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УДК 578.864/578.32 

 

НАСІННЄВА ПЕРЕДАЧА ВІРУСУ МОЗАЇКИ СОЇ ТА ЙОГО ФІЛОГЕНЕТИЧНИЙ  

АНАЛІЗ 

 

© Л. Т. Міщенко, В. П. Поліщук, О. В. Молчанець, А. А. Дуніч 
 
Вперше виявлено та досліджено властивості полтавських ізолятів вірусу мозаїки сої. Встановлено ни-

зький ступінь насіннєвої передачі виділених ізолятів. Філогенетичний аналіз нуклеотидних послідовнос-

тей ділянки гена капсидного білка полтавського ізоляту вірусу мозаїки сої виявив 100 % рівень спорід-

неності із низкою азійських, європейських, американських і польських ізолятів. Отримані нами резуль-

тати філогенетичного аналізу не виявили чіткої кореляції між генетичною диференціацією та геогра-

фічною ознакою походження ВМС 

Ключові слова: Glycine max, вірус мозаїки сої, насіннєва інфекція, філогенетичний аналіз 

 

For the first time the properties of isolates from Poltava region of Soybean mosaic virus were investigated. Low 

level of seed transmission of these isolates was revealed. Phylogenetic analysis of the nucleotide sequence of the 

capsid protein gene part of Soybean mosaic virus showed a 100 % level of phylogenetic relatedness with 

Chinese, Iranian, American, and Polish isolates. No clear correlation between genetic differentiation and 

geographical origin of SMV was showed 

Keywords: Glycine max, Soybean mosaic virus, seed infection, phylogenetic analysis 

 

1. Вступ 

Соя (Glycine max (L.) Merrill) має рідкісне поєд-

нання білковості та олійності з цінними вітамінами, 

зольними й біологічно активними сполуками, що й 

робить її стратегічною культурою ХХІ століття. Одно-

часно соя значно поліпшує родючість ґрунту. Розмі-

щення у сівозміні пшениці озимої після сої дозволяє 

зменшити використання азотних добрив у кілька разів. 

В експорті сої наша країна посідає шосте місце і у 

найближчі роки посіви сої в Україні перевищать рубіж 

2 млн. га. Проте валовий збір зерна сої, як і його 

якість, можуть суттєво знижуватись через ураження 

посівів різними фітопатогенами. Відомо понад 30 гри-

бних, 10 бактеріальних та близько 67 вірусних фітопа-
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тогенів сої. Зазначимо, що 27 вірусів здатні репроду-

куватися в рослинах сої і тому становлять особливу 

загрозу. Інфікування рослин сої вірусом мозаїки сої 

(ВМС) призводить до значних втрат врожаю – від 8 % 

до 50 % у природних умовах [1] та навіть до 100 % – у 

випадках епіфітотій [2]. ВМС-інфекція може виклика-

ти зміни у біохімічному складі насіння, знижувати 

життєздатність сходів та характеризується спе-

цифiчною плямистiстю. Перше повідомлення про 

ВМС на Україні було у 1938 році. Пізніше цей вірус 

було виявлено на полях сої у східних і південних об-

ластях, циркуляція його на території Правобережжя 

нашої країни зафіксовано і у 2012 році [3, 4]. 

 

2. Літературний огляд 

З розвитком сучасних підходів, що базуються 

на сиквенуванні геномів, можливо досліджувати нук-

леотидні послідовності геномів вірусів рослин, і ма-

тематично достовірно встановлювати їх ступінь спо-

рідненості, роблячи висновки про їх еволюцію. Такий 

підхід дає можливість прогнозувати ризик виникнен-

ня вірусного захворювання в певному регіоні та мо-

жливість мати генбанк послідовностей найбільш 

шкодочинних і поширених вірусів.  

Сьогодні не існує єдиної класифікації штамів 

вірусу мозаїки сої. Нині ідентифіковано численні його 

штами, які розрізняються за індукцією симптомів на 

сортах сої, векторами передачі і антигенними власти-

востями. Відповідно до реакції різних сортів сої на 

ураження ВМС, його ізоляти розділено на різні штами. 

Так, у Сполучених Штатах з використанням двох чут-

ливих і шести стійких сортів сої, успішно класифіко-

вано 98 ізолятів SMV і сім штамів, а саме G1 – G7 [5]. 

Та ж диференціальна система була використана в Ко-

реї, де ідентифікували ще декілька штамів SMV, таких 

як G5H, G6H і G7H [6]. В Японії ізоляти SMV були 

остаточно розділені на п'ять штамів (від А до Е) [7]. У 

Китаї були використані різні набори сортів сої в якості 

диференціаторів, а ізоляти SMV були остаточно розді-

лені на 21 штам (від SC1 до SC21) [8]. 

Зважаючи на те, що ВМС є патогеном, який 

ефективно розповсюджується за допомогою попе-

лиць та може передаватися насінням (1–65 % залеж-

но від ізоляту), контроль за ним та вирощування без-

вірусного насіння є складною задачею. Важливо від-

значити той факт, що у випадку змішаної iнфекцiї 

ВМС з iншими вiрусними патогенами, наприклад, з 

Bean pod mottle virus, Alfalfa mosaic virus, Tobacco 

ringspot virus [4, 9], Bean yellow mosaic virus [3], спо-

стерiгається їх синергiчна взаємодія, яка виявляється 

в посиленні симптомів хвороби та максимальному 

зниженні зернової продуктивності рослин.  

Саме тому, найбільш результативними та діє-

вими заходами по захисту рослин від вірусних хво-

роб, які переривають циркуляцію вірусів у культурі 

сої і значно знижують їх шкодочинність, є своєчасна 

точна діагностика вірусних захворювань, на основі ре-

зультатів якої у подальшому можливим є створення 

стійких сортів та використання безвірусного насіння.  

 

3. Мета та задачі дослідження 

Метою дослідження було ідентифікувати віру-

си, які уражують сою в Полтавській області, визна-

чити ступінь насіннєвої передачі вірусів та встанови-

ти штамову приналежність ізолятів вірусів. 

Для досягнення поставленої мети були вирі-

шені наступні задачі: 

1. Обстежити посіви сої в умовах Полтавської 

області на наявність симптомів, характерних для ві-

русних захворювань. 

2. Провести ідентифікацію виявлених вірусів 

методом ІФА. 

3. Дослідити властивості виявлених ізолятів 

вірусів (симптоматика розвитку вірусної інфекції, 

морфологічні ознаки виявлених ізолятів вірусів). 

4. Визначити ступінь насіннєвої передачі  

вірусів.  

5. На основі літературних даних визначити 

«маркерні» послідовності геномів ізолятів визначе-

них вірусів та розробити олігонуклеотидні проби. 

6. Для встановлення штамової приналежності 

виявлених ізолятів вірусів отримати сіквенси марке-

рних ділянок вірусних геномів та провести їх філоге-

нетичний аналіз. 

 

4. Матеріали і методи досліджень 
Насіння та рослинні зразки із симптомами за-

хворювання вірусної етіології на посівах сої відбира-

ли у Полтавській області.  

Морфологію вірусних часток вивчали методом 

електронної мікроскопії (ЕМ). Негативне контрасту-

вання проводили 2 % розчином фосфорно-вольфра-

мової кислоти протягом 2 хв [10]. Препарати дослі-

джували за допомогою електронних мікроскопів JEM 

1230, 1400 (JEOL, Японія).  

Ідентифікацію вірусів здійснювали за допомо-

гою твердофазного імуноферментного аналізу (сенд-

віч-варіант ІФА) з використання комерційних тест-

систем до вірусів: Soybean mosaic virus (SMV), Bean 

yellow mosaic virus (BYMV), Alfalfa mosaic virus, 

AMV (фірма LOEWE, Німеччина). Результати реакції 

реєстрували на рідері Termo Labsystems Opsis MR 

(США) із програмним забезпеченням Dynex Revela-

tion Quicklink при довжинах хвиль 405/630 нм. За до-

стовірні приймали значення, що перевищували нега-

тивний контроль у три рази [11]. 

Виділення сумарної РНК проводили за станда-

ртною методикою з використанням комерційного на-

бору Genomic DNA purification kit (Thermo Scientific, 

USA). Аналіз тотальної РНК, отриманої в результаті 

виділення зі зразків рослин проводили за допомогою 

електрофорезу 1,5 %-му агарозному гелі, у якості ба-

рвника застосовували розчин бромистого етидію в 

концентрації 0,5 мкг/мл.  

Зворотньо-транскрипційну полімеразну лан-

цюгову реакцію проводили за допомогою ампліфіка-

тора (Genetic research instrumentation LTD, Велика 

Британія) із використанням комерційного набору ре-

активів Qiagen one Step RT-PCR kit+Q-solution 

(Qiagen, США). Для ампліфікації (194 п.н.) ділянки 

гену капсидного білка ВМС використовували специ-

фічні олігонуклеотидні праймери: 

– SMV1 (5‟ tgcagcagaagcttacattga 3‟); 

– SMV2 (5‟ tgttaactcccgagagagctg 3‟). 

Місця відпалу праймерів відмічали на прикла-

ді нуклеотидної послідовності ізоляту, який занесе-
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ний до генетичного банку даних під номером досту-

пу GU015011.1. 

Режим ампліфікації: 95 
о
С – 15хв, 95 

о
С – 30 с, 

56 
о
С – 30 с, 72 

о
С – 1 хв, 72 

о
С – 5 хв. Аналіз продук-

тів ПЛР-ампліфікації проводили за допомогою елект-

рофорезу 1,5 %-му агарозному гелі, використовуючи 

маркер ДНК (Gene Ruler Plus 100 bp, Fermentas) [12]. 

Продукти ампліфікації (кДНК) очищали за до-

помогою набору реактивів High Pure PCR Product 

Purification Kit (Roche Applied Science, Німеччина). 

Сиквенування очищених ампліфікованих фрагментів 

проводили на аналізаторі Applied Biosystems 3730x1 

DNA Analyzer з використанням Big Dye terminators, 

version 3.1 (Applied Biosystems, США). 

Ідентифікацію та порівняння отриманої пос-

лідовності із послідовностями ізолятів ВМС із Ге-

нбанку проводили за допомогою BLAST-аналізу 

(http:// www.ncbi.nlm.him.gov). Філогенетичний ана- 

ліз здійснювали за допомогою програмного пакету 

MEGA 7. Філогенетичне дерево конструювали ме-

тодом максимальної правдоподібності (maximum 

likelihood, ML). Для перевірки достовірності побу-

дованих дерев застосовували бутстреп-тест з 1000 

бутстреп реплікаціями. 

Статистичний аналіз експериментальних да-

них проводили за параметричними критеріями нор-

мального розподілу варіант, стандартне відхилення 

середніх значень – за загальноприйнятою методикою 

з використанням комп‟ютерної програми управління 

базами даних MS EXCEL 2000. 

 

5. Результати та їх обговорення 
Для забезпечення одержання високих врожаїв 

сої необхідно проводити щорічний моніторинг посівів 

сої та контроль за посівним матеріалом, вільним від 

різних фітопатогенів, включаючи й віруси. При об-

стеженні посівів сої у Полтавській області восени 

2015 р. ми спостерігали на рослинах симптоми, харак-

терні для вірусної інфекції, а саме: зморшкуватості 

листкової поверхні, чітко вираженого темно-зеленого 

здуття між жилками, подібного до намистин, дефор-

мацію листків. 

Методом ІФА встановлено, що 48 % протесто-

ваних зразків уражені вірусом мозаїки сої. Це перше 

повідомлення про виявлення на Лівобережній Украї-

ни цього вірусу. Результати аналізу показали відсут-

ність ко-інфекції ВМС із BYMV і AMV у всіх дослі-

джених зразках.  

Крім того, ми звернули увагу на різноманітні 

плямистості вже зібраного насіння. Нами було про-

аналізовано 23 зразки різних сортів насіння сої на 

ураження їх вірусами. Відомо, що однією з ознак на-

сіннєвої інфекції бобових рослин, зокрема, сої, є поя-

ва специфічної плямистості насінин [4, 13]. Є повідо-

млення, що не пігментоване насіння може бути інфі-

коване ВМС. При обстеженні посівів сої у Полтавсь-

кій обл. восени 2015 р. ми звернули увагу на різнома-

нітні плямистості вже зібраного насіння. Проведені 

вірусологічні дослідження (ІФА, ЕМ, візуальна симп-

томатика) на проростках і висіяних з насіння, яке зіб-

ране з уражених вірусними хворобами рослин показа-

ли, що різноманітна забарвленість насіння не завжди 

свідчить про його інфікованість вірусами. В наших 

лабораторних і польових дослідженнях виявлено на-

сіннєву інфекцію вірусу мозаїки сої (SMV) в сортах 

Кубань, Кордоба, Кано і Терек. Інші два віруси 

BYMV і AMV, що зустрічаються в Правобережній 

Україні [3, 4] нами не було виявлено ні в рослинах ані 

в насінні. 

На рослинах сої сорту Кано відмічено специфіч-

ні симптоми вірусу мозаїки сої у фазі сходів (рис. 1, а) 

та на перших етапах розвитку рослин: легкої мозаїки 

листкової поверхні, відставання в рості (рис. 1, б). В 

процесі вегетації симптоми розвивалися інтенсивніше 

на деяких варіантах цього ж сорту і ставали досить 

суворими: відмічено зморшкуватість, пухирчатість, 

деформацію та темно-зелені здуття між листковими 

жилками, специфічні для ВМС (рис. 1, в). Вказані 

симптоми відмічали, починаючи з перших нижніх 

справжніх (не сім‟ядольних !) листків сої. Вони впер-

ше описані нами в [14]. Наявність вірусу у цих росли-

нах була підтверджена методом трансмісійної елект-

ронної мікроскопії, а саме: виявлено ниткоподібні ві-

русні частки розміром 650–780 та 810×13 – 17 нм, які 

характерні для потівірусів (рис. 1, г). Раніше ми також 

детектували лише ВМС в рослинах сої [15].  

Більшість насінин мали різну ступінь пігмен-

тації (рис. 2, а–г). Лише сорти Султана і Устя не мали 

плямистостей, окрім специфічного темно-коричне- 

вого рубчика. Результати ІФА не виявили антигенів 

ВМС. Для прикладу, насіння сорту Медок – пля- 

мисте, але вірусних антигенів не було виявлено  

(рис. 2, а). Однак, дещо подібні специфічні плямис-

тості (рис. 2, в), відмічали в роботах [4, 13].  

Зібране з уражених рослин насіння (рис. 2, в) 

характеризувалося різноманітними плямистостями. 

Це насіння було висіяне в лабораторних умовах та 

проаналізоване протягом всього вегетаційного періо-

ду на наявність можливої передачі вірусів насінням. 

У результаті нами не відмічено специфічних симпто-

мів ВМС- інфекції та не виявлено вірусних антигенів 

у рослинах сої сортів Медок та у варіанті із сумішшю 

насіння різних сортів. Це може свідчити, що плямис-

тість не завжди є вірусної етіології, а може бути сор-

товою ознакою, або наслідком ураження грибними 

чи бактеріальними інфекціями [16].  

На відміну, у деяких рослинах сортів Кано, 

Кордоба, Терек і Кубань, вирощених із плямистого 

вірусінфікованого насіння, виявлено антигени ВМС, 

що свідчить про невисокий ступінь насіннєвої пере-

дачі виявлених ізолятів ВМС. Можливо, незначний 

відсоток такого шляху передачі ВМС пояснюється 

тим, що вірусні антигени можуть локалізуватись в 

насіннєвій шкірці і потрапляють у сім‟ядолі, але у 

подальшому не транспортуються у справжні трійчас-

ті листки.  

Таким чином, з 23-х проаналізованих на вірус-

ну інфекцію сортів сої ми виявили лише у п‟яти сор-

тозразках насіннєву інфекцію (сорти Кубань, Кордо-

ба, Кано,Терек та селекційний номерний зразок 17). 
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Рис. 1. Симптоми ВМС (насіннєва вірусна інфекція) в Полтавській обл. на рослинах сої сорту Кано, доби після 

посіву: а – 26; б – 42; в – 65; г – електронограма віріонів, JEM-1230  
 

      
а                                                         б 

     
в                                                         г 

Рис. 2. Зразки насіння сої: а – сорт Медок, (безвірусне), б – сорт Кано, (містить ВМС), в – суміш сортів, без ві-

русного ураження, г – Кубань (містить ВМС), Полтавська обл. 



Scientific Journal «ScienceRise: Biological Science»  №3(3)2016 

 
22 

Зразки насіння цих сортів були піддані біоло-

гічному тестуванню, використовуючи рослини-

індикатори, зокрема, і Datura metel L. та подальшу 

передачу вірусу на здорові рослини сої (рис. 3).  

 

 
 

а 
 

 
 

б 
 

Рис. 3. Біологічне тестування (тріада Коха): 

а – некротична реакція рослин Datura metel L. на  

механічну інокуляцію інфекційним соком рослин сої; 

б – симптоми характерної пухирчатості на рослинах 

сої, уражених соком із Datura metel 

 

Після інокуляції на рослинах-індикаторах 

(Datura metel L.) було виявлено некрози різних роз-

мірів у великій кількості, що свідчить про інфекційну 

природу вказаних симптомів сої.  

Виділений ізолят із Полтавської області, на-

званий нами Pоl-17, ми порівнювали з ізолятами та 

штамами ВМС, описаними раніше в літературі. При 

постановці ЗТ-ПЛР ми отримали амплікон у 194 п. 

н., що свідчило про присутність у зразку вірусу мо-

заїки сої. 

Філогенетичний аналіз нуклеотидних послідо-

вностей ділянки гену капсидного білка (положення 

9505–9649 п. н.) досліджуваного ізоляту із Полтавсь-

кої області (Pоl-17) із 36-ма ізолятами і штамами цьо-

го вірусу показав його гомологію у 100 % із низкою 

азійських, європейських та американських ізолятів. 

Як видно із філогенетичного дерева (рис. 4), 

ізолят Pоl-17 ввійшов до одного кластеру та має спі-

льне походження із китайськими ізолятами HB-S19, 

HB-S23, HB-S27, SX-Z, XFQ014, ChS, іранськими, а 

також із польським ізолятом М і американським 

штамом 452, що свідчить про їх спільне походження. 

 

 
 

Рис. 4. Філогенетичне дерево, побудоване за  

нуклеотидними послідовностями ділянки гену  

капсидного білка українського ізолята Pоl-17 та 

ізолятів з інших країн методом максимальної  

правдоподібності (ML) із застосуванням моделі 

Джукса-Кантора  

 

Топологія дерева, отриманого нами за нуклео-

тидними послідовностями ділянки гена капсидного 

білка, виявилася досить подібною до такої, нещодав-

но описаною для повнорозмірних геномів даних ізо-

лятів ВМС [17]. За цією класифікацією 83 ізоляти бу-

ли розподілені на чотири клади – I–ІV. Згідно неї, 

наш ізолят, який має відсоток гомології з китайським 
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ізолятом XFQ014 100 %, входить до клади IV, разом 

із іранськими ізолятами Ar33, Go11, Lo3, канадськи-

ми ізолятами L, L-RB, NP-C-L, NP-L.  

Філогенетичний аналіз ізоляту ВМС, виділе-

ного із лівобережжя України, проведено нами впе-

рше. Раніше Sherepitko et al. виділили ВМС із сої на 

правобережній частини країни (Вінницька обл.) та 

встановили, що за нуклеотидними та відповідними 

амінокислотними послідовностями гену СР україн-

ський ізолят UA1Gr мав 100 % філогенетичну спо-

рідненість з американським ізолятом VA2 та увій-

шов з ним до одного кластеру зі штамом G2 [18]. На 

відміну, досліджуваний ізолят Pоl-17 із вказаним 

ізолятом VA2 мав нижчу гомологію – 99,3 %, що 

свідчить про деякі відмінності у нуклеотидних пос-

лідовностях українських ізолятів. Проте включити 

український ізолят UA1Gr до нашого аналізу не 

вдалося, оскільки досліджувані нами ділянки гену 

СР не перекриваються.  

Отримані нами результати філогенетичного 

аналізу, як і дані багатьох інших авторів [6, 18–20], 

не виявили чіткої кореляції між генетичною дифере-

нціацією та географічною ознакою походження, що 

можна пояснити описаними для ВМС процесами ре-

комбінації між різними його штамами.  

Так, Seo et al. [6 ], проаналізувавши 44 ізоляти 

і штами ВМС, не виявили чітких ключів для класифі-

кації популяції цього вірусу згідно географічного по-

ходження. В загальному вони розділили на дві геог-

рафічні субпопуляції – Далекосхідна Азія і Північна 

Америка. Соя походить з Східної Азії і культивується 

вже декілька тисяч років, тому нещодавно було вису-

нуто припущення, що ВМС, як і власне соя, походить 

із Південно-Східної Азії, коли він дивергував від 

WMV близько 1500 років тому, та потім дивергував 

до рослин сої і Pinellia 1000 років тому [21]. Однак, у 

Північній Америці соя вперше інтродукована у  

1765 році та набула широкого там поширення на по-

чатку двадцятого століття. Так як соя є природним 

хазяїном ВМС на полях, історія вірусу у Північній 

Америці скоріше за все схожа до історії поширення 

сої [6]. Порівняння нуклеотидного різноманіття між 

та всередині популяції також вказує на невелику ге-

нетичну диференціацію між двома географічними 

субпопуляціями. Тому, ймовірно, декілька різновидів 

послідовностей до сих пір акумулюються у ВМС-

популяції у Північній Америці, що говорить про від-

сутність великого генетичного дрейфу у ній. З іншої 

сторони, вплив людського фактору у вигляді торгівлі 

насінням сої, ураженого ВМС, або відносно нещода-

внє поширення вірусу із країн Азії у світовому масш-

табі може бути причиною філогенетичної неузгодже-

ності розподілу на географічні кластери [6].  

Як показують дослідження, ці ізоляти мають 

досить високий ступінь гомології між собою, най-

більш суттєва різниця виявлена між штамами з Да-

лекосхідної Азії і Північної Америки, що дало змогу 

розділити їх на дві великі географічні субпопуляції. 

Варто відмітити, що деякі автори говорять про 

більш високу генетичну варіабельність ізолятів із 

Китаю, різноманітність симптомів та суворість хво-

роби, ніж у північноамериканських ізолятів, що мо-

же бути пов‟язане з набагато давнішим культиву-

ванням сої в Китаї (більше 2 тис. років), а відтак і 

довшим часом для еволюції штамів ВМС у цьому 

регіоні.  

 
6. Висновки 

1. Моніторинг посівів сої у 2015–2016 рр. ви-

явив ураження рослин ВМС та відсутність вірусів 

жовтої мозаїки квасолі та мозаїки люцерни. 

2. Виявлено незначний відсоток насіннєвого 

шляху передачі ВМС, що пояснюється властивістю 

досліджуваних ізолятів, а також локалізацією вірус-

них антигенів у насіннєвій шкірці і потраплянні у 

сім‟ядолі, але у подальшому вірус не транспортуєть-

ся у справжні трійчасті листки.  

3. Встановлено, що плямистість насіння не 

завжди є вірусної етіології, а може бути сортовою 

ознакою, або наслідком ураження грибними чи бак-

теріальними інфекціями.  

4. Виявлено та досліджено деякі властивості 

полтавських ізолятів вірусу мозаїки сої. 

5. Філогенетичний аналіз нуклеотидних пос-

лідовностей ділянки гена капсидного білка вірусу 

мозаїки сої виявив 100 % рівень філогенетичного 

спорідненості між репрезентативним українським 

ізолятом Pоl-17 та китайськими, іранськими ізоля-

тами, а також американським ізолятом 452 і поль-

ським ізолятом М, що свідчить про їх спільне по-

ходження. Отримані нами результати філогенетич-

ного аналізу, як і дані багатьох інших авторів, не 

виявили чіткої кореляції між генетичною дифе- 

ренціацією та географічною ознакою походжен- 

ня ВМС. 
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ВІТАЛІТЕТНА СТРУКТУРА ЦЕНОПОПУЛЯЦІЙ CORYDALIS MARSCHALLIANA  

(PALL. EX WILLD.) PERS. НА ТЕРИТОРІЇ СУМСЬКОГО ГЕОБОТАНІЧНОГО ОКРУГУ 

 

© О. В. Холодков, В. Г. Скляр 
 

Наведена характеристика Corydalis marschalliana – одного з домінантів синузії весняних ефемероїдів 

широколистяних лісів. У рослин Corydalis marschalliana оцінені морфометричні параметри для яких по-

будовано кореляційну плеяду та отримано факторне рішення. Встановлено частку рослин різних класів 

віталітету та за їх співвідношенням визначено віталітетну структуру п'яти ценопопуляцій Corydalis 

marschalliana на території Сумського геоботанічного округу 

Ключові слова: Corydalis marschalliana, ценопопуляція, віталітетна структура, індекс якості, Сумський 

геоботанічний округ 

 

Description of Corydalis marschalliana - one of spring ephemeroids synusia dominant of deciduous forests is 

given. Morphometric parameters for Corydalis marschalliana plants are estimated. Correlation pleiades are 

built for them and factor solution is received. The share of plants with different vitality classes is established and 

vitality structure of five coenopopulations of Corydalis marschalliana in Sumy geobotanical district is deter-

mined for their ratio 

Keywords: Corydalis marschalliana, coenopopulation, vitality structure, quality index, Sumy geobotanical dis-

trict 

 

1. Вступ 

Структурними одиницями фітопопуляції є 

особини, що відрізняються одна від одної своїми 

ознаками та властивостями. Це зумовлює виражену 

внутрішньопопуляційну біорізноманітність. І чим си-

льніше вона виражена, тим вища життєвість популя-

ції [1, 2].  

Одним із проявів внутрішньо популяційної рі-

зноманітності є диференціація особин за рівнем жит-

тєвості. Вона є однією із базових передумов щодо си-

стемної організації популяцій та прояву в них проце-

су авторегуляції. У сучасних дослідженнях оцінку 

життєвості часто здійснюють з опорою на віталітет-

ний аналіз, теоретичні основи та алгоритм якого були  

 


