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Veronica filiformis – кавказско-малоазиатский вид, в последние десятилетия расширяющий вторич-
ный ареал на территории Европы. Во вторичном ареале размножается исключительно вегетативным 
способом, формируя большие по площади клоны. Цель исследования – восстановить картину ин-
вазии V. filiformis в европейской части России и оценить генетический полиморфизм этого вида во 
вторичном и естественном ареале. Выделена ДНК из 14 образцов V. filiformis из естественного ареала 
(Турция, Грузия, Абхазия, Северный Кавказ и его предгорья на территории России) и 14 образцов из 
вторичного ареала (европейская часть России и некоторые страны Европы). Анализ изменчивости 
особей V. filiformis и по ядерной, и по хлоропластной ДНК показал, что по хлоропластным маркерам 
изменчивость выше, чем по ядерным, как в естественном, так и во вторичном ареале. Генетическая 
изменчивость хлоропластной ДНК оказалась более высокой в центре европейской части России, во 
вторичном ареале. Полученные данные свидетельствуют об активных микроэволюционных процес-
сах во вторичном ареале вида и говорят в пользу того, что нынешний вторичный ареал V. filiformis в 
России – последствия всего одного случая непреднамеренной интродукции и последующей активной 
адаптации вида к новым условиям среды.
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Введение
Биологические инвазии в настоящее время 

считаются одним из основных факторов, опре-
деляющих крупномасштабные экологические 
изменения, поскольку инвазионные виды вы-
зывают деградацию среды обитания, снижают 
естественное биоразнообразие, способствуют 
изменениям в экосистемах и влияют на сукцес-
сионные процессы [Le Roux, Wieczorek, 2009].

Поскольку в регион вторичного ареала 
попадает только небольшая часть популя-
ции чужеродного вида, в процессе приспо-
собления к новым условиям среды наблюда-
ются изменения её генетической структуры. 
Обычно изменяются частота редких алле-
лей, число гаплотипов, доля полиморфных 
локусов, средняя гетерозиготность. Всё это 
сказывается на ходе инвазионного процесса, 
а при определённых условиях может приво-
дить к микроэволюции и формообразованию 
[Скворцов, 1995; Дгебуадзе, 2023]. 

Модели распределения генетического раз-
нообразия в значительной степени зависят от 
репродуктивной биологии чужеродного вида 
[Виноградова, 1992]. Перекрёстноопыля-
ющиеся виды растений обычно имеют вы-
сокий уровень генетического разнообразия 
внутри популяций, но низкий уровень гене-
тической дифференциации между популяци-
ями, в то время как самоопыляющиеся виды 
и апомикты обычно имеют меньшую внутри-
популяционную генетическую изменчивость 
и больший уровень межпопуляционной из-
менчивости [Hamrick, Godt, 1996]. Клональ-
ное размножение также может снизить ге-
нетическое разнообразие внутри популяций 
[Scheepens et al., 2007].

Генетическое разнообразие растений во 
вторичном ареале можно объяснить не толь-
ко биологическими особенностями вида, но 
и множественной интродукцией из разных 
источников, как это отмечено для Phalaris 
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arundinacea, Alliaria petiolata, Pueraria lobata 
и Euphorbia esula [Ward et al., 2008]. Сильная 
корреляция между более высокой генетиче-
ской диверсификацией и множественными 
интродукциями была задокументирована 
также для Ambrosia artemisiifolia, и Cirsium 
arvense [Le Roux, Wieczorek, 2009] и Pueraria 
lobata [Pappert et al., 2000]. 

Информация об уровне генетического раз-
нообразия инвазионных популяций по срав-
нению с исходными необходима для проверки 
различных эволюционных и экологических 
гипотез, используемых для объяснения успе-
ха инвазионных видов [Bossdorf et al., 2005; 
Prentis et al., 2008]. В литературе встречается 
два противоположных мнения относительно 
роли изменчивости в успехе инвазии чуже-
родного вида. Есть данные, что инвазионные 
виды могут быстро эволюционировать [Lee, 
2002] и что быстрая адаптация на генетиче-
ской основе играет важную роль в успехе 
биологических инвазий [Mooney & Cleland, 
2001; Sakai et al., 2001]. Другие исследования 
ставят под сомнение важность генотипиче-
ской изменчивости и указывают на фенопла-
стичность как ключ к успеху колонизации и 
устойчивости некоторых видов в реципиент-
ных сообществах [Parker et al., 2003; Poulin et 
al., 2005; Le Roux et al., 2007]. 

Метаанализ литературных источников по-
казал [Ward et al., 2008], что часть агрессив-
ных инвазионных видов обладает высоким 
уровнем внутрипопуляционного генетическо-
го разнообразия в сочетании с низкой межпо-
пуляционной изменчивостью (Pueraria loba-
ta, Solidago canadensis, Linaria vulgaris), тогда 
как другая группа растений с высокой степе-
нью инвазивности, наоборот, отличается низ-
кой внутрипопуляционной изменчивостью 
в сочетании с высокой межпопуляционной 
изменчивостью (Euphorbia esula, Alliaria peti-
olata). Высокий уровень как межпопуляцион-
ной, так и внутрипопуляционной изменчиво-
сти не был отмечен ни у одного инвазионного 
вида. Низкий уровень и межпопуляционной, 
и внутрипопуляционной изменчивости выяв-
лен у Eichornia crasipes, Aegilops triuncialis и 
Alternanthera philoxeroides. 

Реконструкция истории инвазии чуже-
родных видов является сложной задачей, 

поскольку события интродукции могут про-
исходить в больших временных и простран-
ственных масштабах. Не всегда возможно с 
уверенностью определить, была ли инвазия 
инициирована одной или несколькими спон-
танными популяциями. Инструментом для 
более глубокого понимания динамики попу-
ляций при биологических инвазиях являются 
методы молекулярной систематики и популя-
ционной генетики. Эти методы могут помочь 
раскрыть историю интродукции инвазион-
ных видов, определяя источник интродукции 
и оценивая уровень генетического разнообра-
зия в инвазионных популяциях по сравнению 
с естественными [Bossdorf et al., 2005; Kang et 
al., 2007; Lavergne, Molofsky, 2007; Dlugosch, 
Parker, 2008; Hufbauer, Sforza, 2008; Prentis et 
al., 2009].

Системы молекулярных маркеров позво-
ляют напрямую изучать различия в после-
довательности ДНК, что ведёт к точному 
обнаружению генетических различий между 
особями. Конечным источником всех генети-
ческих вариаций являются мутации, которые 
изменяют последовательность ДНК. Флукту-
ирующие паттерны генетической изменчиво-
сти, рассматриваемые как изменения частот 
аллелей и генотипов с течением времени, 
позволяют измерять генетическую изменчи-
вость и картировать её распределение внутри 
и между популяциями [Ward et al., 2008]. Из-
учение генетического разнообразия и гене-
тической структуры чужеродных видов при-
звано не только реконструировать историю 
инвазии, но и вести поиск закономерностей, 
которые могут объяснить или предсказать ин-
вазивность того или иного вида. 

Для оценки генотипической изменчиво-
сти чужеродных клонально размножающих-
ся видов в качестве объекта исследования 
мы выбрали веронику нитевидную Veronica 
filiformis J.E. Smith (Plantaginaceae). Это мно-
голетнее травянистое растение родом из Ма-
лой Азии и субальпийского пояса гор Кавказа 
[Гроссгейм, 1967] стремительно расширяет 
вторичный ареал на территории России, а 
также натурализовалось во многих районах 
Центральной и Западной Европы, Северной 
Америки, в Новой Зеландии и в Иране [Вино-
градова и др., 2017]. 
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Вид во вторичном ареале размножается 
исключительно клонально. Завязь часто ре-
дуцирована, семена либо вообще не завязы-
ваются [Скворцов, 1982], либо образуются 
редко; немногочисленны, плоские, узлова-
тые, длиной 1 мм [Thaler, 1951; Майоров и 
др., 2012]. Жизнеспособные семена были об-
наружены только в одном образце вторично-
го ареала [Kornaś, Kuc, 1953]. Эксперименты 
по опылению и цитологические наблюдения 
роста пыльцевых трубок внутри пестиков 
показали, что V. filiformis – облигатно само-
несовместимый вид [Scalone, Albach, 2014]. 
Даже при искусственном внутри- и межпо-
пуляционном скрещивании, проведённом 
в условиях теплицы, семена, полученные в 
эксперименте, были мельче и имели более 
низкую всхожесть, чем в естественном аре-
але [Scalone, Albach, 2012]. Методом AFLP 
выявлено 2 генетических кластера вида в 
южной Германии на участке протяженно-
стью 150 км и установлено, что V. filiformis 
расселяется вегетативным путём при отсут-
ствии полового размножения за счёт нако-
пления фенотипически наблюдаемых му-
таций репродуктивных признаков [Scalone, 
Albach, 2012].

Наши предыдущие исследования пока-
зали, что вектором инвазии V. filiformis на 
первом этапе стала преднамеренная интро-
дукция, за которой последовало расширение 
вторичного ареала вида [Виноградова и др., 
2017]. Однако тогда мы не могли сказать, 
было ли формирование новых спонтанных 
популяций следствием непреднамеренной 
интродукции из первоначальной инициаль-
ной популяции или же это результат множе-
ственной интродукции из других регионов 
естественного ареала. Многочисленные гер-
барные сборы вероники во вторичном ареале 
могли быть представлены всего одним кло-
ном – в случае, если имел место единичный 
случай интродукции, или же несколькими 
клонами – в случае множественной интро-
дукции. 

Цель исследования – восстановить карти-
ну инвазии V. filiformis в европейской части 
России и соседних регионах, а также оценить 
генетический полиморфизм этого вида.

Материалы и методы
ДНК выделена из листьев растений из гер-

барной коллекции ГБС РАН (МНА), собран-
ных в разных частях естественного (Грузия, 
Турция, республики Кавказа в составе Рос-
сии, юг Краснодарского и Ставропольского 
края) и вторичного ареала. Во вторичном аре-
але растения были собраны как в европейской 
части России (Москва, Калуга, Владимирская 
область), так и в странах Европы (Германия, 
Литва, Украина).

Выделение ДНК проводилось СТАВ-ме-
тодом [Rogers, Bendich, 1985]. Всего была 
выделена ДНК из 30 образцов Veronica: из 28 
образцов V. filiformis и 2 образцов V. opaca, 
использованных в качестве внешней группы 
(табл. 1).

Полимеразную цепную реакцию (ПЦР) 
проводили в амплификаторе Biorad T-100 
(США). Для амплификации и последующе-
го секвенирования использовались прай-
меры: NNC-18S10 (AGGAGAAGTCGTA-
ACAA) и C26A (GTTTCTTTTCCTCCGCT) 
[Wen, Zimmer, 1996] для ITS1–2 и rpl32F 
(CAGTTCCAAAAAAACGTACTTC), trnL 
UAG (CTGCTTCCTAAGAGCAGCGT), C 
(CGAAATCGGTAGACGCTACG), F (ATTT-
GAACTGGTGACACGAG) для участков хло-
ропластной ДНК [Shaw et al., 2005, 2007]. 
Праймеры были синтезированы и очищены в 
ПААГ компанией «Синтол» (Москва, Россия). 
Объём одной реакции ПЦР составил 20 мкл: 
1,5–2 нг ДНК, 5 пМ каждого праймера, 4 мкл 
готового Master MIX, содержащего Hotstart 
SmarTaq ДНК полимеразу (Диалат, Россия), 
а также 13 мкл деионизированной воды. Для 
проведения ПЦР использовали следующие 
протоколы: для ITS1–2 и trnL–trnF: 94 °C – 3 
мин; 94 °C – 20 с, 58 °C – 30 с, 72 °C – 40 с (34 
цикла); 72 °C – 3 мин; для rpl32–trnL: 94 °C – 
1 мин; 94 °C – 30 с, 57 °C – 40 с, 60 °C – 1 мин 
20 с (35 циклов); 57 °C – 40 с, 60 °C – 1 мин 
20 с (2 цикла). Продукты ПЦР разделяли в 1% 
агарозном геле в 0,5× TBE (pH = 8,3) буфе-
ре, содержавшем бромид этидия, и очищали 
переосаждением в 0,125 M/л растворе ацета-
та аммония в 70%-м этаноле [Daniels, 2003]. 
Очищенный ПЦР-продукт был секвенирован 
в двух направлениях с теми же праймерами 
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на ДНК-анализаторе 3730 DNA Analyzer (Life 
Technologies, США) в компании «Синтол». 

Полученные нуклеотидные последо-
вательности выравнивались в программе 
BioEdit v.7.0.8.0. [Hall, 1999]. Их длина со-
ставила 491–492 п.н. для участка ITS 1–2, 
524–653 п.н. для rpl32–trnL, 549–553 п.н. для 
trnL–trnF. Последовательности включены в 
международную базу данных GenBank, но-
мера для каждого образца представлены в 
табл. 1. Далее были построены филогенети-
ческие деревья в программе Меga v. 11 ме-
тодом максимального сходства (ML) и сеть 
гаплотипов в программе TCS v. 1.21 методом 
статистической парсимонии в программе 
TCS v. 1.21 [Clement et al., 2000; Tamura et al., 
2021].

Результаты
Анализ ядерного участка ITS 1–2 не по-

казал значительной изменчивости. С бут-
стреп-поддержкой 63% на филогенетическом 
дереве выделились в отдельную кладу 3 об-
разца из естественного ареала (Ver12a, Ver14a, 
Ver27b) (рис. 1). Отметим, что эти образцы 
собраны в граничащих между собой странах 
и регионах – Абхазия, Карачаево-Черкессия и 
юго-запад Краснодарского края (Красная По-
ляна). 

Выделившиеся на филогенетическом де-
реве 3 образца (клада 1) также отделились и 
при построении сети ядерных гаплотипов: 
образец Ver12a образовал отдельный гапло-
тип IC, образцы Ver14a и Ver27b образовали 
гаплотип IB (рис. 2, А). Что касается третьего 
отделившегося гаплотипа, ID, образованного 
единственным образцом Ver3a, он также вхо-
дит в отдельную субкладу (2а) на филогене-
тическом дереве, но с низкой бутстреп-под-
держкой (см. рис. 1). Остальные образцы 
отнесены к исходному гаплотипу IA, и гапло-
типы IA – ID можно отнести к одной группе 
(I), потому что отличаются они всего на одну 
замену или делецию.

На основании обоих межгенных неко-
дирующих спейсеров хлоропластной ДНК 
(rpl32–trnL и trnL–trnF) построено филогене-
тическое дерево (рис. 3), а также сеть гапло-
типов (рис. 2, B).

Рис. 1. Филогенетическое дерево образцов V. filiformis 
из естественного и вторичного ареала на основании 
участка ITS 1–2 ядерной ДНК: 1, 2 – клады образцов; 
2а – субклада (см. описание результатов).

На филогенетическом дереве c бут-
стреп-поддержкой более 50% выделились две 
субклады (1 и 2), в которые вошли особи, со-
бранные как в естественном, так и во вторич-
ном ареале. Субклада 3 включает только три 
образца из естественного ареала. В исходной 
кладе остались образцы из вторичного ареала 
– Ver17b (с территории Украины) и Ver15b (со-
бран в г. Калуга, и при построении сети гапло-
типов образовал отдельный гаплотип – 3А). 
При обработке данных по обоим хлоропласт-
ным участкам в программе TCS выделилось 
16 гаплотипов (см. рис. 2, B), большинство га-
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Рис. 2. Сети гаплотипов V. Filiformis: А – на основании ядерного участка ДНК ITS 1–2; В – на основании участков 
rpl32–trnL и trnL–trnF хлоропластной ДНК; стрелками отмечены исходные гаплотипы по данным ML анализа; 
число отрезков между кружками гаплотипов соответствует числу замен или делеций, если их более одной, отрезки 
разделены черными точками.

Рис. 3. Филогенетическое дерево образцов V. 
filiformis из естественного и вторичного ареала на 
основании участков rpl32–trnL и trnL–trnF хлоро-
пластной ДНК: 1 и 2 — субклады, включающие 
большую часть образцов; 3 – субклада образцов 
из естественного ареала (с низкой бутстреп-под-
держкой).

плотипов можно разделить на две группы, 
в состав каждой из которых входят гапло-
типы, очень близкие между собой. Таким 
образом, выделилось 4 группы гаплотипов: 
две многочисленные (1 и 2), а в две остав-
шиеся вошло по одному гаплотипу (3A и 
4A соответственно). Эти группы отмечены 
на рис. 3, встречаемость каждой из хлоро-
пластных групп отражена на карте (рис. 4). 
Видно, что в случае с хлоропластной ДНК 
разнообразие гаплотипов выше именно 
во вторичном ареале, там присутствуют 4 
группы гаплотипов, тогда как в естествен-
ном – только две. Две группы гаплотипов 
в естественном ареале представлены в об-
щей сложности 9-ю гаплотипами, четыре 
группы гаплотипов во вторичном ареале 
объединяют 5 гаплотипов, а два гаплотипа 
встречаются и в естественном, и во вторич-
ном ареале. При этом исходный гаплотип, 
от которого произошли остальные, не был 
найден среди нашей выборки образцов.
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Обсуждение
В естественном ареале Veronica filiformis 

по ядерному участку ITS 1–2 выявлена незна-
чительная изменчивость: большинство об-
разцов относятся к одному гаплотипу 1А (см. 
рис. 1, 2А), а остальные 3 гаплотипа являют-
ся очень близкими, потому что отличаются 
они всего на одну замену или делецию. Во 
вторичном ареале все образцы представлены 
единственным гаплотипом 1А, наиболее рас-
пространённым в естественном ареале. На-
личие нескольких (хотя и близких) ядерных 
гаплотипов в естественном ареале и един-
ственного ядерного гаплотипа во вторичном 
ареале говорит о том, что, по всей вероятно-
сти, изученные инвазионные популяции V. 
filiformis сформировались из одного источни-
ка, именно этот, наиболее распространённый 
гаплотип участвовал в процессе инвазии, и на 
начальном этапе формирования инициальной 
инвазионной популяции была утеряна лишь 

очень небольшая часть генетического раз-
нообразия. По хлоропластным межгенным 
спейсерам rpl32–trnL и trnL–trnF образцы 
показывают бо́льшую изменчивость, чем по 
ядерному участку. В естественном ареале вы-
явлены две близких группы хлоропластных 
гаплотипов; во вторичном ареале, помимо 
обеих этих групп, отмечены ещё два сильно 
отличающихся гаплотипа – в Москве и Калу-
ге. 

Инициальной инвазионной популяцией 
следует считать одичавший клон, обнаружен-
ный в 1971 г. на газонах плодового сада ВДНХ 
в Москве [Скворцов, 1982], история дальней-
шего распространения V. filiformis на террито-
рии России описана нами ранее [Виноградо-
ва и др., 2017]. Представленность нескольких 
существенно различающихся хлоропластных 
гаплотипов во вторичном ареале и их более 
низкое разнообразие в образцах из естествен-
ного ареала подтверждают наличие быстрых 

Рис. 4. Встречаемость хлоропластных групп гаплотипов V. filiformis.
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микроэволюционных преобразований гено-
фонда даже у клонально размножающихся 
растений. Случаи миграции между удалён-
ными друг от друга популяциями объясняют-
ся деятельностью человека, способствующей 
не только первоначальной интродукции, но и 
дальнейшему распространению V. filiformis 
по европейской России. Обзор литературных 
источников по этой проблеме показал, что, 
хотя множественные интродукции сыграли 
определённую роль в возникновении ряда 
инвазий растений и способствуют сохране-
нию генетического разнообразия [Frankham, 
2005], некоторые инвазии растений были 
инициированы всего лишь несколькими инт-
родукциями или, возможно, даже одним со-
бытием [Ward et al., 2008], так что инвазия V. 
filiformis не является исключением. 

Во вторичном ареале V. filiformis идёт ак-
тивная микроэволюция вида, приведшая за 
50 лет к формированию двух хлоропластных 
гаплотипов, распространённых пока не очень 
широко. Наибольшее разнообразие гаплоти-
пов отмечено в Москве – пункте первоначаль-
ной интродукции. Эти данные подтверждают 
выдвинутую нами ранее гипотезу о том, что 
у чужеродных видов быстро возникают изме-
нения в генах, определяющих признаки, су-
щественно влияющие на адаптацию к новым 
условиям среды [Виноградова, 1992]. Веро-
ятно, довольно высокий темп микроэволюци-
онных процессов отчасти связан и с тем, что 
во вторичном ареале V. filiformis преимуще-
ственно встречается в газонах больших горо-
дов, и интенсивное загрязнение окружающий 
среды индуцирует мутации. 

Широко распространённые инвазионные 
виды (в том числе перекрёстноопыляющи-
еся) могут оставаться генетически относи-
тельно инвариантными и после многократ-
ных интродукций. Показано, например, что 
важным компонентом успешного распро-
странения Impatiens glandulifera по террито-
рии Европы является не генетическая вари-
абельность, а фенотипическая пластичность 
[Hagenblad et al., 2015]. К аналогичным выво-
дам мы пришли, обнаружив низкую степень 
полиморфизма участков хлоропластной ДНК 
(rpl32 trnL и trnL–trnF) у Erigeron canadensis 
L. [Галкина и др., 2022], а также участка ITS 

1–2 ядерной ДНК и участка trnL–trnF хлоро-
пластной ДНК у Acer negundo L. [Виноградо-
ва, Галкина, 2023], расселяющихся по Транс-
сибирской магистрали. Выдвинута гипотеза 
о случайной интродукции с транспортом по 
Транссибу (а возможно, и по всей России) 
только нескольких генотипов обоих видов, 
обладающих высокой степенью инвазионной 
активности. Другие генотипы, в том числе 
попавшие на территорию бывшей Россий-
ской империи ранее, не проявили способно-
сти внедряться в естественные фитоценозы и 
встречаются довольно редко. Таким образом, 
результаты успешной инвазии E. canadensis 
и A. Negundo, по всей видимости, связаны с 
модификационной изменчивостью. 

Наши данные констатируют также вывод 
А. Смита [Smith et al., 2020], утверждавшего, 
что зачастую популяции инвазионных видов 
теряют генетическое разнообразие в резуль-
тате эффекта основателя, но многие из них 
позднее формируют во вторичном ареале 
даже более высокое генетическое разнообра-
зие, чем в первичном ареале. В этом случае 
вступают в действие такие механизмы, как 
возникновение новых генотипов в результа-
те скрещивания между дивергентными ис-
ходными популяциями, гибридизация, высо-
кая частота мутаций и проявление скрытых 
(криптических) генетических вариаций. Та-
кое увеличение генетического разнообра-
зия может повысить успех колонизации и 
адаптивный потенциал инвазионных видов. 
Однако в случае инвазии V. filiformis было 
утеряно лишь незначительное количество 
генетической изменчивости вследствие кло-
нального размножения этого вида.

Наши результаты согласуются также с 
данными о низкой генетической изменчиво-
сти клонально размножающихся видов рас-
тений. Так, по данным британских ботаников 
[Hollingsworth, Bailey, 2000], 150 популяций 
Reynoutria japonica из Великобритании и 16 
популяций из Европы и США показали ге-
нетическую идентичность в связи с отсут-
ствием мужских фертильных особей этого 
вида. Низкое генетическое разнообразие 
отмечено у китайских инвазионных популя-
ций Alternanthera philoxeroides и Eichhornia 
crassipes [Ren et al. 2005; Geng et al. 2007]. 
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Из обобщения данных по генетической из-
менчивости инвазионных видов [Ward et al., 
2008] видно, что из 20 проанализированных 
таксонов 11 могут размножаться клонально, у 
2 видов размножение агамоспермное и 1 вид 
– апомикт. В этом случае способность видов 
адаптироваться к различным условиям мо-
жет быть результатом не локального отбора, а 
преадаптационной способности к фенотипи-
ческой пластичности. 

Полученные данные позволяют предпо-
ложить, что естественные кавказские попу-
ляции V. filiformis представляют собой вари-
ации генотипа, заранее адаптированного к 
условиям Средней России. Это неудивитель-
но, поскольку растения субальпийского пояса 
Кавказа произрастают в условиях, близких по 
климату к условиям Москвы, и в списке инва-
зионных растений России виды кавказско-ма-
лоазиатского происхождения представлены 
довольно широко [Сенатор, Виноградова, 
2023] . 

Выводы
Генетическое разнообразие инвазионного 

в России клонально размножающегося вида 
V. filiformis крайне низкое: по ядерному участ-
ку ITS 1–2 оно практически не выражено как 
в первичном, так и во вторичном ареале, а по 
хлоропластным межгенным спейсерам rpl32–
trnL и trnL–trnF в естественном ареале выяв-
лены две группы хлоропластных гаплотипов, 
а во вторичном – 4.

Произрастающие в Средней России попу-
ляции V. filiformis возникли в результате од-
нократной непреднамеренной интродукции 
не позднее 1971 г. с последующим саморас-
селением из инициального одичавшего клона 
с территории ВДНХ (Москва). Наибольшее 
разнообразие гаплотипов отмечено в Москве 
– пункте первоначальной интродукции: за 50 
лет сформировались два хлоропластных га-
плотипа, не выявленные нами в естественном 
ареале. Вероятно, довольно высокий темп 
микроэволюционных процессов провоциру-
ется в том числе и интенсивным загрязнением 
окружающий среды в населённых пунктах.
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Veronica filiformis is a Caucasian species that has been expanding its secondary range in Europe recent 
decades. The aim of the study was to restore the picture the settlement of V. filiformis in European Russia 
and to assess the genetic polymorphism of this species. DNA was isolated from 14 specimens of V. filiformis 
from the natural range (Turkey, Georgia, Abkhazia, the North Caucasus and its foothills in Russia) and 14 
specimens from the secondary range (European part of Russia and some European countries). The analysis of 
variability of V. filiformis specimens by both nuclear and chloroplast DNA showed that variability according 
to chloroplast markers is higher than revealed by nuclear markers both in the natural and secondary habitats. 
The genetic variability of chloroplast DNA was higher in the center of the European part of Russia, close 
to the region of initial introduction. The data obtained indicate active micro-evolutionary processes in the 
secondary range of the species and confirm that the current secondary range of V. filiformis in Russia is the 
consequence of only one case of unintentional introduction and subsequent active adaptation of the species 
to new environmental conditions.

Key words: Veronica filiformis, ITS 1–2, rpl32–trnL, trnL–trnF, Caucasus, microevolution.


