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Сосна обыкновенная – одна из основных лесообразующих пород России. Мы оценили генетическое разнообразие и дифференциацию 

естественных популяций сосны обыкновенной в Средней Сибири, используя микросателлитный анализ хлоропластной ДНК. Всего 

было выявлено 87 гаплотипов. В большинстве случаев (77) гаплотип встречался только один раз. Высокий уровень гаплотипического 

разнообразия (H
CP 

= 0,993) был выявлен во всех изученных популяциях. Анализ молекулярной дисперсии (AMOVA) показал, что генетическая 

дифференциация между популяциями составила только 3%. Полученные результаты могут быть использованы в мониторинге состояния 

генетических ресурсов сосны обыкновенной в Средней Сибири. 

Ключевые слова: сосна обыкновенная, Средняя Сибирь, генетическое разнообразие, микросателлитный анализ хлоропластной ДНК.

GENETIC DIVERSITY OF SCOTS PINE (P. SYLVESTRIS L.) IN MIDDLE SIBERIA ASSESSED 
BY ANALYSIS OF VARIABILITY OF CHLOROPLAST MICROSATELLITE LOCI

M.A. Sheller1, 2, *, E. Ciocirlan2, P.V. Mikhailov1, S.S. Kulakov1, 3, N.N. Kulakova1, A.A. Ibe1, 

T.V. Sukhikh1, A.L. Curtu2

1 Reshetnev Siberian State University of Science and Technology, Krasnoyarsk, Russia; 2 Transilvania University of 
Brasov, Romania; 3 Sukachev Institute of Forest, Krasnoyarsk Science Center of the Siberian Branch of the Russian 

Academy of Sciences, Krasnoyarsk, Russia
E-mail: maralexsheller@mail.ru

Scots pine is one of the main forest-forming tree species in Russia. We assessed the genetic diversity and differentiation of natural Scots pine 

populations in Middle Siberia using chloroplast microsatellite (cpSSR) loci. A total of 87 haplotypes have been detected. Most of them (77) were 

detected only once. High level of haplotype diversity (H
CP

=0.993) was observed in all populations studied. Analysis of molecular variance (AMOVA) 

showed that only 3% of the total variation occurred among populations. The results may be used in monitoring of the state of Scots pine genetic 

resources in Middle Siberia.
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Введение
Генетическое разнообразие имеет важное значение 

для сохранения видов. Высокий уровень генетическо-
го разнообразия улучшает способность видов адапти-
роваться к изменяющимся условиям среды, повышает 

устойчивость к заболеваниям и способствует успеш-
ному воспроизводству [12–14, 19].

Сосна обыкновенная (Pinus sylvestris L.) - одна из 
наиболее распространенных древесных пород в бо-
реальных лесах Евразии - имеет большое экологиче-
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ское и социально-экономическое значение [8, 15, 19, 
24, 26]. В России сосновые леса сосредоточены в Си-
бири, где на их долю приходится до 30% всех хвойных 
лесов [1]. Сосновые леса находятся на первом месте по 
площади вырубок и объему вырубаемой древесины 
в России [3]. В то же время процессы лесовосстанов-
ления носят пассивный характер, часто значительно 
затягиваются и протекают с нежелательной сменой 
древесных пород [3]. Из-за природных и антропоген-
ных факторов площадь сосновых лесов в России за по-
следние десять лет сократилась на 2 млн га [23]. Таким 
образом, изучение генетического разнообразия сосны 
обыкновенной в России имеет важное значение для 
разработки программ по сохранению данного вида, а 
также для мониторинга состояния лесных генетиче-
ских ресурсов Сибири [2, 5].

В настоящее время генетическое разнообразие лес-
ных древесных растений интенсивно изучается с ис-
пользованием молекулярных маркеров [23]. Хлоро-
пластные микросателлиты (cpSSR) являются одними 
из универсальных и эффективных молекулярных 
маркеров, которые используются при оценке генети-

ческого разнообразия и структуры популяций, а так-
же в филогенетических исследованиях [7, 10, 17, 20]. 
Эти маркеры уже длительное время применяются и 
для оценки генетических ресурсов сосны обыкновен-
ной [6, 18, 25].

В данном исследовании мы использовали микроса-
теллитные маркеры хлоропластной ДНК для оценки 
генетического разнообразия десяти естественных по-
пуляций сосны обыкновенной в Средней Сибири.

Материалы и методы
Объектами исследования являются 10 популяций 

сосны обыкновенной, произрастающих на террито-
рии Красноярского края (рис. 1). В каждой популяции 
случайным образом было выбрано по десять взрослых 
деревьев. Отобранная с деревьев хвоя хранилась в си-
ликагеле до выделения ДНК. 

Геномную ДНК выделяли из высушенной хвои 
CTAB-методом [9]. Качество выделенной ДНК про-
веряли с помощью спектрофотометра Nanodrop 8000 
(Thermo Fisher Scientific, США). Все образцы ДНК 
были доведены до концентрации 10 нг/мкл. Молеку-

Рис. 1. Расположение популяций сосны обыкновенной в Средней Сибири и частоты восьми наиболее распространенных 
гаплотипов в изученных популяциях
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лярный анализ был проведен с использованием де-
сяти микросателлитных хлоропластных маркеров: 
PCP45071, PCP36567, PCP48256, PCP41131, PCP30277, 
PCP26106, Pt1254, Pt15169, Pt71936, Pt87268 [18, 27]. 
Амплификацию проводили в двух мультиплексных 
реакциях с использованием набора Qiagen Multiplex 
PCR (Qiagen, Германия) в условиях, рекомендован-
ных производителем: начальная денатурация в тече-
ние 15 мин при 95 °C, затем 30 циклов по 15 с при 
94 °C, 1 мин 30 с при 60 °C (для набора из 6 локусов 
PCP) и 58 °C (для набора из 4 локусов Pt), 1 мин 30 с 
при температуре 72 °C и заключительная элонгация 
10 мин при температуре 72 °C. Амплифицированные 
фрагменты анализировали на генетическом анализа-
торе GenomeLab GeXP (Beckman Coulter, Fullerton, 
CA).

HAPLOTYPE ANALYSIS 1.05 [11] использовался 
для оценки следующих параметров генетического 
разнообразия: число гаплотипов (A); количество част-
ных гаплотипов (P); эффективное число гаплотипов 

(NE); гаплотипическое разнообразие (HCP) и среднее 
значение генетических расстояний между индивида-
ми в популяции (D2sh).

Анализ молекулярной дисперсии (AMOVA) был 
проведен с использованием GenAlEx версии 6.5 [16]. 
Статистическая значимость теста AMOVA была рас-
считана для всех популяций и локусов на основе 
999 пермутаций.

Результаты
Анализ микросателлитных локусов хлоропласт-

ной ДНК у 100 деревьев сосны обыкновенной выявил 
87 гаплотипов. В большинстве случаев (77) гаплотип 
встречался только один раз. Наибольшее количество 
частных гаплотипов (десять) было обнаружено в по-
пуляции Поп-G, а наименьшее (пять) – в популяции 
Поп-F (табл. 1).

Гаплотип H67 был обнаружен в 4 из 10 исследуе-
мых популяций (Поп-A, Поп-E, Поп-F, Поп-H) (рис. 1, 
табл. 2).

Табл. 1 
Основные показатели генетической изменчивости популяций сосны обыкновенной 

(N – размер выборки; A – число гаплотипов; P – число частных гаплотипов; NE – эффективное число гаплоти-
пов; HCP – гаплотипическое разнообразие; D2

sh – среднее значение генетических расстояний между индивида-
ми в популяции)

Популяция Показатель
A P NE HCP D2

sh
Поп-A 10 8 10,000 1,000 4,169
Поп-B 10 8 10,000 1,000 5,316
Поп-C 10 9 10,000 1,000 4,382
Поп-D 8 6 7,143 0,956 4,473
Поп-E 10 7 10,000 1,000 5,024
Поп-F 9 5 8,333 0,978 5,433
Поп-G 10 10 10,000 1,000 4,322
Поп-H 10 9 10,000 1,000 3,716
Поп-I 10 9 10,000 1,000 4,409
Поп-J 10 8 10,000 1,000 7,522

Среднее 9,700 7,900 9,548 0,993 4,877

Табл. 2
Частоты восьми наиболее распространенных гаплотипов в 10 популяциях сосны обыкновенной  

в Средней Сибири

Гаплотип Популяция
A B C D E F G H I J

H29 0,1 0,1
H41 0,1 0,1
H44 0,1 0,1
H51 0,1 0,1
H67 0,1 0,1 0,2 0,1
H69 0,1 0,1
H72 0,1 0,1
H82 0,1 0,1
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Внутрипопуляционный анализ показал, что все 
исследуемые популяции характеризуются высоким 
уровнем гаплотипического разнообразия (HCP = 0,956–
1,000) (табл. 1). Эффективное число гаплотипов на по-
пуляцию варьировало от 7,143 до 10, а среднее значе-
ние генетических расстояний между индивидами – от 
3,716 (Поп-H) до 7,522 (Поп-J). AMOVA-анализ пока-
зал, что основная часть генетической дисперсии, об-
наруженной на основе исследования хлоропластных 
микросателлитных локусов, приходится на изменчи-
вость внутри популяций (97%), межпопуляционная 
доля составляет 3% (PhiPT = 2,8%, p = 0,02) (табл. 3).

Обсуждение
Высокий уровень гаплотипического разнообразия 

(HCP = 0,993) был выявлен во всех исследуемых попу-
ляциях сосны обыкновенной в Средней Сибири. По-
лученные результаты согласуются с ранее проведен-
ными исследованиями в Европе и Азии. Например, 
высокий уровень гаплотипического разнообразия 
(HCP = 0,991) был выявлен в семи популяциях сосны 
обыкновенной из Шотландии и в восьми популяци-
ях из континентальной Европы [18], а также в 38 по-
пуляциях сосны обыкновенной из Азии и Восточной 
Европы (HCP = 0,984) [4]. Более низкие значения HCP 
были обнаружены в 13 популяциях сосны обыкновен-
ной из Испании (HCP = 0,978) [21] и в четырех популя-
циях из северной части Италии (HCP = 0,92) [22]. Вы-
сокое гаплотипическое разнообразие, наблюдаемое у 
исследуемых популяций сосны обыкновенной, мож-
но объяснить интенсивным потоком генов между по-
пуляциями. В данном исследовании это может быть 
подтверждено присутствием гаплотипа H67 в 4 из 10 
исследуемых популяций.

Низкий уровень генетической дифференциации по-
пуляций сосны обыкновенной в Средней Сибири был 
выявлен с помощью AMOVA-анализа (PhiPT=3%), что 
согласуется с результатами других исследований [4, 
18]. Низкая дифференциация между исследуемыми 
популяциями может свидетельствовать об их общей 
филогеографической истории.

Полученные результаты показывают, что популя-
ции сосны обыкновенной в Средней Сибири характе-
ризуются высоким уровнем генетического разнообра-
зия и низким уровнем генетической дифференциации.

Заключение
Оценка генетического разнообразия 10 популяций 

сосны обыкновенной на территории Средней Сиби-
ри выявила высокий уровень генетического разно-
образия в исследуемых популяциях и низкую степень 
генетической дифференциации между ними. Полу-
ченные результаты могут быть использованы в мо-
ниторинге состояния генетических ресурсов сосны 
обыкновенной на территории Средней Сибири.
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Табл. 3
Анализ молекулярной дисперсии (AMOVA)

Источник изменчивости Степень 
свободы

Сумма квадратов 
отклонений

Компоненты
изменчивости

Изменчивость, 
%

Между популяциями 9 27,820 0,069 3
В пределах популяций 90 215,700 2,397 97

Всего 99 243,520 2,466 100
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