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РЕПРОДУКТИВНАЯ ИЗОЛЯЦИЯ И АЛЛОЗИМНАЯ ДИФФЕРЕНЦИАЦИЯ 
популяций Pinus sylvestris L. Якутии и смежных стран
Абдуллина Д.С., Петрова И.В.
Ботанический сад УрО РАН, Россия, hatara@mail.ru
Репродуктивная изоляция популяций – один из ключевых, но почти не изученных факторов их генетической дифференциации. Сопряженное количественное изучение репродуктивной изоляции и аллозимной структуры популяций сосны обыкновенной проведено нами в 19 популяциях Якутии и смежных регионов. 
Сроки пыления-«цветения» и индексы фенологической изоляции между популяциями реконструированы на основе фенокарт цветения Sorbus sibirica и оригинальной модели фенофаз пыления сосны в регионе лесостепи Западной Сибири, климатически аналогичном Центральной Якутии (Санников и др., 2010). Индекс дистанционной изоляции популяций принят пропорциональным расстоянию между ними (км), а индекс «горно-механической» изоляции – превышению изолирующих горных хребтов над ними. Индекс интегральной изоляции популяций вычислен как вероятность сложного события – произведение индексов фенологической, дистанционной и горно-механической изоляции.
Аллозимный анализ тканей 40–48 деревьев в каждой из 12 популяций P. sylvestris Якутии и 7 популяций в смежных регионах Средней Сибири, Приамурья и Восточного Забайкалья выполнен по 16 локусам 11 ферментных систем. Генетические дистанции Неи (Nei, 1978; DN78) и других авторов между популяциями вычислены по программе BIOSYS, а их градиенты – как DN78/D, где D – межпопуляционная  дистанция (км).
Множественный корреляционный анализ показал, что в условиях плакорного и низкогорного рельефа Центральной Якутии ведущую роль в аллозимной дифференциации популяций P. sylvestris играет дистанционная изоляция (r = 0.65), в 1.5–2.5 раза меньшую роль – горно-механическая (r = 0.44) и фенологическая изоляции (r = 0.26). В целом, факторы репродуктивной изоляции достоверно влияют на степень генетической дифференциации популяций сосны обыкновенной (коэффициент множественной корреляции R = 0.72 (p < 0.05). 

По параметрам внутрипопуляционного полиморфизма – среднему числу аллелей на локус (A = 2.3±0.1) и ожидаемой гетерозиготности (He = 0.291±0.009) популяции Якутии, за исключением крайне маргинальных изолятов на севере Средней Сибири (Тура) и юго-востоке Приамурья (Комсомольск-на-Амуре), мало отличаются от таковых в смежных регионах и в ареале всего вида. 
Кластерный анализ (UPGMA) генетических дистанций Неи (Nei, 1978; DN78) и двумерная ординация популяций Якутии выявили их достоверное подразделение (DN78 = 0.008–0.009, т.е. на уровне ранга локальных популяций нашей геносистематической шкалы 
(Санников, Петрова, 2012), на две группы – западную (Мирный, Вилюйск, Витим) и восточную (все остальные) с незначительной внутригрупповой дифференциацией (на уровне не выше ранга субпопуляций, DN78 = 0–0.006). При этом относительно однородный аллелофонд популяций Якутии отчетливо обособлен от аллелофонда популяций Средней Сибири (на уровне географической группы популяций, DN78 = 0.018) и резко дифференцирован от группы популяций Приамурья (на уровне географической расы, DN78 = 0.030), но менее подразделен от популяций Забайкалья (DN78 = 0.014).
Географический анализ градиентов генетических дистанций между популяциями P. sylvestris на сети двух широтных и четырех субмеридиональных трансект, пересекающих Якутию и смежные регионы, выявил их резкий всплеск на водоразделе рек Нижней Тунгуски и Вилюя (Тура–Мирный), вероятно, обусловленный этим гидрохорным миграционным барьером, а также на Становом хребте (Тында–Нерюнгри), который является несомненным барьером горно-механической репродуктивной изоляции.
Работа выполнена при поддержке Программы фундаментальных исследований УрО РАН №15-12-4-13.
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Reproductive isolation of populations – one of the key but almost unstudied factors of their genetic differentiation. We carried on the entailed quantitative study of reproductive isolation and allozyme structure of 19 Scots pine populations in Yakutia and the adjacent regions.

The periods pollination-flowering and indices of phenological isolation between the populations are reconstructed on the base of phenocards of Sorbus sibirica blossoming and of the original model of pine-pollination phenophases in the region of Western Siberia forest-steppe which is climatically analogous to Central Yakutia (Sannikov et al., 2010). The index of distance isolation of the populations has been taken to be proportionate to the distance among them (km) but the index of “mountain-mechanical” isolation – to the excess of isolating mountain ridges over them. The index of integral population isolation was calculated as the probability of complex event – the result of multiplication of indices of phenological, distance and mountain-mechanical isolation. 

Allozymic analysis of tissues of 40–48 trees in each of 12 populations of P. sylvestris L. from Yakutia and of 7 populations in the adjacent regions of Middle Siberia, Near Amur Region and Eastern Trans Baikal Region was carried out on the basis of 16 loci of 11 ferment systems. Nei’s genetic distances (Nei, 1978, DN78) and of other authors between the populations were calculated on BIOSYS programme and their gradients – as DN78/D, where D – interpopulational distances (km). 

Plural correlated analysis showed that in the conditions of the placorn and low-mountain relief of the Central Yakutia, the leading part in allozyme differentiation of P. sylvestris populations was played by distance isolation (R = 0.26). In the whole, the factors of reproductive isolation authentically influence the degree of genetic differentiation Scots pine populations (coefficient of correlation R = 0.72 (p < 0.05).

According to the parameters of interpopulation polymorphism – the average number of alleles per loci (A = 2.3±0.1) and to the expected heterozygosity (He = 0.291±0.009) – populations of Yakutia with the exception of extremely marginal isolates in the north of Middle Siberia (Tura) and in the south-east of Near Amur Region (Komsomolsk-on-the Amur) differ a little from the ones in the adjacent regions and in the range of the whole species. 

Claster analysis (UPGMA) of Nei’s genetic distances (Nei, 1978, DN78) and two-dimentional ordination of Yakutia populations revealed their statistically significant subdivision (DN78 = 0.008─0.009, i.e. on the level of the local populations rank of our genosystematic scale (Sannikov, Petrova, 2012) into two groups – western (Mirniy, Viluisk, Vitim) and eastern (all the rest) with negligible intragroup differentiation (on the level which is not higher than the subpopulation rank DN78 = 0–0.006). With it all, relatively gomogenous allelofund of Yakutia populations is distinctly isolated from the allelofund of the Middle Siberia populations (at the level of the geographic group of populations, DN78 = 0.018) and is sharply differentiated from the group of Near Amur Region populations (at the level of the geographic race, DN78 = 0.030) but it is less subdivided from Trans-Baikal Region populations (DN78 = 0.014).

The geographical analysis of genetic distances gradients among P. sylvestris populations on the net of two latitudinal and four submeridianal transects crossing Yakutia and the adjacent regions revealed their sharp splash at the watershed of the Nizhnaya Tunguska and the Viluy (Tura–Mirniy) rivers, probably, caused by this hydrohory migration barrier as well as at the Stanovoy Ridge (Tinda–Neryungry) which is the undoubted barrier of mountain-mechanical reproductive isolation.
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