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Разнообразие гаплотипов второго интрона гена nad1 и их географическое распределение на ареале комплекса европейской и сибирской елей (Picea abies (L.) H. Karst. – P. obovata Ledeb) было исследовано в 32 природных популяциях и 16 провениенциях географических культур, представляющих Восточную Европу (Чехия, Польша, Белоруссия, Украина), Фенноскандию (Швеция), Прибалтику (Эстония), Европейскую часть России (Республика Карелия, Мурманская, Архангельская, Кировская, Вологодская, Тверская, Костромская, Московская, Рязанская обл., Республика Коми), Урал (Республика Башкортостан, Пермский край, Челябинская, Свердловская обл.), Сибирь (Ямало-Ненецкий и Ханты-Мансийский АО, Красноярский край, Иркутская обл., Республики Тыва, Хакасия, Бурятия и Саха (Якутия)), Дальний Восток (Хабаровский край) и Северо-Восток (Магаданская обл.) России. Гаплотипы южноевропейской группы были идентифицированы в Чехии (746E, 842E, 874E, 938E, 970E) и Украине (746E, 815E). Польская и одна из белорусских выборок характеризовалась одновременным наличием североевропейского (721) и южноевропейского (815E) вариантов, при этом в популяции из Польши основным гаплотипом являлся  южный, а в белорусской – северный. Две другие популяции из Белоруссии обладали только североевропейскими гаплотипами. Североевропейская гаплогруппа второго интрона гена nad1 (721, 755, 789, 823, 857, 891, 925) распространена от Швеции и Эстонии по всей Европейской части России, а также на Урале. Наиболее частый гаплотип – 721, содержит одну копию первого минисателлитного мотива размером 34 п.н., наиболее редкие – варианты с шестью (891) и семью копиями (925). 
На всем протяжении сибирской, северо- и дальневосточной частей ареала комплекса Picea abies – P. obovata в основном распространен один вариант сибирской гаплогруппы – 712O. Так же, как и наиболее частый в Северной Европе гаплотип 721, он характеризуется наличием одной копии первого минисателлитного мотива, однако сибирские варианты не обладают девятинуклеотидной инсерцией, что отличает их североевропейских. Полиморфизм второго интрона гена nad1 в изученных нами выборках был выявлен только в двух популяциях: в Западном Саяне и Тыве. В Тыве были идентифицирован гаплотип 746O , содержащий два повтора размером 34 п.н., а в Саянах впервые описан гаплотип с тремя копиями данного мотива – 780О. 
Медианная сеть гаплотипов демонстрирует обособленность южной гаплогруппы от североевропейской, а сибирские гаплотипы занимают промежуточное положение. Отсутствие в зоне интрогрессивной гибридизации европейской и сибирской елей, очерченной ранее по морфологическим и аллозимным маркерам, одновременного наличия североевропейских и сибирских гаплотипов указывает не более выраженные барьеры для распространения митохондриальной ДНК по сравнению с ядерными маркерами. Об этом свидетельствуют и данные анализа молекулярной дисперсии AMOVA: межпопуляционная компонента генетической изменчивости изученных выборок составляет 65 %, внутрипопуляционная – 35 %. Высокое значение этого показателя указывает на сильную генетическую подразделенность европейских и сибирских популяций ели по мтДНК, вероятно, обусловленную затруднением потока генов с семенами (мтДНК наследуется только по материнской линии) через безлесные участки Западно-Сибирской равнины в плейстоцене и, возможно, через поймы крупных рек.
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Length and sequence variation among haplotypes of intron 2 of mitochondrial nad1 gene have been studied in Norway and Siberian spruce (Picea abies (L.) H. Karst. – P. obovata Ledeb.) species complex. 32 native populations and 16 provenances representing Czech Republic, Poland, Belarus, Ukraine, Sweden, Estonia, European Russia, the Urals, Siberia, the Far East and the Northeast were analyzed. The South European haplogroup was identified in populations from the Czech Republic (746E, 842 E, 874 E, 938 E, 970 E) and Ukraine (746E, 815 E). The admixture of South (815 E) and North (721) haplotypes was found in Polish population as well as in one provenience from Belarus (721, 823 and 815 E). Distribution of the North European haplogroup (haplotypes 721, 755, 789, 823, 857, 891, 925) is delimited in the west by the Ural region inclusively. Haplotype 712O is widespread in populations of Siberia, in the Far East and in the North-East of Russia. The rare Siberian haplotype 746O containing two copies of the first minisatellite motif (34 bp) was found only in one population from Tyva. A novel variant of the Siberian haplogroup (780O) containing three copies of that motif was recognized for the first time in the Western Sayan. 
A constructed median haplotype network shows intermediate position of Siberian haplotypes between North Euripean and South European haplotypes. The absence of admixture of North European and Siberian haplotypes in the zone of spruce species introgression previously marked by morphological traits and nuclear allozyme loci was demonstrated. This may evidence for the existence of more sharp geographic boundary between the two haplogroups as compared to phenotypic and allozyme data. A high proportion of inter-population component of variation (65%) estimated through AMOVA indicates a substantial genetic subdivision of European and Siberian populations of the Palearctic spruce complex by mtDNA that can be putatively explained by natural barriers for gene flow with seeds related, for instance, to the woodless regions of the West Siberian Plain in the Pleistocene and probable floodplains of large rivers.
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