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The article presents the results of studying the genetic variability of Scots pine (Pinus 
sylvestris L.) plus trees in 3 populations of the Ulyanovsk region for 14 EST-SSRs and 3 nSSRs 
-loci. The studied populations originated from the Kuzovatovsky, Nikolaevsky and Mainsky 
forestries located on the territory of the administrative districts of the same name. SSR loci were 
analyzed using the GenAlEx program for expected (He) and observed heterozygosity (Ho), 
average number of alleles per locus (Na), number of effective alleles (Ne), and polymorphism. 
As a result of the microsatellite analysis, it was revealed that one of the lw_isotig02842 loci, 
assigned to the EST-SSR type, did not reveal polymorphism between plus trees in 
the Kuzovatovskaya and Nikolaevsky populations and was monomorphic. Based on 
the variability by SSRs -loci, estimates of genetic variability in the studied populations of Pinus 
sylvestris L were given. The results of the study show that the population from the Mainsky 
forestry was characterized by the maximum values   of most parameters of genetic variability: 
Na = 4,353, Ne = 3,274, He = 0,651. At the same time, in all 3 Pinus sylvestris L. populations 
of the Ulyanovsk region, higher values   of expected heterozygosity were found compared to 
the observed one, which indicates a deficit of heterozygotes. An analysis of the population 
structure using F-statistics showed that 87,9 % of the total genetic diversity is concentrated 
within populations, while about 12,1 % of all observed variability is accounted for by 
interpopulation. The most significant differences in the genetic structure for 17 SSR loci are 
observed between the pine populations growing in the Mainskoye and Nikolaevskoye forestries 
(DN = 0,548), while the least differentiated from each other according to the microsatellite 
analysis of the population from the Kuzovatovsky and Nikolaevskoye forestries (DN = 0,159 ).

Keywords: Pinus sylvestris L., genetic structure, genetic diversity, populations, plus trees, SSR-
markers, F-statistics
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Изменчивость показателей молекулярных маркеров у клонов плюсовых деревьев Pinus 
sylvestris L.

Р.М. Камалов, М.Ю. Петюренко, А.П. Дегтярева

В статье представлены результаты изучения генетической изменчивости плюсовых деревьев 
сосны обыкновенной (Pinus sylvestris L.) в 3 популяциях Ульяновской области по 14 EST-SSRs 
и 3 nSSRs локусам. Исследованные популяции происходили из Кузоватовского, Николаев-
ского и Майнского лесничеств, расположенных на территории одноименных администра-
тивных районов. SSR-локусы были проанализированы с помощью программы GenAlEx для 
определения ожидаемой (Не) и наблюдаемой (Но) гетерозиготности, среднего количества 
аллелей на локус (Na), числа эффективных аллелей (Ne), полиморфности. В результате про-
веденного микросателлитного анализа выявлено, что один из локусов lw_isotig02842, отне-
сённый к типу EST-SSR не выявил полиморфизма между плюсовыми деревьями в Кузова-
товской и Николаевской популяциях и был мономорфный. На основе изменчивости по 
SSRs-локусам даны оценки показателей генетической изменчивости в исследованных по-
пуляциях Pinus sylvestris L. Результаты исследования показывают, что популяция из Майнско-
го лесничества характеризовалась максимальными значениями большинства параметров 
генетической изменчивости: Na = 4,353, Ne = 3,274, Не = 0,651. В то же время во всех 3 популя-
циях сосны на территории Ульяновской области выявлены более высокие значения ожидае-
мой гетерозиготности по сравнению с наблюдаемой, что свидетельствует о дефиците гетеро-
зигот. Анализ популяционной структуры с помощью статистик Райта показал, что внутри 
популяций сосредоточено 87,9 % всего генетического разнообразия, в то время как около 
12,1 % от всей наблюдаемой изменчивости приходится на межпопуляционную. Наиболее 
значительные различия в генетической структуре по 17 SSR-локусам выявлены между по-
пуляциями сосны, произрастающими в Николаевском и Майнском лесничествах (DN = 
0,548), в то время как минимально дифференцированы друг от друга по данным микросател-
литного анализа популяции из Кузоватовского и Николаевского лесничеств (DN = 0,159).

Ключевые слова: Pinus sylvestris L., генетическая структура, генетическое разнообразие, 
популяции, плюсовые деревья, SSR-маркеры, индекс фиксации Райта
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Введение
В настоящее время для сохранения и изу-

чения внутривидового генетического разнооб-
разия лесных древесных видов с успехом ис-
пользуют информативные ДНК-маркеры, с 
помощью которых могут быть рассчитаны ге-
нетико-статистические параметры, используе-
мые для последующего применения в селекци-
онных программах и мероприятиях по сохра-
нению генофонда основных лесообразующих 
пород Российской Федерации. Генетические 
маркеры внесли большой вклад в понимание 
генетического дрейфа, потока генов, уровня 
генетической, системы скрещивания в лесных 
популяциях. Их использование находит также 
применение для проверки различных гипотез 
о миграции видов, связанной с изменением 
климатических условий, определения видов, 
обнаружения мутаций и в целом для оценки 
селекционных программ. Их эффективность 
объясняется также тем, что традиционные ме-
тоды изучения адаптивной генетической из-
менчивости лесных древесных видов, такие 
как, например, географические культуры, 
очень затратные и основаны исключительно 
на фенотипическом анализе. Зачастую эти 
признаки, отнесенные к количественным па-
раметрам, зависят от условий окружающей 
среды и могут иметь низкий коэффициент на-
следуемости, требуют долговременных поле-
вых испытаний, и поэтому на их основе не 
всегда удавалось выявить точную генотипиче-
скую структуру, а также получать данные о ге-
нетических процессах, протекающих в при-
родных популяциях [7]. Это связано, как пра-
вило, с тем, что проявление наследственных 
свойств потомств зависит от экологических 
условий произрастания, сложившихся в дан-
ный временной промежуток, т. е. обусловлено 
взаимодействием «генотип-среда».

Ранее российскими и зарубежными уче-
ными широко проводились молекулярно-ге-
нетические исследования с помощью изофер-
ментных маркеров генов, характеризующих 
белковый полиморфизм, что отражено в об-
ширном материале о структуре и генетиче-

ском разнообразии популяций сосны обык-
новенной [8–10]. За десятилетия использова-
ния в лесной генетике аллозимный анализ 
показал себя как объективный метод оценки 
внутривидовой генетической изменчивости, 
позволяющий выявлять гомо- и гетерозигот-
ность особи, идентифицировать генотипы, 
определять материнский и отцовский вклад в 
потомство. Однако эти маркеры обнаружива-
ют только те замены аминокислот, которые 
приводят к изменению заряда белковой моле-
кулы – это около трети всех мутационных за-
мен. При этом, характеризуя вариабельность 
в основном ферментных локусов, располо-
женных в ядре клетки, аллозимные маркеры 
описывают изменчивость только части ядер-
ного генома. В результате зачастую не ясно, 
является ли обнаруживаемая ими изменчи-
вость селективно нейтральной или имеет 
адаптивное значение. Конечно, ни один тра-
диционный маркер не может соответствовать 
всем критериям адаптивной изменчивости, 
тем не менее одними из перспективных ге-
номных маркеров в лесной генетике являются 
высокополиморфные полиаллельные микро-
сателлитные локусы, имеющие кодоминант-
ное наследование – SSR (Simple Sequence 
Repeat), в том числе EST-локусы, представ-
ляющие собой частичные или полные нуклео-
тидные последовательности экспрессируемых 
генов. Многочисленными работами россий-
ских исследователей была показана их эффек-
тивность при оценке генетического разнооб-
разия хвойных [1–6].

Целью данной работы явилось изучение 
на основе использования микросателлитных 
локусов генетического разнообразия и по-
пуляционной структуры клонов плюсовых 
деревьев  сосны  обыкновенной  (Pinus 
sylvestris L.), произрастающих в Кузоватов-
ском, Майнском и Николаевском лесниче-
ствах Ульяновской области.

Материалы и методы исследований
Отбор вегетативного материала для ис-

следований. Отбор образцов хвои проводился 
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в клоновых архивах плюсовых деревьев сосны 
обыкновенной, расположенных в Ульянов-
ской области на территории Кузоватовского 
лесничества. Площадь изученных клоновых 
архивов составила 2,2 га, возраст рамет кло-
нов – 42 года. Исследованные клоны плюсо-
вых деревьев происходили из Кузоватовского, 
Николаевского и Майнского лесничеств, рас-
положенных на территории одноименных ад-
министративных районов. Поскольку досто-
верных корреляций между количественными 
признаками, по которым отбирались плюсо-
вый деревья, и показателями молекулярных 
маркеров не установлено [данные не предо-
ставлены], то характеристики изученных вы-
борок клонов плюсовых деревьев можно рас-
пространять на приспевающие и спелые наса-
ждения сосны обыкновенной 3 популяций: 
Кузоватовской (роp1), Николаевской (роp2), 
Майнской (роp3). Общее количество клонов 
плюсовых деревьев, отобранных для исследо-
вания составило 45.

Выделение суммарной ДНК из хвои Pinus 
sylvestris L. Выделение суммарной дезоксири-
бонуклеиновой кислоты (ДНК) из хвои Pinus 
sylvestris L. проводили с использованием набо-
ра diaGene (Диаэм) для растительной ткани 
по существующей методике [11].

Количественное определение нуклеиновых 
кислот. Количественное определение содержа-
ния ДНК в исследуемых образцах  выполняли на 
приборе Qubit 2.0 (Life Technologies) с использо-
ванием реагентов Qubit™ dsDNA BR AssayKit 
согласно инструкции производителя.

Полимеразная цепная реакция. Для проведе-
ния реакции использовали готовую смесь 
для ПЦР ScreenMix-HS (Евроген, Россия). При 
постановке реакции ПЦР в смесь добавляли 
прямой и обратный праймер по 0,2–0,4 мкМ 
каждого, матрицу ДНК до 50 нг на реакцию и 
стерильную воду – до конечного объема 25 мкл. 
При выполнении работы нами были проанали-
зированы микросателлитные (SSR) маркеры, 
созданные с использованием геномных библио-
тек для вида Pinus sylvestris L. [16], Pinus taeda L. 
[12, 13], а также EST-SSR-локусы, изначально 
разработанные для оценки биологического раз-
нообразия P. sylvestris var. мongolica, произра-
стающей на территории Монголии, на основа-
нии 31653 EST-последовательностей этого вида 
[14]. Основными критериями для отбора ми-
кросателлитных локусов служили высокая сте-
пень информативности и полиморфности. По 
результатам литературного обзора для оценки 
генетической структуры Pinus sylvestris L. нами 
были выбраны следующие олигонуклеотидные 
последовательности ядерных микросателлит-
ных локусов: 14 EST-SSRs (транскрибируемая 
часть ядерной ДНК), подобранных к локусам 
lw_isotig04204, lw_isotig07383, lw_isotig10603, 
lw_isotig17679, lw_isotig21953, lw_isotig27940, 
lw_isotig00080, lw_isotig00081, lw_isotig01420, 
lw_isotig02842, lw_isotig04195, lw_isotig04306, 
lw_isotig05123, lw_isotig20215 и 3 ядерных ми-
кросателлитных локуса (nSSRs) – PtTx4011, 
PtTx4001, SPAC12.5.

Характеристика отобранных для исследо-
вания локусов приведена в таблице 1.

Таблица 1
Характеристика микросателлитных локусов сосны, использованных в работе, 

по литературным данным

Локус Мотив1 Размер фраг-
мента, п. н.2

Количество 
аллелей,
Na

Ожидаемая ге-
терозиготность,
He

GenBank 
accession no.3

EST-SSRs
lw_isotig04204 (CGGCT)5 230 2 0,345 KF501187
lw_isotig10603 (CAG)7 196 2 0,408 KF501191
lw_isotig17679 (TTAA)5 277 3 0.,443 KF501192
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Локус Мотив1 Размер фраг-
мента, п. н.2

Количество 
аллелей,
Na

Ожидаемая ге-
терозиготность,
He

GenBank 
accession no.3

lw_isotig21953 (ATGGG)7 208 7 0,782 KF501193
lw_isotig27940 (TGGA)5 231 3 0,557 KF501195
lw_isotig00080 (CCG)6 177 3 0,291 KF501196
lw_isotig00081 (CCG)6 290 3 0,227 KF501197
lw_isotig01420 (CTG)5 174 3 0,617 KF501198
lw_isotig04195 (GAG)5 189 4 0,422 KF501204
lw_isotig04306 (TCC)7 196 3 0,478 KF501205
lw_isotig05123 (GAG)6 166 2 0,360 KF501206
lw_isotig20215 (TA)7 186 8 0,737 KF501210
lw_isotig07383 (GAT)8 191 3 0,472 KF501190
lw_isotig02842 (AGA)5 229 2 0,378 KF501203
nSSRs
PtTx4011 (СА)20 303 н/д 0,683 AF286621
PtTx4001 (GT)15 224 н/д 0,842 AF286619
SPAC12.5 (GT)20(GA)10 155 10 0,924 AJ223772

Примечания. 1) мотив – повторяющаяся последовательность нуклеотидов; 2) п. н. – пары 
нуклеотидов; 3) номер последовательности олигонуклеотидов в международной базе 
Genbank; н/д – нет данных в доступной литературе.

Процедуры амплификации проводили 
в соответствии с условиями, предложен-
ными  авторами ,  ранее  работавшими  с 
праймерами [12–15]. Результаты ампли-
фикации визуализировали с помощью го-
ризонтального электрофореза в 3,5 % ага-
розе марки MS-12 в проходящем УФ свете 
при Ȝ = 254 нм. Размеры фрагментов ам-
плифицированной ДНК определяли с ис-
пользованием маркеров длин ДНК: 100 + 
bp DNA Ladder (Евроген, Россия). Распо-
знавание размера продуктов амплифика-
ции на электрофореграмме осуществля-
лось при помощи программного обеспече-
ния «Labimage», version: 4.2.3 (http://www.
kapelanbio.com/).

При определении основных популяци-
онно-генетических характеристик исполь-
зовали следующие параметры, применяемы 
при  анализе  кодоминантных  маркеров: 
Na – число аллелей на локус, Ne – эффек-
тивное число аллелей на локус, Но – на-
блюдаемая гетерозиготность, Не – ожидае-

мая гетерозиготность, Р – полиморфность. 
Оценка  генетической  дифференциации 
популяций сосны в клоновых архивах про-
водилась на основе частот аллелей с ис-
пользованием анализа молекулярной дис-
персии  (Analysis of Мolecular Variance, 
AMOVA). Достоверность индекса фикса-
ции FST при попарных сравнениях генети-
ческой обособленности популяций опреде-
ляли по результатам 999 пермутаций в ре-
жиме Codom-Microsat. Для оценки уровня 
генетической  структуры  популяции  ис-
пользовали F-статистику Райта, или ин-
дексы фиксации, характеризующие инди-
видуальный (FIS), субпопуляционный (FST) 
и популяционный (FIT) уровни генетиче-
ской структуры популяции. Степень гене-
тических различий между популяциями и 
возрастными группами определяли с помо-
щью генетического расстояния Нея. Ос-
новные статистики оценивались по микро-
с а т е л л и т н ы м  д а н н ы м  в  п р о г р а м м е 
GenAlЕx6.503 [15].
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Результаты и их обсуждение
Для оценки генетической структуры изу-

чаемых популяций были рассчитаны частоты 
встречаемости всех аллелей. Анализ генетиче-
ского разнообразия популяций сосны обык-
новенной показал, что все изученные локусы 
у Pinus sylvestris L. оказались полиморфными, 
за исключением локуса lw_isotig02842, кото-
рый в двух из трёх популяций оказался моно-
морфным. Количество редких аллелей (с ча-
стотой встречаемости  < 0,05) в популяциях 
варьировало от 2,7 % (Майнская популяция) 
до 8,3 % (Кузоватовская популяция). Усред-
ненный показатель количества аллелей (Na) с 
частотой более 5 % составил для трёх проана-
лизированных популяций 3,471, 2,941 и 3,765 
соответственно.

Амплификация 17 SSR-локусов позволи-
ла выявить в первой популяции – 36, во вто-
рой – 32, в третьей – 36 аллельных вариантов. 
Количество и размер аллелей изучаемых локу-
сов менялись в зависимости от популяции в 
клоновых архивах. Так, в первой и второй по-
пуляциях наименее изменчивым оказался ло-
кус lw_isotig02842, выявивший 1 аллель, наи-
более полиморфным – локус lw_isotig21953, 
имеющий от 6 до 11 аллельных вариантов. Ряд 
аллелей встречались только в одной из по-
пуляций, т. е. были для них специфичными. 
Так, например, аллель  ориентировочно 
170 п. н. локуса lw_isotig04306 обнаружен 
только в первой популяции, а аллель разме-
ром ориентировочно 190, 195, 200 п. н. этого 
же локуса – только в третьей популяции. В то 

же  время  по  таким  локусам ,  как  lw_
isotig01420, lw_isotig10603, lw_isotig20215, lw_
isotig17679, lw_isotig04195, lw_isotig02842, lw_
isotig00081, SPAC12.5, PtTx4011 также выявле-
ны различия в частотах некоторых аллелей 
между отдельными популяциями.

В  исследованном  нами  насаждении 
было выявлено наличие широкого спектра 
полиморфизма среди изучаемых локусов. 
Наибольший уровень наблюдаемой гетеро-
зиготности (Но) в Кузоватовской популя-
ции показан для 5 EST-SSRs-локусов – lw_
isotig10603, lw_isotig17679, lw_isotig04204, 
lw_isotig00081, lw_isotig21953, что составило 
соответственно 0,364; 0,929; 0,786; 0,929 и 
0,643. Схожие значения показателя Но были 
отмечены также для Николаевской и Майн-
ской популяций сосны (за исключением ло-
куса lw_isotig10603, который не выявил гете-
розигот по этому локусу в выборке из треть-
ей популяции).

Показатель ожидаемой гетерозиготности 
(He) варьировал в популяциях – от 0 до 0,832 
(локус lw_isotig02842 и lw_isotig21953 соответ-
ственно) для Кузоватовской популяции, от 0 
до 0,766 (локус lw_isotig02842 и lw_isotig21953 
соответственно) для Николаевской популя-
ции, и от 0 до 0,957 (локус lw_isotig02842 и 
lw_isotig00081 соответственно) в Майнской 
популяции.

Параметры генетической изменчивости 
клонов плюсовых деревьев Pinus sylvestris L., 
полученные с помощью микросателлитных 
локусов, приведены в таблице 2.

Таблица 2
Усредненные параметры генетической изменчивости популяций плюсовых деревьев Pinus 

sylvestris L., произрастающих в Ульяновской области, по 17 SSR-маркерам

Параметры генетиче-
ской изменчивости

Кузоватовская по-
пуляция

Николаевская по-
пуляция

Майнская
популяция

Р, % 94,12 94,12 100,0
Na ± SE 3,882 ± 0,506 2,941 ± 0,303 4,353 ± 0,507
Ne ± SE 2,967 ± 0,311 2,418 ± 0,198 3,274 ± 0,323
Ho ± SE 0,236 ± 0,086 0,213 ± 0,079 0,194 ± 0,079
He ± SE 0,596 ± 0,047 0,537 ± 0,043 0,651 ± 0,030



10

Труды Санкт-Петербургского научно-исследовательского института лесного хозяйства № 3, 2022

Параметры генетиче-
ской изменчивости

Кузоватовская по-
пуляция

Николаевская по-
пуляция

Майнская
популяция

F ± SE 0,585 ± 0,152 0,591 ± 0,152 0,675 ± 0,137

Примечание. Na – среднее число аллелей на локус, Ne – эффективное число аллелей на 
локус, Ho и He – наблюдаемая и ожидаемая гетерозиготности, F – индекс фиксации Райта.

Согласно полученным данным, доля по-
лиморфных локусов в клоновых архивах 
варьи ровала от 94,12 % до 100 %. Наблюдае-
мые различия в показателях полиморфности 
связаны с разной мономорфностью локусов. 
Так, все ядерные локусы в исследовании ока-
зались полиморфными, в то время как один 
из локусов lw_isotig02842, отнесённый к типу 
EST-SSR при оценке генетического полимор-
физма в двух выборках из трёх оказался моно-
морфным.

В ходе анализа генетической изменчиво-
сти изучаемых популяций минимальные зна-
чения по всем основным параметрам, за ис-
ключением наблюдаемой гетерозиготности 
(Na = 2,941; Ne = 2,418; Не = 0,537) были вы-
явлены для Николаевской популяции. Из 
приведенных данных следует, что по SSR-
маркерам более изменчивой относительно 

других является Майнская популяция. Число-
вое значение параметра среднего числа алле-
лей на локус составило 4,353, Hо и Не – 0,194 
и 0,651 соответственно.

Уровень наблюдаемой гетерозиготности во 
всех изученных популяциях сосны обыкновен-
ной оказался ниже ожидаемого, индекс фикса-
ции Райта F оказался положительным, что сви-
детельствует о дефиците гетерозигот (F = 0,585, 
F = 0,591, F = 0,675 соответственно).

О недостатке гетерозигот в исследован-
ных нами популяциях сосны свидетельствуют 
и показатели F-статистики Райта (табл. 3). 
Анализ структуры генетической изменчиво-
сти с помощью индексов фиксации показал, 
что каждое дерево в выборке имеет 63,4%-
ный недостаток гетерозигот в популяции 
(Fis = 0,634) и 65,5%-ный дефицит относи-
тельно вида (Fit = 0,655).

Таблица 3
Индексы фиксации Райта (Fis, Fit и Fst) для 17 SSR-локусов популяций плюсовых деревьев 

сосны обыкновенной

Локус FIS FIT FST 

lw_isotig04306 0,827 0,860 0,190
lw_isotig01420 1,000 1,000 0,149
lw_isotig27940 0,968 0,970 0,058
lw_isotig10603 0,591 0,636 0,109
lw_isotig07383 1,000 1,000 0,048
lw_isotig20215 1,000 1,000 0,123
lw_isotig05123 1,000 1,000 0,157
lw_isotig17679 -0,465 -0,322 0,098
lw_isotig00080 0,941 0,943 0,048
lw_isotig04195 1,000 1,000 0,170
lw_isotig04204 -0,408 -0,406 0,001
lw_isotig02842 1,000 1,000 0,367
lw_isotig00081 -0,693 -0,655 0,022
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Локус FIS FIT FST 

lw_isotig21953 0,285 0,333 0,067
SPAC 12.5 0,925 0,929 0,053
PtTx4001 0,909 0,922 0,140
PtTx4011 0,898 0,925 0,258
Среднее 0,634 0,655 0,121
SE 0,142 0,136 0,022

Примечание. Fis – индекс фиксации особи относительно популяции; Fit – индекс фиксации 
особи относительно вида; Fst – индекс фиксации популяции относительно вида.

Наибольший дефицит гетерозигот для 
проанализированных популяций в зависимо-
сти от выборки был выявлен у локусов lw_
isotig01420, lw_isotig07383, lw_isotig20215, lw_
isotig05123, lw_isotig00080, lw_isotig04195, lw_
isotig04306, lw_isotig10603, lw_isotig27940, 
SPAC12.5, PtTx4011, PtTx4001 (числовое зна-
чение индекса фиксации Райта близко к еди-
нице).

Напротив ,  для  трёх  локусов  – lw_
isotig17679, lw_isotig04204 и lw_isotig00081 в 
Николаевской и Майнской популяциях на-
блюдался значительный избыток гетерози-
гот: показатель F в первом случае составил 
-0,439, -0,647, -0,677 соответственно, во 
втором – -0,684, -0,600, -0,455 соответ-
ственно.

Степень подразделённости популяций, 
оцениваемая по индексу фиксации популя-
ции относительно вида (FST), по разным ло-
кусам варьирует от 0,001 до 0,367 и в сред-
нем составляет 0,121. Это говорит о том, что 
около 87,9 % всей генетической изменчиво-
сти находится внутри популяций, а на долю 
межпопуляционной изменчивости прихо-
дится 12,1 %. Стоит особо отметить, что, 

как правило, у хвойных установлена весьма 
небольшая межпопуляционная генетиче-
ская изменчивость (2–5 %) и наоборот, – 
высокий уровень внутрипопуляционной 
изменчивости (95–98 %) [9]. В нашем ис-
следовании процент межпопуляционной 
изменчивости достаточно велик, что может 
говорить о значительном уровне межпопу-
ляционной дифференциации в исследован-
ной части ареала плюсовых деревьев в кло-
новых архивах. Результат AMOVA-анализа 
также показал, что большая часть общей 
генетической дисперсии, обнаруженной на 
основе исследования 17 микросателлитных 
локусов сосны обыкновенной, приходится 
на изменчивость внутри популяций 85 %, 
межпопуляционная доля составляет 15 %.

Используя коэффициенты генетической 
дистанции Нея (DN), была проведена количе-
ственная оценка степени близости между ис-
следованными популяциями сосны обыкно-
венной на основании генетических расстоя-
ний, рассчитанных по частотам аллелей 
17 ядерных микросателлитных локусов. Вы-
численные значения коэффициентов пред-
ставлены в таблице 4.

Таблица 4
Генетические дистанции DN между тремя изученными популяциями Pinus sylvestris L.

роp1 роp2 роp3
0,000 - - роp1
0,159 0,000 - роp2
0,427 0,548 0,000 роp3

Генетическое расстояние DN между по- пуляциями варьирует от 0,159 до 0,548, со-
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ставляя в среднем 0,378. Наиболее значитель-
ные различия в генетической структуре по 
17 SSR-локусам наблюдаются между Никола-
евской и Майнской популяцией сосны (DN = 
0,548). Минимально дифференцированы друг 
от друга Кузоватовская и Николаевская по-
пуляции (DN = 0,159).

В целом, если сравнить полученные по-
казатели изменчивости показателей молеку-
лярных маркеров проанализированных по-
пуляций на основе микросателлитного анали-
за, то следует отметить, что Майнская по-
пуляция характеризуется более высоким уров-
нем генетического полиморфизма в сравне-
нии с двумя другими и обладает теоретически 
большим потенциалом для адаптации к лесо-
растительным условиям. Однако для такого 
заключения необходимо продолжить изуче-
ния популяционной структуры сосны обык-
новенной в данном регионе и увеличить вы-
борку деревьев.

Заключение
Анализ генетической структуры популя-

ций сосны, произрастающих в Ульяновской 
области на территории Кузоватовского лесни-
чества, показал, что один из локусов – lw_
isotig02842, отнесённый к типу EST-SSR, не 
выявил полиморфизма между плюсовыми 
деревьями в двух из трёх популяциях и был 
мономорфным. Несмотря на это, мы считаем, 
что он может быть полезен при смене геогра-
фического района. Результаты популяцион-

но-генетического анализа, проведенного с 
помощью 17 SSR-локусов, позволили полу-
чить оценки уровня генетического разнообра-
зия и дифференциации трёх популяций Pinus 
sylvestris L. из разных лесничеств Ульяновской 
области. Выявлено, что Майнская популяция 
продемонстрировала наиболее высокое ал-
лельное разнообразие (Na = 4,353; Ne = 3,274). 
В результате изучения особенностей генети-
ческого разнообразия во всех популяциях об-
наружен более высокий уровень ожидаемой 
гетерозиготности по сравнению с наблюдае-
мой, что, возможно, является следствием са-
моопыления в популяциях сосны, где были 
отобраны плюсовые деревья. АMOVA-анализ 
показал, что большая часть общей генетиче-
ской дисперсии, обнаруженной на основе ис-
следования микросателлитных локусов, при-
ходится на изменчивость внутри популяций, 
межпопуляционная доля составляет 12,1 %. 
Результаты вычислений генетических дистан-
ций по Неи показали обособленность между 
Николаевской и Майнской популяцией сос-
ны (DN = 0,548).

Полученные данные по изменчивости 
показателей молекулярных маркеров у клонов 
плюсовых деревьев Pinus sylvestris L. могут 
быть использованы в дальнейшем для обосно-
вания долгосрочных программ неистощи-
тельного пользования лесными биологиче-
скими ресурсами и воспроизводства их гено-
фондов при выполнении селекционных и ле-
совосстановительных мероприятий.
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