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Представления о дифференциации видовых генофондов хвойных растений, иерархической организации популяционных систем и о происходящих них процессах трансформировались по мере накопления теоретических и эмпирических знаний. Особую роль в этом играют данные, полученные с помощью молекулярных методов, позволяющие количественно оценивать параметры генетической структуры популяций. В популяционной генетике характеристиками подразделенности являются статистики  FST, GST, RST, NST и аналогичные, имеющие общий смысл доли межпопуляционной компоненты в общей изменчивости вида. Долгое время в лесной генетике господствовали представления о почти неограниченной панмиксии в популяциях древесных растений. Они основаны на видимом отсутствии существенных преград для потока генов в пределах центральной части ареалов, анемофильности большинства видов, а у многих семейств и распространении семян с помощью ветра (анемохории). Широкая норма реакции деревьев, относительное однообразие экологических условий на большей части ареалов приводит к формированию протяженных, практически непрерывных насаждений, что способствует интенсивному потоку генов. Популяционная структура вида формируется в результате баланса факторов, действующих разнонаправлено. Одна группа факторов способствуют интеграции генофонда, вторая – той или иной степени его пространственной дифференциации. К факторам первой группы относятся миграция и балансирующий (в более общем смысле – стабилизирующий) отбор. Ко второй группе – мутационный процесс, дрейф генов при первичном расселении («эффект основателя») или при резком падении численности популяции («бутылочное горлышко»), дизруптивный (в более общем смысле – разнообразящий) отбор.  Факторами, способствующими дифференциации, также являются физические, фенологические, этологические и прочие механизмы изоляции, наличие градиентов средовых параметров, мозаичность условий, гибридизация с другими видами на краях ареала. Межлокусные различия в значениях FST/GST, а также нарастание среднепопуляционной гетерозиготности на поздних стадиях развития позволяют судить о протекании селективных процессов, вычленить из преобладающей массы нейтральных маркеров те, которые или сами вовлечены в процессы адаптации, или сцеплены с адаптивно важными генами.
Внутривидовая генетическая дифференциация хвойных Палеарктики (сосны, ели, пихты, лиственницы) по ядерным маркерам в центральной части ареалов не превышала 1-6%, а на окраинах ареалов, в островных популяциях, в регионах с необычными для вида условиями, в зонах интрогрессии была существенно выше (4-12% и более). В целом интеграционные процессы преобладают в ядре ареала, дифференциационные – на периферии. В то же время географически маргинальные популяции не всегда обнаруживают столь резкие различия от ядра генофонда, как экологически контрастные.
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Views on the differentiation of the species gene pools in conifer trees of the Palearctic, hierarchical organization of their population systems and underlying genetic processes have been transformed over years in process of accumulation of theoretical and empirical knowledge. The data obtained by molecular tools play the key role in quantification of population genetic structure parameters. In population genetics, subdivision among populations is measures by FST, GST, RST, NST and analogous statistics with general sense of proportion of interpopulation component of variability in the total variation of a species. Ideas on inlimited panmixia in forest trees populations dominated in forest genetics for a long time. This views are based on a seeming lack of substantial barriers for gene flow in the central parts of species ranges, wind-mediated pollen and seed dispersal. Broad reaction norm, relative uniformity of living conditions across large part of the species range leads to formation of extensive practically continuous stands that favors intensive gene flow. Population structure of a species is a result of balance of factors acting in alternate directions. One group of factors promotes integration of gene pools while the other facilitate spatial differentiation. First group of factors include migration and balancing, or, in more general sense, stabilizing selection. The second group comprise mutation, genetic drift at dispersal («founder effect») of during population size reduction («bottleneck»), disruptive (in general sense diversifying) selection.  Physical, phenological and other mechanisms of isolation as well as gradients or mosaics of environmental conditions, hybridization with other species on the range egdes also contribute to differentiation. Inter-locus variability in FST/GST values and increase of population heterozygosity from early to late ontogenetic stages encourage dissection of selective processes and revealing adaptive genes among the prevailing massive of neutral markers.

Intraspecific genetic differentiation in Palearctic conifers (such as pines, spruces, firs, and larches) by nuclear markers in the central parts of their ranges did not exceed 1-6%. At the same time differentiation at species margins, in isolated (island) stands, in the regions with unusual conditions, and in introgression zones was substantially higher, 4-12% or even more. Integration processes generally predominate in core part of a range while differentiation prevails at the periphery. Geographically marginal populations do not always demonstrate the same high differentiation levels as ecologically contrasting stands.
