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Аннотация. Для сохранения биологического разнообразия необходимо понимание генетической струк-
туры популяций основных видов древесных растений, поскольку это дает наиболее полное представле-
ние о явлениях полиморфизма, изменчивости и гибридизации, что позволяет обнаружить генетически и 
фенотипически различимые подвиды. Полученная информация поможет определить оптимальные усло-
вия обитания и охраны промышленно ценных хвойных бореальных видов (например, Pinus sylvestris L.). 
Целью исследования являлось проведение аллозимного анализа 10 популяций P. sylvestris на территории 
Якутии и Приамурья. Одной из проблем популяционной биологии древесных растений является опреде-
ление феногенетической дифференциации растений в пределах всего ареала. В связи с этим для данного 
исследования были выбраны ландшафтно-гетерогенные аллювиальные равнины Якутии, а также дополни-
тельно Нагорье Приамурья, отделенные Становым хребтом. Результаты. Был обнаружен гораздо меньший 
полиморфизм, а также значительно более резкая дифференциация популяций сосны Приамурья (уровень 
географической расы) от популяций Якутии, у которых уровень дифференциации не превысил порога гео-
графических групп. Показаны значительные различия между популяциями Якутии и Приамурья по дис-
танциям Махаланобиса, рассчитанных на основании 19 морфологических признаков шишек. Между дис-
танциями Махаланобиса (D2) и генетическими дистанциями Нея (DN78) получена положительная линейная 
зависимость (R2 = 0.4159). Научная новизна. Обнаружена доминантная роль в происхождении якутских 
популяций P. sylvestris трех сибирских группово-постепенных рубок (ГПР) – Тынды, Романовки, Иркут-
ска – и уменьшение генетического сходства ГПР по мере их удаления от Якутии. Удалось статистически 
подтвердить региональное подразделение аллелофонда популяций P. sylvestris Якутии на группы, одна из 
которых  – западная (Витим, Вилюйск), вторая приурочена к обширной (возможно, миграционной) области 
бассейнов рек Лены и Алдана.
Ключевые слова: Якутия, Приамурье, P. sylvestris, популяция, географическая дифференциация, генетиче-
ская дистанция, дистанции Махаланобиса.
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Постановка проблемы (Introduction)
Вопросы популяционной биологии древесных 

видов растений  не теряют своей актуальности. 
Наиважнейшим является изучение их феногеногео-
графической дифференциации в пределах ареалов, 
в частности, сосны обыкновенной (P. sylvestris) 
[1, c. 283; 2, c. 111; 3, c. 389; 4, c. 1201; 5, c. 1215; 
6, c. 274; 7; 8, c. 41; 9, c. 16]. В этом плане гетеро-
генные аллювиальные равнины Якутии и Нагорья 
Приамурья, которые изолированы Становым хреб-
том, представляются наиболее интересными объек-
тами для изучения.

Цель нашей работы заключалась в сравнитель-
ном анализе аллозимной и фенотипической струк-

туры и дифференциации популяций Якутии и При-
амурья. Итоги нашей исследовательской работы 
могут быть заимствованы для проработки мер по 
селекционному и лесосеменному районированию, 
организации охраны генофонда естественных по-
пуляций, включая и проведение дальнейших ис-
следований популяционно-генетической структуры 
основных лесообразующих видов [10, c. 1914]. Изу-
чение популяционно-генетической структуры оста-
ется первоочередной задачей, в результате решения 
которой возможно успешное выявление степени 
генетического, а также и фенотипического поли-
морфизма, выявление в ареале генетически разно-
родных популяций – их географических групп, рас 
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и подвидов [11, c. 4; 12, c. 2; 13, c. 1079; 14, c. 14; 15, 
c. 6; 16, c. 2; 17, c. 8; 18, c. 467; 19, c. 6; 20, c. 87]. 
Разработка популяционной, таксономической фе-
нотипической структуры видов является научной 
основой для сохранения разнообразия генофонда и 
последующего его рационального использования.

P. sylvestris – широко распространенный вид 
семейства Pinaceae. Растение представляет собой 
дерево высотой до 25–40 м и 0,5–1,2 м в диаметре 
[21, с. 51]. Крона изменчива, приобретает разноо-
бразную форму. 

Шишки длиной 3–6 см, конической формы, сим-
метричные или почти симметричные, созревают в 
ноябре – декабре, через 20 месяцев после опыле-
ния, раскрываются в феврале – апреле и опадают 
вскоре после осыпания семян. Чешуйки ромбиче-
ской формы, от плоских до выпуклых, редко крюч-
коватые (с полным диапазоном вариаций между 
ними), с мелкой остроконечной дорсальной ма-
кушкой. Семена черные длиной 4–5 мм с крылом 
12–20 мм. На основании окраски семенных чешуй 
были выделены разнообразные морфологические 
формы сосны [22].

Существует несколько вариантов данного вида. 
Вариация sylvestris встречается в Европе от Шот-
ландии и Испании на восток и через Северную 
Азию почти до побережья Тихого океана. В Север-
ной Евразии – на высоте до 1000 м от уровня моря, 
в Южной Европе только выше 500 м в горах и до 
2400 м в испанской Сьерра-Неваде. Отсутствует в 
восточных прибрежных районах Сибири, редко и 
локально встречается в северо-восточной Сибири.

Вариант hamata отличается главным образом 
химическим составом смолы. Как правило, имеет 
более выраженные крючковидные апофизы, чем 
обычно. Зимой листья остаются более ярко-сине-
зелеными. Данная вариация берет свое начало с 
Балканского полуострова, севера Турции и юго-за-
падного Закавказья. Произрастает на высоте 500–
2600 м.

Вариация mongolica отличается тем, что ее 
шишки более густо покрыты смолой, но не на всех 
деревьях это видно. Листва имеет тенденцию быть 
более тусклой, менее голубоватой и более серо-зе-
леной, а зимой даже желто-серой. Район распро-
странения на высоте 300–2000 м над уровнем моря, 
охватывает Монголию, Северо-Западный Китай, 
Южную Сибирь, включая значительную террито-
рию в Забайкалье. Часто отмечается на сухих скло-
нах или песчаных почвах.

Вариация lapponica характеризуется более ко-
роткими, более долгоживущими листьям (5–9 лет). 
Основные морфологические параметры этой ва-
риации значительно перекрываются, что вызывает 
сложности в детектировании образцов. Отмечена в 
Норвегии, Швеции, Финляндии и на прилегающих 
территориях РФ к северу от 65° с. ш. [22].

Виды рода Pinus довольно часто образуют фер-
тильные гибриды, в связи с чем ведется много ра-
бот по генетической идентификации новых подви-
дов и вариаций. Например, в 2005 г. проводилось 
исследование представителей P. sylvestris, P. mugo 
и их гибридов. Было установлено, что гибридные 
семена P. sylvestris × P. mugo обладают более высо-
ким потенциалом всхожести, чем семена от само-
опыления, контролируемого внутривидового скре-
щивания и открытого опыления [23, c. 132].

На данный момент известен гибрид P. fun-
ebris (сосна погребальная), который получен при 
скрещивании P. sylvestris и P. densiflora. От сосны 
обыкновенной гибриды дифференцируются по сле-
дующим параметрам: заостренные конусовидные 
и узкие почки, мутовчатое положение ланцетных 
чешуй, которые отворачиваются к основанию поч-
ки и имеют красновато-золотисто-коричневый цвет, 
окаймленный край редко бахромчатый. Признака-
ми, объединяющие гибрид с сосной обыкновенной, 
являются хвоинки с небольшим килем внизу и бе-
лыми устьичными полосками, пленчатые края по-
чечных чешуй, шиповатость киля профиллов. 

P. funebris и P. densiflora объединяет строение 
вегетативных органов. Чешуи почек имеют ланцет-
ную или узколанцетную форму, они тесно сближе-
ны друг с другом, образуя тем самым подобие му-
товки. Также чешуи брахибластов сильно сближе-
ны друг с другом. Но при этом сосна погребальная 
отличается более светлыми оттенками почечных 
чешуй, чешуевидных листьев в основании пучков 
хвои. Закругленное основанием киль профиллов у 
сосны погребальной имеет шиповатый край, осно-
вание его загруглено, а у P. densiflora – край город-
чатый, основание обрублено. В целом сосна погре-
бальная морфологически содержит признаки обоих 
видов P. sylvestris и P. densiflora, но к последнему 
виду P. funebris стоит ближе [24, c. 43].

Сосна используется как строевой материал, так-
же из нее добывают деготь, смолу, скипидарное 
масло, канифоль. Сладкая сочная заболонь в неко-
торых местах Сибири используется в пищу. Эфир-
ные масла сосны применяются в косметологии, а 
также в качестве индикатора загрязнения окружаю-
щей среды [25, c. 127]. 
Методология и методы исследования (Methods)

Основным методическим подходом, включая 
и ряд оригинальных методов, был сравнительный 
анализ популяционных выборок P. sylvestris на 
территории Якутии и Приамурья (рис. 1). В ходе 
реализации поставленных задач был выполнен 
аллозимный анализ в 10 популяционных выбор-
ках, включающий 500 деревьев, также анализ 23 
морфологических признаков шишек. К 10 популя-
циям добавились еще 2 популяции, изученные по 
морфологическим признакам шишек: Отважный и 
Жиганск (таблица 1). В анализе использовали наи-
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более консервативные и стабильные количествен-
ные фенотипические маркеры (ДШ – длина шишки; 
ДМ – длина шишки от самого широкого места до 
основания; ДМ/ДШ – относительная длина шишки; 
ШЗ – ширина закрытой шишки; ШР – ширина рас-
крытой шишки; ШЗ/ДШ – относительная ширина 
закрытой шишки; ШР/ДШ – относительная ширина 
раскрытой шишки; ЧЧ – число чешуй; ДЧ1 – длина 
чешуи из самого широкого места шишки; ШЧ1  – 
ширина чешуи из самого широкого места шишки; 
ШЧ1/ДЧ1 – относительная ширина чешуи; ДЧ2 – дли-
на самой крупной чешуи у основания шишки; ШЧ2 – 
ширина самой крупной чешуи у основания шишки; 
СК – длина семени, включая крылатку; ДС – длина 
семени, исключая крылатку; ШС – ширина семени; 
ШС/ДС – относительная ширина семени; ДК – дли-
на только крылатки; ШК – ширина только крылат-
ки; СС – число семян; ССП – число спелых семян; 
СП – число пустых семян; СН – число недоразвитых 
семян), признаки генеративных органов – исполь-
зуются для оценки внутривидовой изменчивости 
у хвойных древесных видов [26, с. 181; 27, c. 421; 
28, c. 92; 29, c. 111].

Для анализа структуры аллозимов брали наибо-
лее крупные вегетативные почки с побегов. Анализ 
же проводился нами по ранее широко описанным 
методам [30; 31, c. 256; 32, с. 219; 33] c некоторы-

ми доступными вариациями [7], в блоках верти-
кального полиакриламидного геля в трис-ЭДТА-
боратной буферной системе по 16 белковым коди-
рующим локусам 10 ферментных систем (включая 
14 полиморфных): алкогольдегидрогеназа  – ADH 
(К.Ф. 1.1.1.1, 2 локуса); глутаматдегидрогеназа  – 
GDH (К.Ф. 1.4.1.3, 1 локус); 6-фосфоглюконатде-
гидрогеназа – 6-PGD (1.1.1.43, 1 локус); шикимат-
дегидрогеназа – SKDH (К.Ф. 1.1.1.25, 2  локуса); 
фосфоглюкомутаза – PGM  (К.Ф. 2.7.5.1, 2 локуса); 
диафораза – DIA (К.Ф. 1.6.4.3, 1 локус); глутаматок-
салацетаттрансаминаза – GOT (К.Ф. 2.6.1.1, 3 ло-
куса); формиатдегидрогеназа – FDH (К.Ф. 1.2.1.2, 
1 локус); супероксиддисмутаза – SOD (К.Ф. 1.15.1.1, 
2 локуса); эстераза флюоресцентная  – EST-f 
(К.Ф. 3.1.1.2, 1 локус) [34, c. 2], [35, c. 182]. На ос-
новании полученных данных об аллозимной струк-
туре были рассчитаны как генетические дистанции 
Нея (DN78), так и параметры внутрипопуляцион-
ного полиморфизма [36, с. 584; 37, c. 378; 38, c. 2]. 
Результаты статистически обработаны пакетом 
программ BYOSYS [39, с. 281]. Кластерный анализ 
(метод парно-групповых невзвешенных средних, 
UPGMA) рассчитан пакетом программ NTSYS.2.1 
[40]. Генотаксономический ранг популяций при-
сваивался на основании ранее рассчитанной шка-
лы геносистематической дистанций [6, c. 279].

Рис. 1. Географическое положение изученных популяций P. sylvestris Якутии и Приамурья
Fig. 1. The geographical position of the populations of P. sylvestris in Yakutia and Amur region
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Таблица 1
Географические координаты популяций P. sylvestris Якутии и Приамурья

Название Сокращение Координаты Высота над 
уровнем моря, мШирота Долгота

Алдан Ал 58°37’ 125°21’ 681
Амга Ам 60°55’ 131°55’ 211

Вилюйск Вл 63°45’ 121°39’ 112
Витим Вт 59°27’ 112°33’ 210

Олекминск Ол 60°22’ 120°26’ 214
Якутск Як-1 62°05’ 129°38’ 207

Усть-Мая Ум 60°25’ 134°32’ 172
Нижний Цасучей НЦ 50°31’ 115°07’ 612

Архара Ар 49°25’ 130°04’ 161
Отважный От 49°21’ 130°06’ 126
Жиганск Жг 66°46’ 123°22’ 71

Тында Тнд 55°09’ 124°43’ 547
Нерюнгри Нер 56°39’ 124°43’ 850

Свободный Св 51°23’ 128°08’ 190
Примечание. N – количество деревьев.

Table 1
The geographical position of the populations of P. sylvestris in Yakutia and Amur region

Sample name Cipher Geographical coordinates Altitude, mLatitude Longitude
Aldan Al 58°37’ 125°21’ 681
Amga Am 60°55’ 131°55’ 211

Vilyuysk Vl 63°45’ 121°39’ 112
Vitim Vt 59°27’ 112°33’ 210

Olekminsk Ol 60°22’ 120°26’ 214
Yakutsk Yak1 62°05’ 129°38’ 207

Ust’-Maya Um 60°25’ 134°32’ 172
Nizhniy Casuchey NC 50°31’ 115°07’ 612

Arkhara Ar 49°25’ 130°04’ 161
Otvazhnyy Ot 49°21’ 130°06’ 126
Zhigansk Zhg 66°46’ 123°22’ 71

Tynda Tnd 55°09’ 124°43’ 547
Neryungri Ner 56°39’ 124°43’ 850
Svobodnyy Sv 51°23’ 128°08’ 190

Note. N – number of trees. 
Таблица 2

Параметры генетического полиморфизма в выборках P. sylvestris Якутии и Приамурья
Популяция N А Р99 Нe Нo

Якутия
Якт1 47,9 2,4 ± 0,3 75,0 0,29 ± 0,06 0,30 ± 0,06
Якт2 46,0 2,2 ± 0,3 68,8 0,31 ± 0,06 0,29 ± 0,06
Олк 39,3 2,4 ± 0,3 75,0 0,28 ± 0,06 0,29 ± 0,06
Влк 46,9 2,3 ± 0,3 68,8 0,28 ± 0,06 0,28 ± 0,06
Втм 47,8 2,5 ± 0,3 75,0 0,29 ± 0,06 0,29 ± 0,06
Алд 47,8 2,4 ± 0,3 81,3 0,26 ± 0,05 0,27 ± 0,06
Амг 47,9 2,1 ± 0,3 68,8 0,29 ± 0,06 0,29 ± 0,06
УМ 47,8 2,1 ± 0,2 75,0 0,26 ± 0,05 0,27 ± 0,05

Mx ± m 46,4 ± 2,9 2,3 ± 0,15 73,5 ± 4,4 0,28 ± 0,02 0,29 ± 0,01
Приамурье

Ар 47,9 2,2 ± 0,3 68,8 0,25 ± 0,06 0,24 ± 0,05
НЦ 43,9 2,3 ± 0,3 75,0 0,27 ± 0,06 0,27 ± 0,05

Mx ± m 45,9 ± 2,8 2,25 ± 0,07 71,9 ± 4,4 0,27 ± 0,01 0,25 ± 0,02
Примечание. N – число образцов, А – среднее число аллелей на локус, %, Нe – ожидаемая гетерозиготность,
Р99 – процент полиморфных локусов (p ≤ 0.01), Нo – наблюдаемая гетерозиготность, Mx – среднее,  ± m – ошибка среднего. 
Шифры выборок см. в таблице 1.
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Table 2
Parameters of genetic polymorphism in samples of P. sylvestris of Yakutia and Amur region

Population N А Р99 Нe Нo
Yakutia

Yak1 47.9 2.4 ± 0.3 75.0 0.29 ± 0.06 0,30 ± 0.06
Yak2 46.0 2.2 ± 0.3 68.8 0.31 ± 0.06 0.29 ± 0.06
Ol 39.3 2.4 ± 0.3 75.0 0.28 ± 0.06 0.29 ± 0.06
Vl 46.9 2.3 ± 0.3 68.8 0.28 ± 0.06 0.28 ± 0.06
Vt 47.8 2.5 ± 0.3 75.0 0.29 ± 0.06 0.29 ± 0.06
Al 47.8 2.4 ± 0.3 81.3 0.26 ± 0.05 0.27 ± 0.06
Am 47.9 2.1 ± 0.3 68.8 0.29 ± 0.06 0.29 ± 0.06
UM 47.8 2.1 ± 0.2 75.0 0.26 ± 0.05 0.27 ± 0.05

Mx ± m 46.4 ± 2.9 2.3 ± 0.15 73.5 ± 4.4 0.28 ± 0.02 0.29 ± 0.01
Amur region

Ar 47.9 2.2 ± 0.3 68.8 0.25 ± 0.06 0.24 ± 0.05
NC 43.9 2.3 ± 0.3 75.0 0.27 ± 0.06 0.27 ± 0.05

Mx ± m 45.9 ± 2.8 2.25 ± 0.07 71.9 ± 4.4 0.27 ± 0.01 0.25 ± 0.02
Note. N – number of trees, А – average number of alleles per locus, %, Нe – expected heterozygosity, 
Р99 – proportion of polymorphic loci (p ≤ 0.01), Нo – observed heterozygosity, Mx – average,  ± m - average error. Sample codes see in table 1.

Таблица 3
Генетические дистанции Нея (1978) между популяциями Якутии и Приамурья

Як1 Як2 Ам УМ Oл Aл Вл Вт Арх НЦ
Як1 0,000
Як2 0,002 0,000
Ам 0,027 0,037 0,000
УМ 0,002 0,002 0,037 0,000
Oл 0,007 0,003 0,023 0,007 0,000
Aл 0,008 0,003 0,023 0,005 0,000 0,000
Вл 0,006 0,004 0,032 0,005 0,008 0,005 0,000
Вт 0,014 0,011 0,023 0,017 0,008 0,009 0,003 0,000
Ар 0,033 0,035 0,018 0,041 0,020 0,021 0,032 0,026 0,000
НЦ 0,023 0,026 0,008 0,031 0,016 0,013 0,020 0,010 0,013 0,000

Примечание. Шифры см. в таблице 1.

Table 3
The genetic distances of Ney (1978) between the populations of Yakutia and Amur Region

Yak1 Yak2 Am UM Ol Al Vl Vt Ar NC
Yak1 0,000
Yak2 0.002 0.000
Am 0.027 0.037 0.000
UM 0.002 0.002 0.037 0.000
Ol 0.007 0.003 0.023 0.007 0.000
Al 0.008 0.003 0.023 0.005 0.000 0.000
Vl 0.006 0.004 0.032 0.005 0.008 0.005 0.000
Vt 0.014 0.011 0.023 0.017 0.008 0.009 0.003 0.000
Ar 0.033 0.035 0.018 0.041 0.020 0.021 0.032 0.026 0.000
NC 0.023 0.026 0.008 0.031 0.016 0.013 0.020 0.010 0.013 0.000

Note. Ciphers see in table 1.
Результаты (Results)

Обобщенные параметры генетического поли-
морфизма в выборках P. sylvestris Якутии и При-
амурья собраны в таблице 2.

Дифференциация на статистически значимом 
уровне выявлена нами лишь между параметрами 
ожидаемой и наблюдаемой гетерозиготности (таб-
лица 2). Вероятно, данный эффект можно связать 
с относительно высокой степенью миграционной 
«горно-механической» (по отношению к потокам 

семян) и репродуктивной (относительно потоков 
пыльцы) изоляцией изученных популяций друг от 
друга [7], а также с антропогенной фрагментацией 
островных популяций P. sylvestris в этих регионах. 

Максимальная генетическая дистанция (табли-
ца 3) определена между популяциями Архары и 
Усть-Маи (DN78 = 0,041) и не превышает уровня гео-
графической расы, а минимальные значения фикси-
ровали между Алданом и Олекминском. 
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Рис. 2. Дендрограмма генетических дистанций Нея (1978) между популяциями P. sylvestris, 
произрастающими в Якутии и Приамурье

Fig. 2. Dendrogram of the genetic distances of Ney (1978) between the populations of P. sylvestris of Yakutia and Amur region

Диаграмма, построенная с использованием 
данных о генетических дистанциях Нея DN78 (рис. 
2, таблица 3), иллюстрирует четкое – в ранге гео-
графических рас (DN78 = 0,041) – разбиение на две 
самостоятельные группы: популяции Якутии и 
популяции Приамурья (с опорой на значениях 
t-критерия зафиксированные различия статистиче-
ски значимы, р < 0,05). Отметим, что вторая группа 
популяций также достаточно точно подразделяется 
(на уровне DN78 = 0.017) на центрально-восточную 
(Якутск, Амга, Усть-Мая, Олекминск, Алдан) и се-
веро-западную части Якутии (Вилюйск, Витим).

В таблице 4 приведены фенологические рассто-
яния Махаланобиса между всеми изученными по-
пуляциями сосны Якутии и Приамурья (таблица 4). 

Максимальная дистанция Махаланобиса (538) 
найдена между Нижним Цасучеем и Алданом, ми-
нимальная – между Амгой и Алданом (7). Выявлен-
ные значительные морфологические различия обу-
словлены зонально-климатическими и почвенными 
различиями Якутии и Приамурья (по длине вегета-
тивного периода, теплообеспечению, гумусованию 
почв и т. д.). Фенотипические градиенты между по-
пуляциями P. sylvestris наблюдаются также, напри-
мер, и между Украинскими Карпатами и Болгарией 
[7]. 
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Таблица 4
Дистанции Махаланобиса между популяциями Якутии и Приамурья

Як1 Як2 Ол Вл Ал Ам Вт УМ Жг Ар От НЦ
Як1 0,000 12,23 14,60 91,82 99,79 95,21 60,14 23,43 21,53 225,0 216,2 319,9
Як2 12,23 0,000 19,22 114,4 119,4 119,5 53,66 38,87 46,84 272,1 264,0 375,1
Ол 14,60 19,22 0,000 81,05 76,79 71,93 52,45 22,91 44,27 259,4 245,4 350,7
Вл 91,82 114,4 81,05 0,000 12,70 10,16 94,58 84,94 84,33 447,7 409,5 517,3
Ал 99,79 119,4 76,79 12,70 0,000 6,50 84,97 75,09 100,8 469,2 427,5 537,8
Ам 95,21 119,5 71,93 10,16 6,502 0,000 92,44 76,76 94,06 460,7 419,4 528,3
Вт 60,14 53,66 52,45 94,58 84,97 92,44 0,000 26,26 85,84 365,0 349,6 455,8

УМ 23,43 38,87 22,91 84,94 75,09 76,76 26,26 0,000 45,69 273,7 258,9 365,6
Жг 21,53 46,84 44,27 84,33 100,8 94,06 85,84 45,69 0,000 290,0 277,0 370,2
Ар 225,0 272,1 259,4 447,7 469,2 460,7 365,0 273,7 290,9 0,00 8,48 65,4
От 216,2 264,0 245,4 409,5 427,5 419,4 349,6 258,9 277,0 8,48 0,00 46,0
НЦ 319,9 375,1 350,7 517,3 537,8 528,3 455,8 365,6 370,2 65,43 46,0 0,00

Table 4
Mahalanobis distance between populations of Yakutia and Amur region

Yak1 Yak2 Ol Vl Al Am Vt UM Zhg Ar Ot NC
Yak1 0.000 12.23 14.60 91.82 99.79 95.21 60.14 23.43 21.53 225.0 216.2 319.9
Yak2 12.23 0.000 19.22 114.4 119.4 119.5 53.66 38.87 46.84 272.1 264.0 375.1

Ol 14.60 19.22 0.000 81.05 76.79 71.93 52.45 22.91 44.27 259.4 245.4 350.7
Vl 91.82 114.4 81.05 0.000 12.70 10.16 94.58 84.94 84.33 447.7 409.5 517.3
Al 99.79 119.4 76.79 12.70 0.000 6.50 84.97 75.09 100.8 469.2 427.5 537.8
Am 95.21 119.5 71.93 10.16 6.502 0.000 92.44 76.76 94.06 460.7 419.4 528.3
Vt 60.14 53.66 52.45 94.58 84.97 92.44 0.000 26.26 85.84 365.0 349.6 455.8

UM 23.43 38.87 22.91 84.94 75.09 76.76 26.26 0.000 45.69 273.7 258.9 365.6
Zhg 21.53 46.84 44.27 84.33 100.8 94.06 85.84 45.69 0.000 290.0 277.0 370.2
Ar 225.0 272.1 259.4 447.7 469.2 460.7 365.0 273.7 290.9 0.00 8.48 65.4
Ot 216.2 264.0 245.4 409.5 427.5 419.4 349.6 258.9 277.0 8.48 0.00 46.0
NC 319.9 375.1 350.7 517.3 537.8 528.3 455.8 365.6 370.2 65.43 46.0 0.00

Рис. 3. Ординация дистанций Махаланобиса между популяциями Якутии и Приамурья
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 Fig. 3. Ordination of the Mahalanobis distance between the populations of Yakutia and Amur region

Рис. 4. Линейная зависимость между дистанциями Махаланобиса (D2) и генетическими дистанциями Нея (1978)
Fig. 4. The linear relationship between the Mahalanobis distance (D2) and the genetic distances of Ney (1978)

На двумерной диаграмме рассеивания, основан-
ной на результатах анализа изменчивости феноти-
пических признаков шишки (рис. 3), визуализиру-
ется распад якутских популяций сосны на следую-
щие группы: первая объединяет Вилюйск, Алдан, 
Амга, а вторая – Якутск, Олекминск, Витим, Усть-
Мая и Жиганск. Выборки из Приамурья (Архара, 
Отважный, Цасучей) обособляются в отдельную 
группу. Географически представленные популяции 
сосны изолированы от остальных.

Таким образом, как полученные дистанции Нея, 
так и дистанции Махаланобиса показывают суще-
ственные различия между популяциями сосны Яку-
тии и Приамурья.

Регрессионный анализ связи между дистанция-
ми Махаланобиса (D2) и генетическими дистанция-
ми Нея (DN78) выявил также положительную линей-
ную зависимость y = 10609x + 43,407, R2 = 0,4159 
(рис. 4), р < 0,005. Аналогичная связь была выявле-
на для Украинских Карпат и Русской равнины [7].

Градиенты генетических дистанций (ГГД) на 
трансекте Свободный – Тында – Нерюнгри – Олек-
минск – Вилюйск свидетельствуют, что максималь-
ная (4,03*10–5) дифференциация в зоне Станового 
хребта между Тындой и Нерюнгри (рис. 5). 

В результате анализа, очевидна доминантная 
роль в происхождении якутских популяций P. syl-
vestris трех сибирских ГПР – Тынды, Романовки, 
Иркутска и уменьшение генетического сходства 
ГПР по мере их удаления от Якутии (рис. 6). 
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Рис. 5. Градиенты генетических дистанций для DN78 на трансекте Свободный – Вилюйск. 
Примечание: см. шифры популяций в таблице 1

Fig. 5. Gradients of genetic distances for DN78 on the Svobodny – Vilyuisk transect. Note: see population ciphers in table 1

Рис. 6. Выявление гипотетических плейстоценовых рефугиумов якутской географической группы популяций 
P. sylvestris первого (I) и второго (II) рангов

Fig. 6. Identification of hypothetical Pleistocene refugiums Yakuts geographic group of populations 
P. sylvestris of the first (I) and second (II) ranks
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Обсуждение и выводы (Discussion and Conclusion)
1. Аллозимный анализ 10 популяций P. sylves-

tris L. 2 физико-географических стран Якутии и 
Приамурья выявил меньший полиморфизм и наи-
более резкое обособление приамурских популяций 
(уровень географической расы) от якутских попу-
ляций, дифференцированных на уровне не выше 
географических групп. Зафиксировали статистиче-
ски значимое краевое обособление групп якутских 
популяций на западную (Витим, Вилюйск) и остав-
шиеся популяции, которые приобщены к обширной 
(по-видимому, миграционной) акватории речных 
бассейнов Алдана и Лены.

2. Приведены значимые различия между якут-
скими и приамурскими популяциями согласно дис-
танциям Махаланобиса, рассчитанным по 23 при-

знакам шишек (D2 = 537.8, между Алданом и Ниж-
ним Цасучеем), 19 из которых оказались наиболее 
информативны. 

3. Между дистанциями Махаланобиса (D2) и ге-
нетическими дистанциями Нея (DN78) выявлена по-
ложительная линейная зависимость (R2 = 0,4159).

4. По градиентам генетических дистанций (ГГД) 
на трансекте Свободный – Тында – Нерюнгри – 
Олекминск – Вилюйск видно, что наибольший их 
перепад (4,03*10–5) наблюдается при пересечении 
Станового хребта между Тындой и Нерюнгри.

5. В целом очевидна доминантная роль в про-
исхождении якутских популяций P. sylvestris трех 
сибирских ГПР – Тынды, Романовки, Иркутска – и 
уменьшение генетического сходства ГПР по мере 
их удаления от Якутии.
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Abstract. To preserve biological diversity, it is necessary to determine the genetic structure of species populations, 
because this gives the most complete picture of the manifestation of polymorphism and makes it possible to de-
tect genetically and phenotypically distinct subspecies. The information obtained will help determine the optimal 
habitat and protection conditions for endangered and farmed species. The purpose of research is to conduct an 
allozyme analysis of 10 populations of P. sylvestris L. 2 of the physiographic countries of Yakutia and the Amur 
region. Results. An allozyme analysis revealed less polymorphism and the most drastic differentiation of the Amur 
region populations (at the level of geographic race) from Yakutia populations, subdivided from each other at the 
level of geographical populations. Significant differences are shown between the populations of Yakutia and Amur 
Region according to the distances of Mahalanobis, calculated according to 19 signs of cones. A positive linear 
relationship was obtained between the distances of Mahalanobis (D2) and the genetic distances of Ney (DN78) 
(R2 = 0.4159). Scientific novelty. A dominant role in the origin of the Yakut populations of P. sylvestris of three 
Siberian group-gradual fellings (GGF) ‒ Tynda, Romanovka, Irkutsk and a decrease in the genetic similarity of the 
GGF as they move away from Yakutia were found. 
Keywords: Yakutia, Amur region, P. sylvestris, population, geographical differentiation, genetic distance, Maha-
lanobis’ distances.
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