Особенности аллозимного разнообразия Juniperus communis  L. на  северо-востоке Азии
Distinctive feature of genetic diversity OF COMMON JUNIPER (JUNIPERUS COMMUNIS L.) ON NORTH-EAST ASIA
Хантемирова Е. В., Беркутенко А.Н.*
Институт экологии растений и животных УрО РАН, Россия hantemirova@ipae.uran.ru

*Институт биологических проблем Севера ДВО РАН, г. Магадан

Динамика численности популяций  под действием климатических флуктуаций в прошлом находит свое отражение в генетической структуре видов. Использование молекулярных методов в биогеографических исследованиях дополняет традиционные и позволяет по-новому взглянуть на  филогеографию того или иного таксона.  
С помощью метода изоферментного анализа были изучены 29 естественных  популяций Juniperus communis  с разных частей ареала в пределах России и по одной популяции в Швеции (Упсала) и Аляске (Фэрбенкс).  Использовались следующие ферментные системы, пригодные для интерпретации: Pgi, Pgm, 6-Pgd, Fdh, Idh, Sod. Данные анализировались с использованием программ BIOSYS-2, NTSYS-pc. Ранее нами был обнаружен высокий уровень генетической изменчивости у можжевельника обыкновенного  с Европейской территории России, Урала, Западной и Восточной Сибири при низкой межпопуляционной дифференциации (Fst=0.039). Не было найдено генетических различий между двумя разновидностями J. communis  var. communis и J. communis  var. saxatilis. Затем в исследование были включены популяции можжевельника с Аляски и  с Дальнего Востока России – с о. Сахалин (Невельск, Известковый), окрестностей г. Магадана, а также  популяция с Газимурского хребта  в Забайкалье. 

Из 10 изученных локусов три (6-pgd–B, Fdh, Sod-B) обнаружили существенную дифференциацию, позволяющую отделить популяции  J. communis  var. saxatilis восточной части страны (Невельск, Известковый, Газимур, Магадан) и популяцию к  J.  communis   var. depressa с Аляски от всех остальных. Эти популяции имеют значительно большие генетические  дистанции со всеми  остальными J. communis var. communis и J. communis  var. saxatilis, чем между собой.  
На схеме ординации популяций, построенной на основе матрицы генетических дистанций, J. communis var. depressa с Аляски образует отдельную группу. Сахалинские популяции и Газимур – другую. Между ними находится Магаданская популяция. Все остальные J. communis var. communis и J.  communis var. saxatilis формируют одну большую однородную группу.

Высказываются гипотезы о значении  Цинхай-Тибетского нагорья и двух межконтинентальных мостов суши – Северо-Атлантического  и Берингийского  для понимания флористических дизъюнкций и миграций диверсифицированных генетических линий и объяснения генетических отличий можжевельника обыкновенного с северо-востока Азии и Аляски от растений, произрастающих на большей части ареала.

