Аллозимный полиморфизм и дифференциация популяций
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Ныне не только в Европе, но и на Урале и в Сибири почти все доступные сосновые леса уже пройдены рубками или могут быть подвержены им в ближайшие 50–100 лет. Таким образом, возрастает угроза необратимой утраты их сбалансированного генофонда. Между тем, исследования его генетической структуры – залог успешного решения проблемы – явно недостаточны. Цель доклада – краткий анализ результатов изучения аллозимного полиморфизма и дифференциации  популяций Pinus sylvestris L. в  Средней Сибири и Прибайкалье.

Аллозимный анализ 25 локальных популяций P. sylvestris проведен общепринятыми методами в 6 филогеографических регионах (ФГР): Среднесибирском плато, Лено-Ангарском плато, горах Южной Сибири, Прибайкалье, Западном Забайкалье и Северной Монголии по 16 локусам (в том числе 14 полиморфных) 10 ферментных систем (GOT, 6-PGDH, SKDH, GDH, ADH, FDH, PGM, DIA, EST-f, SOD). Несмещенные генетические дистанции Неи (Nei, 1978; DN78) между популяциями определены на базе пакета программ BIOSYS.

В пределах региона исследований выявлена однородность внутрипопуляционного полиморфизма популяций P. sylvestris. Средние число аллелей на локус (2.4±0.09), кроме  маргинальных  выборок – (Тура (1.8), Улан-Батор (2.2), – и ожидаемая гетерозиготность  262±0.015) характерны для вида в целом; их различия по ФГР недостоверны.

Общая амплитуда генетических дистанций Неи между крайними выборками в пределах Средней Сибири и Забайкалья достигает геносистематического ранга географической расы (DN78 = 0.039), но в отдельных ФГР в несколько раз меньше и в большинстве случаев не превышает уровня средне подразделенных  популяций или даже субпопуляций (DN78 = 0.005–0.010).
Кластерный анализ UPGMA показал отчетливое обособление всех выборок на две географические группы популяций: 1) гор Южной Сибири (Усть-Каменогорск, Телецкое озеро, Балгазын, Минусинск) и 2) всех остальных в регионе, в свою очередь слабо подразделенных – на уровне лишь субпопуляций (DN78 = 0.003–0.006) – на три компактных подгруппы: Селегинскую (Кяхта, Улан-Удэ, Кабанск, Петровский завод); Ангаро-Енисейскую (Иркутск, Качуг, Зима, Братск, Кодинск, Дивногорск, Туруханск) и Северобайкальскую (Турка, Баргузин, Северобайкальск, Сосново-Озерское, Романовка) с тяготеющей к ней Ванаварой. Особняком на кластере и в двумерной ординации расположены маргинальные изоляты (Тура на северной и Улан-Батор на южной границах ареала). Обособленность Ангаро-Енисейской группы популяций P. sylvestris от  популяций в горах Южной Сибири и Забайкалья, вероятно, обусловлена, прежде всего, высокими индексами их горно-механической миграционной изоляции, которые, как и градиенты генетических дистанций DN78  максимальны на трансектах, пересекающих оз. Байкал и Саяны.
На основе лабораторных экспериментов  и теории гидрохории хвойных (Санников, Санникова, 2008; Егоров и др., 2010)) можно предположить, что высокое сходство генофонда сосны обыкновенной в пределах Селенгинской и Ангаро-Енисейской групп, а также между ее популяциями в Предбайкалье и Западном Забайкалье во многом связано с гидрохорией семян этого вида по течению рек Селенги, Ангары, Енисея или озеру Байкал (особенно в районе острова Ольхон). Минимальные генетические дистанции Неи (0.001–0.007) между группами популяций P. sylvestris Средней Сибири, с одной стороны, и Южного Прибайкалья (Иркутск), с другой, а также новые данные палинологии (Бляхарчук, 2010), позволяют предположить существование здесь одного из рефугиумов  этого вида.
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Today, not only in Europe but in the Urals and in Siberia almost all accessable pine forests have already been passed by cuttings or can be subjected to them in the nearest 50–100 years. Thus, a danger of an irreversible loss of their balanced genofund increases. Meanwhile, researches of its genetic structure – the pledge of a successful solution of the problem – are obviously insufficient. The aim of this report is a short analysis of the results of the study of allozymic polymorphism and differentiation of Pinus sylvestris L. populations in Middle Siberia and Near-Baikal region.

Allozyme analysis of 25 local populations of P. sylvestris has been made by generally accepted methods in 6 phylogeographical regions (PGR): Middle Siberian Plateau, Lena-Angara Plateau, Southern Siberian Mountains, Near-Baikal Region, Western Trans-Baikal Region and Northern Mongolia by 16 loci (including 14 polymorhic ones) of 10 ferment systems (GOT, 6-PGD, SKDH, GDH, ADH, FDH, PGM, DIA, EST-f, SOD). Nei’s unremovable genetical distances (Nei, 1978; DN) among populations have been determined on the base of BIOSYS programmes package.

Homogeneity of intrapopulational polymorphism of P. sylvestris populations has been revealed within the borders of the research region. Average number of alleles per loci (2.4±0.09) with the exception of marginal selections – (Tura (1.8), Ulan-Bator (2.2), – and expected heterozygosity (262±0.015) are typical for the species in the whole, their distinctions by PGR are not statistically significant.

General amplitude of Nei’s genetical distances between marginal selections within Middle Siberia and Trans-Baikal region achieves genosystematic rank of a geographical race (DN = 0.039) but in separate PGR it is somewhat less and in most cases it does not exceed the level of average subdivided populations or even subpopulations (DN = 0.005–0.010). 

UPGMA claster analysis has shown distinct isolation of all the selections into two geographic population groups: 1) Mountain of Southern Siberia (Ust-Kamenogorsk, Teletskoe Lake, Balgazin, Minusinsk) and 2) all the rest in the region, in their turn, under subdivided – on the level only of subpopulations (DN = 0.003–0.006) – into three compact subgroups: Selenga (Kyakhta, Ulan-Ude, Kabansk, Petrovsk-Trans-Baikalian); Angara-Yenisei (Irkutsk, Kachug, Zima, Bratsk, Kodinsk, Divnogorsk, Turuchansk) and Northern Baikal (Turka, Barguzin, Severobaikalsk, Sosnovo-Ozerskoye, Romanovka) with Vanavara attracted towards it. Marginal isolates (Tura on the northern border and Ulan-Bator on the southern border of the range) are situated by themselves on the claster and in two-dimentional ordination. The isolation of Angara-Yenisei group of P. sylvestris population from the populations in the Mountains of Southern Siberia and Trans-Baikal Region are, probably, due to, first of all, high indices of their mountain-mechanical migrational isolation, which, as gradients of DN genetical distances are maximum on the transects crossing Baikal Lake and Sayans.

It can be suggested on the base of laboratory experiments and the theory of hydrochory of the coniferous (Sannikov, Sannikova, 2008, Egorov et al., 2010) that considerable resemblance of Scots pine, genofund within Selenga and Angara-Yenisei groups as well as between its populations in Near-Baikal Region and Western Trans-Baikal Region is connected in many ways with hydrochory of the seeds of this species with the stream of the Selenga, the Angara and the Yenisei rivers or Lake Baikal (especially, in the region of Olkhon Island).

Minimum of Nei’s genetic distances (0.001–0.007) between the groups of P. sylvestris populations in Middle Siberia, on the one hand, and in southern Near-Baikal Region (Irkutsk), on the other hand, as well as new palynology data (Blakharchuk, 2010) allow to suppose that one of the refugiums of this species exists here. 
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