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Аннотация. Cосна обыкновенная (Pinus sylvestris L.) является одним из основных лесообразующих видов 
Беларуси, древостои которой занимают 49,2 % лесопокрытой площади страны. Целью исследования являлось выяв-
ление на основе изучения территориального распределения аллелей микросателлитных (SSR) локусов хлоропласт-
ной ДНК особенностей генетической структуры и геногеографической дифференциации популяций P. sylvestris  
в Беларуси. Проведен молекулярно-генетический анализ шести SSR-локусов хпДНК сосны обыкновенной в 73 дре-
востоях естественного происхождения. Выявлено 35 аллельных вариантов локусов PCP1289, PCP4507, PCP83314, 
PCP71987, PCP26106, PCP30277. Анализ географического распространения аллельных вариантов показал, что по до-
минирующим вариантам популяционная структура сосновой формации достаточно однородна. Определенные реги-
ональные отличия в ряде случаев обнаружены по менее встречающимся, но также широко распространенным вари-
антам. Одна группа аллелей характеризуется увеличением или уменьшением частоты встречаемости в направлении 
с юго-запада на северо-восток. Другая группа включает аллельные варианты, долевое участие которых максималь-
но в зоне, охватывающей Гродненскую область, юго-западную часть Минской области и Гомельскую область, в то 
время как юго-западнее или северо-восточнее от этой зоны отмечается снижение их частоты встречаемости или  
отсутствие. Ряд аллелей встречался только в одном из проанализированных древостоев или же на ограниченной 
территории, что может свидетельствовать об их местном происхождении в результате спонтанных мутаций. 
Полученные результаты важны как с общебиологической точки зрения при изучении эволюции и процессов форми-
рования генетической структуры P. sylvestris в Беларуси, так и с практической, поскольку позволяют совершенство-
вать лесосеменное районирование вида.
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Abstract. Scotch pine (Pinus sylvestris L.) is one of the main forest forming species in Belarus, which cover 49.2 % of 
the country’s forested area. The aim of the study was to investigate spatial distribution of microsatellite (SSR) alleles (chloro-
plast DNA) and identify the features of the genetic structure and genogeographic differentiation of P. sylvestris populations in 
Belarus. Molecular genetic analysis of six SSR loci of Scotch pine cpDNA in samples form 73 naturally originated stands was 
carried out. 35 allelic variants of loci PCP1289, PCP4507, PCP83314, PCP71987, PCP26106, PCP30277 were identified. The 
analysis of the geographic distribution of the dominant allelic variants showed that the population structure of the pine forest 
is rather homogeneous. Certain regional differences in a number of cases were found for less common, but also widespread 
variants. One group of alleles is characterized by an increase or decrease in the frequency of occurrence in the direction from 
the southwest to the northeast. Another group includes allelic variants which share is maximal in the zone covering the 
Grodno region, the southwestern part of the Minsk region and the Gomel region, while to southwest and to northeast from this 
zone their frequency of occurrence decreases or is absent. A number of alleles were found only in one of the analyzed stands 
or in a limited area, which may indicate their local origin as a result of spontaneous mutations. The obtained results are im-
portant both from a general biological point of view in studying the evolution and formation of the genetic structure of P. syl-
vestris in Belarus, and from a practical point of view, since they allow to improve the forest seed zoning of the species.
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Введение. Современный состав растительности в Беларуси сформировался относительно не-
давно, лишь в голоцене, при этом палеоботанические данные свидетельствуют о том, что транс-
формация флоры на протяжении плейстоцена проходила неоднократно [1–4]. В периоды поте-
плений широколиственные и темнохвойные виды деревьев-эдификаторов, а также сопутствую-
щие растения распространялись из рефугиумов на остальные территории, поэтому структуру 
живого покрова этого периода можно назвать мозаично-пульсирующей [5].

Современная популяционная структура является, в определенной степени, отражением исто-
рии вида, включая и миграционные волны. Поэтому в отношении любого растительного вида, 
особенно распространенного повсеместно, закономерно встает вопрос о том, насколько однород-
на его популяционная структура на определенных территориях или же существуют региональ-
ные особенности. В настоящее время для ответа на подобные вопросы широко используются 
методы анализа ДНК (как ядерной, так и цитоплазматической), которые позволяют решать раз-
личные проблемы геногеографии, филогеографии и филогении [6–13]. Геногеографические ис-
следования дают возможность изучать генетические характеристики популяций из разных райо-
нов, выявлять степень их генетического родства и проводить оценку региональных особенно-
стей видового генофонда.

Особый интерес в этом плане вызывают лесообразующие древесные растения, которые яв-
ляются видами-доминантами лесных экосистем. К ним относится сосна обыкновенная (Pinus syl-
vestris L.), древостои которой занимают 49,2 % лесопокрытой площади Республики Беларусь. 
Независимо от наличия или отсутствия региональных различий, полученные результаты важны 
не только с общебиологической точки зрения (особенно, если возможно вычленить вклады от-
цовского и материнского пулов в эволюцию и современное становление популяций), но и с прак-
тической, поскольку позволяют совершенствовать лесосеменное районирование вида и, соответ-
ственно, повышать эффективность лесовосстановления, продуктивность, качество и адаптив-
ную способность вновь создаваемых насаждений.

Цель исследования – выявление на основе изучения территориального распределения алле-
лей микросателлитных (SSR) локусов хлоропластной ДНК, передающейся у хвойных по наслед-
ству по отцовской линии, особенностей генетической структуры и геногеографической диффе-
ренциации популяций сосны обыкновенной в Беларуси.

Материалы и методы исследования. Объектами исследования являлись 73 древостоя есте-
ственного происхождения сосны обыкновенной Беларуси в возрасте от 40 лет и старше, в том 
числе на территории Брестской области – 12 сосняков, Витебской – 14, Гомельской – 15, 
Гродненской – 9, Минской – 15, Могилевской – 8. Всего проанализировано 636 деревьев P. sylves-
tris, произрастающих в насаждениях на расстоянии 20–25 м друг от друга. Экспериментальным 
материалом для выделения ДНК являлись хвоя или почки без признаков повреждения. В случае 
невозможности сбора хвои или почек отбирали образцы наружного слоя древесины (до 7 мм) 
путем сверления шнековым сверлом (d = 10 мм) при скорости вращения ротора не более 300–350 
об/мин. Отобранный материал (≈100 мг) помещали в микропробирки с 70 %-ным этанолом. 
Выделение ДНК из растительных тканей основывалось на принципах, описанных в [14]. 
Полученные препараты ДНК растворяли в 100 мкл бидистиллированной воды для последующе-
го хранения при –4 °С.

Полимеразную цепную реакцию [15] проводили по следующей программе: длительная дена-
турация – 3 мин, 94 °С; 30 циклов – денатурация 15 c, 94 °С, отжиг 15 c, 60 °С, элонгация 30 c, 
72 °С; длительная элонгация – 5 мин, 72 °С. Для генетического анализа хлоропластной ДНК сосны 
обыкновенной использовали следующие праймеры: PCP1289 (F: 5 -́TCCTGGTTCCAGAAATGGAG-3,́ 
R: 5ʹ-TAATTTGGTTCCAGAATTGCG-3ʹ), PCP4507 (F: 5ʹ-AATCCGACAAAAAAGATTCGG-3 ,́  
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R: 5ʹ-GCTCCATTTCACGTGGTTG-3ʹ), PCP83314 (F: 5ʹ-TGTTGATGTCGTAGCGGAAG-3 ,́  
R: 5ʹ-ATGAAATGAATCACTTCCCCC-3ʹ), PCP71987 (F: 5ʹ-ACTGGTCTGATCGACCCAAT-3 ,́  
R: 5ʹ-TTCTACACTTGCGGAAACCC-3ʹ), PCP26106 (F: 5ʹ-ACGTTGGACCAGAGCAGG-3 ,́  
R: 5ʹ-CGAATTTTTCGAAGAACTAGCG-3ʹ), PCP30277 (F: 5ʹ-TCCAGGATAGCCCAGCTG-3 ,́  
R: 5ʹ-TATАТСССССGTACTTGGАСС-3ʹ).

Электрофоретическое фракционирование и детекцию меченых продуктов амплификации 
проводили в генетических анализаторах ABI Prism 310 или ABI 3500 (Applied Biosystems) в соот-
ветствии с прилагаемой инструкцией. Анализ полученных результатов проводился на основа-
нии использования программного пакета GeneMapper 4.0 (Applied Biosystems).

Математическая обработка данных проведена с использованием пакета программ GenAlEx 
6.5 и Microsoft Excel.

Результаты и их обсуждение. В ходе анализа шести микросателлитных локусов хлоро-
пластной ДНК P. sylvestris всего было выявлено 35 аллелей: локус PCP1289 – пять (104 нуклео-
тидных основания (н. о.), 105, 106 (доминирующий), 107, 108 н. о.); PCP4507 – пять (113, 114 (до-
минирующий), 115, 116, 117 н. о.); PCP83314 – семь (149, 150, 151, 152, 153 (доминирующий), 154, 
155 н. о.); PCP71987 – семь (110, 111, 112, 113 (доминирующий), 114, 115, 116 н. о.); PCP26106 – семь 
(131, 134, 135, 136 (доминирующий), 137, 138, 139 н. о.); PCP30277 – четыре (149, 150, 151 (домини-
рующий), 152 н. о.). Для каждого локуса были рассчитаны частоты встречаемости выявлен-
ных аллелей (таблица).

Практически все аллели по всем локусам встречались в двух и более проанализированных 
насаждениях сосны обыкновенной. В то же время некоторые аллели являлись уникальными  
и могли встречаться на территории одного административного района (PCP1289104 – Каме-
нецкий район Брестской области, PCP1289108 – Оршанский район Витебской области, PCP71987110 – 
Климовичский район и PCP71987116 – Белыничский район Могилевской области, PCP26106131 – 
Борисовский район Минской области, PCP26106139 – Ивьевский район Гродненской области).

Наибольшее количество аллельных вариантов (по 27 ед.) выявлено в центральной и юго-вос-
точной частях Беларуси (Минская, Гомельская и Могилевская области), на севере страны 
(Витебская область) – 25 аллелей, а на западе (Брестская и Гродненская области) – по 24. 
Необходимо отметить, что даже в случае доминирующих в целом по Беларуси аллелей в отдель-
ных древостоях они могут иметь мéньшую частоту встречаемости, чем альтернативные аллели: 
например, вариант PCP30277151 в одной популяции может иметь частоту 0,200, а в другой – 1,000, 
PCP83314153 варьирует от 0,250 до 1,000 и т. д. Сравнительный анализ частот встречаемости алле-
лей SSR-локусов хлоропластной ДНК P. sylvestris на территории отдельных областей и по 
Беларуси в целом выявил сходные их значения. Наибольшие отклонения в основном не превы-
шали 15 %. Так, отмечается некоторое повышение частот встречаемости на 9–13 % от среднего 
по стране аллельных вариантов PCP83314153 в Могилевской области, PCP71987114 и PCP26106135 –  
в Брестской, PCP26106138 – Гродненской. На территории Гомельской области частота встречаемо-
сти аллельного варианта PCP83314153 на 12 % ниже, чем в среднем по Беларуси. Аналогичная си-
туация наблюдается с аллелем PCP26106136 в сосновых лесах Гродненской области. Полученные 
результаты вполне ожидаемы, поскольку на территории Беларуси отсутствуют существенные 
географические преграды для успешного распространения пыльцы и семян сосны обыкновен-
ной, а сосновые леса повсеместно представлены на территории всей страны.

Таким образом, по доминирующим аллелям существенных различий выявлено не было. 
Определенные региональные отличия в ряде случаев обнаружены по менее встречающимся, но 
также широко распространенным вариантам. 

По локусу PCP1289 (рис. 1, а) наиболее часто встречающиеся аллели (PCP1289105, PCP1289106  

и PCP1289107) достаточно равномерно распределены по всей изученной территории, хотя можно 
выделить зону, пересекающую Беларусь по диагонали – от Гродненской до Гомельской областей, 
включая северо-восток Брестской области, и юго-запад Минской и Могилевской областей, где 
наблюдается некоторое снижение частоты встречаемости вариантов PCP1289105 и PCP1289107, при 
повышении частоты PCP1289106, вплоть до 100 % присутствия в ряде популяций. Что касается 
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Распределение аллелей SSR-локусов хлоропластной ДНК P. sylvestris L. на территории Беларуси

Distribution alleles of SSR-loci of chloroplast DNA of P. sylvestris L. in Belarus

Локус, 
аллель
Locus, 
allele

Область
Region

Среднее по Беларуси
Average for Belarus

Брестская
Brest

Витебская
Vitebsk

Гомельская
Gomel

Гродненская
Grodno

Минская
Minsk

Могилевская
Mogilev

PCP1289
104 0,006 – – – – – 0,001
105 0,163 0,143 0,114 0,150 0,098 0,137 0,134
106 0,689 0,738 0,786 0,787 0,832 0,757 0,765
107 0,142 0,114 0,100 0,063 0,070 0,106 0,099
108 – 0,005 – – – – 0,001

PCP4507
113 0,050 0,044 0,051 0,092 0,025 0,017 0,046
114 0,840 0,744 0,835 0,712 0,807 0,895 0,805
115 0,096 0,201 0,089 0,175 0,143 0,097 0,133
116 0,014 0,011 0,017 0,021 0,017 – 0,013
117 – – 0,008 – 0,008 – 0,003

PCP83314
149 – 0,010 0,007 – 0,008 – 0,004
150 – 0,008 – – – 0,008 0,003
151 – – 0,028 0,050 0,033 0,008 0,020
152 0,227 0,116 0,156 0,108 0,156 0,089 0,142
153 0,692 0,765 0,607 0,758 0,702 0,860 0,731
154 0,081 0,101 0,164 0,084 0,101 0,035 0,094
155 – – 0,038 – – – 0,006

PCP71987
110 – – – – – 0,009 0,002
111 – 0,006 0,019 – 0,020 0,009 0,009
112 0,070 0,168 0,152 0,129 0,175 0,082 0,129
113 0,479 0,552 0,498 0,600 0,558 0,523 0,535
114 0,373 0,238 0,254 0,208 0,213 0,298 0,264
115 0,078 0,036 0,077 0,063 0,035 0,064 0,059
116 – – – – – 0,015 0,002

PCP26106
131 – – – – 0,008 – 0,001
134 0,017 0,058 0,041 0,067 0,071 0,045 0,050
135 0,348 0,272 0,197 0,204 0,322 0,195 0,256
136 0,382 0,425 0,467 0,279 0,364 0,398 0,387
137 0,188 0,245 0,259 0,279 0,162 0,338 0,245
138 0,065 – 0,036 0,150 0,073 0,024 0,058
139 – – – 0,021 – – 0,003

PCP30277
149 0,012 – – – – 0,018 0,005
150 0,148 0,207 0,157 0,129 0,238 0,166 0,174
151 0,734 0,754 0,806 0,787 0,736 0,774 0,765
152 0,106 0,039 0,037 0,084 0,026 0,042 0,056
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еще двух аллелей данного локуса, то они, по-видимому, представляют собой местные мутации  
и встречаются либо на юго-западе (PCP1289104 – в Брестском районе), либо на северо-востоке 
(PCP1289108 – в Оршанском районе) страны. 

При анализе распределения вариантов сосны обыкновенной по локусу PCP4507 (рис. 1, b) об-
ращает на себя внимание снижение встречаемости PCP4507113 в Могилевской и Минской обла-
стях (этот аллель присутствовал на данной территории только в 20 % популяций с максималь-
ным долевым участием в древостое 1,7 и 2,5 % соответственно), а PCP4507115 – в Гомельской,  
Брестской и Могилевской областях (8,9, 9,6 и 9,7 % соответственно).

Особенностью распределения вариантов по локусу PCP83314, как и в случае локуса PCP1289, 
является наличие по одному из аллельных вариантов (PCP83314151) зоны, включающей Грод-
ненскую, Минскую и Гомельскую области (рис. 1, с). Наблюдается постепенное снижение  

Рис. 1. Распределение аллелей SSR-локусов хлоропластной ДНК P. sylvestris L. на территории Беларуси: а – PCP1289 
(красный – 104 н. о.; зеленый – 105 н. о.; желтый – 106 н. о.; синий – 107 н. о.; фиолетовый – 108 н. о.); b – PCP4507 
(синий – 113 н. о.; желтый – 114 н. о.; зеленый – 115 н. о.; красный – 116 н. о.; фиолетовый – 117 н. о.); c – PCP83314 
(бордовый – 149 н. о.; фиолетовый – 150 н. о.; красный – 151 н. о.; зеленый – 152 н. о.; желтый – 153 н. о.; синий – 154 н. о.; 

оранжевый – 155 н. о.)

Fig. 1. Distribution alleles of SSR-loci of chloroplast DNA of P. sylvestris L. in Belarus: a – PCP1289 (red – 104 bp; green – 
105 bp; yellow – 106 bp; blue – 107 bp; purple – 108 bp); b – PCP4507 (blue – 113 bp; yellow – 114 bp; green – 115 bp; red – 
116 bp; purple – 117 bp); c – PCP83314 (dark red – 149 bp; purple – 150 bp; red – 151 bp; green – 152 bp; yellow – 153 bp; blue – 

154 bp; orange – 155 bp)
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частоты встречаемости аллеля PCP83314152 в направлении с юго-запада на северо-восток. Инте-
ресной особенностью сосняков Гомельской области является присутствие варианта PCP83314155 

(Гомельский, Ельский, Калинковичский, Речицкий и Рогачевский районы), который больше  
в составе сосновой формации Беларуси встречен не был. Также в этой области наблюдается 
некоторое повышение частоты аллеля PCP83314154.

По локусу PCP71987 обнаружено увеличение частоты встречаемости варианта PCP71987112  
и снижение долевого участия варианта PCP71987114 в направлении с юго-запада на северо-
восток (рис. 2, а). В зоне распространения аллеля ранее рассмотренного локуса (PCP83314151) 
выявлен вариант PCP71987111 (с частотой встречаемости 0,125–0,167 в зависимости от по-
пуляции), хотя он встречается и севернее – с частотой 0,071 в популяции Могилевской области 
(Кли мовичский район) и частотой 0,067 в популяции Витебской области (Шумилинский 
район).

Рис. 2. Распределение аллелей SSR-локусов хлоропластной ДНК P. sylvestris L. на территории Беларуси: а – PCP71987 
(оранжевый – 110 н. о.; фиолетовый – 111 н. о.; красный – 112 н. о.; желтый – 113 н. о.; зеленый – 114 н. о.; синий – 115 н. о.; 
бордовый – 116 н. о.); b – PCP26106 (салатовый – 131 н. о.; фиолетовый – 134 н. о.; зеленый – 135 н. о.; желтый – 136 н. о.; 
синий – 137 н. о.; красный – 138 н. о.; оранжевый – 139 н. о.); c – PCP30277 (красный – 149 н. о.; синий – 150 н. о.;  

желтый – 151 н. о.; зеленый – 152 н. о.)

Fig. 2. Distribution alleles of SSR-loci of chloroplast DNA of P. sylvestris L. in Belarus: а –  PCP71987 (orange – 110 bp; purple – 
111 bp; red – 112 bp; yellow – 113 bp; green – 114 bp; blue – 115 bp; dark red – 116 bp); b – PCP26106 (light green – 131 bp; 
purple – 134 bp; green – 135 bp; yellow – 136 bp; blue – 137 bp; red – 138 bp; orange – 139 bp); c – PCP30277 (red – 149 bp; 

blue – 150 bp; yellow – 151 bp; green – 152 bp)
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При анализе географического распространения аллельных вариантов локуса PCP26106 выде-
ляется, как и в случае некоторых ранее рассмотренных локусов, зона от Гродненской до 
Гомельской областей, где обнаружена высокая частота встречаемости PCP26106134 и PCP26106138 
(рис. 2, b). При этом наибольшая концентрация аллелей выявлена в восточной части Гродненской 
и западной части Минской областей. В данном случае, в отличие от предыдущих, PCP26106134 за 
пределами установленной зоны присутствует также в западной части Витебской области, 
PCP26106138 – в Брестской области. Также необходимо отметить обнаруженный только на терри-
тории Минской области вариант PCP26106131 (Борисовский район).

Для локуса PCP30277 характерно увеличение частоты встречаемости аллеля PCP30277150  

и уменьшение долевого участия аллеля PCP30277152 в направлении с юго-запада на северо-вос-
ток (рис. 2, c). Аллельный вариант PCP30277149 обнаружен только в трех проанализированных 
древостоях (Малоритский район Брестской области, Бобруйский и Климовичский районы Мо-
гилевской области).

Заключение. На основе изучения территориального распределения аллелей микросателлит-
ных (SSR) локусов хлоропластной ДНК выявлены особенности генетической структуры и гено-
географической дифференциации популяций P. sylvestris в Беларуси. Выявлено 35 аллельных 
вариантов локусов PCP1289, PCP4507, PCP83314, PCP71987, PCP26106, PCP30277. Наибольшее ко-
личество из них (по 27 ед.) выявлено в центральной и юго-восточной частях Беларуси (Минская, 
Гомельская и Могилевская области), на севере страны (Витебская область) – 25 аллелей, а на за-
паде (Брестская и Гродненская области) – по 24. Анализ географического распространения ал-
лельных вариантов показал, что по доминирующим вариантам популяционная структура сосно-
вой формации достаточно однородна. Определенные региональные отличия в ряде случаев об-
наружены по менее встречающимся, но также широко распространенным вариантам. Одна 
группа аллелей (PCP4507113, PCP83314152, PCP71987112, PCP30277150, PCP30277152) характеризуется 
увеличением или уменьшением частоты встречаемости в направлении от юго-запада на севе-
ро-восток. Другая группа включает аллельные варианты PCP1289105, PCP1289106, PCP1289107, 
PCP83314151, PCP26106134, PCP26106138, долевое участие которых максимально в зоне, охватываю-
щей Гродненскую область, юго-западную часть Минской области и Гомельскую область, в то 
время как юго-западнее или северо-восточнее от этой зоны отмечается снижение их частоты 
встречаемости или отсутствие. Ряд аллелей встречался только в одном из проанализированных 
древостоев (PCP1289104, PCP1289108, PCP71987110, PCP71987116, PCP26106131, PCP26106139) или же на 
ограниченной территории (PCP83314155), что может свидетельствовать об их местном происхож-
дении в результате спонтанных мутаций. Полученные результаты важны как с общебиологиче-
ской точки зрения при изучении эволюции и процессов формирования генетической структуры 
P. sylvestris в Беларуси, так и с практической, поскольку позволяют совершенствовать лесосе-
менное районирование вида и, соответственно, повышать эффективность лесовосстановления, 
продуктивность, качество и адаптивную способность вновь создаваемых насаждений.
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