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Одной из ключевых проблем популяционной генетики древесных растений, в частности сосны обыкновенной (Pinus sylvestris) является вопрос о местонахождении их плейстоценовых рефугиумов. В последние 10–15 лет в Европе изучены и частью обобщены (Cheddadi et al. 2006) особенности геногеографии  популяций P. sylvestris, но не сделано достаточно определенных выводов о локализации их ледниковых убежищ. Успешному решению этого вопроса в России, а особенно в Сибири, препятствуют дефицит палеоботанических данных и полиморфных ДНК-маркеров. Более информативным оказался пока аллозимный анализ свыше 250 популяций на сети 5 широтных и 14 субмеридиональных трансект, пересекающих ареал вида (Санников, Петрова, 2012). На его основе удалось выявить два наиболее вероятных рефугиума вида  – Балканский и Южно-Уральский – и несколько второстепенных  (Санников и др., 2014). 
Цель данного доклада – анализ результатов дальнейшего систематизированного поиска и выявления локализации гипотетичных плейстоценовых рефугиумов (ГПР) P. sylvestris и оценка их роли в формировании  генофонда вида в «ледниковой» зоне ареала. 

Основной методический подход в исследовании («вид в ареале») сводится к иерархическому анализу в пределах всего ареала вида P. sylvestris средних генетических дистанций Неи (DN78) между 12 ГПР маргинальной южной (анцестральной), а также 18 «авангардными» ГПР средней («внеледниковой») зоны, с одной стороны, и 8 филогеографичекими группами популяций (ФГП) «ледниковой» зоны ареала (по 7–8  выборок в каждой), с другой стороны. Генетические дистанции Неи между 86 популяциями  определены на основе их аллозимного анализа по 16 локусам. Критерием сходства генофонда ФГП и ГПР служила минимальная DN78 между ними не выше 0.008–0.015. Доли вклада различных ГПР в генофонд ФГП ледниковой зоны, отражающие  полирефугиальное происхождение последних (их «генеалогический паспорт»), вычислены с помощью соответствующих условных «инвестиционных индексов» (1/DN78). 
Основные выводы по результатам исследований: 1. Локализация и относительная роль гипотетичных плейстоценовых рефугиумов  P. sylvestris в формировании генофонда  популяций ледниковой зоны ареала может быть, в первом приближении, выявлена по минимальным генетическим дистанциям между ними и по их обратным величинам –  «инвестиционным индексам». 2. Средние по ареалу минимальные генетические дистанции ГПР (DN78 < 0.008), их максимальные инвестиционные индексы по отношению к популяциям P. sylvestris ледниковой зоны и вероятная доминирующая роль в формировании их генофонда выявлены у двух рефугиумов южной внеледниковой зоны ареала – Балканского (Рила) и Южно-Уральского (Иремель), в меньшей мере (DN78 = 0.008–0.014) – у Тургайского (Наурзум), Алтайского Телецкое озеро), Южно-Прибайкальского (Иркутск) и Тувинского (Балгазын) рефугиумов. 3. Остальные ГПР, особенно расположенные на крайнем западе (Иберийский и Южно-Альпийский) и востоке ареала (Даурский, Нижне-Амурский), изолированные от его центральных регионов горными, морскими или степными барьерами, по-видимому, оказали меньшее влияние на генетический пул популяций ледниковой зоны. 4. Доминирующий вклад в формирование генофонда P. sylvestris ледниковой зоны Центральной Европы, Скандинавии и Русской равнины, вероятно, внесли Балканский и Южно-Уральский, а в Западной и Средней Сибири – Южно-Уральский, Тургайский и южно-сибирские рефугиумы (Телецкое озеро, Балгазын, Иркутск). 5. Некоторые гипотетичные авангардные ГПР (Баварский, Западно-Карпатский, Южно-Уральский) в голоцене, возможно, оказали значительное влияние на формирование генофонда популяций P. sylvestris ледниковой зоны, но их существование ранее 12500 лет ВР пока не подтверждено палеоботаническими данными. 
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One of the key problems of population genetics of tree plants, in particular, Scots pine (Pinus sylvestris L.) is the question concerning the geographical location of their Pleistocene refugiums. During the last 10–15 years peculiarities of genogeography of P. sylvestris populations have been studied in Europe and have been partly generalized (Cheddadi et al., 2006), but sufficiently definitive conclusions about the localization of their glacial refugiums have not been made. The shortage of paleobotanical data and polymorphous DNA-markers impedes a successful solution of this problem in Russia and especially in Siberia. Allozyme analysis of more than 250 populations on the net of 5 latitude and 15 submeridional transects crossing the range of the species turned out to be more informative for the time being (Sannikov, Petrova, 2012). On its base we succeeded to reveal two the most probable refugiums of the species – Balkan and Southern Urals – and several secondary ones (Sannikov et al., 2014).

The purpose of the present report is to analyse the results of the further systematized search and to reveal the localization of hypothetical Pleistocene refugiums (HPR) of P. sylvestris and to assess their role in genofund species formation in the “glacial” zone of the range.

The fundamental methodical approach in the research (“a species in the areal”) reduced to the hierarchical analysis within the whole range of P. sylvestris species of average genetical distances (DN78) among 12 HPR of marginal southern (ancentral) as well as 18 “vangward” HPR of the middle (“non-glacial”) zone, on the one hand, and 8 phylogeographical groups of populations (PGP) of “glacial” zone of the range (7-8 samplings in each), on the other hand. Nei’s genetic distances among 86 populations have been determined on the base of their allozyme analysis by 16 loci. Minimal DN78, not higher than 0.008–0.015, between them was the criterion of the resemblance of PGP and HPR genofunds. The portions of different HPR contributions into PGP genofund of glacial zone reflecting polyrefugial origin of the latter (their “genealogical passport”) have been calculated with the help of proper conventional “investment indices” (1/DN78).

The main conclusions according to the research results: 1. Localization and a relative role of hypothetical Pleistocene refugiums of P. sylvestris in the formation of genofund of glacial zone range populations can be, in the first approximation, revealed by minimal genetical distances between them and by their inverse values – “investment indices”. 2. Average, on the range, minimal genetic distances of HPR from PGR (DN78 < 0.008), maximal investment indices concerning P. sylvestris populations of a glacial zone and a probable dominating role in the formation of their genofund have been revealed in two refugiums of southern marginal zone of the range – Balkan (Rila) and South Ural (Iremel), to a less extent (DN78 =0.008─0.014) in Turgay (Naurzum), Altay (Teletskoye Lake), South-Baikal (Irkutsk) and Tuva (Balgazin) refugiums. 3. The rest of HPR, especially, situated in the utmost west (Iberiya and South-Alps) and in the east of range (Dauriya, Near-Amur) isolated from its central regions by mountain, sea and steppe barriers , apparently, have less influence the genetic pool in glacial zone populations. 4. The dominating contribution into the formation on of P. sylvestris genofund of glacial zone in Central Europe, Scandinavia and Russian Plain, probably, has been by Balkan and South-Urals and in Western and Middle Siberia – South-Urals, Turgay and Mountain South–Siberian refugiums (Teletskoye Lake, Balgazin, Irkutsk). 5. Some hypothetical vanguard HPRs (Bavaria, Western Carpathians, South Urals) in Holocene, possibly, influenced greatly the formation of genofund of P. sylvestris populations in a glacial zone, but their existence earlier than 12500 year B.C. has not been confirmed by paleobotanical data yet. 
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