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 Генетическое разнообразие популяций
 сосны обыкновенной Pinus sylvestris L.
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В данной статье приводятся результаты оценки генетического разнообразия, генетической структуры и диф-
ференциации популяций сосны обыкновенной в условиях Оренбургского Зауралья с использованием межмикро-
сателлитного анализа полиморфизма ДНК (маркеры 14 изоферментных локусов из ферментных систем аспартата-
минотрансферазы, глутаматдегидрогеназы, лейцинаминопептидазы, малатдегидрогеназы, формиатдегидрогеназы, 
супероксиддисмутазы). 

В изучаемых популяциях сосны обыкновенной по исследованным молекулярно-генетическим маркерам выяв-
лен 51 аллель, большая часть из которых была общей. Частота встречаемости этих аллелей варьировала значительно 
и повсеместно: 62,7% аллельных вариантов были редкими или относительно редкими (частота встречаемости менее 
5%). На показатель генетического разнообразия сосны обыкновенной оказывают влияние природно-климатические 
условия и географическая обособленность, следствием чего явилось большее генетическое разнообразие в популя-
ции Карагайского бора.

Изучение подразделённости генетического разнообразия сосны обыкновенной показало высокий уровень по-
пуляционного генетического разнообразия и низкую степень дивергенции в изучаемых популяциях: 5,1% прихо-
дилось на межпопуляционную составляющую. Определение генетического расстояния Нея показало близкород-
ственность популяций. Данный показатель составил 0,024. Анализ аллельного разнообразия свидетельствует о высо-
кой стабильности и надёжности популяционных систем сосны обыкновенной и её эволюционной перспективности.

Ключевые слова: сосна обыкновенная, генетическое разнообразие, межмикросателлитный анализ полиморфизма ДНК.
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This article presents the results of the assessment of genetic diversity, genetic structure and differentiation of Scots 
pine in the conditions of Orenburg Zauralye using intermicrosatellite analysis of DNA polymorphism (markers of 
14 isoenzyme loci from the enzyme systems aspartate aminotransferase, glutamate dehydrogenase, leucine neuropathy, 
and others).

In the studied populations of Scots pine, 51 alleles were detected by the studied molecular genetic markers, most 
of which were common. The frequency of occurrence of these alleles varied significantly everywhere: 62.7% of allelic 
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Генетическое разнообразие и внутри-
видовая дифференциация имеют важное 
биосферное и ресурсное значение. Знание 
генетической структуры популяций, уровня 
их генетической изменчивости, а также ха-
рактера её распределения в пределах ареала 
вида позволяет оценить его генетический по-
тенциал. Разработка и обоснование комплекса 
мероприятий, направленных на максимальное 
сохранение генетического разнообразия вида 
в процессе долгосрочного неистощительного 
природопользования и воспроизводства долж-
на основываться на данных о его генетической 
структуре [1–4]. 

При изучении популяций генетическое 
разнообразие оценивается с использовани-
ем различных типов ДНК-маркёров: маркё-
ры, соответствующие гену, аллели которого 
имеют чётко выраженные отличия на уровне 
фенотипа; молекулярные маркёры, соответ-
ствующие гену или некодирующему участку 
генома, разные варианты которого отличают-
ся на уровне ДНК; изоферменты [5–7]. Пер-
вый тип маркёров косвенно отражают состо-
яние генетических ресурсов, так как основан 
на изучении наследуемых морфологических 
признаков. Классическим методом исследо-
вания генофонда популяции является изуче-
ние генетических процессов с помощью бел-
ковых маркёров (изоферментов). В настоя-
щее время широко распространены исследо-
вания молекулярных ДНК-маркёров, соответ-
ствующих гену или некодирующему участку 
генома методами блотгибридизации, полиме-
разной цепной реакции (ПЦР) и ДНК-чипов. 
При изучении генома голосеменных растений 
проводится выявление полиморфных и ста-
бильно воспроизводящихся при повторных 
ПЦР ДНК-маркёров, а также молекулярных 
маркёров, основанных на микросателлитах,  
в частности метод межмикросателлитного ана-
лиза (ISSR-Inter Simple Sequence Repeats). 
При этом используется ПЦР с нескольки-
ми праймерами, которые состоят из тандем-
ных коротких 2–4 нуклеотидных повторов  
и одного селективного нуклеотида на 3'-кон-
це праймера. 

variants are rare or relatively rare (frequency of occurrence is less than 5%). The indicator of the genetic diversity of 
Scots pine is influenced by the natural and climatic conditions and geographical isolation, resulting in a greater genetic 
diversity in the population of Karagai forest.

The study of the division of the genetic diversity of Scots pine showed a high level of population genetic diversity 
and a low degree of divergence in the studied populations: 5.1% accounted for the interpopulation component. Determi-
nation of the genetic distance of Nei showed that the populations are closely related. This figure was 0.024. Analysis of 
allelic diversity indicates a high stability and reliability of the population of Scots pine and its evolutionary perspective.

Keywords: scots pine, genetic diversity, intermicrosatellite DNA polymorphism analysis.

В современной литературе можно встре-
тить данные о генетическом разнообразии 
разных видов хвойных: сосны обыкновенной 
[8–10], сосны ладанной [11, 12], сосны Лам-
берта [13], ели обыкновенной [7], видов рода 
лиственница [14–16]. Однако исследования 
носят отрывочный характер. Достоверно 
установлена географическая изменчивость 
популяций хвойных, в том числе и сосны 
обыкновенной, которая распространена на 
большей части нашей страны. Приспособлен-
ность данного вида к большому разнообразию 
природно-климатических условий обусловле-
на генетической пластичностью вида. 

В условиях степной зоны с низкой ле-
систостью на территории Оренбуржья ле-
сопокрытые участки распространены не-
равномерно, большая часть расположена в 
Оренбургском Предуралье. С приграничных 
территорий степей и полупустынь Казахстана 
через Оренбургское Зауралье шло опустыни-
вание территорий. Однако и на территории 
Зауралья ещё сохранились островки реликто-
вого леса, которые в доисторические времена 
были достаточны обширны. Часть этих лесов 
представлена сосной обыкновенной, которая 
показала свою перспективность и может яв-
ляться лесообразующей породой в условиях 
Оренбуржья. Приоритетность задач лесовос-
становления и лесоразведения устойчивых 
коренных лесообразующих видов в Зауралье 
обусловливает необходимость изучения гене-
тической структуры перспективных лесообра-
зующих пород.

Целью работы явилась оценка генетиче-
ского разнообразия, генетической структуры 
и дифференциации популяций сосны обык-
новенной в условиях Оренбургского Зауралья 
с использованием межмикросателлитного 
анализа полиморфизма ДНК.

Объекты и методы

Объектами исследований являлись две 
реликтовые популяции сосны обыкновенной 
(Pinus sylvestris L.), занимающие пограничное 
положение с культурными насаждениями на 
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территории Оренбургского Зауралья: Карагай-
ский и Адрианопольский боры. Обе популя-
ции находятся на границе ареала сосны обык-
новенной. Однако, природно-климатические 
условия местопроизрастания отличны. Кара-
гайский бор – скалисто-лесное урочище в уще-
льеобразной долине реки Губерли. Адриано-
польский бор расположен на гранитных масси-
вах древней донеогеновой террасы. Климат на 
территории Карагай-Покровского бора мягче, 
зимы более тёплые и снежные: среднемесяч-
ная температура января выше на 1,5 оС, высота 
снежного покрова также выше на 20 см, глуби-
на промерзания почвы на 40 см меньше [17].  
В связи с этим, популяции находятся в раз-
ных физико-географических и ботанических 
зонах. Карагай-Покровский бор относится  
к Южно-Уральской низкогорной лесостепной 
провинции, богато разнотравным-злаковым 
степям, Адрианопольский бор – к лесостепной 
провинции Зауральского плато, разнотравно-
ковыльным степям [18].

В обеих популяциях состояние древо-
стоя оценивается как климаксовое, но в то 
же время отмечаются значительные площа-
ди подроста под пологом реликтового древо-
стоя, что представляет значительный интерес  
в молекулярно-генетических исследованиях 
естественного самовозобновления популяций 
Pinus sylvestris L.

Для исследования генетической структу-
ры видов ISSR-метод является наиболее по-ISSR-метод является наиболее по--метод является наиболее по-
пулярным, в связи с тем, что он сравнительно 
быстрый, дешёвый и обладает высокой точно-
стью и улучшенной воспроизводимостью, по 
сравнению с другими методами [20–22, 24]. 
Данный метод основывается на выявлении 
молекулярно-генетических маркёров методом 
электрофоретического разделения ферментов 
из экстрактов тканей эндоспермов в верти-
кальных пластинах полиакриламидного геля 
с последующим гистохимическим окрашива-
нием [2, 3]. 

В настоящих исследованиях маркёрами 
служили 14 изоферментных локусов из фер-
ментных систем аспартата минотрансферазы, 
глутамат дегидрогеназы, лейцина минопеп-
тидазы, малат-дегидрогеназы, формиат де-
гидрогеназы, супероксиддисмутазы. Изучая 
изоферментные электрофоретические спектры 
на основе идентификации аллельного состава, 
вычисляли частоту встречаемости аллелей, 
среднее число аллелей на локус (А), долю по-
лиморфных локусов (Р), наблюдаемую (Но) 
и ожидаемую (Не) гетерозиготность, коэффи-
циент инбридинга (F). На основе F-статистик 

Райта и G-статистик Нея определяли степень 
внутривидовой генетической подразделён-
ности вида. Для количественной оценки 
генетической дифференциации популяций 
вычисляли генетическое расстояние Нея (D).

Результаты и обсуждение

В изучаемых популяциях сосны обык-
новенной по исследованным молекулярно-
генетическим маркерам был выявлен 51 ал-
лель. Большая часть локусов была общей для 
обеих популяций, а частота их встречаемости 
варьировала значительно (от 5,0 до 97,1%). 
62,7% аллельных вариантов являлись редкими 
или относительно редкими (частота встречае-
мости менее 5%). Редкие аллели встречались 
в обеих популяциях, так как данный признак 
не является географически приуроченным. 
Показатели уровня внутривидового генети-
ческого разнообразия сосны обыкновенной 
в популяции Карагайского бора составили:  
А = 1,86; Р = 54,81; Н = 0,158; Но = 0,133, Ан-
дрианопольского бора – А = 1,84; Р = 54,67;  
Н = 0,161; Но = 0,131, что соответствует дан-
ным работ [8–10] об изменчивости сосны 
обыкновенной. Межпопуляционные разли-
чия уровня генетического разнообразия в це-
лом были незначительными, что также свиде-
тельствует о высокой стабильности и надёж-
ности популяционных систем сосны обык-
новенной и её эволюционной перспективно-
сти (табл.).

В Карагайском бору параметры гене-
тического разнообразия популяции были 
выше по сравнению с популяцией Андри-
анопольского бора, что подтверждает ги-
потезу З. Х. Шигапова с соавторами о том, 
что большая гетерозиготность обеспечивает 
популяции сосны обыкновенной выживае-
мость в жёстких природно-климатических 
условиях [23, 24]. 

Изучение подразделённости генетическо-
го разнообразия сосны обыкновенной по-
казало высокий уровень популяционного 
генетического разнообразия и низкую сте-
пень дивергенции в изучаемых популяци-
ях: 5,1% приходилось на межпопуляцион-
ную составляющую. Определение генетиче-
ского расстояния Нея (D) показало близко-
родственость популяций. Данный показа-
тель составил 0,024.

Доля полиморфных локусов является 
количественным показателем генетическо-
го разнообразия популяции, расчёт индекса 
Шеннона позволил выявить наибольшее ге-
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Таблица / Table
Генетическая изменчивость сосны обыкновенной (в среднем в популяции)

Genetic variability of Scots pine (on average in the population)

Популяция 
Population

Число 
деревьев 
Number 
of trees

Среднее 
число 

аллелей 
на локус 
Average 

number of 
alleles per 

locus

Доля по-
лиморфных 

локусов 
The proportion 
of polymorphic 

loci

Гетерозиготность  
Heterozygosity Коэффи-

циент 
инбри- 
динга 

Inbreeding 
coefficient

Индекс 
Шеннона  
Shannon 

Index

н
аб

лю
да

ем
ая

  
ob

se
rv

ab
le

ож
и

да
ем

ая
 

  e
xp

ec
te

d

Карагайский бор 
Karagai boron

181
1,860±
0,026*

54,810±
0,017* 0,133* 0,158* 0,164* 0,300±

0,025

Андриано-
польский бор 

Andrianopol boron
167

1,840±
0,024*

54,570±
0,035* 0,131* 0,161* 0,196* 0,170±

0,022

Примечание: * p < 0,05 / Note: * p < 0.05.

нетическое разнообразие в популяции сосны 
обыкновенной в Карагай-Покровском бору 
(0,300±0,025) по сравнению с Адрианополь-
ским бором (0,170±0,022).

Причиной этого является обособленность 
популяции сосен Карагай-Покровского бора и 
значительная географическая их удалённость 
от других массивов (более 250 км), а также 
антропогенная изоляция территории, уни-
кальные ландшафтно-геоморфологические 
условия произрастания. Карагай-Покровский 
бор является реликтом ледникового периода, 
когда массивы сосново-берёзовых и сосново-
лиственных лесов были широко распростра-
нены среди степей [18].

Заключение

Таким образом, анализ аллельного раз-
нообразия свидетельствует о высокой стабиль-
ности и надёжности популяционных систем 
сосны обыкновенной и её эволюционной 
перспективности. Изучаемые популяции яв-
ляются близкими в генетическом отношении. 
Однако высокое генетическое разнообразие 
внутри популяций свидетельствует об их 
устойчивости и значительном адаптационном 
потенциале. В связи с этим целесообразно 
рекомендовать Министерству природных 
ресурсов, экологии и имущественных отно-
шений, Министерству лесного и охотничьего 
хозяйства Оренбургской области в качестве 
лесных генетических резерватов территории, 
на которых расположены реликтовые популя-
ции Pinus sylvestris L.
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