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Для изучения структуры и динамики популяционных генофондов необходимо определить генетическое разнообразие и генетическую структуру популяций древесных видов растений и провести отбор объектов для сохранения лесных генетических ресурсов. Модельной системой изучения генетического разнообразия могут служить популяции ценного древесного вида растения Larix sibirica L. в условиях разной поясности гор Урала.  
Объектами исследований являлись 4 популяции L. sibirica, расположенные на разной широте и высоте над уровнем моря: Bil – 56.9 с.ш., 290-350 м в 1,5 км восточнее пос. Билимбай Свердловской области; Kch – 58.8 с.ш., 480-700 м на восточном склоне горы Качканар; Tul – 61.1 с.ш., 680-920 м в ФГБУ «Государственный природный заповедник «Вишерский»» на западном склоне хребта Тулымский камень; Ish – 61.1 с.ш., 730-810 м на юго-восточном склоне горы Ишерим. 
Для молекулярно-генетического анализа L. sibirica был избран ISSR-метод (Inter Simple Sequence Repeats) или межмикросателлитный анализ полиморфизма ДНК. Амплификацию проводили в термоциклере Gene Amp PCR System 9700 (Applied Biosystems, USA) по типичной для ISSR-метода программе. Эффективность ISSR-праймеров определяли по шкале от 1 (низкой) до 5 (высокой). Температура отжига в зависимости от G/С-состава праймеров варьировала от 54° до 64°С. Продукты амплификации разделяли путем электрофореза в 1,7% агарозныых гелях, которые окрашивали бромистым этидием и фотографировали в проходящем ультрафиолетовом свете в системе гель-документации Gel Doc XR (Bio-Rad, USA). Из 20 протестированных ISSR-праймеров выявлены пять эффективных для анализа полиморфизма ДНК L. sibirica. Анализ ISSR-спектров изученных популяций L. sibirica выявил 115 ISSR-маркеров, из которых 109 были полиморфны (
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=0.9). Число ISSR-маркеров варьировало в зависимости от праймера от 11 до 27, а их размеры – от 170 до 1200 пн. Показатели генетического разнообразия выше в первой (Bil) популяции (HE = 0.2; na = 1.7; ne = 1.4), а ниже – в четвертой (Ish) популяции (HE = 0.1; na = 1.5; ne = 1.3). Анализ генетической структуры изученных популяций показал, что ожидаемая доля гетерозиготных генотипов общей популяции (
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) равна 0.3, а ожидаемая доля гетерозиготных генотипов в отдельной популяции (
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) составила 0.2. Изученные популяции L. sibirica дифференцированы слабо, так как на межпопуляционную компоненту биологического разнообразия приходится 27,8% генетического разнообразия. В четырех популяциях выявлено 10 редких молекулярных маркеров: в первой популяции (Bil) – 6, а в других – по 1. Эти маркеры могут быть использованы для оценки специфичности генофондов и молекулярно-генетической идентификации изученных популяций. Сравнительный анализ популяций L. sibirica, расположенных на разной высоте в горно-лесном поясе Урала, по полилокусным спектрам продуктов амплификации ISSR-маркеров  позволил выявить идентификационные фрагменты и их сочетания для каждой популяции. 
Таким образом, для сохранения генетических ресурсов древесных видов растений необходимо выбирать популяции как с типичными, так со специфическими генофондами, обладающих редкими молекулярными маркерами. 
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The study of the structure and dynamics of population gene pools needs to determine the genetic diversity and genetic structure of populations of woody plants and to select the objects for conservation of forest genetic resources. The populations of the valuable wood species Larix sibirica L. under different zoning of the Urals mountains can be a model system for the study of the genetic diversity.
The objects of study are 4 populations of L. sibirica, located at different latitudes and altitudes: Bil - 56.9 N, 290-350 m 1.5 km east of the village. Bilimbai Sverdlovsk region; Kch - 58.8 N, 480-700 m on the eastern slope of Mount Kachkanar; Tul - 61.1 N, 680-920 m FGBI "State Nature Reserve" Vishera "" on the western slope of the ridge Tulymsky stone; Ish - 61.1 N, 730-810 m in the south-eastern slope of Mount Isherim.

Molecular genetic analysis of L. sibirica was occurred with ISSR-method (Inter Simple Sequence Repeats) or inter microsatellite analysis of DNA polymorphism. Amplification was performed in a thermal cycler Gene Amp PCR System 9700 (Applied Biosystems, USA) under typical ISSR-method program. The effectiveness of ISSR-primers was determined on a scale from 1 (low) to 5 (high). The annealing temperature varied from 54 ° to 64 ° C depending on the G / C composition of the primers. The amplification products were separated by electrophoresis in 1.7% agarose gels that were stained with ethidium bromide and photographed in UV light transmitted in the gel documentation Gel Doc XR (Bio-Rad, USA). 20 ISSR-primers were tested and then five effective for the analysis of DNA polymorphism L. sibirica were identified. Analysis of ISSR-spectra of the studied populations of L. sibirica showed 115 ISSR-markers, of which 109 were polymorphic (
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=0.9). Number of ISSR-markers varied depending on the primer from 11 to 27, and their dimensions varied from 170 to 1200 bp. Indicators of genetic diversity are higher in the first (Bil) population (HE = 0.2; na = 1.7; ne = 1.4), and lower in the fourth (Ish) population (HE = 0.1; na = 1.5; ne = 1.3). Analysis of the genetic structure of the studied populations showed that the expected proportion of heterozygous genotypes of the general population (
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) was equal to 0.3, and the expected proportion of heterozygous genotypes in a single population (
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) was 0.2. The studied populations of L. sibirica poorly differentiated, as the interpopulation component of biological diversity is 27.8% of the genetic diversity. 10 rare molecular markers were revealed in four populations: in the first population (Bil) - 6, and in others - 1. These markers can be used for estimation of the specificity of gene pools and molecular genetic identification of the studied populations. Comparative analysis of populations of L. sibirica, situated at different heights in the mountain-forest belt of the Urals, in the multi-locus spectra of amplification products of ISSR-markers revealed the identitification fragments and their combinations for each population.
Therefore, for the conservation of genetic resources of woody species it is necessary to select the population as with typical, so with the specific gene pools with rare molecular markers.
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