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Balzamininių (Balsaminaceae) šeimos augalų molekulinių tyrimų apžvalga 

Kristė Stravinskaitė, Lina Jocienė, Eugenija Kupčinskienė 

Vytauto Didžiojo universitetas 

Tyrimo tikslas yra apžvelgti balzamininių šeimos augalų molekulinius tyrimus. Šiuolaikiniais molekulinės genetikos metodais nustatyti 

filogenetiniai ryšiai tarp Balsaminaceae, Tetrameristaceae ir Marcgraviaceae šeimų, kurios apjungiamos į Ericales eilę. Pagal ImpDEF1 ir ImpDEF2 bei 

chloroplastų atpB-rbcL regionų sekas Europos invazinės rūšys Impatiens glandulifera ir I. parviflora yra viename klasteryje. Greta sistematinio pobūdžio 
darbų atliekami Impatiens rūšių populiaciniai tyrimai. Daugiausiai dėmesio susilaukė Europos invazinė rūšis – I.   glandulifera, ypač išsamiai ji 

analizuota naudojant mikrosatelitų žymenis. Šie tyrimai atskleidė,  kad I. glandulifera į Europą buvo introdukuota kelis kartus ir plito įvairiais būdais: 

natūraliai, sąmoningai ir nesąmoningai pernešant žmonių. Vyrauja Vakarų Europos invazinių populiacijų tyrimai. Daugumoje atvejų analizuojama tik 
viena Impatiens rūšis vienos šalies, šalies srities lygmenyje. Kai kuriais metodais – pagal paprastųjų kartotinių sekų, paprastųjų kartotinių sekų intarpų ir 
atsitiktinai pagausintos polimorfinės DNR žymenis, apžvelgtos Baltijos šalių populiacijos. Pagausintų fragmentų ilgio polimorfizmo metodu trūksta 

išsamesnių I. parviflora populiacijų tyrimų, kad būtų galima palyginti molekulinę įvairovę tarp invazinių ir natūralių arealų. 

Balsaminaceae, Impatiens, genetinė įvairovė, polimorfizmas, populiacijos, invazija, svetimkraštės rūšys, apžvalga  

 
Balzamininių (Balsaminaceae) augalų šeimą sudaro 

dvi gentys Hydrocera ir Impatiens, o jai priskiriama apie 

1000 rūšių (Fischer, 2004). Hydrocera genčiai priskiriama 

tik viena rūšis – Hydrocera triflora, o Impatiens gentį 

sudaro apie 1000 rūšių (Janssens et al., 2006).  

Balzamininių šeimai priklauso vieni iš gražiausių ir 

įvairiausių augalų, naudojamų medicinoje (Wang et al., 

2009; Shahwar et al., 2010), bitininkystėje bei 

dekoratyvinėje sodininkystėje (Impatiens walleriana, I. 

hawkeri, I. balsamina, I. auricoma, I. namchabarwensis, I. 

niamniamensis, I. sodenii). Šiuo metu vienos invazyviausių 

Europos augalų rūšių – bitinė (I. glandulifera) ir 

smulkiažiedė (I. parviflora) sprigės buvo įvežtos iš Azijos į 

Europą kaip išvaizdūs dekoratyviniai augalai.  

Kaip ir kitų dviskilčių eilių, taip ir Ericales eilės 

sistematika pastaruoju metu analizuojama, molekuliniais 

metodais. Pagal Balsaminaceae šeimos filogenetinius 

ryšius su kitomis šeimomis įrodyta, kad Balsaminaceae 

šeima priklauso Ericales eilei (Morton et al., 1997; Soltis 

et al., 2000; Albach et al., 2001; Bremer et al., 2002; 

Geuten et al., 2004), o ne Geraniales eilei kaip manyta 

anksčiau (Cronquist, 1981).  

Molekuliniais metodais klasifikuojant Ericales eilės 

šeimas, į vieną klasterį pateko Balsaminaceae, 

Tetrameristaceae ir Marcgraviaceae šeimos.  

Balsaminaceae sistematinė padėtis apibūdinama skirtingai. 

Pagal chloroplastų atpB, ndhF ir rbcL genų sekų 

(Anderberg, Zhang, 2002) ir branduolio 26s rDNA regiono 

sekas (Schönenberger et al. 2005) Tetrameristaceae bei 

Balsaminaceae sudaro bendrą grupę, o Marcgraviaceae 

šeima atsiskiria į kitą šaką, o pagal Bajeso metodą 

giminingiausios šiame klasteryje yra Balsaminaceae ir 

Marcgraviaceae šeimos (Geuten et al., 2004). 

Vienas iš pirmųjų Impatiens genties filogenetinis 

tyrimas remiantis 25 Impatiens rūšių chloroplastų DNR 

rbcL ir trnLF regionų sekomis parodė, kad Impatiens rūšys 

susiskirsto į du klasterius: vieną iš jų sudaro visos 

Himalajų Impatiens rūšys, o kitą rūšys paplitusios įvairiose 

pasaulio šalyse (Fujihashi et al., 2002). Impatiens 

filogenetiniai tyrimai buvo tęsiami naudojant branduolio 

ribosominės DNR ITS (Yuan et al., 2004) ir chloroplastų 

atpB-rbcL regionų sekas (Janssens et al., 2006). Pagal 

chloroplastų atpB-rbcL bei branduolio ImpDEF1 ir 

ImpDEF2 regionų sekas, didžioji dalis šiuo metu 

egzistuojančių Impatiens rūšių yra kilusios iš Azijos 

(Janssens et al., 2009). Naudojant molekulinius metodus 

nustatyta naujų Impatiens rūšių, tokių kaip I. 

msisimwanensis, I. wilksiana, I. issembei bei I. nzabiana 

sistematinė padėtis (Janssens et al., 2011). Pastaruoju metu 

remiantis trijų regionų (branduolio ribosomų ITS bei 

plastidžių atpB-rbcL ir trnL-F) sekoskaita ir morfologiniais 

žiedų, žiedadulkių požymiais, ištirta 150 Impatiens rūšių iš 

visų filogenetinio Balsaminaceae medžio klasterių (Yu et 

al., 2015). Impatiens gentis padalinta į du pogenčius: 

Clavicarpa ir Impatiens, pastarasis toliau padalintas į 

septynias dalis.  

Bajeso metodu analizuotos 59 rūšys pagal branduolio 

ImpDEF1 ir ImpDEF2 bei chloroplastų atpB-rbcL regionų 

sekas, susiskirsto į 15 klasterių (Janssens et al., 2007).  I. 

glandulifera ir I. parviflora pagal giminingumą yra 

viename klasteryje. I. parviflora giminingiausia su I. 

balfourii rūšimi – jos sudaro seserinę grupę. I. glandulifera 

seserinę grupę sudaro su I. chungtienensis. ImpDEF1 ir 

ImpDEF2 regionuose 4 ir 5 intronų ilgis bazių poromis yra 

variabilūs ir juose aptinkama didesnė įvairovė nei 

chloroplastų atpB-rbcL regione. Vertinant šių genų regionų 

sekas kartu, filogentiniai ryšiai nustatyti tiksliau. 

Analizuojant 62 Impatiens rūšių ImpDEF1 ir ImpDEF2 

sekas, taip pat, nustatyta, kad I. glandulifera giminigiausia 

su I. chungtienensis (Janssens et al., 2008). 

Tiriant 69 Impatiens rūšis pagal chloroplastų atpB-

rbcL ir branduolio ImpDEF1 ir ImpDEF2 regionų sekų 

analizę nustatyta, kad I. glandulifera ir I. parviflora yra 

viename klasteryje, o I. noli-tangere – kitame (Lens et al., 

2012). I. parviflora sudaro seserinę grupę su dar viena 

mažiau Europoje išplitusia invazine rūšimi – I. balfourii. 

Pagal intronų skaičių dif1 ir dif2 genuose (Volkmar et al., 

2014) I. glandulifera ir I. parviflora yra giminingiausios. 

Jungtinė dif1 ir dif2 genų bei chloroplastų atpB-rbcL 

regiono analizė atskleidė, kad I. glandulifera ir I. 

rectangular yra giminigiausios, o I. parviflora sudaro 

atskirą klasterio šaką.  

Greta sistematinio pobūdžio molekulinių darbų 

atliekami įvairių Impatiens rūšių populiaciniai tyrimai. 

Labai didelio dėmesio susilaukė kai kurių Impatiens rūšių 

invazyvumo Europoje, Šiaurės Amerikoje problema. 

Daugiausiai sprigių genties genetinių tyrimų atlikta 

būtent su Europoje invazine rūšimi – bitine sprige (I. 
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glandulifera). Šios rūšies genetinės įvairovės analizė 

Europos mokslininkų įvertinta šiais molekuliniais 

metodais: paprastųjų kartotinių sekų (PKS; angl. SSR; 

Provan et al., 2007; Walker et al., 2009; Love et al., 2013; 

Nagy, Korpelainen, 2014; Hagenblad et al., 2015), 

atsitiktinai pagausintos polimorfinės DNR (APPD; angl. 

RAPD; Zybartaitė et al., 2011; Kupcinskiene et al., 2015), 

paprastųjų kartotinių sekų intarpų (PKSI; angl. ISSR) 

metodais (Kupcinskiene et al., 2015) bei atliekant ITS 

regiono sekoskaitą (Nagy, Korpelainen, 2014). 

Provan ir kt. (2007) sukūrė 8 šiai rūšiai specifinius 

branduolio PKS žymenys ir ištyrė bitinės sprigės 

populiacijas iš dviejų Airijos upių baseinų. Visuose PKS 

lokusuose autoriai nustatė polimorfinius fragmentus, 

nustatytas alelių skaičius svyravo nuo 2 iki 5. Stebimas 

hetrozigotiškumas (HO) svyravo nuo 0,0500 iki 0,7500, o 

tikėtinas herozigotiškumas (HE) svyravo 0,1449–0,7692 

ribose. Nustatyta genetinė įvairovė buvo nedidelė, tačiau 

autorių sukurti žymenys pakankamai gerai atskleidžia 

polimorfizmo lygį ir leidžia nustatyti bitinės sprigės 

populiacijų genetinę įvairovę. 

Anglijoje buvo sukurti trys rūšiai specifiniai žymenys 

ir taikant juos ištirta bitinės sprigės genetinė įvairovė 

(Walker et al., 2009). Tyrimas atliktas su 13 šios rūšies 

populiacijų, kurios buvo surinktos trijų upių baseinuose 

Šiaurės Rytų Anglijoje. Palyginę rodiklių FST ir QST 

reikšmes tarp populiacijų ir nustatė, kad egzistuoja 

patikimi genetiniai skirtumai tarp bitinės sprigės 

populiacijų upių baseinuose. Tyrimo metu nustatytas 

vidutinis alelių skaičius populiacijų lokusuose buvo 4,7, 

rodantis didelę pirminę įkūrėjo populiaciją.  

Panaudojant 8 APPD žymenis buvo įvertinta 20 bitinės 

sprigės Lietuvos populiacijų genetinė įvairovė (Zybartaite et 

al., 2011). Polimorfizmas tarp Lietuvos bitinės sprigės 

populiacijų buvo 40–56 %. Genetiniai atstumai tarp 

populiacijų svyravo intervale 0,088–0,259. Reikšmingų 

koreliacijų tarp genetinių atstumų ir geografinės populiacijų 

padėties nebuvo nustatyta. Atlikta APPD analizė atskleidė, 

kad bitinė sprigė Lietuvoje plito įvairiais būdais: natūraliai, 

sąmoningai ir nesąmoningai pernešant žmonių.  

PKS metodu buvo ištirta Didžiosios Britanijos dviejų 

upių baseinų 19 bitinės spigės populiacijų (Love et al., 

2013). Tyrimui buvo panaudoti jų pačių (Provan et al., 

2007) ir kitų autorių (Walker et al., 2009) sukurti PKS 

žymenys. Nustatytas vidutinis tikėtinas heterozigotiškumas 

visuose lokusuose svyravo nuo 0,118 iki 0,408 Western 

Cleddau upės baseine ir nuo 0,194 iki 0,328 

Tempo/Colebrooke upės baseine. Bajeso analizė atskleidė, 

kad Western Cleddau populiacijas galima suskirstyti į 4 

genetines grupes, o Tempo/Colebrooke – į 3. 

Natūraliai augančios (Indijos ir Pakistano) bei 

invazinės (Kanados, Suomijos ir Didžiosios Britanijos) 

bitinės sprigės populiacijos buvo įvertintos panaudojant 10 

PKS žymenų bei ITS regiono sekoskaitą (Nagy, 

Korpelainen, 2014). Vidutinis alelių skaičius natūraliose 

populiacijose buvo 8,8, o invazinėse – 8,5. Didesnis 

vidutinis stebimas heterozigotiškumas buvo natūralių 

populiacijų (0,738) lyginant su invazinių populiacijų 

(0,477). Inbrydingo koeficientai buvo aukšti abiejose – 

natūraliose ir invazinėse populiacijose, svyravo ribose nuo 

0,201 iki 0,726. Bitinės sprigės inbrydingo koeficientai 

buvo aukšti abiejų – natūralių ir invazinių regionų (0,201–

0,726) Bajeso metodu atlikta analizė parodė, kad vietinės 

populiacijos iš Indijos ir Pakistano sudarė bendrą klasterį, 

o invazinės Kanados ir Didžiosios Britanijos populiacijos 

buvo panašios. Viena iš keturių Suomijos populiacijų buvo 

panaši į Kanados ir Didžiosios Britanijos populiacijas, o 

kitų populiacijų genetinė įvairovė skyrėsi. ITS regiono 

sekoskaitos duomenimis Pakistano individų dvi 

polimorfinės DNR vietos nebuvo aptiktos Indijos 

individuose, bet rastos kai kuriuose Kanados, Suomijos ir 

Didžiosios Britanijos individuose. 
Lyginant Lietuvos bitinės sprigės populiacijų įvairovę, 

kuri buvo įvertinta APPD metodu (Zybartaite et al., 2011) su 

PKS metodu nustatyta įvairove (Hagenblad et al., 2015), 

didesnė bitinės sprigės genetinė (Europos ir Indijos 

populiacijos) įvairovė nustatyta pagal 9 PKS žymenis 

(Provan et al., 2007; Walker et al., 2009). Invazinių I. 

glandulifera populiacijų genetinė įvairovė buvo mažesnė nei 

vietinių šios rūšies populiacijų ir sąlyginai maža genetinė 

įvairovė yra galima, netgi jei augalas buvo introdukuotas 

kelis kartus. Padaryta išvada, kad fenotipinis plastiškumas 

gali palengvinti bitinės sprigės plitimą Europoje. 

Genetinės įvairovės tyrimų su kita invazine Europoje 

rūšimi – smulkiažiede sprige (I. parviflora) atlikta ženkliai 

mažiau ir labai nedidelės apimties tiek populiacijų skaičiaus, 

tiek ir geografiniu požiūriu. Panaudojant 10 APPD žymenų 

buvo ištirta 21 Lietuvos smulkiažiedės sprigės populiacija 

(Kupcinskiene et al., 2013). Visose I. parviflora 

populiacijose nustatyti polimorfiniai DNR fragmentai sudarė 

21–27 %. Nustatyta, kad plintant svetimkraštėms rūšims gali 

atsirasti genetinės įvairovės pokyčiai. 

Smulkiažiedei sprigei nėra sukurtų rūšiai specifinių 

DNR pradmenų, tačiau ankstesni Balzamininių šeimos 

sistematikos tyrimai (Yuan et al. 2004; Janssens et al., 

2009), atskleidė, kad I. parviflora ir I. glandulifera yra labai 

giminingos rūšys. Smulkiažiedės sprigės populiacijų 

molekulinės įvairovės nustatymui (Kupcinskiene et al., 

2013) pasirinkti bitinei sprigei skirti PKS žymenys (Provan 

et al., 2007). Dvidešimt vienos Lietuvos I. parviflora 

populiacijos genetinė įvairovė pagal 6 PKS žymenis buvo 

nedidelė: 315 ištirtų individų buvo monomorfiniai ir 

homozitotiniai 4 lokusuose, o heterozigotiniai tik 1 lokuse. 

Pagal APPD analizę, polimorfinių DNR lokusų kiekis 

populiacijoje svyravo 7–39 % ribose, genetinė diferenciacija 

tarp populiacijų buvo 0,790. APPD analizė parodė, kad rūšis 

į Lietuvą įvežta keletą kartų. Šis smulkiažiedės sprigės 

tyrimas APPD ir PKS metodais atskleidė, kad invazijos 

procesas yra susijęs su genetine struktūra. 

Lenkijos dviejų smulkiažiedės sprigės populiacijų 

genetinė įvairovė buvo labai maža pagal pagausintų 

fragmentų ilgio polimorfizmo (AFLP) žymenis 

(Komosinska et al., 2006). Tik šeši procentai visų gautų 

DNR fragmentų buvo polimorfiniai, o genetinės įvairovės 

molekulinė analizė (AMOVA) ir principinių koordinačių 

analizė (PCoA) neparodė patikimų skirtumų tarp 

populiacijų. 

Trūksta išsamesnių smulkiažiedės sprigės genetinės 

įvairovės tyrimų AFLP metodu. Kitoms invazinėms 

rūšims, tokioms kaip Hypochaeris radicata (Ortiz et al., 

2008), Senecio inaequidens (Lachmuth et al., 2010), 

Ceratocapnos claviculata (Voss et al., 2012) tirti šis 

metodas yra pačiai taikomas. Kaip jau buvo minėta, nėra 

sukurtų smulkiažiedei sprigei specifinių PKS žymenų. 
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Tokių žymenų sukūrimas leistų tiksliau įvertinti šios rūšies 

genetinę įvairovę.  

Daugumoje Impatiens genties tyrimų analizuojama tik 

viena rūšis vienos šalies lygmenyje, tačiau yra tyrimų, 

kuriuose analizuojamos kelios šios genties rūšys įvairiose 

šalyse (Kupcinskiene at al., 2015) arba vienos rūšies kelių 

šalių populiacijos (Hatcher et al., 2004; Nagy, 

Korpelainen, 2014, Hagenblad et al., 2015).  

Naudojant dviejų rūšių dominantinius žymenis (8 – 

APPD, ir 5 – PKSI) įvertinta 3 sprigių rūšių iš dviejų šalių 

genetinė įvairovė (Kupcinskiene et al., 2015). Buvo ištirtos 

natūraliai augančios – paprastosios sprigės (I. noli-tangere) 

bei dviejų invazinių rūšių – smulkiažiedės sprigės (I. 

parviflora), bitinės sprigės (I. glandulifera) populiacijos: 

kievienos rūšies po 8 populiacijas (po 4 Lietuvos ir po 4 

Čekijos), iš viso analizuoti 355 individai. Nepriklausomai 

nuo šalies ar augimo vietos, rūšies lygmenyje didžiausias 

polimorfizmas pagal APPD žymenis nustatytas bitinės 

sprigės populiacijų (35,2 %), pagal PKSI žymenis – 

paprastosios sprigės populiacijų (48 %). Populiacijų ir 

individų dendrogramose kievienos rūšies populiacijos 

sudarė atskirus lietuviškus ir čekiškus klasterius. 

Didžiausia genetinė įvairovė tarp šalių, pagal PKSI 

žymenis, buvo I. parviflora (49,7 %), šiek tiek mažesnė I. 

glandulifera (45,6 %), o mažiausia I. noli-tangere (7,3 %) 

populiacijose. Abiejų žymenų duomenimis, kiekvienai 

sprigių rūšiai nustatyta reikšminga koreliacija tarp 

populiacijų geografinių ir genetinių atstumų. Tyrimas 

atskleidė, kad PKSI žymenys buvo vertingesni už APPD 

žymenis, atskiriant natūraliai augančias ir invazines sprigių 

rūšis. 

Kitų Impatiens genties rūšių tyrimų molekuliniais 

metodais yra daug mažiau nei invazinių rūšių tyrimų.  

Natūraliai Europoje augančios paprastosios sprigės (I. noli-

tangere) dviejų Didžiosios Britanijos ir vienos Šveicarijos 

populiacijų genetinė įvairovė buvo įvertinta naudojant 

AFLP ir PKSI žymenis (Hatcher et al., 2004). Didžiosios 

Britanijos populiacijos atsiskyrė pagal pricipinių 

koordinačių analizę (PCoA) ir dendrogramoje (UPGMA). 

Nustatytas nedidelis genų srautas tarp populiacijų.  

 Kinijai būdingai rūšiai I. lateristachys buvo sukurta 13 

specifinių PKS žymenų. Priešingai nesėkmingam bitinei 

sprigei specifinių DNR žymenų taikymui smulkiažiedei 

sprigei, I. lateristachys pradmenys buvo sėkmingai 

pritaikyti keturioms kitoms Impatiens rūšims: I. 

oxyanthera, I. faberi, I. imbecilla ir I. rostellata (Li et al., 

2008). Nustatytas I. lateristachys vidutinis alelių skaičius 

buvo 3,1, svyravo nuo 2 iki 6. Stebimas 

heterozigotiškumas (HO) svyravo nuo 0,15 iki 0,55, o 

tikėtinas herozigotiškumas (HE) svyravo 0,21–0,70 ribose.  

Išvados 

1. Remiantis molekuline filogenetine klasifikacija 

Balsaminaceae, Tetrameristaceae ir Marcgraviaceae 

šeimos sudaro atskirą klasterį, kuris sudaro seserinę grupę 

likusiomis Ericales šeimoms. 

2. Pagal ImpDEF1 ir ImpDEF2 bei chloroplastų atpB-

rbcL regionų sekas I. glandulifera ir I. parviflora yra 

viename klasteryje. I. parviflora giminingiausia su I. 

balfourii rūšimi, jos sudaro seserinę grupę. I. glandulifera 

seserinę grupę sudaro su I. chungtienensis. Pagal intronų 

skaičių dif1 ir dif2 genuose I. glandulifera ir I. parviflora 

yra giminingiausios, tačiau pagal bendrą dif1 ir dif2 genų 

bei chloroplastų atpB-rbcL regiono analizę I. glandulifera 

ir I. rectangular yra giminigiausios, o I. parviflora sudaro 

atskirą klasterio šaką.  

3. PKSI, APPD metodais nustatyta genetinė įvairovė 

didesnė buvo invazinių Europos rūšių (I. glandulifera, I. 

parviflora) lyginat su natūraliai augančia rūšimi (I. noli-

tangere). 

4. Dažniausiai analizuojamos tik vienos rūšies 

populiacijos vienos šalies lygmenyje, pasigendama 

invazinių Europoje Impatiens rūšių natūralaus arealo 

platesnės populiacijų analizės.  Metodų ir tyrimo 

geografijos atžvilgiu tarp Impatiens genties rūšių 

plačiausiai išnagrinėta I. glandulifera. Trūksta išsamesnių 

invazinių I. parviflora rūšies tyrimų. 

5. AFLP metodu trūksta išsamesnių populiacijų 

tyrimų, kad būtų galima palyginti molekulinę įvairovę 

invaziniuose ir gamtiniuose arealuose. 

6. Pagal genetinę įvairovę Europos invazinės 

Impatiens rūšys į šį žemyną buvo introdukuotos kelis 

kartus ir plito įvairiais būdais: natūraliai, sąmoningai ir 

nesąmoningai pernešant žmonių. 

7. Lyginant invazinių Europos rūšių Heracleum, 

Senecio ir Impatiens populiacijų tyrimus, Impatiens 

svetimkraštės rūšys yra mažiau ištirtos.  
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Kristė Stravinskaitė, Lina Jocienė, Eugenija Kupčinskienė 

Overview of molecular studies of Balsaminaceae family 

Summary 

The objective of this study was to overview the molecular studies of Balsaminaceae family. The newest molecular genetic methods were used to 
determine phylogenetic relationships between Balsaminaceae, Tetrameristaceae and Marcgraviaceae families belonging to Ericales. According to  

ImpDEF1, ImpDEF2 and chloroplast atpB-rbcL region sequences, species, invasive in Europe, I. glandulifera and I. parviflora were alocated in the same 

clade. In addition to the systematic research, population studies of various Impatiens species were perfomed. Most molecular research of Impatiens genus 
was concentrated on invasive species I. glandulifera, using microsatellites. These studies revealed that I. glandulifera was introduced to Europe several 

times and spread in different ways: naturally, by unintensional and intensional activities of human. In many cases only one Impatiens species was 
analysed inside one country or its region and majority of selected populations belonged to West Europe, some methods were applied to populations of the 

Baltic States. Using inter-simple sequence repeat and random amplified polymorphic DNA markers, higher genetic diversity was found in invasive 

species compared to native species. There are only initial studies concerning diversity of populations of I. parviflora analyzed by amplified fragment 
length polymorphism markers.  

Balsaminaceae, Impatiens, genetic diversity, polymorphism, populations, invasion, alien species, overview  
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