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Реферат. Досліджено генетичний поліморфізм Chlorella vulgaris за дії мікроелементів 

селену, цинку і хрому для оптимізації способу культивування водоростей та отримання 

корисних сполук. Метали та неметали, потрапляючи у клітину, проявляють високу 

біохімічну дію, модифікуючи метаболічні реакції, у т. ч. пов’язані з функціонуванням 

генетичного апарату клітин мікроводоростей. У роботі використані загальноприйняті 

гідробіологічні методи вирощування водоростей, метод виділення ДНК за Rogers, Bendich 

(1985); молекулярно-генетичний аналіз з використанням ISSR (inter simple sequence repeats) 

та IRAP (inter-retransposon amplified polymorphism) маркерів. Для всіх зразків C. vulgaris 

отримано 109 фрагментів, 42 з яких виявилися поліморфними (38,5%). Генетичні відстані за 

Жаккардом (Dj) між зразками культури C. vulgaris, отриманої за вирощування на 

середовищах різного складу та контролем (водорості, вирощені за стандартних умов), 

становили: 0,232 за дії селеніту окремо, 0,206 за спільної дії селеніту і цинку та 0,300 за 

спільної дії селеніту і хрому. Встановлено, що додаткове внесення мікроелементів у 

середовище культивування обумовлює певні модифікації генетичного апарату клітин 

водорості. Водночас виявлені зміни у водоростей, вирощених на середовищах із вмістом  

різних мікроелементів та їхніх поєднань, знаходяться в межах рівня генетичного 

поліморфізму одноклітинних зелених водоростей за природних умов росту, що свідчить про 

відсутність суттєвого генотоксичного впливу мікроелементів і високу метаболічну та 

генетичну пластичність культури водоростей.  

К л ю ч о в і  с л о в а : Chlorella vulgaris, мікроелементи, ISSR- та IRAP-маркери, 
генетичний поліморфізм, генетичні відстані за Жаккардом 
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Вступ 

Сьогодні інтерес до потенційних комерційних сполук із мікроводоростей 
обумовлений необхідністю з’ясування механізмів підвищення їхньої 
стресостійкості, збільшення продуктивності, інтенсифікації обміну 
речовин і спрямування метаболізму для активації тих чи інших 
біосинтетичних процесів та отримання корисних речовин (Richmond, Hu, 
2013). Поряд із біохімічними методами регуляції активно застосовуються 
генетичні методи трансформації метаболізму, які полягають у вивченні 
геному водоростей, експресії відповідних генів та утворенні нових 
генетично модифікованих штамів (Alzahrani, 2013; Shrestha et al., 2013). 

Відомо, що водорості містять значну кількість груп активних 
органічних компонентів різної хімічної будови із різними властивостями. 
Серед них полісахариди (альгінати, ламінарин, агар), пігменти (хлорофіли, 
каротиноїди, лютеїн), ліпіди (насичені та поліненасичені жирні кислоти), 
пептиди і протеїни, а також вітаміни та мінерали. Для багатьох цих сполук 
характерний широкий спектр потенційного лікувально-профілактичного 
впливу (антиоксидантний, протираковий, антивірусний, антибакте-
ріальний, антиалергічний, антидіабетичний, протизапальний, тощо) на 
організм тварин і людини (Liu, Hu, 2013; Richmond, Hu, 2013). Тому 
актуальним і перспективним способом лікування та профілактики багатьох 
захворювань може виявитися використання натуральних біологічно 
активних добавок з водоростей (Skrivan et al., 2010; Liu, Hu, 2013). Завдяки 
своїм високим адсорбційним властивостям водорості здатні поглинати та 
акумулювати метали й неметали проти градієнту концентрації та включати 
їх до складу внутрішньоклітинних органічних молекул (Richmond, Hu, 
2013). З огляду на це, інтерес становлять водоростеві комплекси селену 
(компонент антиоксидантної системи) і біологічно активних металів – 
цинку (один з найважливіших регулюючих мікроелементів у живих 
організмах) та хрому (фактор толерантності до глюкози) (Skrivan et al., 
2010; Yoshida et al., 2011; Vincent, 2013).  

Хлорела, завдяки швидкому росту і розмноженню та невибагливості до 
умов вирощування, є класичним об’єктом для різноманітних лабораторних 
досліджень і сировиною для отримання корисних продуктів в аквакультурі 
(Afkar et al., 2010; Liu, Hu, 2013; Richmond, Hu, 2013). На відміну від 
морфологічних, біохімічних та фізіологічних ознак, які значною мірою 
залежать від віку культури і фізико-хімічних умов культивування та не 
завжди мають чітку видову специфічність, генетичні ознаки зазвичай 
більш стабільні. 

Сьогодні молекулярно-генетичні методи широко використовуються 
для ідентифікації організмів та встановлення генетичних зв’язків між 
ними, зокрема й одноклітинних водоростей (Roshani et al., 2012; 
Wongsawad et al., 2015).  
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Раніше нами було встановлено, що використання натрій селеніту 
окремо та у комбінації з сульфатом цинку чи хлоридом хрому для 
біотехнологічного культивування C. vulgaris з метою отримання корисних 
сполук, збагачених мікроелементами, є оптимальним з огляду на 
моделювання метаболічного статусу водоростей та активації ліпідного 
метаболізму (Lukashiv et al., 2017; Bodnar et al., 2018). Водночас невідомо, 
як культивування за таких умов впливає на генетичні показники культури 
водоростей.  

У роботі А.М. Alzahrani (2013) показано, що поряд із фізіологічними та 
біохімічними змінами за адаптації культури C. vulgaris до підвищених 
концентрацій купруму відбуваються зміни генетичних характеристик 
культури. Відмінності, визначені за допомогою ISSR-ПЛР (метод 
молекулярно-генетичного аналізу на основі полімеразної ланцюгової 
реакції ПЛР), між культурою диких водоростей та дібраною за стійкістю до 
купруму культурою перевищували 60%.  

Тому комплексний підхід до вивчення впливу металів і неметалів як 
ефективних регуляторів метаболізму у водоростей, що полягає у 
використанні традиційних фізіолого-біохімічних та молекулярно-
генетичних методів дослідження, дасть змогу визначити рівень генетичних 
змін культури за дії використаних мікроелементів, а також встановити їхні 
оптимальні концентрації. Це дозволить більш ефективно проводити добір 
стійких до потенційно токсичних хімічних елементів штамів водоростей 
(Alzahrani, 2013; Kebeish et al., 2014).  

Одними з найефективніших інструментів дослідження генетичного 
поліморфізму, завдяки своїй простоті, високій чутливості та швидкості 
проведення, є методи молекулярно-генетичного аналізу на основі ПЛР 
(Malyshev, Kartel, 1997; Mostafa et al., 2011), зокрема з використанням 
мультилокусних ISSR-маркерів (inter simple sequence repeats) (Mostafa et 
al., 2011; Alzahrani, 2013) та IRAP-маркерів (inter-retransposon amplified 
polymorphism) (Malyshev, Kartel, 1997).  

Матеріали та методи 

Об’єктом лабораторного дослідження була альгологічно чиста культура 
зеленої водорості Chlorella vulgaris HPDP-119 із колекції Інституту 
гідробіології НАН України, яку вирощували на середовищі Фітцджеральда 
в модифікації Цендера і Горхема № 11 при температурі 22–25 С та 
освітленні лампами денного світла інтенсивністю 2500 лк протягом 16 год 
(Topachevskiy, 1975).  

У культуральне середовище додавали водні розчини Na2SeO3 у 
розрахунку на кількість іонів Se(IV)  10,0 мг/дм3 окремо та спільно з 
ZnSO4·7H2O у розрахунку Zn2+ – 5,0 мг/дм3 або з CrCl3·6H2O у розрахунку 
на вміст Cr3+ – 5,0 мг/дм3. Контролем слугувала культура, вирощена у 
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стандартному середовищі без додавання селеніту натрію та солей хрому і 
цинку. Клітини для виділення ДНК відбирали на 7-у добу культивування. 

ДНК виділяли за стандартним протоколом із біомаси водоростей, 
висушеної при температурі 37 °С (Rogers, Bendich, 1985). У результаті 
попереднього скринінгу з 8 ISSR- та 4 IRAP-праймерів для роботи було 
відібрано 7 і 1 відповідно, які забезпечували синтез чітких відтворюваних 
ампліконів (послідовності праймерів наведено у табл. 1).  
 

Таблиця 1. Нуклеотидні послідовності ISSR- та IRAP-праймерів 

 

п/п 
Тип 

праймера 
Назва праймера Нуклеотидна послідовність, (5’ – 3’) 

1 UBC#03 5’ ACA CAC ACA CAC ACA CTT 3’ 

2 UBC#04 5’ ACA CAC ACA CAC ACA CAG 3’ 

3 UBC#05 5’ ACA CAC ACA CAC ACA CTG 3’ 

4 UBC#23 5’ ACA CAC ACA CAC ACA CTA 3’ 

5 UBC#807 5’ AGA GAG AGA GAG AGA GT 3’ 

6 UBC#836 5’ AGA GAG AGA GAG AGA GYA 3’ 

7 UBC#840 5’ GAG AGA GAG AGA GAG AYT 3’ 

8 

ISSR 

UBC#811 5’ GAG AGA GAG AGA GAG AC 3’ 

9 642 5’ TTTGAAAACTGGCGGCAACG 3’ 

10 866 5’ ACCAGCCCGGGCCGTCGACC 3’ 

11 1651 5’ TGACCAAGGGCGCGTATCGTG 3’ 

12 

IRAP 

1681 5’ ATACCTCGGAGGCGCTGCACCTG 3’ 

П р и м і т к а . Напівжирним шрифтом виділені праймери, які забезпечували синтез чітких 

відтворюваних послідовностей і були використані для генетичного аналізу; Y = C/T. 

 

Ампліфікацію проводили у термоциклері Терцик МС2 (Биотехнология, 
Росія). Реакційна суміш містила: 20 нг ДНК (IRAP-аналіз), 30 нг ДНК 
(ISSR-аналіз), 0,2 мМ dNTP (Fermentas, Литва), 1,25 U Taq-полiмерази 
(Амплісенс, Росія), 0,5 мкМ праймера, 1 × ПЛР-буфер на (NH4)2SO4 з                 
2,5 мM MgCl2 (Fermentas, Литва). Зверху нашаровували 15 мкл мінеральної 
олії. Як негативний контроль використовували стандартну реакційну 
суміш без ДНК. Для проведення ПЛР встановлювали наступні режими: 
ISSR-ПЛР: 94 °С – 2 хв, 35 циклів (94 °С – 30 с, 53 °С – 30 с, 72 °С –                
1,5 хв), 72 °С – 2,5 хв; IRAP-ПЛР: 94 °С – 2 хв, 35 циклів (94 °С – 30 с;              
58 °С – 30 с; 72 °С – 1,5 хв), 72 °С – 2,5 хв. Продукти ампліфікації 
розділяли електрофорезом в 1,3%-му агарозному гелі з додаванням                  
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0,5 мкг/мл бромистого етидію в 1  SB-буфері (5 мM Na2B4O7, рН 8,5) 
впродовж 5–6 год за напруженості електричного поля 4–5 В/см. Для 
визначення довжини фрагментів використовували маркер молекулярної 
маси (100 bp + 1,5 Kb + 3 Kb DNA Ladder), який містив фрагменти ДНК 
наступних розмірів: 100; 200; 300; 400; 500; 600; 700; 800; 900; 1000; 1500; 
3000 п. н. (ООО-СибЭнзим-М, Москва). 

Обробку електрофореграм проводили за допомогою програми TotalLab 
TL120 (Nonlinear Dynamics). Для статистичної оцінки даних ПЛР-аналізу 
застосовували програми FAMD 1.25 (Schluter, Harris, 2006) і GenAlEx 6.5 
(Peakall, Smouse, 2006). Для оцінки рівня генетичних відмінностей 
використовували такі параметри, як частку поліморфних ампліконів та 
генетичні відстані за Жаккардом (DJ). Отримані експериментальні дані 
опрацьовували за допомогою програми Statistica 6.0. 

При проведенні експериментальних досліджень застосовували 
реактиви фірм «Sigma», «Lachema», «Reanal», «Химреактив» (кваліфікація 
«ч.д.а.»), «Амплісенс», «Fermentas» та «ООО-СибЭнзим-М». 

Результати та обговорення 

Використані ISSR- та IRAP-праймери забезпечували ампліфікацію 
фрагментів у межах: 180–2600 і 190–3400 п. н. відповідно. На рисунку 
представлені електрофореграми, які демонструють поліморфізм профілів 
ПЛР-продуктів зразків культури C. vulgaris, отриманої при вирощуванні на 
середовищах різного складу.  

При визначенні генетичного поліморфізму у C. vulgaris за допомогою 
ISSR-праймерів отримані нами ПЛР-продукти були схожими за розмірами, 
як у випадку з C. vulgaris та C. pyrenoidosa, за використання цього ж виду 
праймерів, та знаходилися в межах 200–2600 п. н. (Shen, 2008). 

Загальна кількість фрагментів для всіх зразків, що синтезувалися за 
використання 1 IRAP- та 7 ISSR-маркерів (табл. 2), становила 109, з яких 
42 виявилися поліморфними (38,5%), причому праймер UBC#840 (ISSR) 
показав найвищий рівень поліморфізму (81%), а UBC#04 (ISSR) – 
найменший (7,7%). У роботі S. Shen (2008) показано, що частка полі-
морфних ампліконів у чотирьох клонів C. vulgaris за стандартних умов 
культивування становила 39,6%, що відповідає отриманим нами даним за 
впливу селену окремо та спільно з цинком чи хромом. 

Нами було визначено показник генетичних дистанцій за Жаккардом 
(Dj) між зразками культури C. vulgaris, отриманої при вирощуванні на 
середовищах різного складу (з додаванням селену, цинку і хрому), та 
контролем. Розраховані на основі даних ПЛР-аналізу генетичні дистанції 
за Жаккардом показали, що найбільші відмінності від контролю (0,300) 
мав зразок культури C. vulgaris, вирощений на середовищі з вмістом 
селеніту натрію та хлориду хрому, а найменші (0,206) – зразок культури                         
C. vulgaris, вирощеної за присутності селеніту натрію та сульфату цинку 
(табл. 3).  
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Рисунок. Поліморфізм спектрів ПЛР-продуктів зразків культури Chlorella vulgaris, 

отриманої при вирощуванні на середовищах різного складу: 1 – контроль, 2 – водорості, 

вирощені з додаванням Se(IV) 10,0 мг/дм3, 3 – Se(IV) 10,0  та Zn(ІІ) 5,0 мг/дм3, 4 – Se(IV) 

10,0  та Cr(ІІІ) 5,0 мг/дм3. М – маркер молекулярної маси ДНК   
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Таблиця 2. Характеристика ПЛР-продуктів Chlorella vulgaris відповідно з отриманими 

нами даними ISSR- та IRAP-маркерів 

 

Праймер Кількість ампліконів Кількість поліморфних ампліконів 

ISSR-03 15 7 

ISSR-04 13 1 

ISSR-05 10 1 

ISSR-23 17 7 

ISSR-807 13 1 

ISSR-836 11 7 

ISSR-840 21 17 

IRAP-642 8 1 

Загалом 109 42 

 
 

Таблиця 3. Генетичні дистанції за Жаккардом, розраховані на основі даних ISSR- та 

IRAP-ПЛР 

Умови 1 2 3 4 

Контроль –    

Se(IV)  0,232 –   

Se(IV) + Zn(ІІ) 0,206 0,216 –  

Se(IV) + Сr(ІІІ) 0,300 0,148 0,298 – 

1 – контроль; 2 – водорості, вирощені з Se(IV) 10,0 мг/дм3; 3 – з Se(IV) 10,0 та 
Zn(ІІ) 5,0; 4 – із Se(IV) 10,0  та Cr(ІІІ) 5,0 мг/дм3.  

 
При культивуванні C. vulgaris на середовищі з селенітом натрію Dj 

становила 0,232 по відношенню до контролю. При додаванні окрім 
селеніту натрію ще й сульфату цинку цей показник знижувався на 12% 
(табл. 3). Отже, можна припустити, що цинк модулює та контролює 
накопичення генетичних змін у культурі C. vulgaris, оскільки їхня кількість 
нижча, ніж у зразка, культивованого лише з селенітом натрію. 

Таким чином, встановлено, що культивування C. vulgaris у присутності 
селену, цинку або хрому супроводжується змінами генетичних 
характеристик культури водоростей. Ці зміни можна пояснити мутагенним 
впливом згаданих елементів у використаних концентраціях. Однак, 
враховуючи коротку тривалість періоду культивування, впродовж якого 
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могло відбутися лише близько трьох клітинних поділів, та існуючі 
літературні дані, це припущення здається малоймовірним. 

У роботі (Sun et al., 2014) показано, що нижчі із досліджуваних 
концентрації Se (≤ 75 мг/дм3) позитивно впливають на ріст культури                   
C. vulgaris та проявляють яскраву антиоксидантну дію, інгібуючи 
перекисне окислення ліпідів та утворення активних форм кисню при 
вирощуванні впродовж 144 год (6 діб). За цих умов також спостерігали 
суттєве пришвидшення росту клітин і збільшення вмісту органічного Se у 
водоростях. Пригнічення росту водорості спостерігали лише при 
підвищенні концентрації Se у середовищі понад 100 мг/дм3 (Sun et al., 
2014). 

Біологічна активність сполук селену у клітинах прямо чи 
опосередковано пов’язана з протеїнами: селенцистеїном, селенметіоніном, 
глутатіонпероксидазою, тіоредоксинредуктазою, тощо (Yoshida et al., 
2011). Належна кількість селену у складі цих сполук забезпечує 
нормальний перебіг процесів захисту ДНК та хромосом від пошкоджень, 
розривів, делецій та утворення аддуктів. Сполуки селену можуть також 
здійснювати модуляції метилювання ДНК або гальмування 
деацетилювання гістонових протеїнів (Ferguson et al., 2012). Відмічено 
також додаткову протекторну функцію селену щодо генетичного апарату 
клітин через селенметіонін-індуковану реакцію репарації ДНК і зростання 
активності репаративних ензимів – ДНК-глікозилаз (передусім p53, BRCA1 
та Gadd45), які відновлюють пошкоджені ділянки ДНК (Fischer et al., 2006; 
Bera et al., 2013).  

Водночас оптимальні кількості цього мікроелементу для 
життєдіяльності кожного організму залежать найперше від його генотипу 
та біологічних особливостей (Ferguson et al., 2012). Детальніші 
дослідження механізмів впливу селену на процеси відновлення ДНК 
допоможуть пояснити наявні у літературі суперечливі дані стосовно 
мінімальних його кількостей для максимального захисту і стабільності 
геному у всіх організмів (Bera et al., 2013). 

У роботі S. Maeda et al. (1990) показано, що концентрація цинку в 
середовищі до 20 мг/дм3 практично не впливала на функціонування 
культури C. vulgaris, тоді як концентрація 10 мг/дм3 обумовила кращий і 
швидший ріст у порівнянні з контролем. В іншому дослідженні процеси 
росту культури C. pyrenoidosa за концентрацій Zn2+ 5–10 мг/дм3 не 
змінювалися у порівнянні з контрольною культурою (Zhou et al., 2012). 

Цинк необхідний для функціонування багатьох протеїнів, що містять 
так звані «цинкові пальці»: ділянки протеїну, які стабілізовані одним або 
двома іонами цинку і мають характерну просторову структуру. Такі 
ділянки входять до складу протеїнових доменів, відповідальних за 
зв’язування ДНК, РНК, інших протеїнів та невеликих молекул. 
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Цинковмісні протеїни дуже поширені у клітинах еукаріот і виконують 
різноманітні функції: розпізнавання ДНК, пакування РНК, активація 
транскрипції, регуляція апоптозу, формування просторової структури 
протеїну та зв’язування ліпідів (Laity et al., 2001). При дослідженні 
транскрипційних факторів у мікроводоростей представників Haptophyta, 
Bacillariophyta, Heterokontaphyta, Chlorophyta та Rhodophyta (Thiriet-Rupert 
et al., 2016), встановлено, що в середньому до 10% з них належить до класу 
протеїнів з «цинковими пальцями». Також показана активна участь цієї 
групи протеїнів у реакціях-відповідях клітин на біотичні та абіотичні 
стресові чинники (Deng et al., 2012; Peng et al., 2012).  

Питання біологічної активності хрому досі залишається суперечливим 
і передусім залежить від видової приналежності та генотипу організму. 
З’ясовано, що для багатьох видів нижчих рослин, включаючи водорості, 
хром є токсичним (Cervantes et al., 2001; Fang et al., 2014). У підвищених 
концентраціях цей метал проявляє канцерогенну дію з суттєвим 
порушенням метаболізму та складним механізмом мутагенезу. Доведено, 
що Cr(III) є менш небезпечним, ніж Cr(VI) (Fang et al., 2014).  

Таким чином, концентрації селену і цинку, використані в нашій роботі, 
істотно не впливають на приріст біомаси водорості, а отже, не проявляють 
значний генотоксичний вплив. Лише хром за таких концентрацій здатний 
частково пригнічувати ріст C. vulgaris (Meisch, Schmitt-Beckmann, 1979; 
Qian et al., 2013), потенційно міг би мати мутагенний вплив, але за умови 
більш тривалого культивування.  

Отже, повинні бути інші причини виявлених нами змін у генетичних 
характеристиках культури C. vulgaris. Найбільш імовірною причиною 
може бути початкова генетична гетерогенність використаної культури.               
S. Shen (2008) за допомогою ISSR-ПЛР порівняв окремі клони двох видів 
водоростей і показав, що за природних умов їх росту генетичні відстані за 
Жаккардом між чотирма клонами C. vulgaris варіюють в межах 
0,2180,321, а між трьома штамами C. pyrenoidosa – від 0,190 до 0,275 
(Shen, 2008). 

Отже, можна припустити, що виявлені нами генетичні зміни є 
наслідком селективного добору певної частини генетично-гетерогенної 
популяції клітин C. vulgaris, найбільш пристосованої до змінених умов 
культивування (Hovde et al., 2018). Наслідком цього стали зміни генетичної 
структури клітинної популяції, які й відобразилися у появі виявлених 
нами генетичних відмінностей між варіантами культури, отриманими на 
різних середовищах. Однак для перевірки цього припущення, як і для 
визначення генотоксичного впливу використаних у роботі елементів, 
необхідно провести додаткові експерименти на культурах водоростей, 
отриманих шляхом попереднього клонування. 
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Висновки 

За культивування Chlorella vulgaris у присутності селеніту натрій окремо 
та спільно із сульфатом цинку та хлоридом хрому відбуваються зміни 
генетичних характеристик культури, згідно до результатів ISSR- та IRAP-
ПЛР. Генетичні відстані (Dj) між отриманими варіантами культури 
(мікропопуляціями) хлорели варіюють у межах 0,2060,300. Додаткове 
внесення солей селену, цинку і хрому у середовище культивування                  
C. vulgaris у досліджуваних концентраціях засвідчило відсутність їхньої 
суттєвої генотоксичності на водорості. Тому припускаємо, що зазначені 
сполуки можна використовувати в біотехнологічному процесі для 
отримання альгобіомаси, збагаченої мікроелементами. 

 
IRAP-праймери (розроблені для різних видів рослин) для роботи 

люб’язно надав д-р Р.М. Календар (MTT/BI Plant Genomics, Institute of 
Biotechnology, University of Helsinki). 
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The use of microalgae for the economic needs and the commercial goals determines the areas of 

the scientific researches that will make it possible to increase their productivity. It is also important 

to direct the metabolism of the algae to the activating of certain synthetic processes in order to 

obtain the desired compounds. The metals and non-metals, entering into the cell, have a high 

biochemical activity. These elements modify the metabolic reactions in general and the metabolic 

reactions related to the functioning of the genome of microalgae cells. Aim. The aim was to study 

the genetic polymorphism of Chlorella vulgaris under the action of such trace elements as 

selenium, zinc and chromium in order to optimize the methods of algae cultivation and the 

obtaining of the beneficial compounds. Methods. The hydrobiological methods of algae 

cultivation, DNA isolation method by Rogers S. and Bendich A. (1985), PCR-analysis with ISSR 

(inter simple sequence repeats)- and IRAP-markers (inter-retransposon amplified polymorphism) 

have been used. Results. For all samples of C. vulgaris 109 DNA-fragments were obtained and 42 

of them were polymorphic (38.5%). Jacquard distances (DJ) between the samples of C. vulgaris 

culture (cultures are grown on the media with different elements compositions and control 

(standard conditions) were 0.232 (only selenite), 0.206 (selenite and zinc) and 0.300 (selenite and 

chromium). Conclusions. Probably the genetic modifications of C. vulgaris cells are caused by the 

additional introduction of the microelements into the culture medium. The genetic polymorphism 

of the algae grown on media with various trace elements and their combinations was like the 

genetic polymorphism of the unicellular green algae grown in the natural conditions. It indicates 

the absence of significant genotoxic effects of the trace elements and high metabolic and genetic 

plasticity of algal culture.  

K e y  w o r d s : Chlorella vulgaris, microelements, ISSR- and IRAP-PCR, genetic 

polymorphism, Jacquard distance 
 


