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Существующее лесосеменное районирование, результаты исследований географических культур и лесосеменных плантаций плохо согласуются с имеющейся информацией о популяционно-генетической структуре сосны обыкновенной в Карелии. Необходимы генетические исследования для обеспечения теоретической базы селекции и семеноводства сосны обыкновенной и, в целом, для сохранения и использования ее генетических ресурсов в регионе. С целью изучения особенностей внутривидового разнообразия сосны обыкновенной P. sylvestris в Карелии с помощью четырех микросателлитных праймеров (Spac11,8, Spac12,5, PtTX2123, PtTX2146) был проведен анализ генетической структуры пяти природных (Гридино, Войница, Заонежье, Кивач, Сортавала) и одной искусственной (лесосеменная плантация – ЛСП) популяций. Всего было обнаружено 60 аллелей, из них с частотой менее 0,05 – около 50%. Кроме того, во всех насаждениях, за исключением Заонежья из Центральной Карелии, выявлены уникальные аллели. Максимальное количество аллелей было обнаружено на ЛСП и в южной популяции Сортавала. Минимальным уровнем аллельного разнообразия характеризовались популяции из центральной части Карелии (Заонежье, Кивач). Анализ основных параметров генетического разнообразия (A, ne, He, Ho и P99%) популяций сосны показал, что все четыре исследованных локуса были полиморфны во всех популяциях. Значения основных показателей генетической изменчивости свидетельствовали о минимальном уровне аллельного разнообразия у центральнокарельских популяций по сравнению с другими. Северная популяция Гридино характеризовалась максимальными параметрами наблюдаемой и ожидаемой гетерозиготности. Эта популяция, представленная ssp. lapponica, по уровню генетической изменчивости не уступала другим популяциям сосны обыкновенной, а центральнокарельские даже превосходила по этому показателю. Особо следует отметить ЛСП, где уровень генетического разнообразия оказался одним из самых высоких, что свидетельствует о достаточной представленности генофонда карельских популяций сосны обыкновенной на лесосеменной плантации. Уровень наблюдаемой гетерозиготности во всех изученных карельских популяциях сосны обыкновенной был ниже ожидаемой, особенно эта разница велика (практически в два раза) у центральнокарельских популяций, что свидетельствует о значительном дефиците гетерозигот в этих популяциях. В целом, исследованные популяции P. sylvestris характеризуются высоким уровнем генетического разнообразия. Анализ AMOVA показал, что, не смотря на значительные различия между карельскими популяциями сосны обыкновенной как в аллельном составе, так и в уровне генетического разнообразия, большая часть выявленной изменчивости приходится на различия между деревьями в пределах популяций. Межпопуляционная доля генетического разнообразия составляет 12%. Количественно уровень межпопуляционной генетической дифференциации популяций сосны оценивали с помощью вычисления генетической дистанции Неи. Популяции разделились на два кластера, генетическое расстояние между которыми оказалось значительным (DN=0.21). В первый вошли географически далеко расположенные друг от друга Гридино, Сортавала и Войница. Популяция Кивач и лесосеменная плантация также объединились в один кластер. Наиболее обособленной оказалась популяция Заонежье, находящаяся на расстоянии DN =0,26 от основной группы. Такая особенность популяционной структуры вида в исследованной части ареала может быть обусловлена несколькими факторами, среди которых важную роль играет история расселения сосны обыкновенной в послеледниковый период.
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It has to be emphasized that present knowledge about the P. sylvestris population structure in Karelia does not coincide with the results of intra-specific variability investigations in provenance trials and clonal seed orchards. The same is true concerning the existing forest seed zoning. Sufficient theoretical base for development of new programs for Scotch pine breeding and preservation of its genetic variety in the region requires new genetic studies. Five native populations and one seed orchard have been studied using four microsatellite primers (Spac11,8, Spac12,5, PtTX2123, PtTX2146) to find out the peculiarities of Scotch pine intraspecific diversity in Karelia. Totally 60 alleles have been found and around 50% of them had a frequency of less than 0,05. Unique alleles have been found in all populations except Zaoneje one. The analysis of the gene diversity basic parameters of pine populations (A, ne, He, Ho, P99%) revealed that all investigated loci were polymorphic in all populations. Sortavala population and Petrozavodsk seed orchard (South of Karelia) had the biggest allele numbers, whereas the populations from Central Karelia (Kivach and Zaoneje) had the smallest ones. The same was true for all other basic figures of gene variability in the Central Karelia pine populations. The northern Gridino population was characterized by the highest values of the observed and expected heterozygosity. This population belonging to ssp. lapponica was found to have the level of genetic variability not less than the other populations of pine have and even higher than the genetic variability levels of the Central Karelia pine populations. Petrozavodsk seed orchard should be mentioned as having one of the highest levels of the genetic variability, which gives evidences in favor of good state regarding representativeness of Scotch pine gene pool here. The observed heterozigocity level of all studied Karelian populations was lower than expected one, especially in the Central Karelia populations, where it was reduced to almost half of that expected. This states reduction in heterozygosity when compared to Hardy-Weinberg expectation in the studied populations. On the whole, the investigated P. sylvestris population can be described as having a high level of the genetic variability. AMOVA analysis showed that despite the significant differences between pine populations, considering both the allele composition and the genetic diversity, the major part of the variety was allocated inside group. The share of intergroup variability was equal to 12%. The investigated populations were subdivided into two clusters characterized by substantial Neu distance (DN=0,21). The first one includes “Gridino”, “Sortavala” and “Vojnitsa”, while the other cluster comprises “Kivach” and “Petrozavodsk seed orchard”. Zaoneje population was found to be the most isolated (DN=0,26) from the first cluster. The revealed peculiarities of Scotch pine population structure could be caused by a number of factors especially by a specific manner of pine expansion during the last post-glacial period.
