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Род Rosa представлен многолетними, пре-

имущественно кустарниковыми растениями, 
распространенными по всей внетропической 
части северного полушария. Усилиями систе-
матиков разных стран в течение XVIII–XXI ве-
ков было дано более 3000 названий видов и 
внутривидовых таксонов шиповников (IPNI, 
http://www.ipni.org), синонимизация которых на-
ходится пока в зачаточном состоянии 
[Wissemann, 2003]. К объективным причинам, 
затрудняющим разграничение видов и создание 
стабильной системы рода Rosa, относятся: 

1) слабые морфологические различия между 
видами и наличие внутривидового полиморфиз-
ма; 

2) отсутствие значительных генетических 
различий между многими видами, вероятно, свя-
занное с их недавним возникновением; 

3) способность многих видов к гибридизации; 
4) распространенность полиплоидии, свиде-

тельствующая о сетчатой эволюции во многих 
группах шиповников; 

5) особый тип мейоза и система размножения, 
получившая название сбалансированной гетеро-
гамии, характерные для крупнейшей секции рода 
Caninae, свидетельствующие об ее аллополипло-
идном происхождении. 

В ископаемом состоянии род Rosa известен из 
среднего и верхнего эоцена (свиты Грин-Ривер и 
Флориссант в штате Колорадо) по остаткам ли-
стьев и шипов [Becker, 1963; Smith, 2008], опи-
санным под названием Rosa hilliae Lesquereux. 
Возникновение рода, вероятно, связано с быст-
рой дифференциацией и адаптивной радиацией 
розоцветных в эоцене [De Vore, Pigg, 2007]. Уже 
в олигоцене находки листьев, шипов, побегов с 
шипами и плодов роз известны из Северной 
Америки, Европы и Китая [Becker, 1963]. Одна-
ко, как и в случае с современными видами, раз-
личение ископаемых роз преимущественно по 
остаткам листьев оказалось более чем проблема-

тичным. В том числе и недавняя попытка анали-
за характера жилкования листьев ископаемых и 
современных роз [Kellner et al., 2012], позволив-
шая авторам сделать вывод о том, что семикрас-
педодромное жилкование характерно только для 
теплолюбивых видов секции Synstylae, показыва-
ет только недостаточное знакомство авторов с 
первичным материалом. Такой характер жилко-
вания характерен и для представителей некото-
рых видов секции Rosa, например, R. acicularis 
Lindley, имеющей преимущественно бореальное 
распространение. Это дезавуирует попытки оце-
нить время происхождения этой секции и родст-
венных ей групп роз по молекулярным данным 
[Fougere-Danezan et al., 2015]. 

Молекулярно-филогенетический анализ се-
мейства Rosaceae [Potter et al., 2007] помещает 
род Rosa среди базальных таксонов подсемейст-
ва Rosoideae. Тем не менее, все сделанные до на-
стоящего времени попытки выявить филогенети-
ческие отношения видов этого рода оказались не 
вполне удачными. Деревья, построенные с по-
мощью различных алгоритмов и по разным мар-
керам, как ядерным, так и хлоропластным, неиз-
менно оказывались плохо разрешенными и 
имеющими низкую поддержку большинства 
внутренних узлов. Причиной этого обычно счи-
тают недавнее происхождение большинства со-
временных видов шиповников и широкое рас-
пространение межвидовой гибридизации среди 
них [Wissemann, Ritz, 2005; Bruneau et al., 2007; 
Шанцер, Кутлунина, 2010]. 

Современные методы реконструкции филоге-
ний основываются на различных компьютерных 
алгоритмах, разработанных в рамках кладистики 
и нумерической систематики. Общим для них 
всех является конечный продукт – дерево, то 
есть древовидный граф, в котором все исследуе-
мые единицы (операциональные кладистические 
единицы) располагаются на концах ветвей, а 
внутренние узлы соответствуют гипотетическим 
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предкам или гипотетическим событиям видооб-
разования. При использовании для анализа дан-
ных первичной структуры ДНК принято разли-
чать «деревья генов» и «деревья таксонов» 
[Doyle, 1992; Page, Charleston, 1997]. Между ни-
ми могут быть различные, в том числе и доволь-
но значительные несовпадения, так как в процес-
се эволюции мутационные изменения, накапли-
вающиеся в ДНК, происходят не одновременно с 
событиями видообразования [Rosenberg, 
Nordborg, 2002]. 

Молекулярно-филогенетические исследова-
ния рода Rosa, проводившиеся в последние 10–
12 лет разными исследовательскими группами на 
различном материале и по разным системам мар-
керов, позволяют прийти к следующим двум вы-
водам. Во-первых, существующая система рода 
Rosa, основанная на морфологических призна-
ках, не отражает филогенетических связей и род-
ства видов и требует пересмотра. Во-вторых, ис-
пользуемые кладистические алгоритмы анализа 
молекулярных данных, априори нацеленные на 
построение дихотомически ветвящихся деревьев, 
не адекватны сложным сетчатым филогенетиче-
ским отношениям и модусам эволюции в роде 
Rosa, так как не в состоянии учесть гибридиза-
ционные события. Как неизбежное следствие 
этого, филогенетические деревья, построенные 
разными авторами для рода Rosa на разных вы-
борках таксонов и по разным маркерам ДНК, 
оказываются неконгруэнтны друг другу. Общей 
для них всех характеристикой оказывается толь-
ко низкая поддержка внутренних узлов дерева, 
не позволяющая сколько-нибудь определенно 
оценить состав и родственные отношения круп-
ных клад. Даже в последней по времени и наибо-
лее сбалансированной, как по составу выборки 
таксонов, так и по числу и полиморфизму ис-
пользованных маркеров (хлоропластные спейсе-
ры psbA-trnH, trnL-F, trnS-G и интроны trnL и 
trnG; ядерный ген GAPDH), попытке построения 
филогении рода Rosa [Fougere-Danezan et al., 
2015] полностью преодолеть эти недостатки не 
удалось. 

В последние два десятилетия активное разви-
тие получили альтернативные конструированию 
деревьев методы построения филогенетических 
сетей [Crandall, Templeton, 1993; Bandelt et al., 
1999; Posada, Crandall, 2001; Cassens et al., 2003; 
Huson, Bryant, 2006], основанные именно на «де-
ревьях генов». Главным отличием сетей от де-
ревьев является то, что исследуемые операцио-
нальные единицы (типы последовательностей 
ДНК, или гаплотипы, или аллели) в сетях могут 
располагаться не только на концах ветвей, но и 
во внутренних узлах. По сути, деревья генов 

представляют собой схемы семофилеза отдель-
ных признаков в конкретных таксономических 
группах. Модели же эволюции последовательно-
стей ДНК, лежащие в основе построения таких 
схем, в известном смысле, если рассматривать 
последовательность ДНК как мерон, соответст-
вуют рефренам С.В. Мейена [2009].  

Теоретическим обоснованием этих методов 
служит разрабатываемая с 1980-х годов теория 
коалесценции [Hudson, 1991; Hein et al., 2005] – 
область популяционной генетики, математически 
описывающая процесс исторического происхож-
дения аллелей. Принципиальным отличием этого 
подхода от традиционных кладистических мето-
дов является развитие представлений о возмож-
ности одновременного сосуществования в попу-
ляциях предковых и производных последова-
тельностей ДНК (гаплотипов). Математическое 
обоснование представления о том, что наиболее 
широко распространенный в популяциях вида 
гаплотип, имеющий наибольшее число связей с 
производными гаплотипами, вероятно, является 
и наиболее древним, послужило обоснованием 
полной естественности парафилетических отно-
шений, по крайней мере, на внутривидом уровне. 
Представления, развитые в рамках теории коа-
лесценции, наиболее широко применяются в фи-
логеографии при построении и интерпретации 
внутривидовых генеалогий гаплотипов [Avise et 
al., 1987; Crandall, Templeton, 1993]. Однако ря-
дом исследователей была обоснована возмож-
ность использования разработанных в рамках 
теории коалесценции и филогеографии подходов 
и на надвидовом уровне [Templeton, 2001; 
Rosenberg, Nordborg, 2002]. 

Такой подход оказывается весьма продуктив-
ным в отношении расшифровки филогенетиче-
ских связей в роде Rosa [Шанцер, 2013]. Конеч-
но, он не дает возможности построить традици-
онное «филогенетическое дерево», но позволяет 
очертить группы близкородственных гаплотипов 
и оценить последовательность и направление их 
эволюционных изменений. Косвенно это позво-
ляет говорить и о группах родства таксонов, а 
также о последовательности их возникновения в 
ходе эволюции рода. Результаты анализа сетей 
гаплотипов ядерных последовательностей ITS1 и 
хлоропластного спейсера trnL-trnF позволяют 
сделать целый ряд согласованных выводов об 
эволюции рода. Так R. minutifolia Engelmann и R. 
stellata Wooton из подрода Hesperhodos, зани-
мающие реликтовые ареалы на юге и западе Се-
верной Америки, во всех анализах оказываются 
базальными по отношению ко всем остальным 
видам рода. Нельзя исключить, что эта морфоло-
гически крайне своеобразная группа является 
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непосредственным производным исходной груп-
пы роз. Эти данные указывают также на вероят-
ное североамериканское происхождение этого 
рода, что не противоречит и палеонтологическим 
данным.  

Если эта гипотеза верна, то группа видов сек-
ции Rosa, распространенных на востоке Азии и 
западе Северной Америки, установленная по 
данным хлоропластной последовательности trnL-
trnF, представляет собой ближайшего потомка 
первичной группы роз, остатком которой являет-
ся подрод Hesperhodos. От нее происходят две 
группы видов той же секции, распространившие-
ся по всей северной Евразии и восточной Север-
ной Америке.  

Отдельно выделяется группа гаплотипов, ха-
рактерных для представителей европейской сек-
ции Caninae и восточноазиатских представите-
лей секций Synstylae, Banksianae, Chinenses и 
Laevigatae, которая представляет собой одно из 
наиболее поздних производных в этой генеало-
гической линии. Последнее свидетельствует о 
том, что розы-лианы субтропических регионов, 
рассматривавшиеся В.Г. Хржановским [1958] как 
остатки наиболее древних представителей рода, 
напротив, представляют собой молодое образо-
вание.  

Последний вывод в отношении видов секции 
Synstylae выглядит вполне логичным с точки 
зрения морфологии, так как характерное для всех 

видов секции плотное слипание стилодиев в еди-
ную колонку, несомненно, является вторичным 
состоянием этого признака, производным от сво-
бодного положения стилодиев у плодолистиков 
апокарпного гинецея.  

Интересно, что анализ обоих типов данных 
указывает на базальное положение западноазиат-
ских видов секции Synstylae (R. moschata 
Herrmann, R. phoenicia Boissier, R. arvensis Hud-
son) по отношению к остальным видам этой сек-
ции, распространенным преимущественно в Вос-
точной Азии. Это противоречит традиционно 
существующим представлениям [Хржановский, 
1958] о большой древности восточноазиатских 
видов Synstylae и их третичных миграциях на за-
пад вдоль Гималаев. Наши данные указывают на 
то, что все происходило с точностью до наобо-
рот, и распространение видов этой секции шло с 
запада на восток. В пользу этого свидетельствует 
также изолированное положение ITS гаплотипов 
R. abyssinica R.Brown ex Lindley, единственного 
представителя секции, распространенного в се-
веро-восточной Африке. С западными же видами 
Synstylae связаны гаплотипы единственного се-
вероамериканского представителя секции – R. 
setigera Michaux. Таким образом, дизъюнкция 
ареала секции оказывается не классической – 
восточная Северная Америка – Восточная Азия, 
а указывающей на связи Европы и Западной 
Азии с Северной Америкой. 
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