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Представлены результаты популяционно-генетического исследования карантинного инвазионно-
го сорняка Cenchrus longispinus на юге европейской части России и Украины. Установлено, что, по 
данным AFLP-маркирования, во всех изученных локальных популяциях наблюдается 
исключительно низкий уровень генетической изменчивости при полном отсутствии различий в 
последовательно-стях ДНК ядерных ITS и пяти пластидных регионов. Вероятно, это связано с 
эффектом основателя и единичностью первоначальной инвазии, произошедшей, скорее всего, во 
время Великой Отече-ственной войны. Несмотря на это, все популяции можно разделить на две 
почти не смешивающиеся между собой группы, различающиеся географическим распространением 
и векторами расселения. В популяциях вероятно присутствие факультативного апомиксиса и 
самоопыления, представляющих основные стратегии размножения этого вида.
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Введение
Ценхрус длинноколючковый (Cenchrus 

longispinus (Hack.) Fernald) – однолетний 
североамериканский злак, распространив-
шийся в XX–XXI вв. по Южной и Восточ-
ной Европе, Среднему Востоку, Северной 
Африке, Южной Америке и Юго-Восточной 
Австралии [Greuter, Raus, 2005; Szigetvári, 
2008; Făgăraş, 2018; Cenchrus longispinus…, 
2024]. Во второй половине ХХ в. этот вид на-
чал распространяться и по территории юга 
европейской части СССР [Ларiонов, 1951; 
Протопопова, 1973; Маслова, 1992; Мосякiн, 
1995; Тохтарь, Фомина, 2010; Schanzer et al., 
2013; Есипенко, Саламатин, 2013; Муртаза-
лиев, Мухумаева, 2023]. В систематике рода 
Cenchrus L. до последнего времени наблю-
дался ряд противоречий, вследствие кото-

рых растение было известно под несколь-
кими названиями, такими как C.  pauciflorus 
Benth., C. incertus M.A. Curtis и C. tribuloides 
L. Позднее было показано, что правильным и
приоритетным названием этого расселивше-
гося в Южной и Восточной Европе вида сле-
дует считать C.  longispinus [Мосякiн, 1995;
Verloove, Sánchez Gullón, 2012; Кулаков, Ку-
лакова, 2014].

Cenchrus longispinus представляет потен-
циальную, а местами уже и реальную, опас-
ность для сельского хозяйства юга России и 
Украины. В связи с этим он включён в пере-
чень карантинных объектов РФ (Приложение 
к приказу Минсельхоза России от 15 декабря 
2014 г. № 501). Опасность этого инвазион-
ного сорняка определяется рядом особен-
ностей его морфологии и экологии. Соцве-
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тие у видов ценхруса представляет собой 
видоизмененную метёлку [Doust, Kellogg, 
2002]. Двухцветковые колоски в парциаль-
ных соцветиях собраны по два-три и окру-
жены крайне твёрдой колючей шаровидной 
обёрткой, образованной видоизмененными 
осями метёлки, в англоязычной литературе 
называемой специальным термином «bur». 
Колючки чрезвычайно остры и могут серьёз-
но ранить людей и домашний скот, особен-
но опасны они для овец и крупного рогатого 
скота, у которых при поедании они способны 
вызвать изъязвления губ, ротовой полости 
и пищеварительного тракта [Knight, Walter, 
2001; Тохтарь, Фомина, 2010]. Эти колючие 
парциальные соцветия после созревания се-
мян легко обламываются и служат единица-
ми диссеминации. Они легко цепляются не 
только к одежде людей и шерсти животных, 
но даже к автомобильным шинам и могут 
расселяться как путём зоохории, так и путём 
анемо- и гидрохории [Făgăraş, 2018]. Благо-
даря этому злак может быстро расселяться 
по различным местоообитаниям с песчаной 
почвой, в том числе как сорняк пропашных 
культур, таких как картофель, сорго, арбузы, 
дыни и кукуруза [Tanji, 2020], снижая урожай 
за счёт корневой конкуренции и аллелопати-
ческого воздействия на культурные растения 
[Roder et al., 1988; Настуева, 2011], а при мас-
совом разрастании затрудняя или делая вовсе 
невозможной прополку [Тохтарь, Фомина, 
2010]. Семена, находящиеся в твёрдой колю-
чей обёртке, могут прорастать на следующий 
год после посева или впадать в состояние 
покоя, оставаясь жизнеспособными в тече-
ние последующих 3–5 лет [Тохтарь, Фомина, 
2010] или даже больше. По крайней мере, в 
наших экспериментах семена, полученные из 
гербарных образцов собранных 10 лет назад, 
легко и дружно прорастали. Перечисленные 
особенности морфологии и биологии делают 
C. longispinus опасным сорняком, способным 
причинить значительный экономический 
ущерб в случае широкой натурализации. 

При этом ценхрус длинноколючковый 
до сих пор остаётся малоизученным видом. 
Основная масса публикаций, прямо или кос-
венно затрагивающих различные аспекты 
изучения ценхруса, посвящена либо указани-

ям на новые местонахождения этого вида во 
вторичном ареале и на его участие в составе 
группировок растительности, фенологии и 
экологии [Настуева, 2011], либо его харак-
теристике как опасного сорняка и методам 
борьбы с ним, обычно в совокупности с дру-
гими сорно-полевыми видами [Даниленко-
ва, 2012]. Сведения по биологии этого вида 
крайне скудны. Известно, что большинство 
видов рода Cenchrus диплоидны. Основным 
хромосомным числом для азиатских и афри-
канских видов рода Cenchrus считается n = 9, 
а для всех американских видов, в том числе 
C.  longispinus, характерно основное число 
хромосом n = 17 [Donadío et al., 2009]. Содер-
жание ДНК в ядрах клеток у североамерикан-
ских представителей этого вида составляет 
2С = 3,9 пг [Bai et al., 2012]. 

Молекулярно-генетические исследования 
представителей рода Cenchrus также ограни-
чены. Монофилия рода была показана в фило-
генетическом исследовании трибы Paniceae 
[Doust et al., 2007]. Однако позднее, в специ-
альном исследовании филогении близких ро-
дов Cenchrus и Pennisetum, было показано, что 
они не вполне монофилетичны, так как ряд 
видов Pennisetum оказываются включёнными 
в кладу Cenchrus [Donadío et al., 2009]. Так-
же была определена последовательность пла-
стидного генома C. longispinus и C. echinatus 
и на основе сравнительного анализа разра-
ботаны видоспецифичные маркеры [Hyun et 
al., 2019]. Молекулярно-генетические данные 
подтвердили наличие факультативного апо-
миксиса (апоспории) у африканского вида 
C.  ciliaris L., широко используемого в Аф-
рике и на Ближнем Востоке как фуражная 
культура (буфельская трава), а также у близ-
кородственных родов трибы Paniceae, в пер-
вую очередь видов рода Pennisetum [Roche et 
al., 1999]. Установлено, что апоспория у этих 
видов контролируется гемизиготно наследу-
емой группой тесно сцепленных генов [Goel 
et al., 2003]. Для выявления этого региона у 
C.  ciliaris был разработан набор SCAR-мар-
керов [Ozias-Akins et al., 1998]. 

Вместе с тем исследований, посвященных 
структуре и генетике популяций C. longispinus 
или каких-либо иных видов этого рода, до на-
стоящего времени нигде не проводилось. 
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Целью нашей работы стали оценка вну-
три- и межпопуляционной изменчивости 
C. longispinus на юге России и Украине, а так-
же вероятные источники, число и время все-
лений. Так как в силу ряда причин работа над 
данной статьей заняла очень длительное вре-
мя, на картах государственные границы пока-
заны так, как они проходили в 2012–2013 гг., 
когда была собрана основная масса материа-
ла. Однако с учётом вхождения в последние 
годы ряда инфестированных C.  longispinus 
территорий юга Украины в состав РФ акту-
альность нашего исследования за это время 
только возросла.

Материал и методы
Материал для исследования был собран в 

2012–2013 гг. из большого числа локальных 
популяций на юге России, на Украине, а также 
в Венгрии и на севере Италии. Как правило, 

мы собирали из каждой локальной популяции 
от 5 до 10 растений (гербарий и высушенные 
в силикагеле листья), чтобы учесть возмож-
ность внутрипопуляционной изменчивости. 
Для целей дальнейшего анализа некоторые 
близко расположенные локальные популяции 
в дальнейшем рассматривались как одна. Так, 
мы сгруппировали образцы из близко распо-
ложенных локальных популяций в 12 услов-
ных популяций. Локальной популяцией мы 
считали любой конкретный пространствен-
но ограниченный участок, на котором были 
встречены растения C.  longispinus. Как пра-
вило, такие участки не превышали по площа-
ди нескольких десятков квадратных метров. 
В условную популяцию группировались рас-
тения из локальных популяций, расположен-
ных на расстоянии от нескольких сот метров 
до 4–5 км друг от друга. Изученные образцы 
и популяции перечислены в таблице 1.

Таблица 1. Изученные образцы Cenchrus для AFLP-анализа и проверки на вероятность присутствия апомиксиса 
с использованием SCAR-маркеров

Вид
Популяция-

образец 
(AFLP)

Образец 
(SCAR)

Гербарная этикетка и полевой номер образца 
или [условный номер] Гербарий*

C. longispinus 1-1 Италия, пров. Венеция, Лидо-ди-Йезоло, 500 м к ЮЗ от 
устья р. Пьяве. Шанцер, Григорьева. 25.07.2013. IEM04 MHA

-”- 5 -”- IEM06 MHA

-”- 2-1 8 Венгрия, Кишкуншаг нац. парк, пищаний степ, стешки. 
Мойсиенко. 16.08.2012. KNP01 МНА

-”- 2-2 -”- KNP02 МНА
-”- 2-3 -”- KNP03 МНА
-”- 2-4 -”- KNP03 МНА

-”- 2-5
Венгрия, ок. 8 км к З от г. Кечкемет, 1 км к ЮВ от дер. 
Фулопхаза, распаханное песчаное поле по краю вино-

градника. Шанцер, Григорьева. 24.07.2013. HF04
MHA

-”- 6 -”- HF01 MHA

-”- 7
Венгрия, ок. 40 км к ЮЮВ от Будапешта, в окраине 

дер. Кунбаракс, на рыхлом песке по меже среди поса-
док Robinia. Шанцер, Григорьева. 24.07.2013. HK10

MHA

-”- 3-1

Украина, Херсонская обл., Скадовский р-н, окр. пос. 
Голая Пристань, Черноморский заповедник, Соленоо-
зерный участок, близ Сторожевого кордона. Шанцер, 

Кулакова, Уманец. 18.07.2012. S2-03

MHA

-”- 3-2

Украина, Херсонская обл., Скадовский р-н, окр. пос. 
Голая Пристань, Черноморский заповедник, Ивано-Ры-

бальчанский участок, близ Рыбальчанского кордона. 
Шанцер, Кулакова, Уманец. 18.07.2012. R5-08

MHA

-”- 3-3 13

Украина, Херсонская обл., Скадовский р-н, окр. пос. 
Голая Пристань, Черноморский заповедник, Ива-

но-Рыбальчанский участок, близ Ивановского кордона 
Шанцер, Кулакова, Уманец. 18.07.2012. R7-01

MHA



191РОССИЙСКИЙ ЖУРНАЛ БИОЛОГИЧЕСКИХ ИНВАЗИЙ № 3, 2025

-”- 3-4 -”- R7-03 MHA
-”- 3-5 -”- R7-04 MHA

-”- 4-1 12
Украина, Херсонская обл., Скадовский р-н, пос. Го-
лая Пристань, под забором частного дома. Шанцер, 

Кулакова, Уманец. 17.07.2012. GP2-03
MHA

-”- 4-2
Украина, Херсонская обл., Скадовский р-н, окр. пос. 

Голая Пристань, у забора мукомольного комбината, на 
песке. Шанцер, Кулакова, Уманец. 18.07.2012. GP3-10

MHA

-”- 4-3

Украина, Херсонская обл., Скадовский р-н, пос. 
Голая Пристань, поле стадиона Детской спортивной 
школы, разбитые участки, песок. Шанцер, Кулакова. 

19.07.2012. GP4-02

MHA

-”- 4-4
Украина, Херсонская обл., Скадовский р-н, пос. 

Голая Пристань, парк, на песке. Шанцер, Кулакова. 
19.07.2012. GP5-01

MHA

-”- 4-5 -”- GP5-04 MHA

-”- 5-1
Украина, Херсонская обл., окраина г. Херсон, лев. 
берег Днепра, песчаная дорога по дамбе около дач. 

Шанцер, Кулакова. 21.07.2012. HR1-03
MHA

-”- 5-2
Украина, Херсонская обл., Скадовский р-н, 1 км к С 
от пос. Труд, на кукурузном поле. Шанцер, Кулакова, 

Мойсиенко. 21.07.2012. HR2-05
MHA

-”- 10
Украина, Херсонская обл., Скадовский р-н, 2 км к ЮЗ 
от с. Проминь, на разбитом песке. Шанцер, Кулакова, 

Мойсиенко. 21.07.2012. HR4-05
MHA

-”- 5-3 9
Украина, Херсонская обл., Скадовский р-н, с. Про-
минь, обочина песчаной дороги. Шанцер, Кулакова, 

Мойсиенко. 21.07.2012. HR5-05
MHA

-”- 6-1
Украина, Николаевская о., Октябрьский р-н, окр. 

Николаевского глиноземного завода. Обочина дороги. 
Шанцер, Кулакова, Мойсиенко. 22.07.2012. N5-01

MHA

-”- 11
Украина, Херсонская обл., ж.-д. вокзал г. Херсон. На 
путях и гранитном щебне между путями. Шанцер, 

Кулакова. 23.07.2012. N9-04
MHA

-”- 7-1
Украина, г. Киев, Броварской просп., между ст. метро 
«Левобережная» и «Дарница», на рыхлом песке вдоль 
ж.-д. полотна. Шанцер, Кулакова. 15.07.2012. LD6-01

MHA

-”- 7-2 15
Украина, г. Киев, Броварской просп., между ст. метро 
«Левобережная» и «Дарница», на рыхлом песке вдоль 
ж.-д. полотна. Шанцер, Кулакова. 15.07.2012. LD7-01

MHA

-”- 7-3
Украина, г. Киев, Броварской просп., между ст. метро 
«Левобережная» и «Дарница», на рыхлом песке вдоль 
ж.-д. полотна. Шанцер, Кулакова. 15.07.2012. LD8-01

MHA

-”- 8-1 Украина, г. Киев, ул. Героев Днепра. На песке у тротуа-
ра. Шанцер, Кулакова. 14.07.2012. GD1-01 MHA

-”- 8-2 -”- GD1-02 MHA
-”- 8-3 14 -”- GD1-03 MHA

-”- 9-1 Украина, Крым, близ сортировочного узла ж.-д. ст. в 
г. Инкерман. Кулакова, Кулаков. 07.2013. I-02 ВНИИКР

-”- 9-2 -”- I-03 ВНИИКР
-”- 9-3 -”- I-04 ВНИИКР

-”- 10-1 [Россия], г. Ростов-на-Дону, ЮВ окраина ботаническо-
го сада, ж.-д. насыпь. Куропятников. 13.09.2004. Rost1 RWBG

-”- 10-2 [Россия], Ростов-на-Дону, ж.-д. ст. Кизитеринка. 
Кулакова, Кулаков. 08.2012. CR3-1 ВНИИКР

Таблица 1.  Продолжение
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-”- 10-3 21 -”- CR3-2 ВНИИКР
-”- 10-4 -”- CR3-4 ВНИИКР

-”- 11-1 20 [Россия], Краснодар, кольцо трамвая. Кулакова, Кула-
ков. 08.2012. CKR-1 ВНИИКР

-”- 11-2 [Россия], Краснодарский край, ж.-д. ст. Горячий Ключ. 
Кулакова, Кулаков. 08.2012. GQ-1 ВНИИКР

-”- 11-3 [Россия], Краснодарский край, г. Новороссийск, ж.-д. 
пути в районе порта. Кулакова, Кулаков. 08.2012. Nov-2 ВНИИКР

-”- 11-4
[Россия], Краснодарский край, Порт Кавказ, вблизи 

паромной переправы в Крым, по ж.-д. путям. Кулакова, 
Кулаков. 08.2012. Port10

ВНИИКР

-”- 11-5 [Россия], Краснодарский край, Горячий Ключ, ж.-д. ст. 
Саратовская. Кулакова, Кулаков. 08.2012. Sar7 ВНИИКР

-”- 12-1 23

Россия, Волгоградская обл., Ворошиловский р-н г. Вол-
гоград. Трамвайные пути в окрестностях остановки 
«Ул. Ростовская». На супесчаной почве и отсыпке 

путей. Чиркина. 12.08.2002. VL02-5

MHA

-”- 12-2 Россия, Волгоградская обл., г. Волгоград. Пойма р. Ца-
рица близ устья. На песке. Кулакова. 07.08.2012. Volg8 MHA

-”- 12-3 22 Россия, Волгоградская обл., г. Волгоград. Пойма р. Ца-
рица близ устья. На песке. Кулакова. 07.08.2012. CV12 MHA

-”- 12-4
Россия, Волгоградская обл., г. Волгоград, автопарков-

ка близ ост. трамвая «Моздокская» на ул. Кулакова. 
21.09.2012. CV6/1 (Volg7)

MHA

-”- 16
[Россия], 1 км юго-восточнее ж.-д. вокзала г. Астра-
хань, на песке у ж.-д. насыпи. Лактионов, Юрцева. 

18.08.2003. [MW2]
MW

-”- 17 [Украина], Крым, Симферополь, 9 км N ст. Битумная, 
на отвалах песка. Ена 7.10.2003 [MW6] MW

-”- 18 [УССР], Донецкая обл., ж.-д. ст. Дебальцево, на рель-
сах ж.-д. Тохтарь. 06.10.1990 [MHA1] MHA

-”- 19
[Россия], Белгородская обл., г. Белгород. Рядом с ж.-д. 
полотном в 300 м южнее здания ж.-д. вокзала Белгоро-

да. Тохтарь, Фомина. 23.07.2009 [MHA3]
MHA

C. echinatus ech1 Egypt, Southern Sinai, Sharm el Sheik. J. Rybensky. no. 
2007-219 15.04.2002. Ce-219 PRC

C. echinatus ech2 [USA]: Florida, Alachua County, Morningside Nature 
Center, disturbed garden. Kabat 55 16.05.2001. Flg01 FLAS

C. spinifex spi1
SE USA, N Carolina, Carteret Co., Beaufort, Pivers 

Island, near the bridge. Sandy places. J. Kirschner no. 889 
26.09.2008. CsK889

PRA

C. spinifex spi2
SE USA, N Carolina, Carteret Co., Beaufort, Pivers 

Island, near the bridge. Sandy places. J. Kirschner no. 890 
26.09.2008. CsK890

PRA

C. ciliaris cil1 Марокко, Рабат, во дворе университета. Шанцер и др. 
09.09.2013. RV2b MHA

C. ciliaris cil2 -”- RV2f MHA
C. ciliaris 1, 2, 3, 4 -”- RV1, RV2c, RV2d, RV2e MHA

* Акронимы гербарных хранилищ приведены по Index Herbariorum (https://sweetgum.nybg.org/science/ih/), кроме 
Гербария Всероссийского центра карантина растений (ВНИИКР), который не имеет акронима.
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В работе были также использованы ма-
териалы гербариев Главного ботанического 
сада им. Н.В. Цицина РАН (MHA), Москов-
ского государственного университета им. 
М.В. Ломоносова (MW), Ботанического ин-
ститута им. В.Л. Комарова РАН (LE), Ботани-
ческого сада Южного федерального универ-
ситета (RWBG), Института ботаники им. Н.Г. 
Холодного НАН Украины (KW), Херсонско-
го государственного университета (KHER), 
Флоридского музея естественной истории 
(FLAS), Карлова университета в Праге (PRC), 
Института ботаники Чешской академии наук 
в Пругонице (PRA) и Всероссийского центра 
карантина растений (ВНИИКР). В том чис-
ле был изучен ряд образцов близких видов 
(C. echinatus L. и C. spinifex Cav.), использо-
ванных в качестве внешней группы, в которую 
также были включены образцы C. ciliaris, со-
бранные нами в Марокко в 2013 г. 

Выделение ДНК и проведение ПЦР
Все наши попытки получить ДНК хоро-

шего качества из листьев гербарных или вы-
сушенных в силикагеле образцов оказались 
безуспешными. Поэтому в дальнейшем для 
извлечения ДНК использовались только све-
жие листья проростков. Семена извлекали из 
колючих соплодий и в дальнейшем проращи-
вали на смоченной водой фильтровальной бу-
маге в чашках Петри в темноте при комнатной 
температуре. Всхожесть семян варьировала 
от 50 до 100%. ДНК выделяли из листьев 3–5 
дневных проростков CTAB методом [Doyle, 
Doyle, 1987].

Маркеры пластидного и ядерного 
геномов. Для оценки изменчивости раз-
личных потенциальных маркеров ДНК у 
C.  longispinus были использованы праймеры 
для некодирующих пластидных (psbA-trnH, 
trnL-trnF, trnQ-rps16, rpl32-trnL, интрон гена 
rps16) и ядерных (внутренний транскрибиру-
емый спейсер рибосомального оперона (ITS)) 
участков, ранее успешно применённых дру-
гими авторами в филогеографических и попу-
ляционно-генетических исследованиях раз-
личных групп растений [Taberlet et al., 1991; 
Wen, Zimmer, 1996; Shaw et al., 2005, 2007]. 
Для тестирования образцов C. longispinus на 
возможное присутствие апомиксиса исполь-

зовали набор праймеров, опубликованных в 
работе [Ozias-Akins et al., 1998]. Условия ПЦР 
были те же, что в упомянутой работе. Визуа-
лизацию продуктов ПЦР проводили электро-
форезом в 1,5% агарозном геле в 0,5 × TBE 
(pH = 8,3) буфере с окрашиванием бромидом 
этидия (0,5 мкг/мл) при 125 В и фотографиро-
вали с использованием гель-документирую-
щей системы GelDoc-It (UVP, США). Контро-
лем служили образцы C. ciliaris из Марокко. 
Во всех случаях была использована ДНК, из-
влечённая из проростков, полученных из се-
мян, собранных с гербарных образцов.

Фрагментный анализ ДНК (AFLP). 
AFLP-анализ проводили по стандартной ме-
тодике [Vos et al., 1995]. В AFLP-анализ брали 
300 мкг ДНК каждого образца, гидролизова-
ли рестриктазами EcoRI и TruI по 3 часа при 
температуре 37 и 65 °С соответственно, ли-
гировали с соответствующими адаптерами и 
подвергали двум последовательным раундам 
селективной амплификации. В первом раунде 
амплификации были использованы стандарт-
ные адаптерные праймеры Eco+1 и Tru+1 с 
одним селективным нуклеотидом на 3’-конце 
каждого праймера. Для второго раунда ам-
плификации были использованы различные 
сочетания EcoRI/TruI праймеров с двумя или 
тремя селективными нуклеотидами 3’-конца 
каждого праймера.

Полученные ПЦР фрагменты разделяли в 
6%-м денатурирующем полиакриламидном 
геле. Электрофорез проводили с помощью 
гель-анализатора LiCOR 4300 по стандартной 
методике (LiCOR operator manual). В анализ 
были включены 40  образцов C.  longispinus 
из 12 популяций, в том числе один образец 
из популяции на севере Италии и 5 образ-
цов из двух локальных популяций в Венгрии 
(см. табл. 1). В анализ были также включены 
6 образцов внешней группы: по 2 образца 
C. echinatus, C. spinifex и C. ciliaris.

Анализ полученных AFLP-фрагментов 
проводили в полуавтоматическом режиме с 
использованием программы CrossChecker 
[Buntjer, 1999]. Учитывались только чёткие 
фрагменты. Полученная в результате би-
нарная матрица (0/1) была проанализиро-
вана методами главных координат (PCoA) и 
кластерного (UPGMA) анализа в программе 
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PAST 4.11 [Hammer et al., 2001], а также ме-
тодом байесовской кластеризации в програм-
ме STRUCTURE 2.3.4. [Pritchard et al., 2000]. 
В последнем случае использовалась модель 
генетического смешения (admixture) со скор-
релированными частотами аллелей (allele 
frequencies correlated). Анализ проводили в 
течение 600  000 итераций марковской цепи 
в шести повторностях для K = 1–7, период 
burn-in во всех случаях составлял 100  000 
итераций. Результаты анализа в програм-
ме STRUCTURE были интерпретированы 
с использованием ресурсов STRUCTURE 
Harvester [Evanno et al., 2005; Earl & Holdt, 
2012] и CLUMPack [Kopelman et al., 2015]. 
Популяционно-генетические параметры вы-
борок рассчитывали в программе PopGene 
1.32 [Yeh et al., 1999]. Иерархический анализ 
молеклярной дисперсии (AMOVA) проводи-
ли в программе Arlequin 3.5.2.2 [Excoffier et 
al., 2007]. Для оценки дифференциации ло-
кальных популяций также рассчитывали ста-
тистику D Джоста [Jost, 2008; Jost et al., 2018; 
Кузнецов, 2021], характеризующую «истин-
ную дифференциацию», по формуле D = [(HT 
– HS) / (1 – HS)] × [k / (k – 1)], где HT – средняя 
ожидаемая гетерозиготность для популяции, 
HS – средняя ожидаемая гетерозиготность для 
субпопуляции, k – число субпопуляций.

Определение чисел хромосом и оценка 
плоидности. Для определения числа хромо-
сом проращивали семена, собранные с образ-
цов HF05 (Венгрия, ок. 8 км к З от г. Кечкемет, 
1 км к ЮВ от дер. Фулопхаза, распаханное 
песчаное поле по краю виноградника. Шан-
цер, Григорьева 24.07.2013) и VL02 (Россия, 
Волгоградская обл., Ворошиловский р-н г. 
Волгоград. Трамвайные пути в окрестностях 
остановки «Ул. Ростовская». На супесчаной 
почве и отсыпке путей. Чиркина 12.08.2002), 
хранящихся в Гербарии ГБС РАН (MHA). 
Препараты хромосом готовили из молодых, 
активно растущих корней проростков мето-
дом SteamDrope [Kirov et al., 2014] с неболь-
шими модификациями. Предфиксационную 
обработку проводили в 2 мМ растворе 8-ги-
дроксихинолина при комнатной температуре 
в течение 4 часов. Фиксацию производили 
уксусным алкоголем (3 части 96%-го этанола 
и одна часть ледяной уксусной кислоты), за-

фиксированный материал хранили при –20°С. 
Полученные постоянные препараты анализи-
ровали с использованием фазово-контраст-
ного конденсора. Далее наиболее удачные 
окрашивали DAPI (4’,6-диамидино-2-фени-
линдол) в растворе 2xSSC в течение 10 минут 
и фотографировали на максимальном увели-
чении (объектив 100x, масляная иммерсия) 
на флуоресцентном микроскопе Leica DM6 B 
камерой DFC 9000 GTC (Leica) с использова-
нием программного обеспечения LAS X.

Плоидность растений определяли мето-
дом проточной цитометрии на анализаторе 
плоидности Partec Flo Max в лаборатории 
Института Ботаники АН Чехии (Пругонице, 
Чешская Республика) согласно протоколу, 
описанному в публикациях [Suda, Trávníček, 
2006; Doležel et al., 2007]. Были исследованы 
7 образцов C.  longispinus из разных популя-
ций с территории Украины (GD1-02, GP2-02, 
GP2-03, LD7-01, R7-04) и Венгрии (KNP01, 
KNP03) (см. табл. 1). Были исследованы вы-
сушенные листья гербарных образцов, в ка-
честве внутреннего стандарта использова-
лись листья Pisum sativum сорта ‘Ctirad’.

Результаты
Анализ фрагментов пластидного и 

ядерного геномов C. longispinus. Мы успеш-
но амплифицировали и секвенировали пла-
стидные межгенные спейсеры psbA-trnH, 
trnL-trnF, trnQ-rps16, rpl32-trnL, интрон гена 
rps16, а также ядерный внутренний транс-
крибируемый спейсер рибосомального опе-
рона (ITS). Для предварительной оценки 
внутривидового полиморфизма этих участ-
ков использовали ограниченный, от 9 до 12, 
набор образцов из географически удалённых 
местонахождений, а также несколько образ-
цов других видов (C.  echinatus, C.  spinifex 
и C.  ciliaris) в качестве внешней группы. В 
результате для каждого из 9–12 образцов 
Cenchrus было суммарно проанализировано 
2040 н.п. пластидного и 630 н.п. ядерного ге-
нома. Однако, несмотря на то что выбранные 
участки считаются наиболее полиморфными 
у большинства растений, ни в одном из пяти 
пластидных участков у C. longispinus не уда-
лось выявить внутривидовой изменчивости; 
последовательности всех образцов оказались 
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идентичными. Единичные замены и/или ин-
дели были выявлены только для образцов 
внешней группы. Также никакой изменчи-
вости не удалось выявить в последователь-
ностях ядерного внутреннего транскрибиру-
емого спейсера ITS, единичные замены или 
индели здесь также наблюдались только в 
сравнении с образцами внешней группы. Это 
говорит о достаточно высоком внутривидо-
вом консерватизме как C.  longispinus, так и, 
вероятно, всего рода. Так как проведённые 
исследования не выявили полиморфизма у 
образцов наиболее отдалённых популяций, 
анализ этих фрагментов на всем массиве об-
разцов не проводили.

AFLP-анализ образцов C. longispinus. В 
AFLP-анализ было взято 50 образцов: 42 об-
разца из локальных популяций C. longispinus 
из России, Украины, Италии и Венгрии и по 2 
образца C. spinifex, C. echinatus и C. ciliaris в 
качестве внешней группы. Для анализа было 
взято семь AFLP-праймеров c различным со-
четанием двух или трёх селективных нукле-
отидов на 3’-конце (E-ACA/M-CGA, E-ACA/
M-CTG, E-AGG/M-CGA, E-ACA/M-CCC, 

E-AC/M-CCG, E-AC/M-CTG, E-AC/M-CC). 
Всего было получено 257 AFLP-маркеров, 
из которых 221 был полиморфным с учётом 
внешней группы, 52 были полиморфными в 
пределах исследуемой группы C.  longispinus 
с учётом образцов из Италии и Венгрии, 48 
– без учёта образца из Италии и только 34 – 
были полиморфными для образцов ценхруса 
длинноколючкового из России и Украины. 
Таким образом, проведённый AFLP-анализ 
выявил достаточно низкий уровень генетиче-
ского разнообразия. 

Проведённый кластерный анализ 
(UPGMA, дистанция Жаккара) чётко отделил 
42 образца C.  longispinus от шести образцов 
родственных видов с высокими (79–100%) 
бутстреп-поддержками (рис. 1). Наиболее ге-
нетически далёкими от остальных видов, как 
и ожидалось, оказались два образца C. ciliaris 
из Марокко. Также на дендрограмме в от-
дельный кластер выделяются два образца 
C.  echinatus из США и Египта. Наиболее 
близкий к C. longispinus кластер образуют два 
образца C. spinifex из Флориды (США). Тем 
не менее дистанция между ними и кластером 

Рис. 1. Результаты кластерного (UPGMA) анализа 
AFLP-маркеров: цифры рядом с узлами дендрограммы 
указывают величину бутстреп-поддержки выше 50%; 
кластеры I и II выделены цветом.
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C. longispinus выше, чем между образцами в 
пределах последнего, что подтверждает пра-
вильность определения образцов этих двух 
морфологически очень сходных видов.

Кластер C.  longispinus распадается на 
несколько субкластеров с разной степенью 
сходства. В пределах исследуемой группы 
наиболее генетически отличным от осталь-
ных оказывается образец из Италии (1-1), 
образовавший самостоятельный кластер, се-
стринский по отношению ко всем остальным. 
Вторым по удалённости оказался образец из 
Венгрии из окрестностей с. Фулопхаза (2-5), 
в то время как остальные четыре образца из 
Венгрии (2-1, 2-2, 2-3, 2-4), хоть и сгруппиро-
вались вместе, но кластеризовались с образ-
цами из России и Украины (см. рис. 1). 

Остальные 36 образцов C.  longispinus 
разделились на два генетически очень близ-
ких субкластера I и II, в которых оказались 
отчасти перемешаны образцы из разных ло-
кальных популяций. В I субкластер попали 
все популяции с территории Херсонской 
обл. и правобережной части Киева (3, 4, 5 
и 8). Во II субкластер оказались объедине-
ны образец из окрестностей Николаева (6), 
образцы с ж.-д. путей в левобережной ча-
сти Киева (7), образцы из Крыма (9), Росто-
ва-на-Дону (10) и Краснодарского края (11), 
а также 4 образца из национального парка 
Кишкуншаг в Венгрии, образовавшие само-
стоятельный субкластер с низкой поддерж-
кой (2). Образцы из Волгограда (12) попали 
в оба кластера. 

Рис. 2. Результаты анализа в программе STRUCTURE: A – график изменения величины ΔК; по вертикальной оси 
указаны значения ΔК, по горизонтальной – число кластеров; B – столбчатая диаграмма распределения апостериорных 
вероятностей отнесения исследованных образцов к одному из трёх кластеров (K = 3); C – столбчатая диаграмма 
распределения апостериорных вероятностей отнесения исследованных образцов к одному из четырёх кластеров 
(K = 4); кластеры показаны разным цветом: фиолетовый – кластер 0; оранжевый – кластер 1; голубой – кластер 
2; зелёный – кластер 3; популяции на столбчатых диаграммах разделены вертикальными линиями, их номера (см. 
табл. 1) указаны под столбчатыми диаграммами.
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Байесовский анализ 42 образцов 
C. longispinus в программе STRUCTURE опре-
делил оптимальное число генетических групп 
в выборке равным трём в соответствии с мето-
дом ΔК (рис. 2, A, B). Группа 0 представлена 
единственным образцом из Италии, который 
оказался генетически смешанным (admixed) 
с группой 2 в соотношении примерно 1:1. 
Остальные образцы всех популяций распреде-
лились между группами 1 и 2, в большинстве 
случаев с низкой степенью генетического сме-
шения. Группа 1, как и в случае иерархическо-
го кластерного анализа, включила популяции 
3, 4, 5 и 8 (юг Херсонской обл. и правобережье 
Днепра в Киеве). Для всех образцов группы 1 
примесь генетического материала из других 
групп оказалась крайне низкой.

В группу 2 вошли образцы из популяций 
2 (Венгрия), 6 (Николаев), 7 (с ж.-д. путей 
в левобережной части Киева), 9 (Крым), 10 
(Ростов-на-Дону), 11 (Краснодарский край) 
и 12 (Волгоград). Три образца из Росто-
ва-на-Дону (10-1) и два из Волгограда (12-
2, 12-4) оказались значительно генетически 
смешанными с группой  1. Один образец из 
Венгрии оказался генетически смешанным с 
группой 0. При субоптимальном разделении 
выборки на 4 группы (K = 4: рис. 2, C) все об-
разцы из Венгрии выделяются в четвёртую 

группу (группа 3), генетически смешанную 
с группой  2. При этом состав и степень ге-
нетического смешения образцов из групп 1 и 
2 остаются неизменными по сравнению с K 
= 3. Географическое распространение групп 
(для K = 4) показано на рис. 3. Как видно из 
рис. 3, образцы и популяции, отнесённые к 
группе 1, имеют локальное распространение 
на юге Херсонской обл. и на правобережье 
Днепра в Киеве. Отдельные генетически 
смешанные образцы из популяций группы 2 
встречены в Ростове-на-Дону и Волгограде. 
Популяции группы 2 распространены наибо-
лее широко и всегда географически отдельно 
от популяций группы 1, за исключением от-
дельных генетически смешанных образцов 
(10-1; популяция 12).

При этом необходимо также отметить, 
что в двух из шести запусков программа 
STRUCTURE не смогла найти оптимального 
разделения выборки на генетические группы, 
объединяя все образцы в один кластер при 
любом заданном числе групп K. 

Популяционно-генетический анализ. 
Анализ изменчивости AFLP-маркеров в про-
грамме PopGen проводили, исключив популя-
цию 1 из Италии, так как она была представле-
на единственным образцом, наиболее сильно 
генетически отличающимся от остальных и 

Рис. 3. Географическое распространение кластеров, выявленных в программе STRUCTURE (K = 4) в популяциях 
Cenchrus longispinus: номера популяций соответствуют значениям табл. 1; цвета, обозначающие кластеры, соот-
ветствуют столбчатой диаграмме на рис. 2, В: 0 – фиолетовый, 1 – оранжевый, 2 – голубой, 3 – зелёный.
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Таблица 2. Генетическое разнообразие в популяциях C. longispinus

Локальная 
популяция N* na** ne*** h**** I*****

Число поли-
морфных 
локусов

% поли-
морфных 
локусов

2 5 1.05±0.21 1.02±0.12 0.02±0.07 0.02±0.11 12 4.67
3 5 1.03±0.16 1.02±0.11 0.01±0.06 0.01±0.09 7 2.72
4 5 1.05±0.22 1.02±0.10 0.01±0.06 0.02±0.09 13 5.06
5 3 1.03±0.16 1.02±0.11 0.01±0.06 0.02±0.09 7 2.72
6 1 – – – – – –
7 3 1.00±0.06 1.00±0.06 0.00±0.03 0.00±0.04 1 0.39
8 3 1.02±0.12 1.01±0.09 0.01±0.05 0.01±0.07 4 1.56
9 3 1.03±0.16 1.02±0.10 0.01±0.06 0.02±0.09 7 2.72
10 4 1.05±0.21 1.02±0.12 0.02±0.07 0.02±0.11 12 4.67
11 5 1.03±0.16 1.02±0.11 0.01±0.06 0.01±0.09 7 2.72
12 4 1.06±0.23 1.03±0.14 0.02±0.08 0.03±0.12 14 5.45

Группа 1:
3+4+5+8 15 1.08±0.28 1.02±0.10 0.02±0.06 0.03±0.10 21 8.17

Группа 2:
2+6+7+9+
10+11+12

24 1.14±0.34 1.04±0.13 0.02±0.08 0.04±0.12 35 13.62

Всего 40 1.19±0.39 1.05±0.17 0.03±0.10 0.05±0.14 48 18.68

образовавшим самостоятельную, хотя и гене-
тически смешанную, группу 0. Анализ выя-
вил крайне низкое генетическое разнообра-
зие для всех локальных популяций (табл. 2). 

Только в двух локальных популяциях (го-
рода Волгоград и Херсон) доля полиморфных 
локусов оказалась чуть выше 5%, в остальных 
она существенно ниже. Индекс генетическо-
го разнообразия Нея (h) для всех локальных 
популяций оказался близким по величине и 
не превышающим 0,02 (0,03 для всех попу-
ляций в целом). Для двух выявленных кла-
стеров доля полиморфных локусов оказалась 
8,17 и 13,62% соответственно, а генетическое 
разнообразие Неи h = 0,02 для обоих. Сред-
няя ожидаемая гетерозиготность для обоих 
кластеров оказалась крайне низкой, а оценка 
дифференциации локальных популяций про-
тиворечивой: если значения Gst в обоих слу-
чаях достаточно высоки, то величина D близ-
ка к нулю (табл. 3).

* N = число исследованных образцов; ** na = среднее число аллелей; *** ne = эффективное число аллелей; **** 
h = генетическое разнообразие по Нею; ***** I = информационный индекс Шеннона.

Таблица 3. Генетическая дифференциация групп популяций C. longispinus

Группа HT* HS** Gst Nm*** D****
1 0,0148±0,0037 0,0095±0.0015 0,3615 0,8832 0,004
2 0,0190±0,0053 0,0098±0.0010 0,4841 0.5327 0,008

* HT – средняя ожидаемая гетерозиготность для кластера; ** HS – средняя ожидаемая гетерозиготность для ло-
кальной популяции; *** Nm – оценка величины потока генов (число мигрантов на поколение), рассчитанная из 
Gst : Nm = 0,5(1 – Gst) / Gst [McDermott & McDonald, 1993]; **** D – статистика Джоста.

Анализ молекулярной дисперсии 
(AMOVA) показал, что 64,07% дисперсии 
приходится на изменчивость внутри локаль-
ных популяций, 23,0% – на изменчивость 
внутри групп популяций и только 12,93% – на 
изменчивость между группами. Все индексы 
фиксации оказались статистически достовер-
ными (p << 0,01) и равными FSC = 0.264 для 
популяций и FST = 0.359 для двух групп.

Числа хромосом и уровень плоидности. 
Прямой подсчёт чисел хромосом был произ-
ведён в корешках проростков из семян двух 
образцов (из г. Волгоград и Венгрии). В обо-
их случаях было установлено 2n  =  34 (рис. 
4). Из литературы известно, что для амери-
канских видов Cenchrus характерно основное 
число хромосом x = 17 [Donadío et al., 2009], 
так что наши растения следует считать ди-
плоидами. Дополнительно мы исследовали 
ещё 12 образцов методом проточной цитоме-
трии, которые показали одинаковый уровень 
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Рис. 4. Метафазные пластинки образцов C. longispinus HF05 (слева) и VL02 (справа).

Рис. 5. Результаты электрофореза продуктов ПЦР SCAR-маркеров на гены, контролирующие апоспорию у C. ciliaris 
(1–4) и C. longispinus (5–23).
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плоидности, у всех образцов было определе-
но количество ДНК 2С около 3,9 пг, что пол-
ностью соответствует литературным данным 
для североамериканских представителей это-
го вида [Bai et al., 2012].

Апомиксис. Для выявления генов, кон-
тролирующих апоспорию у анализируемых 
образцов Cenchrus, было использовано четы-
ре SCAR-маркера (Х18, P16, U12, C16). В ре-
зультате они были выявлены у трёх образцов 
C. ciliaris из четырёх изученных (см. табл. 1; 
рис. 5). Так, положительный результат дали 
растения (2–4), выращенные из семян образ-
ца RV2, однако у растения (1), полученного 
из семени образца RV1, маркеров апоспории 
выявлено не было.

При анализе образцов C. longispinus с ис-
пользованием этих же SCAR-маркеров ре-
зультат оказался ещё более неоднозначным: 
удалось амплифицировать только часть мар-
керов и не у всех образцов. Так, маркер X18 
не удалось амплифицировать ни у одного об-
разца. Маркеры P16, U12 и C16 были ампли-
фицированы у образцов 8, 13 (Краснодар), а 
также 20 и 23 (Волгоград) (рис. 6). У образ-
цов из Киева (14, 15), как с право-, так и с 
левобережья Днепра, удалось амплифициро-
вать только маркеры U12 и C16, а у образцов 
21 и 22, с ж.-д. путей в Ростове-на-Дону и из 

устья р. Царица в Волгограде соответствен-
но, был амплифицирован только маркер U12. 
Не удалось выявить маркеры апомиксиса у 
образцов 5 (Италия), 6 и 7, собранных в агро-
ценозах в окрестностях деревень Фулопхаза 
и Кунбаракс в Венгрии; у образцов 9 и 10 из 
окрестностей с. Проминь в Херсонской обл., 
образцов 11 с ж.-д. путей в г. Херсон и 12 из 
пос. Голая Пристань Херсонской обл. Также 
ни один из маркеров не был выявлен у образ-
цов 16 (Астрахань), 17 (Крым), 18 (Донецкая 
обл., Дебальцево) и 19 (Белгород) во всех слу-
чаях собранных на железнодорожных путях.

Обсуждение
Наше исследование выявило удивительно 

низкий уровень генетического разнообразия 
в популяциях C.  longispinus на территории 
России и Украины. Оценка уровня генетиче-
ской дифференциации популяций оказалась 
неоднозначной. Несмотря на довольно высо-
кие значения индексов GST, FST и FSC, значе-
ние статистики D, оценивающей «истинный» 
уровень дифференциации [Jost et al., 2018; 
Кузнецов, 2021], оказалось близко к нулю. 
При этом иерархический анализ молекуляр-
ной дисперсии (AMOVA) показал, что на 
межгрупповые различия приходится только 
12,93% общей изменчивости, хотя различия 

Рис. 6. Географическое распространение образцов Cenchrus longispinus, исследованных с помощью SCAR-маркеров 
P16, U12, C16 на присутствие генов контроля апоспории: номера образцов соответствуют значениям табл. 1; цвета 
обозначают присутствие (красный) или отсутствие (зелёный) каждого из трёх маркеров.
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двух групп популяций достоверны и доста-
точно значительны (FST = 0.359). 

Мы связываем такой результат с общим 
низким уровнем генетического разнообра-
зия изученных популяций, на что косвенно 
указывают и упомянутые выше неудачные 
запуски Байесовского анализа в програм-
ме STRUCTURE, не выявившие в выборке 
различных генетических групп. При этом, 
несмотря на низкий уровень генетической 
изменчивости, анализ AFLP-маркеров все 
же позволил разделить эти популяции на 
две почти не смешивающиеся друг с другом 
группы. 

Первая группа (субкластер/группа 1) ге-
ографически приурочена к югу Херсонской 
обл. и включает в себя в том числе образцы 
(5-2, 5-3) из окрестностей с. Проминь, где вид 
C. longispinus был впервые обнаружен в 1950 
г. (Ларионов, 07.1950, KW!). К этой же груп-
пе относятся все образцы из правобережной 
части Киева. Так же, как и в Херсонской обл., 
они чаще всего приурочены к приречным и 
приморским пескам и, как мы предполага-
ем, могли быть случайно интродуцированы в 
Киев речным транспортом по Днепру, вероят-
но, с песчаным грузом. 

Вторая генетическая группа (субкластер/
группа 2) представлена образцами из Нико-
лаева, левобережной части Киева, а также из 
всех локальных популяций из России, вклю-
чая Крым и Краснодарский край. Данные 
популяции чаще всего приурочены к ж.-д. 
путям с песчаным или мелкогравийным суб-
стратом на путях и насыпях. Таким образом, 
вторая группа оказалась распространяемой 
преимущественно ж.-д. транспортом. В по-
пуляциях из городов Ростов-на-Дону (10) и 
Волгоград (12) были обнаружены генетиче-
ски смешанные образцы с достаточно высо-
кими апостериорными вероятностями отне-
сения их к обоим кластерам. При этом если 
в Ростове-на-Дону растения C.  longispinus 
были встречены только на ж.-д. путях, то в 
Волгограде они встречаются как на ж.-д., так 
и на трамвайных путях, а также на песчаных 
пустырях близ берега Волги. 

Следует отметить, что в этих локальных 
популяциях генетически смешанными во 
всех случаях оказались отдельные конкрет-

ные растения. Если в ростовской (10) попу-
ляции генетически смешанным оказалось 
одно растение, а другие три с почти 100%-й 
вероятностью можно отнести к кластеру II, 
то в волгоградской популяции (12) генетиче-
ски смешанными оказались все четыре изу-
ченных растения, собранные в разных частях 
города. Во всех же остальных изученных 
популяциях практически никакого генети-
ческого смешения не наблюдалось. Так как 
рассматриваемый вид представляет собой од-
нолетник, размножающийся исключительно 
семенами, подобный характер изменчивости, 
скорее всего, может говорить о преобладании 
у него самоопыления, вероятно, в сочетании 
с факультативным апомиксисом. Последнее 
отчасти подтверждается нашими результа-
тами, указывающими на присутствие генов 
комплекса, контролирующего апоспорию, у 
ряда изученных образцов C. longispinus. В со-
четании с вероятными различиями в предпоч-
тительных путях проникновения семян обеих 
групп на новые территории это приводит к 
поддержанию некоторой изолированности 
этих групп друг от друга. Мы предполагаем, 
что в Волгоград представители обоих класте-
ров были интродуцированы разными путями: 
по железной дороге и с речным транспортом 
через Волго-Донской канал. Это впослед-
ствии обеспечило возможность гибридиза-
ции между ними и образования генетически 
смешанной популяции. 

Характер генетической изменчивости 
указывает также на то, что проникновение 
C.  longispinus на территорию СССР произо-
шло скорее всего дважды, с последующим 
расселением этого вида из первоначального 
места инвазии в Херсонской обл. Наличие 
только двух генетических групп на терри-
тории бывшего СССР говорит о двух вселе-
ниях, которые, однако, могли быть и одно-
временными. Предположения Кухарской и 
Мырзы [1989], а также Протопоповой [1973] 
о том, что ценхрус был вселён в Херсонскую 
обл. ещё до Великой Отечественной войны 
или даже до революции 1917 г. вместе с се-
ном или семенами, полученными по почте 
из США, не имеют никаких документальных 
подтверждений. Скорее можно согласить-
ся с неизвестным нам (подпись на этикет-
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ке неразборчива) коллектором, собравшим 
C. longispinus на виноградниках в Скадовском 
районе Херсонской обл. 01.06.1951 (образец 
в Гербарии KW!): «Рослина занесена пiд час 
вiйни». 

К сожалению, нам не удалось получить 
пригодного для выделения ДНК материала 
C.  longispinus из Северной Америки, чтобы 
оценить генетическую близость нашего ма-
териала к образцам из естественного ареала. 
Однако оказалось, что образцы из России и 
Украины генетически очень сходны с образ-
цами из Венгрии и Северной Италии, где 
C.  longispinus появился в 20–30-х годах XX 
века [Szigetvári, 2008; Făgăraş, 2018]. Это по-
зволяет предполагать, что именно с этих тер-
риторий он мог быть вселён на юг Украины 
во время войны немецкими или венгерскими 
войсками. Наличие только двух крайне близ-
ких генетических групп, вероятно, свиде-
тельствует о единичности первоначального 
вселения C. longispinus в Херсонскую обл. из, 
вероятнее всего, общего источника. Скорее, 
именно со случайностью этого вселения и 
малочисленностью исходных популяций, т.е. 
эффектом основателя, а также преобладания 
самоопыления и/или факультативного апо-
миксиса, связано низкое генетическое разно-
образие инвазионных популяций ценхруса. 

В инвазионных популяциях филогенети-
чески близкого облигатно апомиктического 
злака Pennisetum setaceum (Forsk.) Chiov. в 
Аризоне, Калифорнии и на Гавайских остро-
вах с помощью ISSR-маркеров вообще не уда-
лось выявить никакой изменчивости [Poulin et 
al., 2005]. Успешность расселения при низкой 
генетической изменчивости, возможно, так-
же связана с наличием факультативного апо-
миксиса и/или самоопыления, обеспечиваю-
щего высокую семенную продуктивность: во 
всех исследованных нами колючих обёртках 
C. longispinus присутствовало по 2–3 хорошо 
развитых зерновки по числу колосков. При 
этом ограничение перекрёстного опыления у 
ценхруса никак не связано с полиплоидиза-
цией или изменениями в содержании ДНК у 
растений в инвазионных популяциях. Приме-
ры генетически дифференцированных попу-
ляций, обладающих крайне низким генетиче-
ским разнообразием, известны во вторичных 

частях ареала у ряда других инвазионных 
злаков, таких как однолетние средиземно-
морский Aegilops triuncialis L. в Калифорнии 
[Meimberg et al., 2006], евроазиатский Bromus 
tectorum L. в Канаде [Valliant et al., 2007] или 
многолетняя южноамериканская Cortaderia 
selloana (Schult. & Schult.f.) Asch. & Graebn. 
в Новой Зеландии [Houliston, Goeke, 2017]. 
Как правило, подобные ситуации интерпре-
тируются, как возникающие вследствие со-
четания эффекта основателя и ограниченной 
способности вида к перекрёстному опыле-
нию, т.е. характерны для самоопылителей и 
апомиктов. При этом, как показано в упомя-
нутых работах, повышенная инвазионная ак-
тивность отдельных генотипов или их групп 
часто оказывается никак не связанной с об-
щим уровнем генетического разнообразия 
популяций. 

Вероятно, в случае с C.  longispinus мы 
имеем дело с подобной ситуацией. Гене-
тическая структура изученных популяций 
C. longispinus свидетельствует об отсутствии 
более поздних вселений. С другой стороны, 
тот факт, что расширение вторичного ареала 
этого вида на территории России происходит 
почти исключительно за счёт представите-
лей второго генетического кластера, говорит 
о его большей способности к расселению на 
новые территории. Судя по всему, расселение 
его происходит преимущественно путём слу-
чайной интродукции с ж.-д. транспортом.
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Here we present the results of population genetic study of a quarantine invasion weed Cenchrus longispinus 
in the south of European Russia and Ukraine. AFLP analyses revealed an extremely low genetic variability 
in all the populations studied. The DNA sequences of nuclear ITS and five plastid regions appeared to be 
identical in all the samples of C. longispinus. We suppose this is due to the founder effect and singularity of 
the introduction event, probably occurred during the World War II. Despite this low genetic variability, all 
the populations in Russia and Ukraine can be divided into two almost not mixing groups differing from each 
other by geographic distribution and vectors of spreading. It seems highly probable that self-fertilization and 
facultative apomixis are the main breeding strategies of C. longispinus. 
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