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Важнейшей проблемой современной популяционной биологии древесных растений является изучение популяционно-хорологической структуры вида, выделение и картирование элементарных популяций. От успешности решения её во многом зависит дальнейший прогресс в области микроэволюционного учения, эволюционной систематики и таксономии, а также восстановления и сохранения лесных генетических ресурсов.

В настоящее время под влиянием негативного антропогенного воздействия многие природные популяции древесных растений находятся в состоянии биологического регресса, а некоторые – на грани почти полного уничтожения. Это постоянно уменьшает возможности решения указанной проблемы. Поэтому необходима разработка системы новых, более эффективных методических подходов, принципов и методов исследования.

В конце ХХ, начале ХХI веков на примере сосны обыкновенной (Pinus sylvestris L.) была разработана система методов выделения фенов и аллометрических индексов-маркеров генотипа дерева, их применения в феногеографии (Видякин, 1991,2001,2003,2010). Это позволило выделить и картировать хорологически смежные фенотипически гетерогенные популяции P. sylvestris на востоке Русской равнины (Видякин, 2004).
Однако эти подразделения вида можно считать популяциями только при условии выявления их генетической гетерогенности. Для этого с помощью ISSR метода нами проведен молекулярно-генетический анализ ядерной ДНК в трех хорологически смежных популяциях P. sylvestris – Северодвинской, Верхневетлужской, Ветлужско-Вятской, выделенных и картированных в результате изучения географической изменчивости аллометрических индексов шишек (Видякин, 2004). Для анализа в каждой популяции собрано по две выборки побегов, из  вегетативных почек которых была выделена ДНК. 

Анализ полученных данных по генетической изменчивости показал, что при наличии внутрипопуляционной однородности выборок Северодвинская популяция статистически значимо отличается от Верхневетлужской по показателям: 1) ожидаемой гетерозиготности (Не); 2) абсолютного числа аллелей на локус (na); 3) эффективного числа аллелей на локус (nе), а Верхневетлужская популяция от Ветлужско-Вятской  – только по абсолютному числу аллелей на локус (na).

В смежных Северодвинской и Верхневетлужской популяциях в среднем по всем праймерам общее генетическое разнообразие выборок  (Нт) составляет 0.307, среднее генетическое разнообразие (Нs) – 0.157, коэффициент подразделенности (Gst) – 48.82%, а в Верхневетлужской и Ветлужско-Вятской популяциях – соответственно 0.227, 0.115, 48.43%.
Генетическое расстояние между выборками Северодвинской популяции составляет 0.072, Верхневетлужской – 0.089, Ветлужско-Вятской – 0.073. Между выборками Северодвинской и Верхневетлужской популяций попарные генетические расстояния увеличиваются примерно в 5 раз, а Верхневетлужской и Ветлужско-Вятской – в 2.5 раза. На дендрограммах, построенных UPGMA-методом по ISSR-спектрам, выборки каждой популяции образуют отдельный кластер.

Таким образом, исследования показали, что хорологически смежные морфофенотипически выделенные популяции P. sylvestris статистически значимо различаются по показателям генетической изменчивости и генетической структуры. При этом подразделённость популяций по ISSR- маркерам, как минимум на порядок больше, чем при аллозимном анализе. Классовые частоты аллометрических индексов отражают специфику пространственной дифференциации популяций аналогично ISSR- маркерам.
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The main issue of contemporary Biology of ligneous plants populations is studying population-chorologic structure of the species, as well as identifying and mapping elementary populations.  Any further progress in developing microevolution theory, evolution systematics and taxonomy,  as well as in preserving forest genetic resources, depends on the ability of dealing with this issue. 

Nowadays anthropogenic impact causes biological regress in many natural populations of ligneous plants, and some of them are on the brink of extinction. So the possibility of solving this problem is gradually lessening. That's why it is necessary to work out the system of new, more effective methodological approaches, principles, and research methods. 

In the end of the 20th century – the beginning of the 21-st century there was worked out a system of methods of phene identifying and allometric indexes-markers of tree genotype, and their application in Phenogeography by the example of pine (Pinus sylvestris L.) (Vydyakin, 1991, 2001, 2003, 2010). It helped to identify and to map chorologically adjacent, phenotypically heterogeneous populations of P. sylvestris in the east of the Russian Plain (Vydyakin, 2004). 
Still these subdivisions of the species could be called populations only if their genetic heterogeneity is stated. For that, with the help of ISSR-method we have carried out molecule-genetic analysis of the nucleus DNA in three chorologically adjacent populations of P. sylvestris: Severodvinsk, Upper-Vetluga, and Vetluga-Vyatka populations, which were identified and mapped as a result of researching geographical changeability of allometric cone indexes (Vydyakin, 2004). For the analysis in each population there were taken 2 shoot samplings, and from their vegetative buds DNA was taken.  

The analysis of the data on genetic changeability has shown that, with interpopulation homogeneity of the samplings, the Severodvinsk population is statistically different from the Upper-Vetluga population as for: 1) the heterozygosity expected (He); 2) the absolute number of alleles per locus (na); 3) the effective number of alleles per locus (ne), and the Upper-Vetluga population differs from the Vyatka-Vetluga population only in the absolute number of alleles per locus (na). 

In the adjacent Severodvinsk and Upper-Vetluga populations, on the average, as for all the primers, the general genetic variability of the samplings (Нт) is 0.307, the average genetic variability (Нs)  is 0.157,  the coefficient of subdivision (Gst) is 48.82%, while in the Upper-Vetluga and the Vetluga-Vyatka populations these indexes equal 0.227, 0.115, 48.43% accordingly. 

The index of genetic distance between the samplings of the Severodvinsk population is 0.072, of the Upper-Vetluga population – 0.089, and of the Vyatka-Vetluga population – 0.073. Pairwise genetic distances between the Severodvinsk and the Upper-Vetluga populations increase fivefold, while between the Upper-Vetluga and the Vetluga-Vyatka populations they increase 2.5 times.  In the dendrogrammas made with the UPGMA-method according to ISSR-spectres the samplings of each population form a separate cluster.  

Thus, the research has shown that the chorologically adjacent populations of P. sylvestris identified on the morphophenotypic principle considerably differ statistically as for the indexes of genetic changeability and genetic structure. The subdivision of the populations as for the ISSR-markers is by an order of magnitude greater than at allozyme analysis. The class frequency of allometric indexes reflects the specificity of the populations' spatial differentiation analogous to ISSR-markers. 
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