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The DNA markers for exploring of genetic resources of spruce and pine
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The use of DNA markers for exploring the genetic resources of spruce and pine is discussed. Some 
classifications of DNA markers are considered. A brief historical review of appearance and using 
of different genetic markers for population genetic studies of spruce and pine is presented. The 
positive qualities and limitations of different types of these technics as a tools for exploring of 
population genetics of spruce and pine are discussed. The tendencies in changing of popularity of 
different DNA markers during last twenty years are noted. Different types of markers discover the 
differing levels of intraspecific polymorphism: low level show RAPD, RFLP and CAPS; 
intermediate – AFLP; relatively high – ISSR; high – SSR, SNPs and DArT. So, microsatellites 
and SNPs have an advantage over a number of DNA markers. The positive property of 
microsatellite analysis is that for every gene locus it could be determined whether the individual is 
heterozygous or homozygous. It is advantage comparably with RAPD, AFLP and ISSR-PCR 
markers. Analysis of the range of 12-17 microsatellites is the most suitable for intraspecific 
population studies for population genetics of pine and spruce, particularly for the analysis of 
genetic diversity. SNPs are very promising markers with high density through the genome and low 
level of mutations per generation. This method is also very good for estimation of genetic diversity. 
It could be easily used for evaluation of functional and neutral variability. The preliminary choice 
of identifying SNPs or selection of SNPs from the databases and correct statistical estimate of data 
become a critical points. The markers of mitochondrial DNA, on the other hand, are most useful 
for phylogeographic and geographical research. The species of Pinaceae have three genomes 
inherited by different ways: the paternal chloroplast, the maternal mitochondrial and nuclear 
biparental. To obtain a reliable result in population studies of pine and spruce the various 
independently evolving markers, for example nuclear and mitochondria or nuclear and chloroplast 
should be used. It allows to study genetic diversity and genetic differentiation of pine and spruce 
populations more correctly.
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ДНК-маркеры для оценки генетических ресурсов ели и сосны

Г.В. Калько

В обзоре обсуждается использование ДНК-маркеров для оценки генетических ресурсов 
ели и сосны. Представлены некоторые классификации ДНК-маркеров, дан краткий экс-
курс в историю их появления и использования для популяционно-генетических исследо-
ваний ели и сосны. Обсуждены положительные свойства и ограничения разных видов 
генетических маркеров. Рассмотрены тенденции в изменении востребованности различ-
ных ДНК-маркеров в последние двадцать лет. Отмечено, что разные виды маркеров выяв-
ляют различные уровни внутривидового полиморфизма: низкий показывают RAPD, 
RFLP и CAPS; средний – AFLP; относительно высокий – ISSR; высокий – SSR, SNPs и 
DArT. То есть, микросателлиты и SNPs имеют преимущество перед целым рядом ДНК-
маркеров. Положительным свойством монолокусного анализа микросателлитов является 
то, что для каждого генного локуса возможно определить, является ли данная особь гете-
розиготой или гомозиготой, в чем и заключается преимущество этих маркеров над RAPD, 
AFLP и ISSR-PCR. ДНК-анализ с помощью линейки из 12-17 микросателлитов наиболее 
подходит для внутривидовых популяционно-генетических исследований, особенно для 
анализа генетического разнообразия. SNPs имеют высокую плотность в геноме и низкий 
уровень мутаций на поколение. Они также перспективны для изучения генетического раз-
нообразия, их легко использовать в оценке функциональной и нейтральной изменчиво-
сти. Однако критической становится предварительная стадия выявления SNP или отбора 
SNP из базы данных, а также статистическая обработка результатов. Маркеры митохонд-
риальной ДНК наиболее информативны для филогеографических и географических ис-
следований. Для получения надежного результата в популяционных исследованиях ели и 
сосны важно использовать несколько независимо эволюционирующих маркеров, напри-
мер, ядерных и хлоропластных или ядерных и митохондриальных. Это позволит не только 
оценить генетическое разнообразие, но и более корректно определить дифференциацию 
в популяциях хвойных.

Ключевые слова: ДНК-маркеры, микросателлиты, SNP, сосна, ель, генетические ресурсы, 
генетическое разнообразие

Калько Галина Валентиновна – заведующий исследовательской лабораторией 

E-mail: gkalko@spb-niilh.ru; kagava0720@gmail.com

ФБУ «Санкт-Петербургский научно-исследовательский институт лесного хозяйства»

194021, Санкт-Петербург, Институтский пр., 21 

Тел.: (812) 552-80-21, факс: (812) 552-80-42


