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Монимиевые (Monimiaceae Juss.) – семейство двудольных растений, входящее в порядок лавровые (Laurales). Семейство объединяет около 35 родов и не менее 250 видов, распространенных в тропиках и субтропиках, главным образом, Южного полушария. Объектом изучения данной работы является семейство монимиевые. Предметом изучения являются родственные связи между родами на основе молекулярно-генетических и морфологических данных и моделирование их расселения на основе палеоботанических данных. Методы: молекулярно-генетический анализ, широко практикуемы в биогеографических моделях. Цель работы – реконструкция процессов расселения представителей семейства монимиевые (Monimiaceae) на основе комплексного морфологического и молекулярно-генетического анализа.

Среди задач работы важнейшей было сравнение «молекулярно-генетической», «морфологической» и комплексной моделей расселения родов монимиевых и тестирование их (моделей) доступными палеоботаническими материалами.

Для анализа были выбраны 20 видов монимиевых из 18 родов, относящихся к двум подсемействам – Hortonioideae и Mollinedioideae, в качестве внешней группы (outgroup) использован Gyrocarpus americanus Jacq. из сестринского семейства Hernandiaceae. В результате работы была созданабаза данных, которая включает морфо-анатомические, и в частности, карпологические особенности исследованных видов монимиевых, на ее основе было построено филогенетическое древо («морфологическая кладограмма»). Также для выявления родственных связей внутри семейства применялся молекулярно-генетический метод, были использованы данные секвенирования молекулярной последовательности гена каждого вида (5.8S ribosomal RNA gene) и была построена «молекулярная кладограмма». Кроме этого, учитывались палеоботанические данные. Для достижения основной цели работы – реконструкции процессов расселения представителей семейства монимиевых на основе комплексного морфологического, молекулярно-генетического и палеоботанического анализа – для каждой из построенных кладограмм был разработан сценарий расселения представителей семейства. Наиболее адекватной палеоботаническим материалам (выполняющим функции тестирования) признана комплексная кладограмма, построенная по совокупности морфологических и молекулярно-генетических признаков. Согласно ей, можно строить предположение о том, что некоторые виды были в геологическом времени изолированы от других. Также имело место повторное заселение наиболее продвинутыми в экологическом отношении видами. Центрами разнообразия являются Австралия, Океания и острова юго-восточной Азии.
