и matK как основные маркеры для бар-
кодирования цветковых растений В статье [26] семейство 
Araceae было баркодировано с использованием маркеров 
rpoB, rpoC1, rbcL, matK и trnH-psbA. В статье [27], семей-
ство Lemnaceae было баркодировано с использованием 
маркеров matK, rbcL, и rpoC1, а в статье [28] была оце-
нена эффективность различных маркеров для баркодиро-
вания рода Lavandula из семейства Lamiaceae.

Обобщая данные, можно отметить, что, хотя суще-
ствует несколько стандартизированных универсальных 
ДНК-баркодов, таких как rbcL и matK, которые широко 
используются для баркодирования растительных видов, 

подход, основанный на использовании множества мар-
керов, набирает популярность. Разные маркеры могут 
быть более эффективными для различных таксономиче-
ских групп растений, и баркодирование может быть бо-
лее точным при использовании комбинации нескольких 
маркеров. Таким образом, для баркодирования семейства 
Яснотковые может быть полезным применение более од-
ного маркера ДНК, поскольку это может повысить точ-
ность идентификации и классификации видов данного се-
мейства.

В этом исследовании мы провели баркодирования 
ДНК растений из семейства Яснотковые с использова-
нием двух маркеров: rbcL и trnH-psbA. Эти маркеры были 
выбраны за их широкую распространенность, надежность 
и эффективность в идентификации растений разных се-
мейств [29, 30].

МАТЕРИАЛЫ И МЕТОДЫ

Материалы исследования. В данной работе были ис-
пользованы гербарные образцы 21 вида растений семей-
ства Яснотковые, собранные в Карагандинской области 
ботаниками КарУ им. академика Е.А. Букетова (Таблица 
1). Праймеры, использованные в данной работе, предо-
ставлены в Таблице 2. 

Таблица 1. Список видов семейства Lamiaceae 

Номер 
ваучера Вид Координаты 

места сбора Дата сбора
Инвентарные номера в GenBank

rbcL psbA-trnH

KG23-
0113 Dracocephalum nutans L. N 49.4284, E 

75.49287 19.05.2023 PP869841 PP783213

KG23-
0114 Dracocephalum ruyschiana L. N 49.30288, E 

75.4934 06.07.2023 PP713029 PP783217

KG23-
0190

Dracocephalum ambiguus 
(Trautv.) Iljin ex Prochorov. & 

Lebel

N 49.48573, E 
75.41885 06.07.2023 OR626661 OR626664

KG23-
0191

Dracocephalum macranthum 
Boriss

N 47.43832, E 
74.81248 02.06.2023 N/A OR568529

KG23-
0191

Dracocephalum macranthum 
Boriss.

N 47.36201, E 
74.74058 02.06.2023 OR660055 OR685113

KG23-
0210 Leonurus cardiaca L. N 49.75600, E 

73.11774 21.06.2023 PP713028 PP836051

KG23-
0211 Leonurus glaucescens Bunge N 49.42895, E 

75.48023 07.06.2023 N/A N/A

KG23-
0227 Lycopus europaeus L. N 47.43058, E 

74.79666 16.07.2023 PP869842 PP836053

KG23-
0228 Lycopus exaltatus L.f. N 50.20885, E 

74.24195 24.07.2023 PP713025 PP836050

KG23-
0241 Mentha arvensis L. N 49.37582, E 

75.48251 05.07.2023 N/A N/A

KG23-
0242

Mentha micrantha (Fisch.ex 
Benth.) Heinr.Braun

N 47.40783, E 
74.76684 16.07.2023  PP713032 PP783219
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Амплификация и анализ данных. Геномную ДНК вы-
деляли из гербарного материала стандартным методом 
СTAB [33]. Для ПЦР-амплификации были подготовлены 
реакционные смеси объемом 20 мкл, содержащие 2 мкл 
буфера, 2,5 мМ MgCI2, 0,8 мМ дезоксинуклеозидтри-
фосфатов (dNTP), 20 pmol каждого праймера, 0,5 единиц 
DreamТaq полимеразы (Thermo Fisher Scientific, США, 
ЕР0705) и 50-100 нг ДНК. 

Секвенирование по Сэнгеру проводили с использо-
ванием BigDyeT Terminator v3.1 Cycle Sequencing Kit 
(Thermo Fisher Scientific, США, 4337455) в соответствии 
с инструкциями производителя. 

Полученные последовательности ДНК были проана-
лизированы, выравнены, и построено филогенетическое 
дерево программ BLASTn и MEGA 11 [34].

Анализ генетической дивергенции по маркерам rbcL 
и trnH-psbA проведен с использованием двухпараметри-
ческой модели Кимуры (K2P). Было также рассчитано ге-
нетическое расстояние между образцами. Методы были 

адаптированы на основе предыдущих исследований по 
баркодированию растений семейства Lamiaceae [15-17]. 

РЕЗУЛЬТАТЫ И ОБСУЖДЕНИЕ

Выделенная ДНК растений семейства Lamiaceae ха-
рактеризовалась высоким качеством с концентрацией 
≥200 нг/мкл и отношением показателей преломления 
А260/А280 около 1,8. Получены 19 нуклеотидных последо-
вательностей молекулярного маркера rbcL, а так же 19 
нуклеотидных последовательностей маркерного участка 
межгенного спейсера trnH-psbA (Таблица 1). Ключевым 
критерием при выборе участка ДНК-баркодирования яв-
ляется его универсальность, то есть высокая степень ам-
плификации и секвенирования [35]. Все амплифициро-
ванные участки были успешно отсеквенированы. Ряд 
исследователей сообщают, что маркерный участок ме-
жгенного спейсера trnH-psbA показывает более высокие 
результаты по сравнению с другими маркерами ДНК-бар-
кодирования [13, 16]. Наши исследования не выявили зна-
чительных различий, однако можно утверждать, что дан-

KG23-
0246 Nepeta heliotropifolia Lam. N 49.51924, E 

73.22125 24.05.2023 PP713034 PP783220 

KG23-
0247 Nepeta nuda subsp. Nuda N 49.43791, E 

75.49051 04.07.2023 PP713031 PP836052

KG23-
0269

Phlomoides tuberosa (L.) 
Moench

N 49.48573, E 
75.41885 07.06.2023 OR515814 OR602860

KG23-
0325

Salvia dumetorum Andrz. ex 
Besser

N 49.49993, E 
73.26461 24.05.2023 PP713027 PP783216

KG23-
0333 Scutellaria galericulata L. N 46.77982, E 

74.70626 04.07.2023 PP713024 PP836049

KG23-
0334 Scutellaria turgaica Juz. N 47.43832, E 

74.81248 02.06.2023 OR626663 N/A

KG23-
0368 Thymus kirgisorum Dubj. N 47.43832, E 

74.81248 02.06.2023 PP713026 PP783215

KG23-
0369 Thymus pannonicus All. N 49.39265, E 

75.49936 06.06.2023 OR626662 OR626665

KG23-
0370 Thymus rasitatus Klokov N 47.40751, E 

74.78195 16.07.2023 PP713023 PP783214

KG23-
0371 Thymus serpyllum L. N 50.20885, E 

74.24195 24.07.2023 PP713033 PP836054

KG23-
0401 Ziziphora clinopodioides Lam. N 49.43791, E 

75.49051 04.07.2023 PP713030 PP783218

Таблица 2. Нуклеотидные последовательности праймеров, использованные для ДНК-баркодирования

Название 
праймера Нуклеотидные последовательности праймеров Локус 

баркодирования
T отжига

(°C) Источник

rbcLa_F 5’ – ATGTCACCAACAAACAGAGACTAAAGC – 3’ rbcL 58 [31]

rbcLa_R 5’ – GTAAAATCAAGTCCACCRCG – 3’ rbcL 58 [31]

psbA3f 5’ - GTTATGCATGGTGGATTCACAATCC - 3’ trnH-psbA 53 [32]

trnHf_05 5’ - CGCGCATGGTGGATTCACAATCC - 3’ trnH-psbA 53 [32]



206

Eurasian Journal of Applied Biotechnology. №.3, 2024 
DOI: 10.11134/btp.3.2024.22

ные маркеры имеют высокую эффективность для данного 
семейства (>85%) (Рисунок 1).

Размер полученных частичных нуклеотидных по-
следовательностей rbcL варьировал от 498 до 600 п.н., 
что согласуется с результатами предыдущих исследова-
ний [14, 17, 18]. Что касается последовательностей ме-
жгенного спейсера trnH-psbA, использование вышеука-
занных праймеров обеспечило успешную амплификацию 
не только межгенного спейсера, но и частично охватило 
гены trnH, psbA. Длина полученных последовательно-
стей варьировала от 259 п.н. до 483 п.н., со средней дли-
ной 404 п.н. Нуклеотидные последовательности непо-
средственно межгенных спейсеров имеют длину от 226 
п.н. для вида Phlomoides tuberosa и до 372 п.н. для вида 
Nepeta heliotropifolia, что в среднем составляет 309 п.н. и 
88,57% от всего амплифицированного участка. Относи-
тельно большой диапазон длины trnH-psbA, по сравнению 
с rbcL указывает на большую степень дивергенции и ва-
риабельности данного молекулярного маркера (Рисунок 
2). Так же имеются значительные различия в соотноше-
нии G:C. Средние содержания G:C составили 43,4% для 
rbcL, 30,1% для trnH-psbA (Рисунок 3).

Идентификация с помощью BLASTn
В результате идентификации по загруженным по-

следовательностям rbcL 19 видов растений семейства 
Lamiaceae, лишь два вида (Dracocephalum ruyschiana, 

Leonurus cardiaca) удалось определить на видовом уровне. 
Поиск с помощью BLASTn показал, что нуклеотидная по-
следовательность вида Hyssopus ambigous, соответствует 
видам из другого семейства, что было сочтено за ошибоч-
ную идентификацию. При анализе вида Dracocephalum 
macranthum, среди лучших совпадений были как виды из 
рода Hyssopus, так и Dracocephalum. Данный результат 
объясняется тем, что часть видов рода Dracocephalum по 
современной номенклатуре включает в себя таксоны из 
трех близкородственных родов Dracocephalum, Hyssopus 
и Lallemantia [36]. Семь видов не имели нуклеотидные 
последовательности данного региона в базе данных, что 
позволило идентифицировать их только на уровне рода. 

При идентификации региона межгенного спейсера 
trnH-psbA методом BLASTn удалось определить два вида 
на видовом уровне (Leonurus cardiaca, Thymus serpyllum). 
Пятнадцать растений удалось идентифицировать на 
уровне рода. Одиннадцать растений ранее не имели ДНК 
последовательности данного региона в базе данных NCBI 
(Рисунок 4).

В предыдущих исследованиях [13, 16, 17] сообщалось 
о более высокой эффективности маркерного участка trnH-
psbA при идентификации на видовом уровне по сравне-
нию с rbcL. Однако в нашем исследовании явного отли-
чия не было обнаружено из-за недостатка базы данных 
для маркера trnH-psbA. Так же недостаток базы данных 
для маркера rbcL не позволил оценить его идентификаци-

Рисунок 1. Степень успешной ПЦР-амплификации и секвенирования маркеров ДНК-баркодирования

Рисунок 2. Диаграмма размаха длины полученных нуклео-
тидных последовательностей регионов межгенного спейсера 

trnH-psbA и rbcL

Рисунок 3. Диаграмма размаха содержания G+C полученных 
нуклеотидных последовательностей маркеров баркодирования 
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онные способности в полном объеме. 
Длина выравнивания для rbcL и trnH-psbA составила 

498 и 497 соответственно. Доля консервативных участ-
ков в регионе rbcL значительно выше относительно реги-
она trnH-psbA. Более половины участков молекулярного 
маркера trnH-psbA оказались вариабельными (58,6%), что 
привело к увеличению числа Pi участков и Singleton по 
сравнению с rbcL (Таблица 3). 

Сравнительный анализ нуклеотидных последователь-
ностей региона межгенного спейсера trnH-psbA позво-
лил обнаружить полиморфные участки, характерные для 

определенных родов. Были выявлены следующие поли-
морфные сайты рода Dracocephalum: мотив T(C)TTAAAT 
в промежутке между 175 и 181 нуклеотидными позици-
ями, где у остальных видов наблюдаются пробелы(гэпы). 
Кроме того, у некоторых видов этого рода присутствует 
мотив AAAGTGAAT между 292 и 300 нуклеотидными по-
зициями (Таблица 4). Род Nepeta так же обладает поли-
морфными сайтами в участке между 34 и 40 нуклеотид-
ными позициями с мотивом ATAAAAT, а также некоторые 
виды Nepeta имеют мотив CAAG между 87 и 90 нуклео-
тидными позициями (Таблица 5).

Рисунок 4. Идентификация исследуемых видов в BLASTn 

Таблица 3. Общие данные маркерных последовательностей 

Молекулярный маркер rbcL trnH-psbA

Количество последовательностей 56 64

Средняя длина последовательностей 
(п.н.) 580 309

Длина выравнивания 498 497

G:C (%) 43,5% 24,7%

Консервативные участки (%) 80,5% 46,9%

Вариабельные участки (%) 19,5% 58,6%

Pi участки 79 190

Singleton 18 70

Таблица 4. Полиморфные участки рода Dracocephalum 

Nucleotide posi-
tion 175 176 177 178 179 180 181 292 293 294 295 296 297 298 299 300

Hyssopus ambigu-
us OR626664 T T T A A A T - - - - - - - - T

Dracocephalum 
ruyschiana C T T A A A T A A A G T G A A T
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Расчеты генетической дивергенции

В расчете генетической дистанции по двухпараметри-
ческой модели Кимуры были использованы 63 нуклеотид-
ные последовательности межгенного спейсера trnH-psbA, 
55 частичных нуклеотидных последовательностей rbcL. 
Все неоднозначные позиции были удалены для каждой 
пары последовательностей (опция попарного удаления). В 
конечном наборе данных было 497 позиций для trnH-psbA 
и 498 позиций для rbcL. Среднее значение эволюционного 
расстояния составило 0,17 для trnH-psbA. Минимальная 
дистанция обнаружена между родами Thymus и Mentha и 
составила 0,071, а максимальная дистанция была установ-

лена между родами Dracocephalum и Scutellaria - 0,291. 

Для rbcL минимальная дистанция была выявлена между 
родами Mentha и Salvia - 0,006, а максимальная дистан-
ция между родами Dracocephalum и Scutellaria составила 
0,038 (Таблица 6).

Результаты анализа межвидового расхождения среди 
родов семейства Lamiaceae по маркерам rbcL и trnH-psbA 
предоставляют данные о генетическом разнообразии и 
эволюционных взаимоотношениях внутри этого семей-
ства. Диапазон значений межвидового расхождения, на-
блюдаемый для маркера rbcL и маркера trnH-psbA, указы-
вает на различные скорости эволюции между этими двумя 

Dracocephalum 
nutans C T T A A A T A A A G T G A A T

Dracocephalum 
macranthum 
OR568529 

T T T A A A T - - - - - - - - T

Dracocepha-
lum moldavica 
MF371112

C T T A A A T A A A G T G A A T

Dracocepha-
lum stamineum 
MF371111

C T T A A A T A A A G T G A A T

Dracocephalum 
integrifolium 
MF371110

C T T A A A T A A A G T G A A T

Dracocepha-
lum officinale 
MG947172

T T T A A A T - - - - - - - - T

Dracocephalum 
rupestre FJ513110 C T T A A A T A A A G T G A A T

Dracocepha-
lum forrestii 
MF785763

C T T A A A T - - - - - - - - -

Dracocepha-
lum tanguticum 
KY041774

C T T A A A T A A A G T G A A T

Другие виды - - - - - - - - - - - - - - - -

Таблица 5. Полиморфные участки рода Nepeta

Nucleotide position 34 35 36 37 38 39 40 87 88 89 90
Nepeta nuda A T A A A A T C A A G
Nepeta heliotropifolia A T A A A A T C A A G
Nepeta cataria MH753573 A T A A A A T C A A G
Nepeta italica HQ902833 A T A A A A T C A A G
Nepeta x faassenii MF348834 A T A A A T T - - - -
Nepeta sp. US:3540311 
MF785768 A T A A A - - - - - -

Другие виды - - - - - - - - - - -
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геномными регионами. Ранее сообщалось, ген rbcL, бу-
дучи частью хлоропластного генома [37], относительно 
консервативен, что объясняет его более низкие значения 
расхождения. В то время как межгенный спейсер trnH-
psbA [38], также происходящий из хлоропласта, но неко-
дирующий, эволюционирует быстрее и, следовательно, 
демонстрирует большую вариабельность. Это расхожде-
ние соответствует общим ожиданиям молекулярной эво-
люции, где кодирующие области, как правило, более кон-
сервативны, чем некодирующие [39]. 

Род Dracocephalum выделяется высокими значениями 
расхождения для обоих маркеров (0.0858 для trnH-psbA и 
0.00869 для rbcL). Эта высокая степень расхождения мо-
жет свидетельствовать о значительных эволюционных из-
менениях или адаптивной радиации внутри этого рода. 
Повышенное расхождение по обоим маркерам указывает 
на то, что род Dracocephalum претерпел значительную ге-
нетическую дифференциацию, возможно, обусловленную 
экологическими факторами или географической изоля-
цией, способствующей видообразованию [40]. Напротив, 
род Mentha показывает наименьшее расхождение для мар-

кера trnH-psbA (0.0172), но наибольшее для маркера rbcL 
(0.00872). Этот контрастный паттерн может указывать на 
различные эволюционные динамики, действующие на два 
маркера. Низкое расхождение по маркеру trnH-psbA мо-
жет свидетельствовать о недавних событиях видообразо-
вания или генном потоке, поддерживающем генетическую 
однородность. С другой стороны, высокое расхождение по 
маркеру rbcL может указывать на древние расхождения 
внутри рода, отражающие долгую эволюционную исто-
рию с консервативными, но различимыми линиями (Ри-
сунок 5). 

 Филогенетическое дерево
Филогенетическое дерево маркерного участка trnH-

psbA было построено с использованием 18 полученных 
последовательностей межгенного спейсера trnH-psbA, а 
так же 48 последовательностей из GenBank, включая 2 
вида внешней группы. Филогенетическое дерево, постро-
енное методом максимальной парсимонии (МП), класси-
фицировало все образцы в две большие клады, которые 
далее разделились на девять кластеров, представляющих 
каждый род (Рисунок 6). Первая клада включает растения 

Таблица 6. Попарные генетические дистанции K2P для каждого региона

Регион Показатель Значение Роды

rbcL

Общее среднее значение 0,02

Минимальная 
дистанция 0,006 Mentha и Salvia

Максимальная 
дистанция 0,038 Dracocephalum и Scutel-

laria

Межгенный спейсер trnH-ps-
bA

Общее среднее значение 0,17

Минимальная 
дистанция 0,071 Thymus и Mentha

Максимальная 
дистанция 0,291 Dracocephalum и Scutel-

laria

Рисунок 5. Межвидовая дивергенция (K2P) среди родов семейства Lamiaceae
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из подсемейства Nepetoideae. Все растения данного подсе-
мейства принадлежат к трибе Mentheae. Это клада далее 
разделилась на шесть кластеров, каждый из которых со-
ответствует роду Dracocephalum, Nepeta, Lycopus, Salvia, 
Mentha, Thymus. Филогенетическое дерево так же указы-
вает на сходство между родами Dracocephalum и Nepeta, 
а так же между Mentha и Thymus, что подтверждает их 
нахождение в одной подтрибе Nepetinae и Menthinae со-
ответственно. Вид Thymus camphoratus (OL312328) был 
отнесен к подтрибе Menthinae, но не имел сходства ни с 

одним видом из этой подтрибы. 
Вторая клада включает растения из двух подсемейств 

Scutellarioideae и Lamioideae. Клада разделилась на три 
кластера, один из которых состоит из видов, относящихся 
к подсемейству Scutellarioideae, а остальные два кластера 
включают роды Leonurus и Phlomoides из подсемейства 
Lamioideae. 

Филогенетическое дерево маркерного участка rbcL 
было построено методом максимальной парсимонии с 

Рисунок 6. Филогенетическое дерево MP (Bootstrap = 500) межгенного спейсера trnH-psbA
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использованием 16 полученных нуклеотидных последо-
вательностей rbcL и 40 нуклеотидных последовательно-
стей из базы данных GenBank. Филогенетическое дерево 
МП классифицировало все образцы в 5 клад подсе-
мейств: Nepetoidaeae, Viticoidae, Lamioideae, Leonureae, 
Scutellarioideae, с дальнейшим разделением на 7 класте-
ров (Рисунок 7).

Филогенетическое дерево разделило все виды на 4 
отдельные клады, соответствующие их подсемействам, 
с максимальной поддержкой. Первую кладу составили 
виды из подсемейства Scutellarioideae, состоящего из од-
ного рода Scutellaria. Далее расположилось подсемейство 
Lamioideae, которое разделилось на 2 кластера: один кла-

стер включал виды рода Lamium, а второй кластер виды 
родов Phlomoides и Leonurus, причем род Leonurus ока-
зался внутрь кластера с Phlomoides. 

Самая большая клада, принадлежащая подсемейству 
Nepetoidaeae, состояла из видов одной трибы Mentheae. 
Внутри этой клады было сформировано еще 2 подтрибы: 
Nepetinae и Menthinae. Виды Mentha не образовали от-
дельный кластер, некоторые представители (Mentha 
micrantha (PP713032), Mentha suaveolens (U28876)) ока-
зались в родах Lycopus и Nepeta соседней подтрибы 
Nepetinae. 

В филогенетическом анализе, представленном в нашей 
статье, при сравнении деревьев, основанных на маркер-

Рисунок 7. Филогенетическое дерево МР (Bootstrap = 1000) маркерного участка rbcL
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ных участках rbcL и trnH-psbA, можно отметить, что мар-
кер rbcL имеет достаточную эффективность для определе-
ния таксономических рангов выше родов. В то время как 
trnH-psbA оказался более эффективным при определении 
таксономии на уровне родов и видов. Маркер rbcL пока-
зал низкую эффективность при разделении родов Mentha.

ЗАКЛЮЧЕНИЕ 

Наше исследование показало, что молекулярные мар-
керы rbcL и trnH-psbA обладают высокой эффективностью 
для идентификации видов в семействе Lamiaceae. Маркер 
rbcL, несмотря на свою низкую вариабельность, проде-
монстрировал достаточную точность в определении так-
сономических рангов, что делает его полезным для клас-
сификации более крупных таксономических групп. В то 
же время, маркер trnH-psbA, обладающий высокой степе-
нью вариабельности и полиморфизма, показал большую 
эффективность в идентификации на видовом уровне и в 
разграничении между родами, особенно в случаях значи-
тельной генетической дифференциации, как это наблюда-
лось у рода Dracocephalum. Оба маркера дополняют друг 
друга и обеспечивают всесторонний подход к молекуляр-
ной идентификации и филогенетическому анализу расте-
ний. Для повышения точности и полноты идентификации 
рекомендуется использование комбинации нескольких 
маркеров, что позволяет учесть как консервативные, так 
и вариабельные геномные участки.
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ANALYSIS OF THE LAMIACEAE FAMILY
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ABSTRACT

The Lamiaceae family is one of the largest and most important among the aromatic plants, including many species with 
pronounced pharmacological properties. Plants of this family, such as mint, rosemary and thyme, are widely used in traditional 
and modern medicine due to their therapeutic and biochemical properties. The importance of correct species identification is 
emphasized by the need to preserve the biodiversity and sustainable use of the resources of this family. In this work, plants of 
Lamiaceae family growing in the territory of the Karaganda region were studied by DNA barcoding. The studies were conducted 
on the basis of nucleotide sequences of rbcL and trnH-psbA chloroplast DNA barcodes using the methods of paired genetic 
distances, BLASTn and phylogenetic tree based on the analysis of maximum parsimony. The high efficiency of the rbcL locus 
was demonstrated for the identification of higher taxonomic groups, such as subfamilies and tribes, while the intergenic spacer 
trnH-psbA has proved to be effective at the level of species and genus level. 

Keywords: Labiatae - Lamiaceae family, DNA barcoding, rbcL, trnH-psbA, phylogenetic analysis, DNA.
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ЕРІНГҮЛДІЛЕР (LAMIACEAE) ТҰҚЫМДАСЫН ИДЕНТИФИКАЦИЯЛАУ ЖӘНЕ 

ТАКСОНОМИЯЛЫҚ ТАЛДАУ ҮШІН ДНҚ-БАРКОДИНГ ӘДІСІН ҚОЛДАНУ
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ТҮЙІН

Ерінгүлділер тұқымдасы (Lamiaceae) хош иісті өсімдіктердің ішіндегі ең үлкені және ең маңыздыларының бірі бо-
лып табылады, оның ішінде фармакологиялық қасиеттері айқын көптеген түрлер бар. Ерінгүлділер тұқымдасының 
жалбыз, розмарин және тимьян сияқты өсімдіктері емдік және биохимиялық сипаттамаларына байланысты дәстүрлі 
және заманауи медицинада кеңінен қолданылады. Түрлерді дұрыс идентификациялаудың маңыздылығы биоалуантүр-
лілікті сақтау және осы тұқымдас ресурстарын тұрақты пайдалану қажеттілігімен ерекшеленеді. Бұл жұмыста Қа-
рағанды облысында өсетін Lamiaceae тұқымдасының өсімдіктері ДНҚ-баркодинг әдісімен зерттелді. Зерттеулер rbcL 
және trnH-psbA хлоропласттық ДНҚ-баркодтарының нуклеотидтік тізбектерінің негізінде, жұптасқан генетикалық 
қашықтық, BLASTn және максималды парсимониялық талдауға негізделген филогенетикалық ағаш құрастыру әді-
стерін қолдана отырып жүргізілді. rbcL локусының жоғары тиімділігі субфамилия мен триба сияқты жоғары таксоно-
миялық топтарды анықтауда байқалды, ал trnH-psbA интергендік аралығы түрлер мен туыс деңгейінде тиімді болды. 

Түйін сөздер: Ерінгүлділер - Lamiaceae тұқымдасы, ДНҚ-баркодинг, rbcL, trnH-psbA, филогенетикалық талдау, 
ДНҚ.
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