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ИССЛЕДОВАНИЕ ГЕНЕТИЧЕСКОГО СХОДСТВА 
Poa nemoralis L. И Рoa palustris L. (Рoaceae)

НА БАЗЕ НУКЛЕОТИДНЫХ ПОСЛЕДОВАТЕЛЬНОСТЕЙ
РАЙОНА ETS 18S-26S ЯДЕРНОЙ РИБОСОМНОЙ ДНК

Исследования выполнены при финансовой поддержке РФФИ (грант № 10-04-00637-а).

Для выявления генетического сходства был секвенирован район внешнего 
транскрибируемого спейсера (ETS) 18S-26S ядерной рибосомной ДНК у 10 пред-
ставителей Pоа palustris L. и одного P. nemoralis L. Исследование выявило сла-
бую изменчивость этого района. Сравнение с данными, полученными из GenBank, 
подтвердило тесные связи P. palustris не только с P. nemoralis, но и с P. glauca 
Vahl., P. laxa subsp. flexuosa (Sm.) Hyl. (который, как считается, произошел от 
гибридизации P. laxa with P. glаuca) и даже с P. lettermanii Vasey (sect. Abbreviatae 
Nannf. еx Tzvel.). Район ETS оказался слишком консервативным для исследования 
отношений между видами Роа, поэтому для этой цели должны быть испробо-
ваны другие методы. 
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Введение

Попытка филогенетической реконструкции секции Stenopoa Dumort., 
проводившаяся на базе классических морфологических и эколого-географи-
ческих методов, выявила ряд спорных мест и поставила множество вопро-
сов, для разрешения которых требуется применение молекулярно-генетиче-
ских методов. Одной из центральных проблем филогении секции являются 
родственные взаимоотношения двух мезоморфных видов – P. nemoralis L. и 
Р. palustris L. 

Н.Н. Цвелев [1], предполагая высокогорное происхождение мятликов, 
считает, что P. nemoralis и P. palustris более других видов секции приближа-
ются к общим предковым типам, обитавшим в относительных высокогорьях 
конца палеогена, причем сформировались они по-разному и в разных поясах 
гор. Более специализированный P. nemoralis обитал в поясе тургайских ли-
стопадных лесов еще до спуска их на межгорные равнины, а менее специ-
ализированный P. palustris – в поясе южнотаежных лесов, располагавшемся 
выше. В конце миоцена в результате возросшей континентализации климата 
отдельные элементы уже спустившихся к тому времени на равнины тургай-
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ских лесов стали замещаться спускающимися с гор таежными элементами. 
В результате P. nemoralis, оказавшийся в числе наиболее устойчивых эле-
ментов тургайской флоры, вошел в состав плиоценовых смешанных лесов. 
Плейстоценовое смещение границ привело к массовой гибридизации между 
P. nemoralis и более светолюбивым P. palustris [1]. 

М.Г. Попов [2] высказал предположение, что P. nemoralis, лесной немо-
ральный мятлик, в плейстоцене мигрировал на юг вместе с обедненными 
тургайскими лесами, где и остался в горно-лесных группировках в качестве 
плейстоценового реликта. Впоследствии в результате изменений рельефа и 
климата этот вид дал, по мнению П.Н. Овчинникова [3], целый ряд специ-
ализированных криофильных и ксерофильных альпийских и степных ви-
дов. P. palustris, по предположению Т.И. Серебряковой [4], является произ-
водным от лесного предка и представляет собой достаточно древний вид, 
возникший в результате «местной» адаптации к луговым условиям. Лесное 
происхождение P. nemoralis не вызывает сомнений, однако с лесным про-
исхождением P. palustris согласиться трудно. Как уже отмечалось ранее, 
Н.Н. Цвелев совершенно справедливо заметил: если в пределах одного со-
временного рода фестукоидных злаков имеются как лесные, так и луговые 
виды, не следует выводить одни из других, так как обе эти экологические 
группы произошли от общего высокогорного предка [5]. Более вероятным 
представляется перемещение P. palustris вниз не под пологом южнотаеж-
ных лесов, а по открытым участкам, опушкам лесов, вдоль рек и ручьев. 

Дальнейшая эволюция секции шла главным образом по пути ксеромор-
фогенеза. Современные виды P. nemoralis и P. palustris, по-видимому, нельзя 
считать непосредственными родоначальниками других видов, но они бо-
лее других сохранили черты строения древних предков. И P. nemoralis, и 
P. palustris в настоящее время отличаются очень высоким полиморфизмом, 
у них отмечаются наиболее высокие и разнообразные хромосомные числа. 
Это свидетельствует о том, что их эволюция продолжается в мезофильных 
условиях, а сами они уже не так примитивны, как их предки, давшие, веро-
ятно, начало большинству видов cекции.

В нашей стране и за рубежом проводилась большая работа по изуче-
нию мятликов, при этом пересматривалась и корректировалась и система 
рода, и система секции Stenopoa. Так, Е.Н. Пояркова [6], критически пере-
смотревшая систему рода в пределах флоры Украины с привлечением ана-
томических и других данных, предложила разделить секцию Stenopoa на 
две подсекции: Nemorales, объединяющую мезоморфные виды, и Steriles, 
включающую эволюционно более продвинутые ксероморфные виды сек-
ции. Эту точку зрения поддержала Н.С. Пробатова [7, 8]. Такое внутрисек-
ционное подразделение подразумевает, что родство между P. nemoralis и 
P. palustris значительно более тесное, чем, например, между P. nemoralis и 
P. sterilis Bieb., c одной стороны, и P. palustris и P. stepposa (Kryl.) Roshev. – 
с другой.
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Изучение большой и сложной группы мятликов секции Stenopoa ставит 
под сомнение правомерность подразделения секции Stenopoa на подсекции 
Nemorales и Steriles. В свете изученных особенностей распределения каче-
ственных признаков, маркирующих родственные группы видов (длина языч-
ка и характер поверхности оси колоска), представляется более вероятным, 
что лесной P. nemoralis и луговой P. palustris – наиболее древние виды этой 
секции – дали начало двум эволюционным линиям (рядам в понимании Ко-
марова). Эти линии лишь частично объединялись в результате гибридизации, 
образовав сложные гибридные комплексы, рассматривающиеся как агрегаты 
P. x intricata Wein и P. urssulensis Trin. В дальнейшем обе линии дали ксеро-
морфные виды, но сходство между ними, по-видимому, чисто конвергентное, 
основанное на сходстве адаптивных признаков, а не на признаках родства. 
Для того же, чтобы классификация отражала естественную историю группы, 
к чему мы по возможности стремимся, необходимо, как напоминают О. Сол-
бриг и Д. Солбриг [9], чтобы все члены рассматриваемого таксона были близ-
кородственными между собой и происходили от общего предка. 

Таким образом, возникает вопрос, как давно произошла дифференциация 
этих видов. Предложенная Н.Н. Цвелевым [5] схема эволюционных взаимо-
отношений, как и всякая гипотеза, нуждается в проверке альтернативным 
методом, и проверку следует начать с самого основания системы, т.е. поста-
раться выявить степень генетических различий между видами P. nemoralis и 
P. palustris, предположительно лежащих в основании двух основных ветвей 
эволюционного дерева секции. Морфологически и габитуально эти виды 
очень сходны, и различия между ними значительно меньше, чем между 
ними и их ксероморфными дериватами, но не отражают глубины родствен-
ных отношений, а могут быть следствием конвергентного сходства. Для вы-
явления глубины дифференциации видов и, следовательно, их положения в 
системе следует изучить их генетическую дифференциацию. Вместе с тем 
следует принять во внимание и то, что их генетическая близость может сви-
детельствовать не только об их относительно недавней дифференциации, но 
и о вторичном сближении, обусловленном массовой гибридизацией во вре-
мя плейстоценовых смещений растительных зон. 

Для выявления степени генетических различий между морфологически 
близкими видами P. nemoralis и P. palustris было начато молекулярно-генетиче-
ское исследование видов секции. Надо отметить, что род мятлик к настоящему 
времени относительно неплохо изучен в молекулярно-генетическом отноше-
нии и продолжает изучаться. Тем не менее многочисленные работы Р. Соренг 
[10–12], Л.Дж. Джилеспи [13–16], А.В. Родионова и Н.Н. Носова [17–19 и др.] 
посвящены филогении рода в целом, а детальное исследование S. Stoneberg 
Holt [20, 21 др.] касается главным образом P. pratensis L. Специального моле-
кулярно-генетического исследования секции Stenopoa не проводилось. 

Как отметили А.С. Антонов [22] и В.С. Шнеер [23], к настоящему вре-
мени среди исследованных последовательностей ДНК растений преоблада-
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ют хлоропластные, но большая часть наследственной информации сосре-
доточена в ядерном геноме. Кроме того, недостатком хлоропластной ДНК 
является ее унипарентальное наследование. Это приводит к тому, что при 
исследовании близких видов филогенетические деревья, реконструирован-
ные на основе этого участка, могут отличаться от таковых, полученных в 
результате исследования геномов с бипарентальным наследованием [23, 24]. 
Более объективные результаты дает исследование генов рибосомных РНК. 
Эти гены представлены длинными тандемными повторами. Каждый такой 
повтор включает 3 гена – 18S, 5.8S и 26S, разделенных внутренними транс-
крибируемыми спейсерами ITS1 и ITS2 (internal transcribed spacer). Снаружи 
от генов размещаются внешние транскрибируемые спейсеры (ETS). Разде-
ляются эти транскрибируемые повторы нетранскрибируемыми спейсерами 
NTS (non-transcribed spacer) [25]. Последовательность ITS1 и ITS2 в настоя-
щее время широко используется для исследования взаимоотношений близ-
кородственных таксонов уровня семейства и выше [26], тем не менее, как 
отмечает В.С. Шнеер [23], на низких таксономических уровнях вариабель-
ность этих участков становится слишком низкой. И действительно, исследо-
вания L.J. Gillespie с коллегами [27] не выявили различий между P. nemoralis 
и P. palustris по последовательности ITS1 и ITS2.

Многие исследователи [23, 28, 29] указывают на более высокую из-
менчивость участка ETS. Б.Дж. Болдвин и С. Маркос [30] отмечают, что 
доля изменчивых и потенциально информативных сайтов на участке ETS 
от 1,3 до 2,4 раза выше, чем на ITS1 + ITS2, а Р. Асеведо-Розак с соавт. 
[31] показывает, что участок ETS на 34,4% более информативен, чем дру-
гие исследованные последовательности. T. Орландо c соавт. [32] объяс-
няют это тем, что ETS и IGS находятся под меньшим давлением отбора, 
и это позволяет им лучше сохранять мутации и, следовательно, опреде-
лять родственные отношения. Тем не менее ETS используется для фило-
генетических исследований значительно реже, чем ITS. Л.Дж. Джилеспи 
(личное сообщение) видит причину этого в том, что участок ETS много 
длиннее, чем ITS, и не имеет универсальных праймеров, т.е. праймеров, 
пригодных для большинства растений. Поэтому для каждой группы рас-
тений требуется подбирать свои праймеры, и это серьезно усложняет ис-
следования.

Поскольку известно, что исследование ITS1 и ITS2 последовательностей 
не выявляет различий между P. nemoralis и P. palustris [33], была предпри-
нята попытка выявить ее с помощью анализа нуклеотидных последователь-
ностей ETS (внешний транскрибируемый спейсер, расположенный между 
26S и 18S рибосомной ядерной последовательности). 

Цель данного исследования – оценить степень генетического сходства 
между P. palustris и P. nemoralis. Поскольку ETS P. nemoralis уже была ис-
следована [27], основное внимание было сосредоточено на P. palustris. 
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Материалы и методики исследования

Исследования проведены в Центре коллективного пользования Томского 
государственного университета «Экоген» на десяти образцах P. palustris и – 
для сравнения – одном P. nemoralis, отобранных из природных популяций 
(табл. 1). ДНК выделяли из листьев, высушенных в силикагеле или взятых 
из гербарных материалов, по стандартной методике Doyle and Doyle [34] с 
небольшими модификациями. Небольшие кусочки листьев, взятых с гербар-
ных образцов, растирались в фарфоровой ступке с 700 мкл СТАБ-буфера, 
затем жидкая фракция переносилась с помощью пипетки в пробирки. 

Т а б л и ц а  1 
Исследованные популяции

№
образца

Место 
хранения 
ваучера 

[35]

Местонахождение Местообита-
ние Вид Коллектор

09–61 TO Алтай, окр.
с. Кибезень

Опушка 
елового леса Poa nemoralis М.В. Олонова

08–47 TO

Кузнецкий Ала-
тау, урочище 

Айдат, приток
Белого Июса

Берег ручья Poa palustris М.В. Олонова

09–42 TO Томск, р-н 
ул. Торговой

Пустырь 
на песке Poa palustris А.Л. Эбель

09–48 TO
Томская обл., Ко-

жевниковский р-н, 
с. Киреевск

Обрывистый 
берег реки Poa palustris А.Л. Эбель

09–52 TO Алтай, 
окр. с. Акташ

Опушка ело-
вого леса Poa palustris М.В. Олонова

09–93 TO Скандинавия Луг Poa palustris R.J. Soreng

09–66 KUZ

Кемеровская обл.,
Чебулинский р-н,

3 км к СВ 
от с. Чумай

Разнотравный 
луг Poa palustris С.А. Шеремето-

ва, Е.А. Буко

09–69 KUZ

Горная Шория, 
окр. пос. Усть-
Анзас, берег 

р. Мрассу

Прибрежный 
галечник Poa palustris С.А. Шеремето-

ва, Е.А. Буко

09–72 KUZ

Кемеровская обл., 
Междуреченский 
р-н, Красногор-
ский угольный 

разрез

Разнотравно-
злаковый луг Poa palustris С.А. Шеремето-

ва, Е.А. Буко

09–85 TO Якутия , Яно-Ин-
дигирский р-н

Разнотравно-
злаковый луг Poa palustris Е.Г. Николин

09–98 TO

Красноярский 
край, Канский 

р-н, окр. ж/д стан-
ции Солянка

Опушка бере-
зового леса Poa palustris М.В. Олонова

Примечание. TO – Гербарий им. П.Н. Крылова Томского государственного университета 
(г. Томск); KUZ – Гербарий Кузбасского ботанического сада Института экологии человека 
СО РАН (г. Кемерово).
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После добавления 10 мкл РНКазы пробирки встряхивались на вортексе 
в течение 5 с и затем в течение 80 мин инкубировались в термостате при 
65ºС при периодическом мягком взбалтывании. Затем в пробирки добав-
лялось 700 μл очистительного раствора «хлороформ-изоамиловый спирт», 
после чего содержимое перемешивалось в течение 20 мин на ротацион-
ном вортексе. Затем смесь центрифугировалась на максимальной скорости 
(13  000  об./с) в течение 5 мин, верхняя фракция (супернатант) переноси-
лась в новую пробирку, и процедура очистки повторялась еще раз. Далее для 
осаждения ДНК добавлялось 350 мкл холодного изопропанола, содержимое 
встряхивалось на вортексе на минимальной скорости в течение 1 мин и цен-
трифугировалось на максимальной скорости в течение 10 мин. После чего 
изопропанол аккуратно с помощью пипетки удалялся, а осажденная ДНК 
промывалась 350 μл 70%-ного этилового спирта. Затем спирт также удалял-
ся и ДНК высушивалось на воздухе до полного испарения спирта. После 
этого ДНК растворяли в 100 мкл деионизированной воды, пробирки поме-
щались на хранение в морозильную камеру и хранились при t –20°С. 

Для амплификации по совету Л.Дж. Джилеспи (личное сообщение) в ка-
честве прямого праймера был использован RETS4_F (TGGCTACGCGAGC-
GCATGAG), подобранный специально Л.Дж. Джилеспи и коллегами для 
исследования мятликов [36], а обратного – 18S-R (AGACAAGCATATGAC-
TACTGGCAGG), одного из стандартных праймеров. Праймеры были синте-
зированы фирмой «СибЭнзим» (г. Новосибирск). 

Реакционная смесь содержала однократный ПЦР-буфер (60 мМ Tris – 
HCl, 25 мM KCl, 10 мM 2 – меркаптоэтанол, 0,1%-ный Тритон Х – 100), 
1,5 мM MgCl2, 200 мкM каждого dNTP, 1 единицу активности TaqДНК-
полимеразы («СибЭнзим», г. Новосибирск), по 5 пмоль праймеров, 10 нг 
геномной ДНК и деионизованную воду до объема 15 мкл. Амплификацию 
проводили в программируемом термоциклере MJ Mini™ Personal Thermal 
Cycler (Bio-Rad, США). Условия амплификации: первичная денатурация 
ДНК – 3 мин при 94ºС, затем 35 циклов, включающих три этапа: 30 с при 
94ºС, 30 с при 57ºС, 1 мин при 72ºС; финальная достройка цепей – 10 мин 
при 72ºС, затем охлаждение до 4ºС. Продукты амплификации разделяли в 
1,5%-ном агарозном геле в однократном ТАЕ-буфере (0,04М трис-ацетат, 
0,002М ЭДТА) при напряжении 100 V, окрашивали бромистым этидием 
(1 мкг/мл), визуализировали в ультрафиолетовом свете и фотодокументиро-
вали. Оценку размеров фрагментов ДНК осуществляли относительно 100 bp 
+ 1,5 kb ДНК-маркера («СибЭнзим»). Полученные изображения обрабатыва-
ли в программе Adobe®Photoshop® CS2. Продукты амплификации очищали 
с использованием набора GeneJet TM PCR Purification Kit (Ferments, EU).

Секвенирование проводили на приборе 3130 Genetic Analyzer с исполь-
зованием BigDye® Terminator v3.1 Cycle Sequencing Kit (Applied Biosystems, 
США). Для редактирования нуклеотидных последовательностей применяли 
программу Sequencing Analysis 5.2 (Applied Biosystems, США). Анализ, вы-
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равнивание последовательностей осуществляли с помощью программ Seq-
Man™ II и MegAlign™ (DNASTAR Inc.).

Результаты исследования и обсуждение

Полученная ETS-матрица содержит 570 пар оснований. Сравнение ну-
клеотидных последовательностей показало высокую степень сходства райо-
нов ETS P. nemoralis и P. palustris. Тем не менее некоторые различия, явные 
и неявные, все же удалось установить. Явные различия были обнаружены в 
позициях нуклеотидов 44, 537, 538 и 562. В основном имели место транзи-
ции (замена пурина на пурин или пиримидина на пиримидин), в одном слу-
чае была зарегистрирована трансверсия (замена пиримидина на пурин или 
пурина на пиримидин): в позиции 538 у P. nemoralis стоит R, что может оз-
начать аденин или гуанин, а у всех P. palustris, у которых отсеквенировался 
этот участок, на этом месте располагается цитозин). И, наконец, в позиции 
44 у P. nemoralis была обнаружена делеция, а у P. palustris – аденин. Интерес 
представляет также 136-я позиция, где у P. nemoralis стоит цитозин, у об-
разцов № 3, 5, 7 P. palustris – аденин, а у остальных образцов эта позиция 
выпадает вообще, т.е. имеют место и трансверсия, и делеция. 

Вместе с тем были обнаружены неявные различия. Так, в позиции 43 у 
P. palustris стоит цитозин, а у P. nemoralis – М, что может означать и цитозин, 
и тимин; в позиции 161 у P. palustris располагается гуанин, а у P. nemoralis – 
S, что может означать и гуанин, и цитозин. Однако, вероятнее всего, это 
ошибки идентификации нуклеотидов; такие сравнения не совсем коррек-
тны, поскольку у P. nemoralis исследовался всего один экземпляр, тем не 
менее некоторое представление о генетическом сходстве видов оно дает. 

Исследование полученных нуклеотидных последовательностей района 
ETS рибосомной ДНК P. palustris выявило невысокую изменчивость дан-
ного фрагмента. Всего у четырех образцов были выявлены хотя бы какие-то 
отличия. Наиболее изменчивым оказался этот фрагмент у образца № 5, со-
бранного на Алтае. У него обнаружилось 8 замен, из них в позициях 111, 
113, 316, 355 и 356 имели место транзиции, а в 535, 536 и 537 – трансверсии. 
В четырех позициях (316, 355, 356 и 537) наблюдались транзиции у образ-
ца 7 из Кемеровской области, транзиция в позиции 316 и делеция в позиции 
537 были обнаружены в образце № 2 (Кузнецкий Алатау), и, наконец, деле-
ция была выявлена в 89-й позиции образца №3 (г. Томск). 

Для выявления различий в нуклеотидной последовательности ETS 
P.  nemoralis и P. palustris были привлечены данные Gen Bank Националь-
ного центра биотехнологической информации США [33] и программа для 
сравнивания последовательностей BLAST (basic local alignment search tool). 
Эта программа позволяет исследователю сравнивать интересующие его по-
следовательности с последовательностями, хранящимися в базе данных [37]. 
Сравнения показали не только высокую степень сходства между P. palustris 
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и P. nemoralis (табл. 2), но также и сходство этих видов с P. glauca Vahl. (sect. 
Stenopoa), P. lettermanii Vasey (sect. Abbreviatae Nannf. Ex Tzvel.) и P. laxa subsp. 
flexuosa (Sm.) Hyl. Последний, по мнению R. Soreng [38], образовался в резуль-
тате гибридизации P. glauca и P. laxa Haenke (ssect. Oreinos Asch. et Graеb.). 

Т а б л и ц а  2
Степень генетического сходства исследованных сибирских P. nemoralis 

и P. palustris с близкими видами мятликов, представленными в GenBank

Аминокислотные последовательности района ETS 
рибосомной ДНК из GenBank

Степень сходства 
(max. ident.) с исследо-
ванными сибирскими 

образцами, %
№ Происхождение образца Вид P. nemoralis P. palustris

GQ324324.1 CAN: Gillespie 5804 P. glauca 98 99
GQ324355.1 BRNU: Hajkova et al. 2004-18 P. nemoralis 97 98
GQ324345.1 US: Soreng & Soreng 7434 P. lettermanii 97 97
GQ324342.1 Brochmann 2000-3 (1or 3) P. laxa subsp. 

flexuosa 97 98

При этом надо отметить, что два последних вида, хотя и близки по про-
исхождению к видам секции Stenopoa, относятся даже к другим секциям. 

Заключение

Исследование нуклеотидных последовательностей ETS рибосомной 
ДНК P. palustris показало слабое генетическое отличие по этому признаку 
не только от близкого вида P. nemoralis, но даже и от видов близких секций. 
Проведенное исследование показало, что участок ETS, как и ITS, недоста-
точно информативен для исследования родственных отношений на внутри-
секционном уровне. Для решения задач на этом уровне следует попробовать 
другие методы молекулярного анализа. 
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RESEARCH OF GENETIC SIMILARITY OF Poa nemoralis L. 
AND Рoa palustris L. (РОАСЕАЕ), BASED ON ETS OF 18S-26S NR DNA 

SEQUENCE DATA

An attempt of phylogenetic reconstruction of section Stenopoa Dumort. (genus Poa L.), 
based on classic morphological and ecologo-geographycal methods, has revealed a lot of 
controversial points, which can be settled by using of the molecular methods, as alternative 
method of research. The relationship of both mesomorphic species (Poa nemoralis L. and 
Р. palustris L.), which are supposed to be situated on the base of the main branches of phy-
logenetic tree of section, is one of the main problems of section phylogeny. These species 
are very similar both in their morphology and habitus, and the difference between them 
is much less, then the difference between their xeromorphic derivates. Nevertheless, this 
difference does not express the degree of relationship, but may be caused by convergent 
similarity. The genetic differentiation of these species should be searched for eliciting of 
their divergence, and, consequently, their position in the section system. 

As far as ITS1 and ITS2 sequences are known to not reveal the differences between 
P. nemoralis and P. palustris, the attempt of its revealing , based on ETS (external tran-
scribed spacer) has been made. The ETS region, located between 18S and 26S of nuclear 
ribosomal DNA was sequenced in 10 representatives of P. palustris and one sample of P. 
nemoralis in order to evaluate their genetic similarity. Since the ETS region of P. nemora-
lis had already been investigated, our search was concentrated on P. palustris.  

The resulting ETS matrix contains the 570 base pairs. Comparison of the nucleotide 
sequences has showed a high similarity of ETS areas of P. nemoralis and P. palustris, 
however, some differences, implicit and explicit, has been revealed. Obvious differences 
were found in positions of nucleotides 44, 537, 538 and 562. Basically there were tran-
sitions. In one case the transversion was reported at position 538. In this position in 
P. nemoralis was R, which may mean adenine or guanine, whereas all P. palustris had 
cytosine at this area. Finally in position 44 in P. nemoralis was found deletion, whereas 
P. palustris had adenine. Position 136 is quite interesting as well: P. nemoralis has cyto-
sine here, the samples 3, 5, 7 of P. palustris shows an adenine in this position, whereas 
in the other samples this position falls out as a whole, ie both transversion and deletion 
take place. Some implicit differences were found as well. Thus, in position 43 P. palustris 
had cytosine, whereas P. nemoralis – M, that may mean both cytosine, and thymine; in 
position 161 P. palustris had guanine, whereas P. nemoralis – S, which may mean both 
guanine and cytosine. Nevertheless, these seem to be the mistakes of identification of 
nucleotides, and, in general, such comparisons are not quite proper, because P. nemoralis 
was represented by only one sample, however, it may give a notion on the genetic simi-
larity between species. Comparison of our data with ones, obtained from GenBank, has 
confirmed the close genetic similarity of P. palustris, not only with P. nemoralis, but also 
with P. glauca, with P. laxa subsp. flexuosa (Sm.) Hyl., (which is supposed to be derived 
from the hybridization P. laxa and P. glauca), and even with P. lettermanii Vasey (sect. 
Abbreviatae Nannf. еx Tzvel.). Тhe search has revealed the weak variability of this region. 
The studies have shown that ETS region has proved to be too conservative for the inves-
tigation of relationships between quite close species of Stenopoa. Thus, other methods 
should be tried for this purpose.

Key words: ETS; Poa nemoralis L.; Роа palustris L.
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