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Класифікації роду Iris L. на біологічному та молекулярному 
рівні як основа для сучасних філогенетичних досліджень
Анотація
Мета. Проаналізувати та узагальнити дані літературних джерел щодо стану класифікації та систематики рослин роду 
Iris родини Iridaceae.
Результати та їх обговорення. Рід Iris L. – один із найбільших за кількістю видів рід з родини Iridaceae Juss, яка об’єднує 
1800 видів 80 родів. Попри те, що ці рослини дуже поширені як декоративні, наразі не існує єдиної класифікації як для 
садових, так і для дикорослих видів роду Iris. Запропоновано різні класифікації і системи ірисів, основна відмінність 
між якими пов’язана з розумінням обсягу роду. Таксономія роду зазнала різких змін у минулому столітті, особливо в 
останні десятиліття після початку застосування молекулярних методів. Наведена робота стосується аналізу сучасних 
даних літератури щодо наявних класифікацій рослин роду Iris, відповідності між таксономічними дослідженнями та ре-
зультатами останніх молекулярних досліджень. Викладені дані узагальнюють традиційні класифікації за Г. І. Родіоненком 
та B. Mathew, а також описують сучасні досягнення у вивченні  цього роду з використанням функціональних геномних 
досліджень, із залученням молекулярних маркерів в ірисах.
Висновки. Проаналізовані та узагальнені в статті дані можуть бути корисні для розв’язання питань систематики, філоге-
нії, генетики і практичних завдань селекції рослин роду Iris та, крім того, сприятимуть більш належному використанню 
сировини ірисів у практичній фармації.
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Classifications of Iris L. genus at the biological and molecular levels as a basis for modern 
phylogenetic studies
Abstract
Aim. To analyze and summarize literature data on the state of classification and taxonomy of Iris genus plants of Iridaceae family.
Results and discussion. The genus Iris L. is one of the largest species of Iridaceae Juss family, which includes 1,800 species of 
80 genera. Despite the fact that the plants are very common as ornamental ones, there is currently no single classification 
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for both horticultural and wild species of Iris genus. Various classifications and systems of irises have been proposed, the main 
difference between them is related to the understanding of the genus scope. The taxonomy of Iris genus underwent dra-
matic changes in the last century, especially in recent decades after the introduction of molecular methods. This paper deals 
with the analysis of current literature data on the existing classifications of Iris genus plants, the correspondence between 
taxonomic studies and the results of recent molecular studies. The data presented summarize the traditional classifications 
according to G. I. Rodionenko and B. Matthew, and also describe modern achievements in phylogenetic studies of this genus 
using functional genomic studies, involving molecular markers in irises. 
Conclusions. The data analyzed and summarized in the article can be useful for solving issues of taxonomy, phylogeny, genetics 
and practical problems of selection of plants of Iris genus; in addition, they will contribute to a more appropriate use of the Iris 
raw material in practical pharmacy.
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■ Вступ

Питання ефективної ідентифікації видів біо-
логічних об’єктів, а також відстеження їх філо-
генетичних відносин викликали інтерес про-
тягом усіх етапів розвитку біологічної науки. 
Перші спроби використати методи класифіка-
ції та групування організмів за певними озна-
ками і властивостями зроблено ще Carl Linnaeus 
у працях із систематики рослин. Проте його мето-
дика була надто штучною і не враховувала без-
лічі ще не відомих та не відкритих чинників, 
вплив яких став зрозумілим значно пізніше.

Можливість відрізняти представників близь-
ких видів завжди ускладнювалася високим полі- 
морфізмом всередині кожного з них. Не мен-
шу проблему викликає існування високої між-
видової морфологічної подібності, як у випад-
ку видів-двійників.

На шляху виявлення цих зв’язків та їх фак-
тичного підтвердження постає декілька проблем. 
По-перше, як саме потрібно описувати той чи 
інший об’єкт? Наявність декількох варіантів  
з різними характеристиками часто погіршує си-
туацію з відбором найбільш вагомих, зменшую- 
чи можливість відшукати біологічно виправ-
даний варіант. По-друге, які саме фактори мож-
на вважати «вагомими», чи є вони універсаль-
ними для кожного з організмів?

Загалом, для виокремлення систематичних 
груп та відтворення еволюційного вектора між 
ними потрібно виділити ще одну галузь та явище, 

які лежать в основі подальшого розвитку ево-
люційних моделей усього живого. Насамперед 
це поняття філогенезу (філогенії), яке було вве-
дено ще Ernst Haeckel; саме він уперше спро-
бував відобразити всі взаємозв’язки у вигляді 
типової для нашого часу схеми – дендрограми.

Отже, основним завданням сучасної філо-
генетики є уточнення та підтвердження (вери-
фікація) наявних еволюційних гіпотез, констру-
ювання найбільш імовірних філогенетичних 
зв’язків між ще не дослідженими групами орга-
нізмів, а також подальше вдосконалення ме-
тодик аналізу та моделювання схем філогенії. 
Найбільш проблемним питанням є біологічна 
достовірність отриманих прогнозів та схем, що 
підтверджує необхідність синтезу морфологіч-
них і молекулярних факторів еволюції для кон-
кретного виду [1 – 3].

Іриси є надзвичайно важливою рослиною 
з погляду не тільки декоративного квітникарст- 
ва та загальних досліджень селекційних методів. 
Слугуючи моделлю для гібридологічних і філо-
генетичних досліджень, як у рамках таксону, 
так і з огляду на відсутність загальноприйня-
тої моделі еволюції ірисів, вони є гарною базою 
для більш конкретизованих досліджень тих чи 
інших видів, що мають на меті створення прото-
типу розвитку всього роду загалом. З цього ви-
пливає і більш специфічне питання еволюції 
окремих гілок таксону, наприклад, гігрофітів 
та ксерофітів – підтвердження пріоритетно-
го розвитку лише однієї з них чи поступовий 
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процес адаптації роду до всіх наявних умов, 
незалежно від часу розходження.

Репрезентований нижче літературний скри-
нінг є першим етапом дослідження, основним 
завданням якого постає побудова молекуляр-
но-філогенетичного дерева окремих видів роду 
Iris за допомогою сучасного цитометричного 
та цитоморфологічного аналізу і методів біо-
інформатики й обчислювальної біології.

■ Результати та їх обговорення

Основні біологічні класифікації роду 
Iris L.
Рід Ірис (Iris L.) – найбільший за кількістю 

видів та різноманіттям рід родини Ірисових 
(Iridaceae Juss.) порядку Холодкоцвітих (Aspa- 
ragales). Поширення видів роду Iris обмежуєть-
ся Північною півкулею, проте тут рід опанував 
величезний за територією ареал. Види є в межах 
Євразії – від тропічного Китаю на півдні до запо-
лярної тундри Якутії на півночі. Відповідно, 
у напрямку зі сходу на захід ареал роду охо-
плює територію від тихоокеанського узбереж-
жя Далекого Сходу до Середземномор’я.

Такою ж широкою амплітудою характери-
зується поширення роду Iris у Північній Америці. 
На цьому континенті види роду є від північ-
них берегів Великих озер до дельти Міссісіпі 
(штат Луїзіана) та від атлантичного до тихо-
океанського узбережжя (штат Каліфорнія).

Характерно, що, опанувавши таку величез-
ну за площею і різноманітну за екологічними 
умовами зростання територію, всі види роду Iris 
залишилися трав’янистими багаторічниками 
із запасальними підземними органами у ви-
гляді кореневища.

Станом на 2008 рік в “Index Kewensis” за-
реєстровано 343 види роду Iris [4].

Види роду Iris сьогодні належать до най-
поширеніших та найпопулярніших квітниково-  
декоративних культур. Наразі кількість офі-
ційно зареєстрованих сортів ірисів наближа-
ється до 100000 [5].

З кореневищ I. pallida, I. florentina, I. ger- 
manica отримують ефірну олію, кореневища цих 
та інших ірисів використовують у медицині як 
потогінний, відхаркувальний і послаблюваль-
ний засіб. Останнім часом зростає інтерес фарма-
кологів і фармацевтів до видів роду Iris як 
джерела біологічно активних речовин, насам-
перед із класу флавоноїдів, ізофлавоноїдів та 
ксантонів [6].

Перші згадки у ботанічній літературі про 
іриси з’являються у Венському кодексі Діоско-

рида у VІ ст. Як у Діоскорида, так і у наступних 
авторів, наприклад, у “Herbal” (1551) авторства 
William Turner, про іриси йдеться як про лі-
карські рослини. Як декоративні ці рослини 
вперше згадуються в роботах Carolus Clusius 
(1576), якому було відомо 12 видів ірисів.

Carl Linnaeus уперше класифікував рід Iris 
(“Species Plantarum”, 1753), описавши 18 видів 
(зокрема I. pumila L.), які він розділив на дві 
групи – Борідкових (Barbatae) та Безборідко-
вих (Imberbis). Peter Simon Pallas (1771) видо-
вий склад ірисів збільшив на три види. Першу 
монографію з роду Iris було написано Carl Thun- 
berg (1782), учнем Carl Linnaeus. Йому вже було 
відомо 43 види роду, що їх він, услід за вчи-
телем, розділяв на Борідкові та Безборідкові.

Одна з перших класифікацій ірисів нале-
жить Roomer та Shultes (1817), відповідно до якої 
було виокремлено три групи: Corollis barbatis – 
види з квітками, що мають на оцвітині борідку; 
Minis imberbibus – види з оцвітиною без борідки; 
Minus cognitae – усі інші види ірисів. 

Наступною монографічною працею з озна-
ченої проблеми стала наукова робота чеського 
ботаніка Ignaz Friedrich Tausch (1823). Це була 
перша спроба застосування в системі роду ве-
ликої кількості таких ознак, як характер під-
земних органів, форма листків, особливості бу- 
дови оцвітини, форма приймочки, а також озна-
ки коробочок та насіння. Tausch уперше виокре-
мив у роді 6 секцій: Pogiris, Lophiris, Limniris, 
Xyridion, Spathula, Xiphion. Система Tausch ви- 
явилась доволі вдалою, нею послуговувались до  
кінця ХІХ ст.

Підсумовуючи результати аналізу літера-
турних джерел, можемо констатувати, що за 
останні два сторіччя система роду Iris зазна-
ла 11 ревізій. На сьогодні «законний» статус 
мають як система роду Г. І. Родіоненка (1961) 
(без урахування останніх змін), так і система 
B. Mathew (1981) [4].

1961 року з’явилась перша в СРСР моногра-
фія, створена професором Г. І. Родіоненком, який 
використовує чотириступеневу ієрархію надви-
дових таксонів роду Iris, але повністю виключає 
цибулинні та бульбоцибулинні види. Він від-
новлює роди Xyphion та Juno, а також виокрем-
лює новий рід Iridodiction Rodion. Як справжні 
іриси Г. І. Родіоненко розглядає не більше 200 ви-
дів [7].

У 1980 – 90-ті рр. ХХ ст. один із найвідомі-
ших сучасних фахівців Bryan Mathew публікує 
нову систему роду (1981, 1990). Вона також ба-
зується на ієрархічній системі надвидових так-
сонів, але триступеневій – підрід, секція, серія. 
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До роду він відносить 262 види, зокрема 72 види 
із цибулинами та бульбоцибулинами. Система 
охоплює шість підродів: Iris (виокремлено 6 секцій: 
Iris, Psammiris, Oncocyclus, Regelia, Hexagona, 
Pseudoregelia); Limniris (2 секції: Lophiris та 
Limniris; остання своєю чергою складається із 
16 рядів); Nepalensis; Xiphion; Scorpiris; Hermo- 
dactyloides [8].

Головні відмінності між системами можна 
схарактеризувати так:

•  B. Mathew відносить до роду цибулинні 
та бульбоцибулинні види, а Г. І. Родіоненко 
виокремлює їх в роди;

• систематичний статус груп Xyridion та 
Limniris, до яких належить більшість садових 
груп так званих «безборідкових ірисів», а та-
кож групи Crossiris (Lophiris), монографи роз-
глядають з принципово різних позицій. Щодо 
останньої групи, то B. Mathew надає їй ста-
тусу секції Lophiris у складі підроду Limniris, 
а Г. І. Родіоненко відокремлює в підрід Crossiris;

• найзначніші розбіжності в авторів спо-
стерігаються в питаннях щодо групи Xyridion 
(яка в садівничій класифікації отримала назву 
Спуріа іриси (Spuria)). Г. І. Родіоненко надає 
їй статусу підроду (Subgenus Xyridion (Tausch) 
Spach em. Rodion.). B. Mathew взагалі спросто-
вує назву «Xyridion», відносячи всі її види до 
серії Spuriae (Diels) Lawrence секції Limniris 
підроду Limniris (Tausch) Spach.

Отже, усі садові групи безборідкових ірисів 
отримують у системі B. Mathew рівнозначні 
таксономічні ранги; у системі Г. І. Родіоненка 
вони мають різні ранги таксономічної підпо-
рядкованості, що за законами ботанічної но-
менклатури свідчить про різний ступінь філо-
генетичної спорідненості між ними.

Детальні схеми систем роду Iris за Г. І. Родіо-
ненком та B. Mathew наведено в таблицях 1 та 2.

За кількістю видів рід Iris є найбільший 
у родині і з цим не має узгодженої класифі-
кації на цей час. Уявлення щодо еволюційної 

Таблиця 1. Система роду Iris L. за Г. І. Родіоненком (1961)

Підрід Секція Підсекція Серія

I. Subgen Limniris (Tausch) Spach 
em.Rodion.

1. Sect. Limniris

a. Subsect. Apogon Benth. em. 
Rodion

Sibiricae
Prismaticae
Laevigatae
Chinensis
Californicae
Hexagonae
Longipetalae
Tripetalae
Vernae

b. Subsect. Ensatae Diels Ensatae
c. Subsect. Tenuifoliae Diels 
em. Rodion.

Tenuifoliae
Ventricosae

d. Subsect. Syriaceae Diels Syriacae
2. Sect. Unguiculares (Diels) Rodion. Unguiculares Unguiculares
3. Sect. Ioniris (Spach) Rodion. Ruthenicae

II. Subgen. Xyridion (Tausch) Spach 
em.Rodion.

1. Sect. Xyridion Spuriae 
Gramineae

2. Sect. Spathula Tausch em. Rodion. Spathulae
III. Subgen. Nepalensis (Dykes) Lawr.
IV. Subgen. Pardanthopsis (Hance) 
Baker

V. Subgen. Crossiris Spach
1. Sect. Crossiris Japonicae

Tectores
2. Sect. Lopiris Tausch em.Rodion. Cristatae
3. Sect. Monospatha Rodion.

VI. Subgen. Iris

1. Sect. Iris Pumilae
Elatae

2. Hexapogon (Bunge) Baker em. 
Rodion. a. Regelia (Dykes) Rodion.

b. Subsect. Pseudoregelia 
(Dykes) Lawr.
c. Subsect. Oncocyclus (Siemss) 
Benth.
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історії роду також неоднозначні. Основними 
причинами відсутності класифікації є полімор-
фізм видів у природних умовах і велика роль 
гібридизації в еволюції роду загалом. Тому кла-
сифікації за Г. І. Родіоненком (1961) і B. Mathew 
(1989) визнано більшістю учених як найбільш 
коректні. 

Спроби класифікації роду Iris за сучас-
ними молекулярними даними

Певний час морфологічний спосіб класифі-
кації був найвдаліший, насамперед через від-
сутність реальних альтернатив. Учені намага-
лися віднайти еволюційний шлях деяких груп 
рослин і тварин, шукаючи спосіб виокремити 
так званий «предковий» вид, який слугував точ-
кою відліку для всіх інших видів цього таксону. 
Згодом це питання розширилось до більш гло-
бальних масштабів – виникає гіпотеза про по-
шук «абсолютного» пращура усіх тварин, який 
зміг би остаточно підтвердити еволюційну тео-
рію Charles Darwin. Проте морфологічна ха-
рактеристика могла запропонувати лише при- 

близний опис, не даючи конкретних відпові- 
дей щодо особливостей життєдіяльності та по-
дальшого еволюційного руху в напрямі сучас-
них видів.

Відкриття в молекулярній біології та гене-
тиці на початку XX століття стали ключовим 
моментом для наступного етапу розвитку ево-
люційної теорії та шляхів її дослідження. З’явля- 
ються молекулярні напрями добре відомих наук 
і галузей, зокрема й молекулярна філогенетика. 
Вона оперує всіма можливими молекулами інфор-
мації, які здатні нести філогенетичний сигнал – 
подібність між різними організмами, а саме ДНК,  
РНК та білковими молекулами. Наявність цих 
речовин у більшої частини живого свідчить про 
можливу біохімічну гомологію, подібну до мор-
фологічної.

Прогрес в інформаційних технологіях та їх 
впровадження в різні сфери науки дав можли-
вість розвиватися таким напрямам, як обчис-
лювальна та модельна біологія, однією з галу-
зей якої є біоінформатика – наука, завданням 

Таблиця 2. Система роду Iris L. за B. Mathew (1981)

Підрід Секція Серія

1. Iris subgenus Iris (the bearded 
or pogon irises)

A. Section Iris
B. Section Psammiris (Spach) J. Taylor
C. Section Oncocyclus (Siemssen) Baker
D. Section Regelia Lynch
E. Section Hexapogon (Bunge) Baker
F. Section Pseudoregelia Dykes

2. Iris subgenus Limniris (Tausch) 
Spach (the beardless irises)

Section Lophiris (Tausch) Tausch (the evansia irises)

Section Limniris

Series Chinensis (Diels) Lawrence
Series Vernae (Diels) Lawrence
Series Ruthenicae (Diels) Lawrence
Series Tripetalae (Diels) Lawrence
Series Sibiricae (Diels) Lawrence
Series Californicae (Diels) Lawrence
Series Longipetalae (Diels) Lawrence
Series Laevigatae (Diels) Lawrence
Series Hexagonae (Diels) Lawrence
Series Prismaticae (Diels) Lawrence
Series Spuriae (Diels) Lawrence
Series Foetidissimae (Diels) Lawrence
Series Tenuifoliae (Diels) Lawrence
Series Ensatae (Diels) Lawrence
Series Syriaceae (Diels) Lawrence
Series Unguiculares (Diels) Lawrence

3. Iris subgenus Nepalensis (Dykes) 
Lawrence
4. Iris subgenus Xiphium (Miller) 
Spach
5. Iris subgenus Scorpiris Spach 
(the juno irises)
6. Iris subgenus Hermodactyloides 
Spach (the reticulate irises)
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якої є розробляння та використання комп’ю- 
терних алгоритмів, потрібних для аналізу біоло-
гічних даних, як-от: послідовності ДНК/РНК, 
просторове моделювання білків, побудова філо- 
генетичних зв’язків тощо. Молекулярна філо-
генетика стала на більш високий рівень роз-
витку, точність отриманих гіпотез легко пере-
віряється або спростовується морфологічними 
чинниками, даючи змогу провести ґрунтовне 
дослідження систематичної класифікації та по-
ходження того чи іншого таксону.

Системи роду Iris, що існують сьогодні, було 
побудовано із застосуванням методів «класичної» 
філогенетики – порівняння анатомо-морфоло-
гічних ознак, особливостей онтогенезу, а також 
цитогенетичного аналізу. Але поглиблене ви- 
вчення видів роду цими методами накопичило 
багато фактів, які, як це не парадоксально зву-
чить, доводили неоднозначність та суперечли-
вість як системи роду Iris, що існує, так і його 
філогенетичної історії. Дослідження засвідчи-
ли надзвичайно високу екологічну та генетич- 
ну пластичність ірисів, здатність до міжвидо-
вої гібридизації в природі та культурі, існу-
вання природних хромосомних рас всередині 
окремих видів [9 – 11].

Тому подальше використання для філоге-
нетичного аналізу та вдосконалення таксоно-
мічної структури роду визначає потребу в за-
стосуванні методів молекулярної філогенетики.

Першою спробою класифікації роду Iris на 
основі відмінностей у структурі біополімерів були 
роботи В. С. Шнеєр з використання імунохіміч-
них методів у систематиці рослин [12, 13]. Ці до-
слідження довели, що види із запасальним ор- 
ганом цибулиною за серологічними показни-
ками достовірно відрізняються від кореневищ-
них видів роду Iris.

Нині серотаксономічні методи майже не засто-
совують. Із сучасних робіт можна зазначити лише 
дослідження [14]. На заміну їм прийшли мето-
ди, засновані безпосередньо на аналізі ДНК.

Так, В. С. Шнеєр ще 1973 року, вивчаючи 
гомології ДНК видів роду Iris, виявила відмін-
ність таксонів Hermodactylus, Iridodictyum, Juno, 
Pardanthopsis та Xiphion від роду Iris. Ці до-
слідження було продовжено A.W. Meerow et al. 
для серії Hexagonae роду Iris [15].

Детальний огляд молекулярних методів та 
їх використання у філогенетиці наведено в ро-
боті Т. В. Матвєєвої зі співавторами [2].

Як описано в цій роботі, за своєю природою 
молекулярні маркери, що їх використовують 
у подібних дослідженнях, можна поділити на 

дві групи. До першої належать маркери, що 
базуються на поліморфізмі продуктів поліме-
разної ланцюгової реакції (ПЛР) або рестрик-
ційних фрагментів. До другої групи належать 
продукти секвенування таксономічно значущих 
районів геному та окремих генів.

З-поміж праць, у яких для молекулярної систе-
матики роду Iris було використано продукти 
ПЛР, варто виокремити дослідження К. А. Голов- 
ніної [16]. Із застосуванням як ПЛР-продуктів, 
так і рестрикційних фрагментів авторка вияви-
ла значні відмінності між підродами Limniris 
та Iris. Що ж до таксонів Xyridion і Eremiris,  
то результати однозначно не підтверджують їхній 
ранг роду, як вважав свого часу Г. І. Родіо- 
ненко [17 – 20].

Із впровадженням у практику філогенетич-
них досліджень роду Iris молекулярних марке-
рів другої групи почався своєрідний етап «розши-
рення кордонів» роду за рахунок повторного 
віднесення до нього таксонів, виведених з його 
складу на основі морфобіологічних критеріїв.

З першою роботою N. Tillie до роду було по-
вернено вид Belcamnanda cinensis, який отри-
мав нову назву Iris domestica [21]. З найбільш 
відомих наступних робіт варто зазначити до-
слідження C. A. Wilson [22, 23], які поставили 
під сумнів як систему роду B. Mathew щодо моно-
філетичної структури підроду Limniris, так і погля- 
ди Г. І. Родіоненка на родовий ранг таксонів 
Xyridion та Eremiris.

Проте така структура роду Iris, яка охоплює 
види та їх групи, що надзвичайно сильно від-
різняються між собою за морфобіологічними 
ознаками, екологічними умовами місцезрос-
тань, варіабельним каріотипом та здатністю 
до легкого утворення міжвидових гібридних 
форм, ускладнює практичну роботу з ним.

Як черговий етап переосмислення системи 
роду можна вважати працю Є. В. Мавродієва 
зі співавторами [24]. Спираючись на аналіз ве-
ликої кількості таксонів родини Iridaceae із засто-
суванням 6 систем молекулярних маркерів, авто-
ри обґрунтовують можливість розділення роду 
Iris на 23(!) таксони, більшість з яких збігаєть-
ся із прийнятими в практичному садівництві 
так званими «садовими групами». Автори ви-
словлюють припущення, що поспішне укруп-
нення роду на основі лише молекулярних мар-
керів є наслідком відсутності надійного сучасного 
«таксономічного контексту», під яким розуміють 
коректний і стандартизований морфобіологіч-
ний (зокрема мікроморфологічний, цитоморфо-
логічний та цитометричний) та цитогенетичний 
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аналіз, що дасть можливість застосовувати до 
його результатів біоінформаційні обчислення 
та їх безпосереднє поєднання із молекулярно- 
філогенетичним аналізом. Для майбутньої моле-
кулярної характеристики роду Iris, крім того, 
можна використовувати мікросателітні марке-
ри, доповнені комбінацією пластидних марке-
рів [25]. Вивчення філогенетичних взаємозв’яз- 
ків різних видів ірисів є досить складним через 
надзвичайну морфоекологічну різноманітність, 
значне поширення роду, множинні гібридизації 
та конвергентні процеси еволюції в роді [26-28]. 
У цьому випадку застосування сучасних ме-
тодів молекулярного аналізу філогенетичних 
зв’язків гетерогенних груп видів ірисів для ро-
зуміння еволюційної історії рослин роду Iris та 
з’ясування наявних суперечностей сучасних 
класифікацій є актуальним та перспективним.

Отже, проблема побудови сучасної, повної 
та позбавленої протиріч таксономічної систе-
ми та філогенетичної історії роду Iris наразі 
не є розв’язаною. Тому подальші дослідження 

в цьому напрямі із поєднанням молекулярних 
та морфобіологічних методів [29, 30] для вери-
фікації результатів перших є надзвичайно до-
цільними й актуальними.

■ Висновки 

Наведені дані щодо типології рослин роду 
Iris узагальнюють традиційні класифікації за 
Г. І. Родіоненком і B. Mathew та описують су-
часні досягнення філогенетичного вивчення 
зазначеного роду з використанням функціо-
нальних геномних досліджень, із залученням 
молекулярних маркерів в ірисах. Усі сучасні 
дослідження спрямовані на те, щоб заверши-
ти інтенсивні екологічно-еволюційні досліджен-
ня цієї групи рослин. Отримані дані можуть 
бути корисні для розв’язання питань систе-
матики, філогенії, генетики і практичних зав- 
дань селекції рослин роду Iris та, крім того, 
сприятимуть більш належному використанню 
сировини ірисів у практичній фармації.
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