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Мета. Метою роботи було встановлення 

генетичних відмінностей між рослинами 

V. album, що зростають на території України. 

Методи. В досліджені використано вибірки 

омели білої, зібраної в різних областях України. 

Використовували метод оцінки поліморфізму 

довжини інтронів генів β-тубуліну. Ампліфіко-

вані фрагменти ДНК фракціонували за допомо-

гою електрофорезу у неденатуруючому поліак-

риламідному гелі та візуалізували шляхом фар-

бування нітратом срібла. Результати. Проана-

лізовано генотипи 91 рослини. Отримано ДНК 

профілі омели білої зі специфічним набором 

ампліконів інтронів генів β-тубуліну, які дозво-

лили диференціювати зразки між собою. Дані 

фінгерпринтингу було використано для класте-

рного аналізу та побудови дендрограми. Висно-

вки. Встановлено, що проаналізовані зразки 

омели не відрізняються за географічним факто-

ром та характеризуються низьким рівнем гене-

тичного різноманіття у досліджених вибірках.  

Ключові слова: Viscum album L., полімор-

фізм довжини інтронів, β-тубулін, генетична 

мінливість, Україна. 

 

Vіscum album L. (омела біла, або омела єв-

ропейська) – широко розповсюджений вид напі-

впаразитичної рослини на території більшості 

країн Європи, в тому числі й в Україні [1]. На-

лежить до роду Viscum, який об’єднує близько 

60 видів, що паразитують на різноманітних ви-

дах деревних рослин. Серед останніх нарахову-

ють до 500 видів дерев (омела оселяється як на 

голонасінних, так і на покритонасінних росли-

нах) [2]. До цього переліку належить значна 

кількість як декоративних, так і економічно 

важливих порід. Встановлено тісний взає-

мозв’язок між зараженням та смертністю дерев, 

а отже, V. album є важливим біотичним факто-

ром, що знижує життєздатність рослин, на яких 

вона паразитує [3]. Водночас різні види омели є 

невід’ємними складовими багатьох рослинних 

та тваринних угруповань [4]. Значне місце 

V. album займає і у дослідженнях медичного 

напрямку, оскільки завдяки вмісту великої кіль-

кості хімічних речовин вважається дієвим засо-

бом при лікуванні ряду захворювань [5]. 

Незважаючи на великий науковий та еко-

номічний інтерес до омели білої, дослідженню 

популяційно-генетичних особливостей цього 

виду приділяється недостатньо уваги. Переваж-

на більшість генетичних досліджень V. album 

присвячена уточненню систематичних питань. 

Для генетичного аналізу омели білої з метою 

вирішення питань філогенії було використано 

ряд ДНК-маркерів, зокрема  хлоропластні та 

ядерні рибосомальні, а також мікросателітні 

маркери для таких видів, як Psittacanthus 

schiedeanus (Loranthaceae) та Viscum coloratum 

(Santalaceae) [6–10]. На сьогодні різні вчені 

визнають існування трьох підвидів (або рас) 

омели білої, які відрізняються за спеціалізацією 

до рослини-господаря: V. album ssp. abietis 

(Wiesb.) Abromeit трапляється на ялиці (Abies 

sp.), V. album ssp. austriacum (Wiesb.) Vollmann 

трапляється переважно на сосні (Pinus sp.), а 

V. album ssp. album L. росте на найрізноманіт-

ніших листяних породах дерев та кущах [10, 

11]. Нещодавно за допомогою методів оцінки 

поліморфізму довжини першого та другого ін-

тронів генів β-тубуліну (ТВР, Tubulin Based 

Polymorphism, та сТВР) було встановлено значні 

молекулярно-генетичні відмінності омели білої, 

що зростає на клені та сосні, та продемонстро-
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вано можливість використання ТВР-аналізу для 

визначення статі рослин омели [12]. 

У 2009 р. було опубліковано роботу Zuber 

та Widmer, в якій наведено аналіз генетичної 

різноманітності V. album із використанням хло-

ропластних ДНК маркерів [10]. У дослідженні 

проаналізовано значну вибірку зразків омели 

різних підвидів, зібраних у 20 країнах світу (бі-

льше 80 популяцій). Україна в цьому дослі-

дженні представлена лише двома вибірками, 

обмеженими Львівською областю. На сьогодні 

відмічається розповсюдження омели білої май-

же по всій території нашої країни. Генетичні 

особливості омели білої, що зростає на цих те-

риторіях, раніше не досліджувалися. 

Отже, метою роботи було встановлення 

генетичних відмінностей між рослинами 

V. album, що зростають на території різних об-

ластей України. 

 

Матеріали і методи 

На рис. 1 показано схематичне розташу-

вання вибірок омели білої, що зростає на різних 

видах листяних порід у межах Київської області 

та інших областей України. 

 

Для аналізу відбирали листові пластини, 

які одразу запаковували в окремі ботанічні па-

кети. Для подальшого використання рослинний 

матеріал заморожували та зберігали за – 20 ºС. 

Геномну ДНК екстрагували з листків за допо-

могою ЦТАБ-методу [13]. Якість і кількість 

ДНК перевіряли за допомогою електрофорезу в 

1,5 %-ному агарозному гелі і спектрофотомет-

рично на біофотометрі («Eppendorf», США) з 

визначенням концентрації та якості ДНК. Зраз-

ки ДНК зберігали за – 20 ºС. Полімеразну лан-

цюгову реакцію (ПЛР) проводили в мікропробі-

рках на 200 мкл в ампліфікаторі Thermal Cycler 

2720 («Applied Biosystems», США). Реакційна 

суміш (об’ємом 10 мкл) містила п’ятикратний 

ПЛР буфер з сульфатом амонію, 2,5 ммоль 

MgCl2, 50 нг рослинної ДНК, 1 мкМ кожного з 

праймерів, 0,2 мм кожного дНТФ, 0,5 од. Taq 

полімерази («TermoFisher», США). Для ТВР 

аналізу були взяті послідовності праймерів 

(TBP-F: 5’-AACTGGGCBAARGGNCAYTA-

YAC-3’, TBP-R: 5’-ACCATRCAYTCRTCDGCR-

TTYTC3’) з наукових літературних джерел [14]. 

Ампліфікацію проводили за таким протоколом: 

початкова денатурація (94 °С)  3 хв, 40 циклів 

ампліфікації (денатурація за 94 °С  30 с, відпал 

праймерів за 55 °С  40 с, елонгація за 72 °С  

1,5 хв), кінцева елонгація за 72°С  8 хв, утри-

мання за 15 °С [14]. Продукти ампліфікації роз-

діляли за допомогою методу вертикального 

неденатуруючого електрофорезу в 6%-ному 

поліакриламідному гелі. Візуалізацію фрагмен-

тів ДНК проводили шляхом фарбування нітра-

том срібла [15]. Аналіз зображень здійснювали з 

використанням програми GelAnalyzer 

(http://www.gelanalyzer.com/). 

 

 
Рис. 1. Місця збору V. album для дослідження генетичного поліморфізму в Україні (А) та Київській 

області (Б). 
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Довжину відтворюваних і найбільш чіт-

ких фрагментів визначали за допомогою ДНК-

маркера (O'Gene Ruler ™ 100bp Plus DNA 

Ladder, ready-to-use; «TermoFisher», США). Ко-

ефіцієнт подібності Нея та Лі між генотипами 

оцінювали за допомогою програми FreeTree на 

основі наявності / відсутності ампліфікованих 

фрагментів у проаналізованих зразках. Значення 

подібності були використані для кластерного 

аналізу, який проводили за допомогою методу 

UPGMA з використанням тієї ж програми. 

Отримані дендрограми візуалізували за допомо-

гою програми FigTree v1.4.2. 

 

Результати та обговорення 

Наразі однією з відносно нових, надійних 

та стабільно працюючих у різних видів вищих 

рослин системою ILP-маркерів вважається сис-

тема, що базується на визначенні поліморфізму 

довжини інтронів генів β-тубуліну (ТВР ме-

тод) [14]. Ця система маркерів є достатньо ста-

більною і передбачає використання вироджених 

праймерів до ділянок екзонів генів β-тубуліну 

на межі з інтронами, що зумовлює можливості її 

застосування у генетичному аналізі широкого 

спектра рослин, в тому числі й омели білої [12]. 

Зважаючи на те, що раніше за допомогою ТВР-

методу нами вже були виявлені відмінності у 

генетичних профілях омели білої [12], зібраної з 

різних порід дерев, то актуальним було переві-

рити, наскільки генетично відмінними є зразки 

омели, зібрані на території різних областей 

України.  

На рис. 2 продемонстровані результати 

ТВР-аналізу досліджуваних зразків омели білої. 

Загалом було проаналізовано генотипи 91 рос-

лини омели. Для кожного зразка вдалося отри-

мати ДНК-профілі зі специфічним набором ам-

пліконів інтронів генів β-тубуліну, які розподі-

лялися в діапазоні від 300 п. н. до 2000 п. н. 

Однак в зоні від 1000 п. н. до 2000 п. н. фрагме-

нти є нечіткими, а отже, не виключено, що ці 

амплікони представляють собою неспецифічні 

продукти ПЛР, а також молекули, що утворили-

ся під час проведення електрофорезу. Тому для 

подальшого аналізу використовували лише фра-

гменти в діапазоні від 280 п. н. до 1000 п. н. 

Загалом кожен зразок омели містив щонаймен-

ше 4 цільові фрагменти інтронів генів β-

тубуліну. Всього вдалося детектувати 15 амплі-

конів. Найнижча смуга фрагментів розташована 

в зоні вище 300 п. н. та містила 5 ампліконів 

різного розміру. Варто зазначити, що ДНК-

профіль зразка 63К (с. Берегове) (рис. 2) містив 

унікальний амплікон довжиною 280 п. н., що 

вирізняє саме цей генотип серед інших.  

Фрагмент інтрону гена β-тубуліну довжи-

ною 386 п. н. мали всі проаналізовані рослини 

омели, окрім зразка 25Д (м. Суми), де візуалізу-

вався унікальний амплікон 415 п. н. Для ряду 

досліджених зразків спостерігається поява фра-

гмента довжиною 580 п. н. У попередніх дослі-

дженнях було встановлено, що поява такого 

фрагмента можлива лише у рослин омели чоло-

вічої статі [12]. Зважаючи на це, саме ці зразки 

омели, серед яких 8Б, 9Б, 10Б, 11В, 59К, 61К, 

65К, 67Л, 70Л, 71Л, 73Л, 86М, 87М, 88М, 89М, є 

чоловічими рослинами (рис. 2).  

Фрагмент ДНК довжиною 650 п. н. візуа-

лізувався у всіх рослин омели без винятку. В 

зоні від 700 п. н. до 1000 п. н. виявлено 4 амплі-

кони, що детектувалися у різних комбінаціях у 

всіх досліджуваних зразках. 

Окремо слід зазначити, що генетичні осо-

бливості зразка 66К (с. Берегове) пов’язані із 

тим, що він належить до виду Loranthus 

europaeus Jacq. (дубової омели європейської). 

Цей вид омели, на відміну від омели білої, осе-

ляється переважно на дубах та не завдає суттє-

вої шкоди лісам України, а отже, не вважається 

фітокарантинним видом [1]. До дослідження 

цей рослинний матеріал було залучено з метою 

встановлення ефективності використання ТBP-

методу для диференціації омели на різних так-

сономічних рівнях. Виявилося, що ДНК профіль 

зразка 66К значно відрізняється від рослин оме-

ли білої. У ньому детектується 5 ампліконів 

інтронів генів β-тубуліну в діапазоні довжин від 

400 п. н. до 600 п. н., які відсутні в ДНК-

профілях усіх зразків омели білої. Таким чином, 

отримані дані свідчать про можливість застосу-

вання ТВР-методу для диференціації та аналізу 

представників різних родів омели.  

Дані фінгерпринтингу за першим інтро-

ном гена β-тубуліну були використані для клас-

терного аналізу за допомогою UPGMA. На рис. 

3 представлена дендрограма генетичної схожос-

ті зразків омели білої, побудована на основі 

результатів ТВР-аналізу. Загалом було встанов-

лено, що проаналізовані зразки омели не відріз-

няються за географічним фактором.  
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Рис. 2. Електрофоретичні спектри ампліфікованих фрагментів, що містять перший інтрон генів  

β-тубуліну в омели білої: 1–91 – номери зразків з різних місць збору; А – Обухів; Б – Ірпінь; В – Кагарлик;  

Г – Васильків; Д – Суми; Е – Вінниця; Є – Львів; Ж – Івано-Франківськ; З – Прикарпаття; И – Чернівці; І – Хар-

ків; Ї – Дніпро; Й – Краматорськ; К – Берегове; Л – Умань; М – Біла Церква. M – маркер молекулярної маси 

«100bp Ladder».  
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Рис. 3. Дендрограма генетичної схожості зразків омели білої, побудована на основі результатів  

ТВР-аналізу. 

 

Загалом отримані результати збігаються з 

результатами аналізу популяцій V. album за до-

помогою маркерів хлоропластної ДНК, в якому 

встановлено, що V. album ssp. album має генети-

чні варіації між зразками та невисоку генетичну 

диференціацію між популяціями [10]. Низький 

рівень диференціації було показано і в результа-

ті оцінки генетичного різноманіття серед попу-

ляцій Viscum album var. coloratum (Кангвон-До, 

Корея) з використанням оцінки поліморфізму 

довжини ампліфікованих фрагментів 

(AFLP) [5]. Імовірно, головними факторами, які 

відповідають за такий низький рівень диферен-

ціації між популяціями, є спільне географічне 

походження виду та високий рівень потоку ге-

нів між популяціями.  

 

Висновки 

У результаті проведеної роботи дослідже-

но молекулярно-генетичні особливості омели 

білої, зібраної на території Київської області та 

всієї України. Результати аналізу рівня генетич-

ного різноманіття омели білої свідчать про те, 

що за ТВР-профілями зразки з різних регіонів 

України між собою не відрізняються. Таким 

чином, отримані дані підтверджують низький 

рівень генетичного різноманіття цього виду у 

досліджених вибірках, що підкріплюється ре-

зультатами інших досліджень, наприклад, з ви-

користанням маркерів хлоропластних генів.  
Робота виконана в рамках бюджетної тематики 

НАН України «Популяційна біологія і генетика Viscum 

album L. в Україні» (2018 – 2022 рр.), номер дежреєстрації 

0118U004067. 
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GENETIC POLYMORPHISM OF WHITE MISTLETOE (VISCUM ALBUM L.) IN UKRAINE 

Aim. The aim of the study was to establish genetic differences between V. album growing in different parts of Ukraine. 

Methods. White mistletoe samples collected in different regions of Ukraine were used in the study. The method of es-

timating the intron length polymorphism of β-tubulin genes was used. Amplified DNA fragments were fractionated by 

non-denaturing polyacrylamide gel electrophoresis and visualized by silver nitrate staining. Results. The genotypes of 

91 white mistletoe plants were analyzed. DNA profiles of white mistletoe with a specific amplicons of β-tubulin gene 

introns were obtained, which allowed to differentiate the samples from each other. Fingerprinting data were used for 

cluster analysis and dendrogram construction. Conclusions. It was found that the analyzed mistletoe samples did not 

differ by geographical factor and were characterized by a low level of genetic diversity in the studied samples. 

Keywords: Viscum album L., intron length polymorphism, β-tubulin, genetic variability, Ukraine. 


