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АННОТАЦИЯ

С применением шести полиморфных микросателлитных маркеров ядерной ДНК в зоне деятельно-
сти нефтекомплекса Западной Сибири проведено  пилотное обследование трех близко  расположенных 
популяций сосны Pinus sylvestris L. –  суходольной,  болотной и “техногенной” (возникшей на песчаном 
основании кустовой площадки бурения). Показано,  что  исследуемые популяции довольно  близки по  
основным параметрам генетической изменчивости,  оцениваемой по  шести полиморфным локусам. При 
этом обнаружены небольшие,  но  статистически значимые различия между суходольной и болотной по-
пуляциями,  в том числе по  FIS. “Техногенная” популяция занимает промежуточное положение между 
изученными естественными популяциями и не обнаруживает статистически значимых отличий от них. 
Высказаны предположения о  том,  что  наиболее вероятной причиной последнего  является формирование 
“техногенных” молодняков сосны из смеси генотипов суходольной и болотной популяций,  а также о  том,  
что  появление уникальных (приватных) аллелей в “техногенной” и смежной с ней болотной популяциях 
может быть индуцировано  химическим загрязнением.

Ключевые слова: Pinus sylvestris L.,  техногенные леса,  микросателлитные локусы ядерной ДНК (SSR).

и торфопесчаных грунтов,  используемых для 
создания оснований кустовых площадок бу-
рения и дорог. В настоящее время на неэкс-
плуатируемых площадях,  в том числе под 
влиянием лесной рекультивации,  они порос-

ВВЕДЕНИЕ

В связи с действием нефтекомплекса на 
заболоченных таежных территориях За-
падной Сибири появилось большое количе-
ство  искусственных “суходолов” из песчаных 
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ли молодняками сосны с примесью березы 
и других пород,  которые образовали своео-
бразные “техногенные леса” [Седых,  2016]. Во-
прос о  генетической структуре “техногенных” 
сосновых популяций,  естественным образом 
возникших в окружении низкопродуктивных 
заболоченных сосняков,  совершенно  не изу-
чен. При этом источниками семян для заселе-
ния песчаных неоландшафтов могли быть как 
болотные,  так и более удаленные,  но  отлича-
ющиеся большей семенной продуктивностью 
суходольные массивы сосны.

Известно,  что  болотные формы сосны 
обыкновенной Pinus sylvestris L. отличают-
ся от типичных по  морфометрическим и га-
битуальным признакам [Сукачев,  1905;  Або-
лин,  1915],  по  частотам фенов окраски семян 
и шишек,  а также по  изоферментным [Петро-
ва,  Санников,  1996;  Видякин,  2001;  Ларионо-
ва,  Экарт,  2010;  Петрова и др.,  2013],  SSR-  
и ISSR-маркерам [Шейкина и др.,  2017;  Глад-
ков,  Шейкина,  2019]. Также по  SSR-маркерам 
обнаружены различия между болотными и су-
ходольными популяциями у сосны кедровой 
сибирской Pinus sibirica Du Tour [Орешкова 
и др.,  2014]. Кроме этого  высказано  предполо-
жение,  что  степень генетической дивергенции 
между этими видами популяций сосны обык-
новенной максимальна в южной части ареала,  
где болота сформировались в начале голоце-
на,  и минимальна в северной части ареала сос- 
ны,  где болота образовались позже [Махатков 
и др.,  2007;  Петрова и др.,  2013]. Не исключе-
но  также,  что  химическое загрязнение на нео-
ландшафтах и примыкающих к ним болотных 
территориях может повысить интенсивность 
мутационного  процесса,  что  может сопровож- 
даться увеличением частоты редких аллелей.

Данные о  химическом загрязнении на пло-
щадках бурения многочисленны [Солнце-
ва,  1998;  Чижов,  1998;  Капелькина и др.,  
2003;  Чижов,  Черкашина,  2009;  Соромотин,  
2010],  но  информация о  их возможных мута-
генных эффектах по  отношению к лесообра-
зующим видам древесных растений Сибири 
отсутствует. С учетом высокой скорости му-
тирования микросателлитных локусов ядер-
ной ДНК [Животовский,  2006] использование 
этого  вида маркеров с последующим сравне-
нием частот редких аллелей в “техногенных” 
и “фоновых” насаждениях может дать опре-
деленную информацию по  этой проблеме.

Таким образом,  представляет значитель-
ный научный интерес сравнение по  особенно-
стям генетической структуры как собствен-
но  болотных и суходольных популяций,  так 
и,  в особенности,  техногенных сосняков на 
искусственных суходолах,  особенно  в сред-
ней тайге,  где сосредоточена значительная 
часть кустовых площадок бурения. На пер-
вом этапе исследований наиболее предпочти-
тельными для решения этой задачи являются 
микросателлитные локусы ядерной ДНК –   
SSR-маркеры,  отличающиеся хорошей вос-
производимостью результатов,  высокой 
полиморфностью и высокими темпами мути-
рования,  которые используются для изучения 
структуры популяций,  выявления источника 
происхождения,  оценки генетических эффек-
тов радиационного  загрязнения территорий 
и других целей [Омашева и др.,  2013;  Галин-
ская и др.,  2019;  Сиволапов и др.,  2022].

В связи с этим цель настоящего  “пилот-
ного” исследования заключалась в оценке по  
микросателлитным маркерам ядерной ДНК 
степени генетической дивергенции суходоль-
ной,  болотной и техногенной популяций,  рас-
положенных в зоне средней тайги Западной 
Сибири.

МАТЕРИАЛ И МЕТОДЫ

Исследования проведены в правобереж-
ной части Сургутского  Полесья (средняя тай-
га). Подобран типичный участок,  включающий 
кустовую площадку бурения № 361 Восточно- 
Сургутского  месторождения нефти ПАО 
“Сургут нефтегаз”,  которую окружают рямо-
вые (“карликовые”) сосняки,  сформировавши-
еся на обширном участке верхового  болота,  
и суходольные насаждения с доминированием 
в составе сосны,  удаленные от кустовой пло-
щадки на расстояние около  1,5 км (рисунок).

Естественный спелый сосняк на суходоле 
IV класса бонитета примыкает к болоту,  в на-
почвенном покрове доминирует багульник бо-
лотный (табл. 1). В подросте имеется только  
кедр  (сосна сибирская кедровая),  поэтому об-
разцы хвои сосны обыкновенной для анализа 
взяты со  взрослых деревьев. Образцы хвои 
с болотной низкопродуктивной разновозраст-
ной популяции (ценопопуляции) сосны (густо-
та 4–5 тыс.шт./га,  высота ствола около  1,7 м,  
диаметр  на уровне груди около  2 см) взяты на 
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расстоянии около  100–200 м от кустовой пло-
щадки бурения. “Техногенный” сосняк II–III 
класса бонитета возник на плоской песчаной 
отсыпке,  расположенной за производственной 
частью кустовой площадки и возвышающейся 
над уровнем болота на 1,5–2 м. Возраст сосны 
около  25 лет,  средняя высота 10 м,  диаметр  
на уровне 1,3 м около  14 см,  относительная 
полнота 0,6. В напочвенном покрове доминиру-
ют вейники с проективным покрытием около  
5 %. В каждой из трех популяций взяты об-
разцы хвои с 50 случайных деревьев.

Таким образом,  материалом для исследо-
вания послужили три популяционные выборки 
сосны обыкновенной –   болотная,  суходольная 
и “техногенная” (далее по  тексту –   “популя-
ции”). Для анализа ДНК использовали высу-
шенную в силикагеле хвою. Выделение сум-

марной ДНК проводили по  стандартному 
протоколу для растительных тканей с приме-
нением СТАВ-метода [Devey et al.,  1996]. Вы-
деленную ДНК использовали для проведения 
ПЦР с шестью парами праймеров для ста-
бильно  амплифицируемых микросателлитных 
последовательностей (табл. 2). Эти последова-
тельности апробированы различными исследо-
вателями для анализа генетической структу-
ры популяций сосны обыкновенной [Ильинов,  
Раевский,  2016;  Калько,  2017;  Камалов и др.,  
2022;  Sheller et al.,  2023;  и др.].

Для ПЦР-амплификации использовали на-
боры реагентов без праймеров производства 
ООО “Научно- производственная фирма “Ген-
лаб””. Набор  представляет собой реакционную 
смесь и Taq ДНК-полимеразу с функцией “го-
рячий старт”. Амплификацию проводили при 

Расположение исследованных популяционных выборок сосны обыкновенной на космоснимке “Гугл- Земля”

Т а б л и ц а  1
Краткая характеристика популяций сосны, отобранных для анализа

Условное название 
популяции

Географические координаты,  град. Доминанты  
напочвенного  покрова

Породный 
состав

Возраст 
сосны,  лет

Класс 
бонитетас. ш. в. д.

Суходольная 61°22′27,3′′ 73°38′ 55,5′′ Багульник болотный 
Lédum palústre L.

7С3К 100 IV

Болотная 61°22′44,6′′ 73°36′ 46,1′′ Сфагновые мхи 
Sphagnopsida

10С 80–100 <Vб

Техногенная 61°22′40,0′′ 73°36′47,7′′ Вейники  
Calamagrostis sp.

10С 25 II–III
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следующем режиме: предварительная дена-
турация ДНК при 95 °C –  5 мин;  далее 30 ци-
клов,  включающих денатурацию –   30 с при 
94 °C;  отжиг праймеров –   40 с при 60 °C 
и элонгацию –   40 с при 72 °C. Завершающий 
цикл элонгации проходил при 72 °C в тече-
ние 5 мин.

Электрофоретическое разделение ампли-
фицированных фрагментов ДНК проводили 
в 6%-м полиакриламидном геле с использо-
ванием Трис- ЭДТА-боратной буферной сис- 
темы,  pH 8,3 при напряжении 15 В/1 см 
геля в течение 2–3 ч c последующей окрас- 
кой нитратом серебра. Длину фрагментов 
определяли путем сопоставления со  стандарт- 
ным маркером pBR322/BsuR I (HaeIII) (ООО 
“СибЭнзим”,  Россия). Варианты размера 
фрагмента рассматривали в качестве аллелей 
данного  локуса.

Популяционно- генетический анализ прово-
дили на основании общепринятых в популяци-
онной генетике статистических параметров,  
описывающих уровень изменчивости и диф-
ференциации популяций. Параметры рас-
считывали в GenAlЕx  6.502 [Peakall, Smouse, 
2006]. Для каждой популяции вычисляли сле-
дующие показатели изменчивости: процент 
полиморфных локусов (P),  среднее число  ал-
лелей на локус (Na),  эффективное число  алле-
лей (Ne),  наблюдаемая гетерозиготность (Ho),  
ожидаемая гетерозиготность (He),  индекс фик-
сации (F). Популяционную структуру и сте-
пень генетической подразделенности попу-

ляций исследовали с помощью F-статистик 
Райта [Nei, 1977; Nei, Chesser, 1983]: FIS (уро-
вень инбридинга особи относительно  попу-
ляции),  FIT (уровень инбридинга относитель-
но  вида),  FST (показатель подразделенности 
популяций). Степень генетической близости 
между популяциями определяли с помощью 
генетического  расстояния,  предложенно-
го  М. Неи [Nei, 1972]. С помощью программы 
GenAlЕx 6.502 проведен анализ AMOVA –  ие-
рархическое распределение генетической из-
менчивости внутри популяций,  между попу-
ляциями. Наличие “нуль-аллелей” проверяли 
с помощью программного  обеспечения MI-
CRO-CHECKER 2.2.0.3. [van Oosterhout et al., 
2004]. Анализ данных показал отсутствие 
“нуль-аллелей”.

РЕЗУЛЬТАТЫ

Проведенные исследования показали,  что  
все включенные в анализ микросателлитные 
локусы оказались изменчивыми,  P = 100 %  
для всех локусов. Наиболее полиморфны-
ми из них являются локусы lw_isotig21953 
и PtTx2146,  в которых выявлено  20 и 12 ал-
лельных вариантов соответственно. Семь ал-
лелей обнаружено  в локусе lw_isotig10603,  
шесть –   в локусе psy157,  пять –   в локусе lw_
isotig04306,  четыре –   в локусе lw_isotig04195. 
Всего  при анализе шести микросателлит-
ных локусов у 150 индивидов сосны выявле-
но  54 аллельных варианта,  13 (24 %) из кото-

Т а б л и ц а  2
Характеристика микросателлитных локусов, использованных в работе

Локус Последовательность праймера Мотив микросателлита
Литературный источ-
ник,  номер  GenBank

Psy157 F: CCCCACATCTCTACAGTCCAA
R: TGCTCTTGGATTTGTTGCTG

(АСС)7 [Sebastiani et al.,  
2012],  HQ11394

PtTx2146 F: CCTGGGGATTTGGATTGGGTATTTG
R: ATATTTTCCTTGCCCCTTCCAGACA

(GAG)5…
(CAG)8CGG(CAG)7CGG(CAG)4

[Elsik et al.,  2000],
AF143963

lw_isotig 04195 F: GAGATCACCGAAACAAAA
R: TACAAGTCCCAGCAAAACAAT

(GAG)5 [Fang et al.,  2014],  
KF501204

lw_isotig 04306 F: GCCATTTTTTTCTTCTCTCCT
R: GGTCGGTTTCTGAATTTCTAA

(TCC)7 [Fang et al.,  2014],  
KF501205

lw_isotig 10603 F: CAAAATCGTCTACTTCTCCCCC
R: CAAAGCAAAAGAACTCCAACGA

(CAG)7 [Fang et al.,  2014],  
KF101191

lw_isotig 21953 F: ATGGTGTGTTTGAAGCGGAA
R: ATTGCAGCCACTGGTGTCTT

(ATGGG)7 [Fang et al.,  2014],  
KF501193
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рых оказались уникальными,  т. е. встречались 
только  в какой-либо  одной из популяций. При 
этом в суходольной,  болотной и “техногенной” 
популяциях обнаружено  2,  4 и 7 уникаль-
ных аллелей соответственно  (табл. 3). При-
чем почти половина таких вариантов (6 из 13 
уникальных аллелей) приходится на локус 
PtTx2146. В этом локусе аналогичное распре-
деление уникальных аллелей по  популяциям 
составляет 1,  1 и 4 соответственно. Различие 
между популяциями в соотношении уникаль-

ных и прочих аллелей при данном объеме вы-
борки не достигает достоверного  уровня.

Что  касается основных показателей ге-
нетического  разнообразия,  то  в основном 
они довольно  близки в разных популяциях 
(табл. 4). Среднее число  аллелей на локус (Na) 
варьируется в популяциях от 7,0 до  7,50,  эф-
фективное число  аллелей (Ne) –   от 3,57 до  
3,90,  значения наблюдаемой (Ho) и ожидаемой 
(He) гетерозиготности –   от 0,580 до  0,613 и от 
0,566 до  0,611 соответственно. Средние значе-
ния этих показателей составляют: Na = 7,17,  
Ne = 3,70,  Ho = 0,596,  He = 0,595. Максималь-
ное значение гетерозиготности найдено  в “тех-
ногенной” выборке (Ho = 0,613),  минималь-
ное –   в суходольной (Ho = 0,580).

Один из важных результатов заключает-
ся в том,  что  при сопоставлении суходольной 
и болотной выборок обнаружено  достоверное 
различие по  показателю FIS –   коэффициенту 
инбридинга популяции,  отражающему избы-
ток/дефицит гетерозигот относительно  теоре-
тически ожидаемого  (см. табл. 4,  5). В сухо-
дольной популяции имеется статистически 
значимый дефицит гетерозигот,  в то  время 
как в болотной наблюдается их некоторый из-
быток. Причем наиболее контрастные разли-

Т а б л и ц а  3
Соотношение уникальных и прочих аллелей  

в популяциях

Аллели
Популяция

Суходольная Болотная “Техногенная”

Уникальные 2 4 7

Прочие 52 50 47

Итого 54 54 54

χ2
 эксп 3,178

Ч. ст. св. 2

χ2
крит. α = 0,05 5,990

Р >0,05

Т а б л и ц а  4
Основные показатели генетического разнообразия исследуемых популяций

Популяция n Число  локусов Na Ne Ho He FIS

Суходольная 50 6 7,00 ± 1,86 3,57 ± 1,22 0,580 ± 0,075 0,607 ± 0,076   0,048 ± 0,015*

Болотная 50 6 7,00 ± 2,03 3,90 ± 1,66 0,595 ± 0,094 0,566 ± 0,097 –0,061 ± 0,037*

“Техногенная” 50 6 7,50 ± 1,57 3,63 ± 1,19 0,613 ± 0,069 0,611 ± 0,077 –0,010 ± 0,033

* Звездочкой выделены значения,  статистически значимо  различающиеся на уровне P = 0,020 (t = 2,754, d. f. = 10); 
во  всех остальных случаях различия между популяциями не достоверны (P > 0,10).

Т а б л и ц а  5
Полокусные значения FIS в изученных популяциях

Локус Суходольная Болотная “Техногенная”

lw_isotig10603 0,038 –0,230 –0,150

lw_isotig04195 0,089 –0,067 0,030

lw_isotig04306 0,043 –0,037 0,003

lw_isotig21953 0,066 0,040 0,059

psy157 0,070 –0,047 –0,056

PtTx2146 –0,016 –0,027 0,051

Среднее 0,048 ± 0,015 –0,061 ± 0,037 –0,010 ± 0,033
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чия между суходольной и болотной популя-
циями создаются за счет избытка гетерозигот 
по  локусу lw_isotig10603 в последней из них 
(FIS = –0,230). “Техногенная” популяция по  
этому локусу ближе к “болотной”,  но  в це-
лом занимает промежуточное значение,  не об-
наруживая при этом объеме выборки досто-
верных отличий от естественных популяций.

Что  касается дифференциации выбо-
рок по  частотам всех локусов,  то  генетичес- 
кое расстояние между популяциями D [Nei,  
1972] варьируется от 0,014 до  0,026. При этом 
максимальные различия наблюдаются меж-
ду суходольной и болотной выборками (D =  
= 0,026),  а различия между суходольной –   
техногенной и болотной –   техногенной состав-
ляют 0,014 и 0,016 соответственно  (табл. 6).

Изученные локусы вносят неравномер-
ный вклад в межпопуляционную дифферен-
циацию –   FST между локусами варьирует-
ся от 0,001 (lw_isotig04195) до  0,023 (psy157) 
(табл. 7). В целом при использовании данного  
вида маркеров большая часть выявленной из-
менчивости сосредоточена внутри популяций,  
но  доля межпопуляционной изменчивости за-
висит от способа оценки. По  данным AMOVA 

на изменчивость между популяциями прихо-
дится 0,3 %  от общей дисперсии (P = 0,114). 
Однако  если исходить из полокусных оце-
нок FST,  то  по  осредненным данным он равен 
0,009 ± 0,003 и достоверно  отличается от нуля 
на уровне P < 0,05 (см. табл. 7). Этот резуль-
тат близок по  величине к оценкам генетиче-
ской дистанции по  Nei (см. табл. 6).

Средние значения наблюдаемой и ожида-
емой гетерозиготности практически совпада-
ют (см. табл. 7). Но  при анализе по  отдельным 
локусам выделяется локус lw_isotig10603,  по  
которому имеет место  избыток гетерозигот. 
Он достигает достоверного  уровня для попу-
ляции “техногенная”: χ2 = 38,834;  d. f. = 21;  
P = 0,010. Также в популяции “болотная” по  
локусам lw_isotig21953 и PtTx2146 имеет ме-
сто  отклонение частот генотипов от теорети-
чески ожидаемого  на уровне Р < 0,05. Во  всех 
остальных случаях Hardy- Weinberg test пока-
зывает хорошее соответствие распределений 
теоретически ожидаемым.

Обобщая рассмотрение результатов,  мож-
но  заключить,  что  между исследованными 
популяциями наблюдаются небольшие,  но  до-
стоверные различия,  на долю которых прихо-

Т а б л и ц а  6
Матрица межпопуляционных генетических дистанций Nei (DN)

Популяция Суходольная Болотная “Техногенная”

Суходольная 0,000

Болотная 0,026 0,000

“Техногенная” 0,014 0,016 0,000

Т а б л и ц а  7
Значения основных показателей изменчивости для локусов

Локус FIS FIT FST Na Ho He

lw_isotig10603 –0,113 –0,111 0,002 6,00 0,657 0,590

lw_isotig04195 0,016 0,017 0,001 4,00 0,349 0,355

lw_isotig04306 0,006 0,015 0,009 4,33 0,564 0,567

lw_isotig21953 0,055 0,062 0,008 15,67 0,852 0,902

psy157 –0,003 0,020 0,023 5,33 0,427 0,425

PtTx2146 0,003 0,013 0,010 7,67 0,728 0,731

Среднее –0,006 ± 0,023 0,003 ± 0,024 0,009 ± 0,003 7,167 ± 1,783 0,596 ± 0,077 0,595 ± 0,082

t –0,264 0,120 2,792

P >0,10 >0,10 <0,05
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дится около  1 %. В основном они обусловлены 
различиями между суходольной и болотной 
популяциями,  генетическая дистанция меж-
ду которыми составляет 0,026 (см. табл. 6). При 
этом все популяции различаются также по  на-
борам уникальных аллелей.

ОБСУЖДЕНИЕ

Дифференциация суходольной и болотной 
популяций сосны обыкновенной,  несмотря 
на относительную историческую “молодость” 
болот средней тайги,  является ожидаемой 
[Петрова и др.,  2013;  Шейкина и др.,  2017;  
Гладков,  Шейкина,  2019]. Этот вывод под-
тверждается различиями популяций по  FIS. 
При этом генетическая дистанция DN,  выяв-
ленная нами по  SSR-маркерам,  существенно  
ниже аналогичного  показателя,  выявленного  
при сравнении суходольных и болотных попу-
ляций сосны в лесостепной зоне по  ISSR-мар-
керам [Шейкина и др.,  2017] –   0,026 и около  
0,080 соответственно. Этой же группой авто-
ров при аналогичных исследованиях,  но  с ис-
пользованием SSR-маркеров обнаружена диф-
ференциация изученных популяций на уровне 
1,2 %  (FST = 0,012). Это  лишь немногим боль-
ше аналогичного  показателя дифференциации 
в наших исследованиях (FST = 0,009). Возмож-
но,  что  большое аллельное разнообразие SSR- 
локусов отчасти “затушевывает” межпопуля-
ционные различия.

Определенное влияние на результаты 
межпопуляционной дифференциации мог ока-
зать также недоучет особенностей простран-
ственной структуры суходольной популяции. 
Прилет семян из смежной болотной популя-
ции в граничащую с ней часть суходольной 
популяции,  из которой частично  были взяты 
образцы для анализа,  мог сгладить различия 
между ними.

Отсутствие различий между “техногенной” 
и естественными популяциями может быть  
обусловлено  приблизительно  равным вкладом 
семян из болотных и суходольных массивов 
сосны в формирование молодняков на песча-
ных неоландшафтах. Равновеликий уровень ее 
дифференциации от обеих природных популя-
ций сосны не противоречат этому предполо-
жению. Также отметим,  что  хорошее соответ-
ствие HWE в “техногенной” популяции может 
быть результатом смешения генотипов из су-

ходольной популяции,  в которой наблюдается 
достоверный дефицит гетерозигот,  и болотной 
популяции,  в которой имеет место  некоторый 
(хотя и недостоверный) избыток гетерозигот.

Еще одной гипотетической причиной ге-
нетических различий между исследуемыми 
популяциями могут быть отличия в их воз-
расте. В литературе высказывалось предполо-
жение,  что  уровень гетерозиготности у сосны 
обыкновенной может испытывать закономер-
ные изменения по  ходу онтогенеза сосновых 
насаждений в виде эксцесса гетерозиготности 
с увеличением возраста [Животовский,  1984]. 
Это  предположение относится к селективно  
нагруженным маркерам (изоферментам). Одна-
ко  у P. cembra L. сходная тенденция обнаруже-
на также и по  SSR-маркерам [Мудрик и др.,  
2010]. Тем не менее в подавляющем большин-
стве исследований с применением SSR-марке-
ров авторы полагают их нейтральными и не об-
ращают внимание на возрастные особенности 
популяций. К тому же в нашем исследовании 
достоверно  отличающиеся по  FIS популяции 
имеют примерно  одинаковый возраст. Поэтому 
маловероятно,  что  этот фактор  имел в данном 
случае существенное значение.

На наш взгляд,  интересны,  но  недостаточ-
но  подкреплены числом повторностей (попу-
ляционных выборок) данные по  возрастанию 
числа уникальных аллелей в направлении су-
ходольная –  болотная –  “техногенная” попу-
ляции. Если химическое загрязнение приводит 
к индукции мутаций,  то  одним из очевидных 
следствий этого  может быть увеличение чис-
ла уникальных аллелей по  мере приближения 
территорий к источнику загрязнения,  что  мы 
и наблюдаем в действительности.

В заключение отметим,  что  с учетом гене-
тической дивергенции суходольных и болотных 
популяций сосны совместное произрастание 
представителей этих популяций на техноген-
ных суходолах может привести к генетическо-
му смешению их генофондов (гибридизации),  
поскольку фенологический барьер  между 
представителями этих популяций в данном 
случае будет отсутствовать. Представленные 
нами данные,  несмотря на небольшое число  
популяций и локусов,  склоняют к более ос-
новательной проверке этого  предположения,  
важного  с природоохранной точки зрения.

На следующем этапе исследований целе-
сообразно  увеличить число  исследуемых по-
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пуляций и изучить изменчивость анализи-
руемых популяций по  маркерам,  имеющим 
адаптивное значение,  а также по  митохондри-
альным маркерам,  которые наследуются по  
материнской линии и позволяют количествен-
но  оценить вклад суходольных и болотных по-
пуляций в обсеменение “техногенных” суходо-
лов,  созданных среди болот.

ЗАКЛЮЧЕНИЕ

Пилотное обследование в зоне деятельности 
нефтекомплекса Западной Сибири трех близ-
ко  расположенных популяций сосны Pinus 
sylvestris L. –  суходольной,  болотной и “тех-
ногенной” (возникшей на песчаном основании 
кустовой площадки бурения),  показало,  что  
они довольно  близки по  основным параме-
трам генетической изменчивости,  оценивае-
мой по  шести полиморфным локусам ядерной 
микросателлитной ДНК. При этом обнаруже-
ны небольшие,  но  статистически значимые 
различия между суходольной и болотной по-
пуляциями,  в том числе по  FIS –   коэффици-
енту инбридинга популяции,  отражающему 
избыток/дефицит гетерозигот относительно  
теоретически ожидаемого. Также выявлена 
тенденция к возрастанию числа уникальных 
аллелей в направлении суходольная – болот-
ная –  “техногенная” популяции.

По  значениям генетической дистанции Nei 
и FIS “техногенная” популяция занимает про-
межуточное положение между изученными 
естественными популяциями и не обнаружи-
вает статистически значимых отличий от них.

Высказаны предположения о  том,  что  
наиболее вероятной причиной последнего  яв-
ляется формирование “техногенных” молод-
няков сосны из смеси генотипов суходольной 
и болотной популяций,  а также о  том,  что  
появление уникальных (приватных) аллелей 
может быть связано  с химическим загряз-
нением “техногенных” и прилегающих к ним 
территорий.

Для проверки этих предположений необхо-
димы более глубокие исследования с привле-
чением большего  числа смежных популяций 
и маркеров,  имеющих адаптивное значение,  
а также локусов митохондриальной ДНК,  на-
следующихся по  материнской линии.

Работа выполнена по  базовому проекту (го-

сударственному заданию) ФИЦ КНЦ СО РАН,  

№ НИОКТР 121031500336-9 “Функционально- 

динамическая индикация биоразнообразия лесов 

Сибири”.

Авторы признательны рецензентам за кон-

структивные замечания,  которые привели к ча-

стичной переработке статьи.
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With the use of six polymorphic microsatellite markers of nuclear DNA in the territory of oil complex of 
Western Siberia’s activity, a pilot study of three closely spaced populations of Pinus sylvestris L. –  bog land, 
dry land, and “technogenic” (originated on the sandy base of the drilling pad) was carried out. It showed 
that the studied populations are quite close in terms of the main parameters of genetic variability, assessed 
by six polymorphic loci. At the same time, small but statistically significant differences were found between 
the dry land and bog land populations, including one’s in FIS. The “technogenic” population has an interme-
diate position between the studied natural populations and does not show statistically significant differences 
from them. It has been suggested that the most likely cause of the latter is the formation of “technogenic” 
young pine stands from a mixture of genotypes of the dry land and bog land populations, as well as that the 
appearance of unique (private) alleles in the “technogenic” population and adjacent bog land population can 
be induced by chemical pollution.

Key words: Pinus sylvestris L., technogenic forests, nuclear DNA microsatellite loci.


