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Аннотация. Изучены таксационные показатели клонов и семей плюсовых деревьев сосны 
обыкновенной по основным морфометрическим признакам стволов. Отмечены незначительные 
преимущества в росте клонового потомства плюсовых деревьев по сравнению с таковым се-
мейственного потомства. В результате изучения генетической изменчивости сосны обыкновен-
ной с использованием  ISSR-маркеров выявлен различный уровень полиморфных локусов и их 
аллельного состава, что подтверждено однофакторным дисперсионным анализом. Показатели 
генетического разнообразия потомства плюсовых деревьев сосны обыкновенной на лесосемен-
ных объектах варьируют незначительно, что подтверждает их селекционно-генетический статус. 
Обобщенные показатели для всех исследованных ЛСП по доле полиморфных локусов, генети-
ческому разнообразию, индексам Шеннона и коэффициентам инбридинга свидетельствуют о до-
статочно высоком уровне изменчивости клонового и семенного потомства плюсовых деревьев. 
Плюсовые деревья в селекционных объектах генетически дифференцированы, что подтвержде-
но расчетами коэффициентов генетической дистанции.

Наиболее генетически близкими являются плюсовые деревья на клоновой ЛСП. На основе 
генетических исследований лесосеменные плантации объединены в три кластера, характери-
зующиеся близкими величинами генетических дистанций. Полученные научные данные о фе-
нотипической и генетической изменчивости клонов плюсовых деревьев данного вида являют-
ся важной основой проведения селекционного отбора и выделения ценных генотипов сосны 
для создания лесосеменных плантаций более высокого генетического уровня. 

Ключевые слова: сосна обыкновенная, плюсовые деревья, насаждения, лесосеменные план-
тации, генетическая структура, ISSR-маркеры
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Abstract. We studied the taxation indicators of clones and families of plus trees of Scots pine 
according to the main morphometric features of the trunks. There were minor advantages in the growth 
of plus trees clone offspring compared to family offspring. As a result of studying the genetic variability 
of Scots pine using ISSR-markers, a different level of polymorphic loci and their allelic composition was 
revealed, which was confi rmed by univariate dispersion analysis. Indicators of the plus trees offspring 
genetic diversity of Scots pine on forest-seed objects vary slightly, which confi rms their selection and 
genetic status. The generalized indicators for all studied forest-seed plantations in terms of the proportion 
of polymorphic loci, genetic diversity, Shannon indices and inbreeding coeffi cients indicate a fairly 
high level of variability in the clonal and seed offspring of plus trees. Plus trees in selection objects 
are genetically differentiated from each other, which isФ confi rmed by calculations of genetic distance 
coeffi cients. The most genetically close are plus trees on clonal forest-seed plantation. Based on genetic 
studies, forest-seed plantations are combined into three clusters characterized by close values of genetic 
distances. The obtained scientifi c data on the phenotypic and genetic variability of plus trees clones 
of this species are an important basis for the selection and identifi cation of valuable pine genotypes for 
the creation forest-seed plantations of a higher genetic level.
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Введение
Важным аспектом решения проблемы улуч-

шения видового состава лесов и повышения их 
продуктивности является сохранение генетиче-
ского разнообразия лесных популяций  (Bergman 
et al., 1991; Celiac et.al.,1998; Genetic pool…, 2020) 
с опорой на современные достижения в области 
популяционной генетики и геномики древесных 
видов (Крутовский, 2006; Гостимский и др., 1999), 
молекулярно-генетического анализа популяций, 
лесосеменных объектов и насаждений (Буторина 
и др., 2007; Ивановская и др., 2007; Шишкина и др., 
2012; Камалов и др., 2022; Сбоева, Боронникова, 
2019; Молекулярно-генетический анализ…, 2021). 
Полученные результаты молекулярно-генетиче-

ских исследований можно использовать для по-
этапной паспортизации деревьев на лесосеменных 
плантациях (Кальченко, Тараканов, 2010). Для со-
хранения и оценки внутривидового генетического 
разнообразия лесных древесных видов использу-
ют информативные ДНК-маркеры, с помощью ко-
торых рассчитываются генетико-статистические 
параметры, используемые для разработки селек-
ционных программ и мероприятий по сохранности 
генофонда лесообразующих видов. Их эффектив-
ность объясняется тем, что традиционные методы 
изучения адаптивной генетической изменчивости 
лесных древесных видов достаточно затратны 
и основаны исключительно на их фенотипическом 
анализе преимущественно по количественным 
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признакам. Использование молекулярных марке-
ров в лесной генетике позволяет считать данный 
метод в качестве объективного для оценки генети-
ческой изменчивости древесных видов, осущест-
влять идентификацию генотипов, обоснованно 
определять вклад родительских особей в семенное 
и вегетативное потомство растений. Рядом иссле-
дователей была показана эффективность примене-
ния аллозимного анализа при оценке генетического 
разнообразия хвойных древесных видов, и прежде 
всего, сосны обыкновенной (Генетическая измен-
чивость…, 2014; Ильинов, Раевский, 2018; Калько 
и др., 2017; Шейкина, Романов, 2023; Криворото-
ва, Шейкина, 2014). Однако в Башкирском регио-
не подобные исследования носят фрагментарный 
характер и практически не затрагивают селек-
ционные объекты данного вида. В связи с этим 
нами уделено важное внимание оценке генетиче-
ской структуры лесосеменных плантаций сосны 
обыкновенной как важного лесообразующего дре-
весного вида в регионе, площадь которого в лес-
ном фонде Республики Башкортостан составляет 
11,7 % с древесным запасом 18,4 % от общего за-
паса насаждений.

Цель, задача, методика 
и объекты исследования

Целью данной работы явилось изучение гене-
тической структуры потомства плюсовых деревьев 
сосны обыкновенной (Pinus sylvestris L.) в архивах 
клонов и семейственных плантациях по комплексу 
фенотипических и генотипических признаков, соз-
данных в Дюртюлинском лесничестве Республики 
Башкортостан.

В соответствии с целью исследования реали-
зовывались следующие задачи: выявить особенно-
сти изменчивости морфометрических признаков 
древесных стволов сосны обыкновенной на лесо-
семенных плантациях различного происхожде-
ния; изучить генетическую изменчивость клоно-
вого и семенного потомства плюсовых деревьев 
сосны обыкновенной на основе использования 
метода ISSR-анализа ДНК хвои; оценить генети-
ческое разнообразие и дифференциацию потомств 
плюсовых деревьев сосны обыкновенной из раз-
ных по происхождению лесосеменных плантаций. 

Методологической основой научной работы яви-
лись принципы и подходы, изложенные в лите-
ратурных источниках отечественных и зарубеж-
ных ученых в области селекционно-генетических 
исследований (Ларионова, 2002; Буторина и др., 
2007; Криворотова, Шейкина, 2014; Политов, 
2008; Koski, 2000; Development…, 2014). Научным 
аспектом исследования явилось выдвижение сле-
дующих гипотез: клоновое и семенное потомство 
плюсовых деревьев сосны обыкновенной разли-
чаются по таксационным показателям, характе-
ризующим закономерности их роста и состояния; 
по характеру роста различия между плюсовыми 
деревьями обусловлены фенотипически и гено-
типически; генетическое разнообразие и уровень 
дифференциации потомств плюсовых деревьев 
сосны обыкновенной в селекционных объектах 
находится в определенной взаимосвязи с их про-
исхождением. В качестве опытных объектов были 
подобраны лесосеменные плантации (ЛСП) – 
клоновые и семейственные – сосны обыкновен-
ной, расположенные в Дюртюлинском лесниче-
стве Республики Башкортостан (табл. 1).

Территория лесничества относится к зоне 
широколиственных лесов, район хвойно-широко-
лиственных (смешанных) лесов европейской части 
Российской Федерации Приуральского лесостеп-
ного района. Насаждения на лесосеменных план-
тациях являются одновозрастными, что позволяет 
проводить оценку роста и генетического разно-
образия деревьев сосны обыкновенной в сравни-
тельном аспекте. Генетическая оценка плюсовых 
деревьев вида проведена на клоновых и семей-
ственных лесосеменных плантациях, созданных 
посадочным материалом, выращенным из семян 
улучшенной селекционной категории. Деревья со-
сны обыкновенной на ЛСП произрастают в иден-
тичных почвенно-климатических и лесорасти-
тельных условиях – С2 – С3. Размещение деревьев 
на ЛСП редкое – 156–400 шт./га, что способствует 
хорошему развитию их кроны и семеношению.

Сбор экспериментального материала прово-
дился стационарным методом путем сплошного 
перечета деревьев на ЛСП. Диаметр стволов из-
мерялся мерной вилкой, высота – высотомером 
SUUNTO РМ-5/1520.
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Диаметр кроны в двух направлениях фиксиро-
вался мерной лентой с точностью до 1 см, протя-
женность кроны – мерной лентой и электронным 
высотомером. В качестве исходного материала 
для экстракции ДНК использовалась свежая хвоя 
сосны обыкновенной. На всех объектах отбира-
лись образцы хвои в количестве по 100 шт. с каж-
дого дерева. За основу отбора образцов хвои при-
нята методика с применением 2 × СТАВ-буфера 
(Doyle, Doyle, 1987).

Молекулярно-генетические исследования кло-
новых и семейственных потомств плюсовых де-
ревьев сосны обыкновенной  по ISSR-маркерам 
осуществлялись по методикам ряда авторов 
(Криворотова, Шейкина, 2014; Милютина и др., 
2013; Новиков, Шейкина, 2012). Для оценки 
внутри- и межклоновой изменчивости изучаемых 
признаков применялся факторный анализ. Опыт-
ные данные подвергались статистической обра-
ботке в соответствии с общепринятыми методиче-
скими рекомендациями (Лакин, 1980; Бондаренко, 
Жигунов, 2016). Для расчета генетических пара-
метров использовали специализированную про-
грамму POPGENE Version 1.32, позволяющую 
выполнять расчет следующих показателей: доли 
полиморфных локусов, общего (наблюдаемого) 
числа аллелей (Na), эффективного числа аллелей 
(Nе) (Kimura, 1964), генетического разнообразия 
по Нею (Nei, 1972), информационного индекса 
Шеннона (Определение…, 2021; Schannon, Weaver, 

Таблица 1
Table 1

Краткая характеристика лесосеменных объектов сосны обыкновенной
 Brief description of forest-seed objects of Scots pine

Наименование объекта
Name of the object

Квартал
Quarter

Выдел
Survey plot

Площадь, 
га

Area, ha

Год 
закладки

Year 
of planting

Схема 
размещения 
растений, м

Plant layout, m

Кол-во расте-
ний, шт./га
Number of 

plants, pcs/ha

Клоновая ЛСП (2004 г.)
Clone forest-seed plantation (2004) 125 21 1,0 2004 5 × 5 400

Клоновая ЛСП (2005 г.)
Clone forest-seed plantation (2005) 125 21 1,0 2005 5 × 5 400

Семейственная ЛСП (№ 50)
Family forest-seed plantation (№ 50) 125 20 4,0 2006 8 × 8 156

Семейственная ЛСП (№ 51)
Family forest-seed plantation (№ 51) 125 20 3,0 2007 8 × 8 156

1949), доли межпопуляционного генетического 
разнообразия (Gst) в общем разнообразии или по-
казателя подразделенности популяций (Nei, 1975).

Результаты и их обсуждение
Оценка уровня генетической структуры клоно-

вых и семейственных ЛСП сосны обыкновенной 
проводилась на четырех селекционных объектах 
(см. табл. 1). В табл. 2 приведена оценка биометри-
ческих показателей стволов потомства плюсовых 
деревьев данного вида.

Анализ результатов, приведенных в табл. 2, 
позволяет отметить, что на клоновых и семей-
ственных ЛСП по всем оцениваемым показате-
лям стволов потомство плюсовых деревьев сосны 
обыкновенной характеризуется близкими показа-
телями роста. Средняя величина диаметра стволов 
в клоновых плантациях варьирует от 21,7 ± 0,72 
до 23,3  ±  0,81 см, высоты – 9,1  ±  0,39 – 10,1  ± 0,29 м, 
диаметра кроны – 6,2 ± 0,15 –  6,9 ± 0,30 м, протя-
женности кроны – 6,5 ± 0,18 – 8,3 ± 0,32 м. При срав-
нении плюсовых деревьев сосны обыкновенной 
в архивах клонов (ЛСП 2005 г.) с насаждениями се-
мейственных плантаций (ЛСП № 51) достоверные 
различия выявлены только по протяженности кро-
ны (tфакт = 3,11 > tst (01) = 2,62). В пределах клоновых 
плантаций различия достоверны по протяженности 
кроны (tфакт = 4,86 > tst (01) = 2,62), семейственных план-
таций – по высоте стволов (tфакт = 6,59 > tst (01) = 2,62) 
и протяженности кроны (tфакт = 3,75 > tst (01) = 2,62).
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Таблица 2 
Table 2 

Биометрические показатели деревьев 
сосны обыкновенной на селекционных объектах

Biometric indicators of Scots pine trees 
at selection objects

Показатели
Indicators M ± m V, % P, %

Клоновая ЛСП (2004 г.)
Clone forest-seed plantation (2004)

Диаметр ствола, см
Trunk diameter, cm 23,3 0,81 12,6 3,4

Высота ствола, м
Trunk height, m 9,1 0,39 10,2 4,3

Диаметр кроны, м 
Crown diameter, m 6,2 0,15 11,8 2,4

Протяженность кроны, м
Crown length, m 6,5 0,18 14,2 2,8

Клоновая ЛСП (2005 г.)
Clone forest-seed plantation (2005)

Диаметр ствола, см
Trunk diameter, cm 21,7 0,72 10,7 3,4

Высота ствола, м
Trunk height, m 10,1 0,29 9,3 2,9

Диаметр кроны, м 
Crown diameter, m 6,9 0,30 14,8 4,3

Протяженность кроны, м
Crown length, m 8,3 0,32 10,9 3,8

Cемейственная ЛСП (№ 50) 
Family forest-seed plantation (№ 50)

Диаметр ствола, см
Trunk diameter, cm 21,4 0,71 14,8 3,3

Высота ствола, м
Trunk height, m 9,1 0,35 17,0 3,8

Диаметр кроны, м 
Crown diameter, m 6,6 0,16 10,7 2,4

Протяженность кроны, м
Crown length, m 8,7 0,36 18,6 4,2

Cемейственная ЛСП (№ 51) 
Family forest-seed plantation (№ 51)

Диаметр ствола, см
Trunk diameter, cm 20,2 0,98 15,7 4,8

Высота ствола, м
Trunk height, m 7,2 0,27 11,9 3,8

Диаметр кроны, м 
Crown diameter, m 6,3 0,30 15,1 4,8

Протяженность кроны, м
Crown length, m 6,9 0,32 12,8 4,6

С целью оценки уровня генетической измен-
чивости лесосеменных плантаций сосны обыкно-
венной нами определялись следующие показатели: 
доля полиморфных локусов (Р), наблюдаемое (Na) 
и эффективное (Nе) число аллелей, общее генети-
ческое разнообразие (Н), информационный индекс 
Шеннона (I), индекс фиксации Райта (Fis) (табл. 3).

Отмечено, что доля полиморфных локусов 
в целом для ЛСП составила 100 %, что свидетель-
ствует о высоком полиморфизме потомства плю-
совых деревьев сосны обыкновенной. Высокий 
уровень полиморфизма выявлен на клоновой ЛСП 
2004 г. – 100 %, для ЛСП 2005 г. этот показатель со-
ставил 93,91 %. В лесосеменных плантациях уро-
вень полиморфизма семей плюсовых деревьев со-
сны обыкновенной варьирует от 95,65 до 99,13 %, 
что характерно для данной категории ЛСП.

Наблюдаемое число аллелей для разных ле-
сосеменных плантаций варьирует от 1,9391 до 
2,0000. Для совокупности клоновых и семействен-
ных ЛСП этот показатель также является наиболее 
высоким – 2,0000. Эффективное число аллелей 
оценивает величину, обратную гомозиготности, 
и представляет собой такое их числовое значение, 
при одинаковой частоте которых гетерозиготность 
особей в популяции будет равна фактической 
(Генетическая изменчивость…, 2015). В исследу-
емых нами лесосеменных плантациях эффектив-
ное число аллелей варьирует от 1,6788 до 1,7643. 
Для клоновых и семейственных ЛСП данный обоб-
щенный показатель составляет 1,7643. Наиболее 
высокое значение параметров генетического раз-
нообразия потомства плюсовых деревьев сосны 
обыкновенной характерно для совокупности изу-
чаемых селекционных объектов (0,4239) с вариа-
бельностью данного показателя от 0,3803 до 0,4087. 

Информационный индекс Шеннона, характе-
ризующий отличительные особенности потомства 
плюсовых деревьев по комплексу оцениваемых 
признаков, является достаточно высоким с ва-
риацией числовых значений от 0,5539 до 0,5936. 
Для всех ЛСП данный показатель оказался более 
высоким – 0,6117, что свидетельствует о неиден-
тичности потомства по анализируемым фенотипи-
ческим признакам древесных стволов. Индекс фик-
сации Райта (Fis), или коэффициент инбридинга, 
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для потомства плюсовых деревьев сосны обыкно-
венной в лесосеменных объектах характеризуется 
достаточно близкими величинами – 0,1199–0,1385, 
с обобщенным уровнем для всех ЛСП 0,1178. 
В целом следует отметить, что выявленные по-
казатели генетического разнообразия потомства 
плюсовых деревьев сосны обыкновенной по всем 
анализируемым лесосеменным объектам изме-
няются незначительно и их значения (см. табл. 3) 
достаточно близки, что соответствует видовому 
уровню сосны и селекционно-генетическому ста-
тусу анализируемых ЛСП. Изменение генетиче-
ской структуры лесосеменных плантаций сосны 
обыкновенной по ISSR-маркерам оценивалось 
на основе сравнения частот встречаемости алле-
лей (табл. 4).

Приведенные данные подчеркивают незначи-
тельное различие анализируемых лесосеменных 
плантаций сосны обыкновенной по частоте алле-
лей в локусах. В 115 локусах выделено по 2 алле-
ли, соотношение которых по всем плантациям ха-
рактеризуется величинами 0,48–0,67 по аллели 1 
и 0,33–0,52 по аллели 2. Вариабельность частот 
аллелей в локусах по всем селекционным объек-

Таблица 3 
Table 3

Показатели генетической изменчивости плюсовых деревьев сосны обыкновенной 
на лесосеменных плантациях

Indicators of genetic variability of Scots pine plus trees on forest-seed plantations

Объект
Object

Кол-во 
дер, шт.
Number 
of trees, 

pcs

Показатели
Indicators

Кол-во 
локусов
Number 
of loci

Р Na Nе Н I Fis

Клоновая ЛСП (2004 г.)
Clone forest-seed plantation (2004) 20 115 100,00 2,000 1,733 0,409 0,594 0,134

Клоновая ЛСП (2005 г.)
Clone forest-seed plantation (2005) 10 108 93,91 1,939 1,679 0,380 0,554 0,134

Cемейственная ЛСП (№ 50) 
Family forest-seed plantation (№ 50)

20 114 99,13 1,991 1,715 0,402 0,585 0,139

Cемейственная ЛСП (№ 51) 
Family forest-seed plantation (№ 51) 10 110 95,65 1,937 1,704 0,392 0,569 0,120

В целом для ЛСП
Overall for forest-seed plantations 60 447 100,00 2,000 1,764 0,424 0,612 0,118

Примечание. Р – полиморфность, %; Na – наблюдаемое число аллелей; Nе – эффективное число аллелей; 
Н – генетическое разнообразие; I – индекс Шеннона; Fi  s – индекс фиксации Райта.

там характеризуется более близкими величинами 
по сравнению с искомой частотой соотношения 
аллелей в эксперименте. Распределение частот 
аллелей в локусах по их соотношению подтверж-
дено расчетами критерия χ2-квадрат К. Пирсона 
(табл. 5). 

По выделенным двум аллелям средние значе-
ния критерия χ2-квадрат различаются несуществен-
но – 4,195 ± 0,406 и 4,354 ± 0,413 соответственно, 
что согласуется с соотношением их частот в выде-
ленных локусах (см. табл. 4). Распределение частот 
аллелей в локусах по анализируемым статистиче-
ским показателям является близким по их число-
вым выражениям, о чем наглядно свидетельствуют 
показатели уровней вероятности (Р = 0,402…0,370). 
Средние значения критерия χ2-квадрат по алле-
ли 1 – 4,195 ± 0,406 и аллели 2 – 4,354 ± 0,413 значи-
тельно меньше стандартного значения – χ2

st (05) = 7,81. 
В этом случае нулевая гипотеза не отвергается, 
а показатели частот аллелей в локусах по их коли-
чественному соотношению соответствуют закону 
нормального распределения с величинами коэффи-
циентов эксцесса 1,234–0,619 и асимметрии 0,951 
и 0,837 соответственно.
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Однофакторный дисперсионный анализ пока-
зал достоверный характер распределения аллельно-
го состава в локусах сосны обыкновенной в клоно-
вом и семейственном потомствах на лесосеменных 
объектах при Р-значении < 0,01. По аллелям 1 и 2 
Fфакт = 59,3…13,8 > Fst = 4,0.

Для оценки генетической дифференциации по-
томств плюсовых деревьев сосны обыкновенной 
на ЛСП разного происхождения нами рассчитана 
генетическая дистанция Нея (Nei, 1972). Установ-
лено (табл. 6), что плюсовые деревья вида в иссле-
дуемых объектах генетически дифференцированы.

Таблица 4 
Table 4

Соотношение частот аллелей в локусах сосны обыкновенной на лесосеменных плантациях
Allele frequency ratio in loci of Scots pine on forest-seed plantations

Количество локусов
Number of loci

Частота аллелей
Allele frequency 

Вариабельность частот аллелей в локусах 
Variation of allele frequencies at loci

Аллель 1
 Allele 1

Аллель 2 
Allele 2

Аллель 1
 Allele 1

Аллель 2
Allele 2

Клоновая ЛСП (2004 г.)
Clone forest-seed plantation (2004)

115 0,55 0,45 0,29–0,76 0,24–0,71

Клоновая ЛСП (2005 г.)
Clone forest-seed plantation (2005)

115 0,48 0,52 0,31–0,74 0,26–0,69

Cемейственная ЛСП (№ 50)
Family forest-seed plantation (№ 50)

115 0,55 0,45 0,30–0,80 0,20–0,70

Cемейственная ЛСП (№ 51)
Family forest-seed plantation (№ 51)

115 0,67 0,33 0,28–0,75 0,25–0,72

Таблица 5 
Table 5

Закономерности распределение частот аллелей сосны обыкновенной на лесосеменных плантациях
Patterns of frequency distribution of Scots pine alleles on forest-seed plantations

Статистические 
показатели

Statistical indicators

Аллель 1
Allele 1

Аллель 2
Allele 2 χ2

st (05)

χ2* Р** χ2 Р

Среднее значение (χ2 ± mх) 
Mean 4 ,195 ± 0,406 0,402 4,354 ± 0,413 0,370

7,81

Дисперсия 
Dispersion 9,596 0,094 10,071 0,101

χ2min 0,330 0,030 0,340 0,002

χ2max 15,201 0,952 14,820 0,950

Коэффициент эксцесса
Coeffi cient of excess 1,234 –1,261 0,619 –1,158

Коэффициент асимметрии
Coeffi cient of asymmetries 0,951 0,469 0,857 0,598

*χ2 – критерий «хи-квадрат» К. Пирсона; Р** – уровень вероятности распределения частот аллелей в локусах.
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Наиболее генетически близкими по потомству 
являются плюсовые деревья на клоновой ЛСП 
2005 г. и семейственной ЛСП № 50 с генетически-
ми дистанциями 0,9714 и 0,9657 соответственно. 
Несколько генетически отдаленными по срав-
нению с потомством на указанных выше объек-
тах являются клоны ЛСП 2004 г. с генетической 
дистанцией 0,9311, семьи плюсовых деревьев на 
ЛСП № 51 с величиной дистанции 0,9347.

На основании полученных коэффициентов 
генетической дистанции по Nei (1972) потомств 

плюсовых деревьев сосны обыкновенной на ЛСП 
с применением невзвешенного парно-группового 
метода (UPGMA) построена дендрограмма, на-
глядно представленная на рисунке.

Дендрограмма показывает, что потомство плю-
совых деревьев сосны обыкновенной на лесосе-
менных плантациях сгруппировано в три кластера. 
В первый кластер вошло потомство на ЛСП 2004 г. 
и ЛСП 2005 г., во второй – ЛСП № 50. Третий кла-
стер представлен семьями плюсовых деревьев со-
сны обыкновенной на ЛСП № 51. Коэффициенты 

Таблица 6 
Table 6

Генетическая дистанция лесосеменных плантаций сосны обыкновенной
Genetic distance of forest-seed plantations of Scots pine

Селекционный объект
Selection object

Клоновая ЛСП 
(2004 г.)

Clone forest-seed 
plantation (2004)

Клоновая ЛСП 
(2005 г.)

Clone forest-seed 
plantation (2005)

Cемейственная 
ЛСП (№ 50)

Family forest-seed 
plantation (№ 50)

Cемейственная 
ЛСП (№ 51)

Family forest-seed 
plantation (№ 51)

Клоновая ЛСП (2004 г.)
Clone forest-seed plantation (2004) – 0,9311 0,9657 0,9343

Клоновая ЛСП (2005 г.)
Clone forest-seed plantation (2005) 0,0714 – 0,9359 0,9067

Cемейственная ЛСП (№ 50)
Family forest-seed plantation (№ 50) 0,0349 0,0663 – 0,9408

Cемейственная ЛСП (№ 51)
Family forest-seed plantation (№ 51) 0,0679 0,0979 0,0611 –

 

UPGMA-дендрограмма генетической дифференциации потомства плюсовых деревьев 
сосны обыкновенной на лесосеменных плантациях

UPGMA-dendrogram of genetic differentiation of plus trees offspring of Scots pine 
on forest-seed plantations
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генетической дистанции по кластерам составили: 
по первому кластеру – 0,8606, второму – 0,8710, 
третьему – 0,8808. Приведенные данные кластерно-
го анализа свидетельствуют о генетической близо-
сти потомства плюсовых деревьев сосны обыкно-
венной на исследуемых лесосеменных плантациях. 

В ходе исследования проведена оценка уровня 
генетической дифференциации между лесосемен-
ными плантациями с определением коэффициента 
подразделенности исследуемых объектов (Gst), ха-
рактеризующего уровень межпопуляционного раз-
нообразия (табл. 7). 

Расчетный показатель ожидаемой доли гете-
розиготных генотипов во всей выборке (HT) ле-
сосеменных плантаций составил 0,4249. Данный 
результат свидетельствует о том, что во всех выбор-
ках анализируемых лесосеменных плантаций доля 
гетерозиготных особей составляет 42,5 %, гомози-
готных – 57,5 %. В отдельных группах плюсовых 
деревьев сосны обыкновенной (Нs) на долю гете-
розиготных особей приходится 0,3956, или 39,6 %, 
гомозиготных – 60,4 %. Обобщенный показатель 
генетической подразделенности плюсовых деревь-
ев сосны обыкновенной на ЛСП (Gst) определился 
величиной 0,0688 от всей совокупной генетической 
изменчивости деревьев в объектах исследования. 
Как показали результаты исследования, для сосны 
обыкновенной уровень генетической подразде-
ленности в анализируемых объектах оказался не-
значительным – 6,9 %. На изменчивость деревьев 
в пределах изученных лесосеменных плантаций 

приходится 93,1 %, что для данного вида вполне 
ожидаемо. Показатель Gst отражает сбалансиро-
ванность процессов, вызывающих дифференциа-
цию и интеграцию генофондов из разных популя-
ций. В основном значения Gst выше у популяций, 
удаленных друг от друга, а также для популяций 
видов с высокой частотой самоопыления. Для со-
сны обыкновенной вполне возможно, что уровень 
генетической подразделенности изученных объек-
тов будет незначительным, так как этот вид ветро-
опыляемый, поэтому пыльца может распростра-
няться на значительные расстояния.

Одним из важнейших факторов устойчивости 
природных популяций в изменяющихся услови-
ях окружающей среды является их генетическое 
разнообразие (Алтухов, 2003; Genetic diversity…, 
2000). Искусственный отбор деревьев по феноти-
пическим признакам, осуществляемый в настоя-
щее время в селекционных исследованиях, может 
вызвать существенное изменение в популяциях 
лесообразующих древесных видов, их популяци-
онной структуры и генетического разнообразия 
(El-Kassaby, 1992). В результате массового отбора 
лучших фенотипов формируется отселектирован-
ная популяция, которая представляет собой сово-
купность всех отобранных плюсовых деревьев, 
их клоновых и семейственных потомств, сосре-
доточенных в архивах клонов и на ЛСП I порядка 
(Современное состояние…, 2022). Полученные 
нами результаты исследования демонстрируют 
фенотипическое и генетическое разнообразие 

Таблица 7 
Table 7

Доля межпопуляционного разнообразия и потока генов сосны обыкновенной 
на лесосеменных плантациях

Proportion of inter-population diversity and gene fl ow of Scots pine 
on forest-seed plantations

Показатели
Indicators

Значение показателя
Value

Ожидаемая доля гетерозиготных генотипов во всей выборке HT
Expected proportion of heterozygous genotypes in the whole sample HT

0,4249

Ожидаемая доля гетерозиготных генотипов в отдельных группах плюсовых деревьев HS
Expected proportion of heterozygous genotypes in individual plus tree groups HS 

 0,3956

Показатель генетической подразделенности Gst
Genetic subdivision index Gst

0,0688
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клонового и семенного потомства сосны обыкно-
венной на лесосеменных плантациях, знание ко-
торого необходимо учитывать при селекционной 
оценке их эффективности и целесообразности 
дальнейшего использования в качестве объектов 
для заготовки высококачественного семенного 
материала.

Некоторые различия потомства плюсовых де-
ревьев сосны обыкновенной на селекционных 
объектах в величинах параметров фенотипическо-
го разнообразия древесных стволов, по нашему 
мнению, обусловлены биологическими особенно-
стями вида и происхождением насаждений на ле-
сосеменных плантациях, чем лесорастительными 
условиями произрастания. Установлено, что вы-
явленные показатели генетического разнообразия 
потомства плюсовых деревьев сосны обыкновен-
ной на лесосеменных плантациях изменяются не-
значительно и их числовые значения достаточно 
близки, что соответствует селекционно-генетиче-
скому статусу этих объектов. Микросателитный 
анализ клонового и семенного потомства по хвое 
показал наличие в 115 локусах двух аллелей, со-
отношение которых по абсолютной частоте и ее 
вариабельности является достаточно близким.

Достоверность характера распределения ал-
лельного состава в локусах сосны обыкновен-
ной в клоновом и семейственном потомствах на 
лесосеменных объектах по величине χ2

факт под-
тверждена на уровне Р < 0,01. Потомство плюсо-
вых деревьев вида в объектах исследования ге-
нетически дифференцировано с генетическими 
дистанциями от 0,0349 до 0,9657. Генетической 
близостью по потомству характеризуются плю-
совые деревья на клоновой ЛСП 2005 г. и семей-
ственной ЛСП № 50 с генетической дистанцией 
0,9714 и 0,9657 соответственно. Более удаленны-
ми являются клоны ЛСП 2004 г. с генетической 
дистанцией 0,9311 и семьи плюсовых деревьев на 
ЛСП № 51 – 0,9347. Кластерный анализ показал, 
что потомство плюсовых деревьев сосны обык-
новенной на лесосеменных плантациях объеди-
нено в три кластера. Первый кластер включает 
потомство на ЛСП 2004 г. и ЛСП 2005 г., второй – 
ЛСП № 50, третий – ЛСП № 51. Коэффициенты 
генетической дистанции по кластерам варьируют 

от 0,8606 до 0,8808, что свидетельствует о генети-
ческой близости потомства плюсовых деревьев со-
сны обыкновенной на лесосеменных плантациях. 

Наши результаты показали, что уровень генети-
ческой дифференциации сосны обыкновенной яв-
ляется незначительным (Gst = 0,0688). Согласно ис-
следованиям (Wright, 1969), уровень генетической 
дифференциации между популяциями считается 
высоким, когда его величина, выраженная соот-
ветствующим коэффициентом, выше 0,25 . Обоб-
щая изложенное, следует отметить, что проблему 
сохранения генотипического разнообразия сосны 
обыкновенной в популяциях и генетической струк-
туры потомства вида на лесосеменных плантациях 
необходимо решать с опорой на знание особенно-
стей внутри- и межпопуляционной дифференци-
ации в целом вида и его совокупностей – плюсо-
вых деревьев. Для искусственного воспроизводства 
данного древесного вида следует отбирать лучшие 
генотипы (плюсовые деревья) из разных частей 
ареала с учетом происхождения и особенностей 
конкретных популяций. Целесообразно создавать 
и использовать для этих целей уже имеющиеся 
лесосеменные объекты, оценив их селекционную 
эффективность с применением современных гене-
тических методов. 

В наших исследованиях на это обращено важное 
внимание, поскольку они в данном научном аспек-
те в регионе проводились ограниченно (Шигапов, 
1995; Анализ…, 1996). Таким образом, несмотря на 
активное изучение лесосеменных плантаций, оцен-
ку их генетических характеристик между данными 
селекционными объектами и с популяциями лесо-
образующих древесных видов, проблема сохране-
ния генетического разнообразия с целью создании 
объектов постоянной лесосеменной базы остается 
по-прежнему актуальной . 

Выводы
Потомство плюсовых деревьев сосны обык-

новенной на клоновых и семейственных лесосе-
менных плантациях в Дюртюлинском лесничестве 
Башкирского Предуралья характеризуется доста-
точно близкими показателями роста по основным 
морфометрическим признакам стволов – диаме-
тру, высоте и диаметру кроны и ее протяженности 
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по стволу. Установлены отличительные особен-
ности между деревьями в объектах исследования 
по уровню полиморфных локусов, наблюдаемым 
и эффективным частотам аллелей в выделенных 
локусах, индексам Шеннона и фиксации Райта 
(инбридингу). По уровню генетического полимор-
физма плюсовые деревья на лесосеменных план-
тациях являются генетически близкими . Ожи-
даемые доли гетерозиготных генотипов во всех 
селекционных объектах и в отдельных группах 
плюсовых деревьев вида характеризуются незна-
чительным отклонением в показателях искомых 
величин – 0,4249 и 0,3956. По результатам кла-
стерного анализа объекты исследования сгруппи-

рованы в три кластера с различными величина-
ми коэффициентов генетической дистанции Нея 
и уровнями межпопуляционного разнообразия. 
Как показали результаты генетического анали-
за, уровень межпопуляционного разнообразия 
между ЛСП с потомствами плюсовых деревьев 
сосны обыкновенной является менее значимым 
по сравнению с внутрипопуляционным. Полу-
ченные результаты могут быть использованы для 
обоснования программ по оценке селекционного 
статуса и эффективности лесосеменных планта-
ций, их соответствия требованиям действующих 
стандартов и возможности дальнейшего исполь-
зования для заготовки высококачественных семян.
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