ГЕНОГЕОГРАФИЯ И ГЕНОТАКСОНОМИЯ ПОПУЛЯЦИЙ 
PINUS SYLVESTRIS L. РОССИИ
Санников С.Н., Петрова И.В.
Ботанический сад УрО РАН, Россия Irina.Petrova@botgard.uran.ru
Одной из стратегических проблем устойчивого лесоводства России на фоне непредсказуемых изменений климата, роста антропогенного стресса и угрозы необратимого нарушения генофонда лесов является сохранение, воспроизводство и оптимизация его использования. Ее решение возможно лишь на основе фундаментального изучения генетической структуры и дифференциации популяций лесообразующих видов, в частности сосны обыкновенной (Pinus sylvestris).
Систематизированное междисциплинарное экогеногеографическое изучение репродуктивной изоляции, барьеров и путей миграции, аллозимного полиморфизма, градиентов и границ природных популяций P. sylvestris в пределах всего ареала вида в России и Северной Евразии («вид в ареале») на базе единой системы принципов и методов выполнено нами в последние 20 лет. Аллозимный анализ тканей деревьев в 200 локальных популяциях, генетических дистанций Неи (Nei, 1978) между ними и их градиентов проведен на равномерной сети 10–12 субмеридиональных и 4–5 широтных трансект, пересекающих 10 филогеографических регионов России (Карелия с Кольским полуостровом, Русская равнина, Северный Кавказ с Крымом, Урал, Западная Сибирь, Среднесибирское плоскогорье, горы Южной Сибири, Забайкалье, Якутия, Приамурье).
В итоге исследований выявлена относительная стабильность параметров внутрипопуляционного полиморфизма – среднего числа аллелей на локус, ожидаемой и наблюдаемой гетерозиготности популяций – в пределах большей части ареала с тенденциями их уменьшения с запада на восток, а также в маргинальных и горных массивах (Урал, Северный Кавказ). Генетические дистанции Неи между популяциями и их градиенты на широтных трансектах в северной и центральной зонах ареала от Русской равнины до Якутии и Забайкалья не превышают уровень популяций (0.008–0.012), но в 2–3 раза больше в его южной и восточной частях, особенно в Приамурье. На всех субмеридиональных трансектах дифференциация популяций в северной «ледниковой» и средней зонах ареала (55–67° с.ш.) в 2–4 раза меньше, чем в южной (48–55° с.ш.), уменьшаясь в тесной связи с географической широтой местности (R2 = 0.54).
Установлена, разносторонне исследована и теоретически обоснована резкая генетическая граница между популяциями сосны на суходолах и смежных верховых болотах в южной части лесной зоны Западной Сибири и Русской равнины. Максимальные градиенты генетических дистанций выявлены в зонах горных хребтов  (Кавказ, Саяны, Становой), меньшие – между разновысотными горными, а также  островными степными и горными популяциями. Впервые установлена роль факторов репродуктивной изоляции популяций (дистанционной, фенологической, горно-механической, интегральной) в их генетической дифференциации и гидрохории семян в их расселении. Выявлено 2 основных (Южноуральский и Балканский) и 4 второстепенных гипотетичных плейстоценовых рефугиума P. sylvestris.
В результате анализа иерархической плеяды средних «тотальных» и «региональных» генетических дистанций Неи между 10 филогеографическими группами популяций вида Pinus sylvestris L. на основе оригинальной геносистематической шкалы (Санников, Петрова, 2003) в его структуре на территории России выделены 2 географические расы (Крымско- Северокавказская, Нижнеамурская) и семь географических групп популяций.

Предложенная гипотетичная схема генотаксономической структуры Pinus sylvestris L. в России, которую безусловно следует верифицировать и корректировать в ходе дальнейших исследований, может содействовать их развитию и разработке актуальных проблем селекции, гибридизации, создания федеральных систем генетических резерватов и лесосеменного районирования этого вида.
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One of the strategic problems of stable forestry in Russia on the background of unpredicted climate changes, increase of anthropogenic stress and the threat of irreversible violation of forest genofund is conservation, restoration and optimization of its utilization. It is possible to solve it only on the base of fundamental study of genetical structure and differentiation of populations of forest-forming species, in particular, Scots pine (P. sylvestris L.).

During the last 20 years we carried out systematized interdisciplinary ecogenogeographical study of reproductive isolation, barriers and ways of migration, allozymic polymorphism, gradients and borders of natural populations of P. sylvestris within the whole range of this species in Russia and Northern Eurasia (“species in the range”) on the base of the united system of principles and methods. Allozymic analysis of tree tissues in 200 local populations, Nei’s genetic distances (Nei, 1978) among them and their gradients were performed on the even net of 10–12 submeridional and 4–5 latitude transects crossing 10 phylogeographic regions of Russia (Karelia with Kola Peninsula, Russian Plain, Northern Caucasus with Crimea, Western Siberia, The Ural, Middle-Siberian Plateau, Mountains of Southern Siberia, Transbaikal Region, Near Amur Region).

Relative stability of intrapopulation polymorphism parameters – an average number of alleles per loci, an expected and observed heterozygosity of populations – in the limits of the larger part of the range with tendencies to their decreasing from the west to the east as well as in marginal and mountain massives (the Urals, Northern Caucasus). Nei’s genetic distances between populations and their gradients at latitude transects in northern and central zones of the range from Russian Plain to Yakutia and Trans Baikal Region do not exceed the level of populations (0.008–0.012), but they are 2–3 times as much in its southern and eastern parts, especially, in Near Amur Region. At all submeridianal transects differentiation of populations in the northern “glacial” and in the middle zones of the range (55–67o N. Lat.), decreasing in close connection with geographical latitude of the area (R2 = 0.54).

Sharp genetical border between pine populations in dry land and in adjacent high-bogs in the southern part of the forest zone in Western Siberia and Russian Plain has been established, studied from many sides and theoretically grounded. Maximum gradients of genetical distances have been revealed in the zones of mountain ridges (the Caucasus, the Sayans, the Stanovoy Range), the less ones – among populations located on the mountains of different height as well as island-steppe and mountain ones. For the first time the role of factors of reproductive isolation populations (distance, phenological, “mountain-mechanical”, integral) in their genetic differentiation and seeds hydrochory in their dispersal was determined. Two main (South-Ural and Balkan) and four secondary hypothetical Pleistocene refugiums of P. sylvestris were revealed.

As a result of the analysis of hierarchical pleiad of middle “total” and “regional” genetical distances of Nei among 10 phylogeographical groups of populations of P. sylvestris species on the base of the original genosystematical scale (Sannikov, Petrova, 2003) in its structure on the territory of Russia, two geographical races (Crimean-North Caucasian, Near-Amurian) and seven geographical population groups were singled out. 

The suggested hypothesis scheme of genotaxonomical structure of P. sylvestris in Russia which should be, certainly, verified and corrected in the course of further research, can contribute to their development and to the elaboration of actual problems of selection, hybridization, creation of federal systems of genetic reservats and forest-seeded zoning of this species.
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