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Изучение внутривидового генетического
разнообразия и популяционной структуры ос�
новных лесообразующих видов крайне важно
для обоснования долгосрочных программ неис�
тощительного пользования лесными биологи�
ческими ресурсами и воспроизводства их гено�
фондов при выполнении селекционных и лесо�
восстановительных мероприятий. Наряду с та�
кими явными факторами негативного влияния
на экосистемы, как различные виды загрязне�
ния среды или техногенное разрушение мест
обитания популяций, важнейшим фактором
сокращения биоразнообразия является нераци�
ональная хозяйственная деятельность без уче�
та структуры внутривидовой изменчивости и
генетической подразделенности видов. В насто�
ящее время трудно переоценить значение попу�
ляционно�генетических исследований для со�
хранения биологического разнообразия и его
воспроизводства при хозяйственном использо�
вании [1]. Одним из эффективных методов по�
знания биологического разнообразия является
изучение внутривидовой изменчивости, диффе�
ренциации и популяционной структуры видов
путем исследования наследственного биохими�
ческого разнообразия.

В статье приведены результаты популяци�
онно�генетических исследований сосны обык�
новенной Pinus sylvestris L. из различных частей
обширнейшего ареала: растительный матери�
ал для анализов собирали на Южном Урале и в
Приуралье, в северо�западной части России, в
популяциях Восточной Европы. Всего проана�
лизировали генотипы более 1700 взрослых де�
ревьев из 35 природных популяций. В качестве
молекулярно�генетических маркеров использо�
вали 14 изоферментных локусов 6 ферментных
систем: аспартатаминотрансферазы, глутамат�
дегидрогеназы, лейцинаминопептидазы, малат�
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дегидрогеназы, формиатдегидрогеназы, супе�
роксиддисмутазы. Лабораторные исследования
проводили методом электрофоретического раз�
деления ферментов из экстрактов тканей эндос�
пермов в вертикальных пластинах полиакри�
ламидного геля с последующим гистохимичес�
ким окрашиванием [2, 3]. На основе идентифи�
кации аллельного состава по изоферментным
электрофоретическим спектрам вычисляли сле�
дующие параметры генетической изменчивос�
ти видов: частоту встречаемости аллелей, сред�
нее число аллелей на локус (А), долю полимор�
фных локусов (Р), наблюдаемую (Нo) и ожида�
емую (Нe) гетерозиготность, коэффициент ин�
бридинга (F), общее (НT) и среднее внутрипо�
пуляционное генетическое разнообразие (НS).
На основе F�статистик Райта и G�статистик
Нея [4, 5, 6, 8] определяли степень внутривидо�
вой генетической подразделенности вида. Для
количественной оценки генетической диффе�
ренциации популяций вычисляли генетическое
расстояние Нея (D) [7].

В популяциях сосны обыкновенной по ис�
следованным 14 изоферментным локусам выяв�
лен 51 аллель, из них 32 аллельных варианта
являются редкими или относительно редкими и
встречаются со средней частотой менее 5%, в том
числе 22 аллеля обнаруживаются с частотой ме�
нее 1%. Основные аллели всех локусов были об�
щими за небольшим исключением. При этом в
целом частота основных аллелей в популяциях
сосны обыкновенной довольно значительно ва�
рьировала. Значительная внутривидовая измен�
чивость сосны обыкновенной установлена по
представленности в популяциях редких аллелей,
которые по характеру распространения можно
подразделить на 2 группы: 1) аллели, представ�
ленные лишь в одной отдельной локальности и
2) аллели, встречающиеся в различных частях
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ареала. Для сосны обыкновенной более харак�
терным является то, что большинство редких
аллелей не являются географически приурочен�
ными и могут встречаться одновременно в раз�
личных, удаленных друг от друга на сотни и ты�
сячи километров популяциях.

Средние показатели уровня внутривидового
генетического разнообразия сосны обыкновенной
в изученной части ареала составили: А=1,88;
Р=53,34; Нe=0,160; Нo=0,132, что вполне соответ�
ствует имеющимся сведениям об изменчивости
большинства видов хвойных. Межпопуляцион�
ные различия уровня генетического разнообра�
зия в целом были незначительными, что также
свидетельствует о высокой стабильности и надеж�
ности популяционных систем сосны обыкновен�
ной и ее эволюционной перспективности.

В пределах регионов можно выделить ряд
популяций, которые имеют несколько повышен�
ный уровень изменчивости по сравнению с осталь�
ными, относительно близко расположенными
выборками. В частности, более высокий уровень
внутрипопуляционного разнообразия имеют се�
верные карельские насаждения сосны обыкновен�
ной, популяции из Челябинской области, находя�
щиеся в жестких экологических условиях техно�
генного загрязнения. Значительно более высокий
уровень гетерозиготности установлен в Аркауль�
ской популяции, произрастающей на местности с
определенными отклонениями естественных гео�
химических характеристик. Более высокий уро�
вень изменчивости отмечается в латвийских вы�
борках, отобранных в лучших по комплексу мор�
фологических признаков популяциях. В целом
значимых отличий в уровне среднего генетичес�
кого разнообразия между сосной обыкновенной
из разных регионов не установлено. Можно лишь
отметить незначительное превышение полимор�
фности локусов и средней гетерозиготности со�

сны обыкновенной в Восточной Европе, где семе�
на для анализов в основном собирались, с одной
стороны, в лучших селекционных насаждениях, с
другой – в горных популяциях (табл. 1).

На северо�западе России основные средние
параметры генетического разнообразия у груп�
пы популяций из северной части региона были
выше по сравнению с насаждениями, обитаю�
щими южнее. Видимо, в более жестких природ�
но�климатических условиях лучшей выживае�
мостью обладают более гетерозиготные особи,
что приводит к повышению общего генетичес�
кого разнообразия популяций. Считаем целе�
сообразным выделение на крайнем северо�за�
паде Карелии еще одного лесосеменного подрай�
она сосны обыкновенной.

При изучении нами генетического разно�
образия сосны кедровой стланиковой на Даль�
нем Востоке также наибольшим уровнем гете�
розиготности внутри регионов характеризова�
лись популяции из более экстремальных эко�
логических условий произрастания: на Камчат�
ке – популяция на вершине хребта, на о. Куна�
шир – популяция, непосредственно примыка�
ющая к центру потухшего вулкана.

Анализ подразделенности генетического
разнообразия показал, что сосна обыкновенная
обладает высоким уровнем популяционного ге�
нетического разнообразия и низкой степенью
дивергенции в пределах вида в изученной части
ареала: 95,2% всей генетической изменчивости
приходилось на внутрипопуляционную и лишь
4,8% на межпопуляционную составляющую. Ге�
нетическое расстояние Нея (D) между выборка�
ми изменялось значительно – от 0,001 до 0,032 и
составило в среднем 0,0095, что обычно харак�
терно для близкорасположенных популяций
хвойных. Более высокой степенью генетической
дивергенции от остальных, отличались уральс�
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Таблица 1. Генетическая изменчивость сосны обыкновенной в среднем по регионам
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кие популяции, и также дифференциация между
популяциями внутри уральского региона оказа�
лось несколько выше, чем в среднем между ними
и карельскими или восточно�европейскими вы�
борками. Среднее генетическое расстояние севе�
ро�западных популяций внутри региона было
ниже, чем между ними с одной стороны и южно�
уральскими выборками с другой, но незначитель�
но выше, чем дифференциация от восточно�ев�
ропейских популяций.

На дендрограммах, построенных на осно�
вании генетического расстояния, наблюдается
кластеризация популяций в несколько отдель�
ных групп. При этом, как следствие в целом низ�
кого уровня генетической дифференциации со�
сны обыкновенной, не выявлено жесткой кор�
реляции распределения выборок на дендрог�
раммах в соответствии с их географическим
положением, хотя и прослеживалась тенденция

тяготения друг к другу более близкорасполо�
женных популяций. В изученной части ареала
популяции сосны обыкновенной можно подраз�
делить на две большие группы. Первую группу
популяций, обладающих в свою очередь слож�
ной системой структурированности в пределах
региона, составляют выборки из Южного Ура�
ла и Приуралья, вторую – выборки из северо�
западной части России и Восточной Европы.

В целом, результаты анализа аллельного
разнообразия сосны обыкновенной, особенно
характер распределения редких аллелей в про�
странстве, степень внутривидовой генетической
подразделенности позволяют утверждать, что
вид имеет общий генофонд на всем протяжении
своего огромного ареала. Популяции сосны
обыкновенной постоянно обмениваются гене�
тическим материалом, что способствует поддер�
жанию генетической структуры вида в целом.
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