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С использованием двух типов ДНК-маркеров изучено влияние количества плюсовых де-
ревьев на показатели генетического разнообразия выборки. Показано, что снижение коли-
чества плюсовых деревьев приводит к уменьшению числа обнаруженных ПЦР-фрагментов 
и микросателлитных аллелей. При использовании 50-ти плюсовых деревьев наблюдается 
потеря 1,01 % ПЦР-фрагментов, полученных с использованием ISSR-праймеров, и 7,8 % ал-
лелей, выявленных у пяти SSR-локусов. На гетерозиготность и коэффициент инбридинга 
изменение количества деревьев оказывает слабое влияние. Для 50-ти плюсовых деревьев 
наблюдалось сохранение значений данных показателей на уровне, выявленном для макси-
мального размера выборки. 

 

Ключевые слова: Pinus sylvestris; плюсовые деревья; ISSR-маркеры; SSR-маркеры; ге-
нетическое разнообразие. 

 

Введение. Уровень генетической из-
менчивости является одним из факторов 
адаптационной способности и экологиче-
ский пластичности популяций 1. Поэто-
му, несмотря на то, что в селекционных 
программах главным является получение 
селекционного эффекта, нельзя не обра-
щать внимание на уровень генетического 
разнообразия лесосеменных плантаций [2]. 
Использование ограниченного количества 
генотипов в селекционных программах яв-
ляется основной причиной потери генети-
ческого разнообразия [3, 4]. По мнению 
ряда исследователей, главным риском ис-
пользования небольшого количества плю-
совых деревьев при создании лесосемен-
ных плантаций является потеря редких ва-
риантов аллелей [5–8]. Снижение аллель-
ного разнообразия на лесосеменных план-
тациях по сравнению с природными попу-
ляциями было выявлено для ели белой [5], 

ели канадской и сосны Банкса [7], пихты 
белой и лиственницы Кемпфера [8], сосны 
обыкновенной [9], дуба черешчатого [10], 
ели финской [11]. Однако необходимо от-
метить, что в ряде других работ приведены 
данные, свидетельствующие о более высо-
ком аллельном разнообразии на ЛСП по 
сравнению с альтернативными источника-
ми семян [12–14]. 

Наряду с изучением аллельного раз-
нообразия для оценки уровня генетиче-
ской изменчивости используется показа-
тель гетерозиготность. В литературе так-
же встречаются противоречивые сведе-
ния, полученные в результате сравнитель-
ных исследований лесосеменных планта-
ций и природных насаждений по данному 
генетическому параметру. В ряде работ 
говорится о том, что отбор по фенотипу 
не вызывает существенного снижения ге-
терозиготности и созданные потомством 
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плюсовых деревьев ЛСП имеют близкие 
или даже более высокие значения этого 
показателя [12, 15–18]. Другие работы, 
наоборот, содержат экспериментальные 
данные, свидетельствующие о более низ-
ком уровне гетерозиготности на лесосе-
менных плантациях по сравнению с при-
родными насаждениями [9, 20]. На основе 
изоферментного анализа в Беларуси было 
установлено, что 71,5 % ЛСП сосны обык-
новенной имеют значение средней гетеро-
зиготности выше или равное природным 
популяциям, в то время как 28,5 % лесосе-
менных плантаций имеют более низкий 
уровень изменчивости, чем данный вид на 
территории республики [21, 22]. 

Таким образом, результаты проведён-
ных ранее исследований говорят о том, что 
существующие лесосеменные плантации 
могут характеризоваться как высокими, 
так и низкими значениями показателей ге-
нетического разнообразия. Неоднознач-
ность результатов указывает на сложность 
процесса формирования генетического по-
лиморфизма лесосеменных плантаций и 
зависимость значений генетических пара-
метров от множества факторов, главными 
из которых, безусловно, являются количе-
ство плюсовых деревьев и их индивиду-
альные генетические характеристики. По-
этому для успешного решения проблемы 
сохранения генофонда ценных древесных 
видов при организации лесного семено-
водства на принципах плюсовой селекции 
необходимы знания о факторах, влияющих 
на показатели генетического разнообразия 
лесосеменных плантаций. Одним из таких 
факторов является дрейф генов, проявля-
ющийся в случайном и ненаправленном 
изменении частот аллелей, вызванном со-
кращением размера популяций. 

В соответствии с приказом Мини-
стерства природных ресурсов и экологии 
Российской Федерации № 438 от 20 ок-
тября 2015 года «Правила создания и вы-
деления объектов лесного семеноводства 
(лесосеменных плантаций, постоянных 
лесосеменных участков и подобных объ-

ектов)» на лесосеменных плантациях пер-
вого порядка должно быть представлено 
потомство не менее 50 плюсовых деревь-
ев. Для оценки действия дрейфа генов на 
генетическую структура ЛСП 1 порядка 
необходимы исследования по изучению 
влияния сокращения количества плюсо-
вых деревьев на показатели генетического 
разнообразия и выявлению уровня гене-
тической изменчивости, характерного для 
минимального количества плюсовых де-
ревьев (50 штук). 

Цель работы – оценка зависимости 
показателей генетического разнообразия 
от количества генотипов сосны обыкно-
венной и выявление степени снижения 
генетического полиморфизма лесосемен-
ных плантаций при использовании мини-
мального количества потомств плюсовых 
деревьев. 

Для достижения цели решались сле-
дующие задачи: 1) определить показатели 
генетического разнообразия для 66 плю-
совых деревьев сосны обыкновенной с 
использованием ISSR-маркеров и для 63 
клонов плюсовых деревьев с использова-
нием SSR-маркеров; 2) выполнить мате-
матическое моделирование изменения 
значений показателей генетического раз-
нообразия при разных количествах плю-
совых деревьев; 3) определить значения 
показателей генетического разнообразия, 
характерные для минимального количе-
ства плюсовых деревьев, которое необхо-
димо использовать при создании ЛСП; 
4) дать оценку степени снижения генети-
ческого разнообразия при использовании 
50-ти плюсовых деревьев по сравнению с 
максимальным размером выборки.  

Объекты и методика исследований. 
Объектом исследования являлись плюсо-
вые деревья сосны обыкновенной и их ве-
гетативные потомства. Для оценки влия-
ния количества плюсовых деревьев на по-
казатели генетического разнообразия с 
использованием ISSR-маркеров было ис-
пользовано 66 плюсовых деревьев из Зе-
ленодольского лесничества Республики 
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Татарстан. Изучение зависимости генети-
ческих показателей от количества геноти-
пов с помощью SSR-маркеров проводи-
лось на основе анализа вегетативных 
потомств 63 плюсовых деревьев, произ-
растающих на лесосеменной плантации 
Чаадаевского лесничества Пензенской об-
ласти. Для выделения ДНК использова-
лась хвоя. 

ISSR-анализ проводился с использо-
ванием шести праймеров (СA)6AGCT, 
(СA)6AG, (CA)6GT, (CA)6АC, (AG)8T, 
(AG)8GCT. Методика выполнения поли-
меразной цепной реакции (ПЦР), детек-
ции и интерпретации результатов описа-
ны ранее [14]. Микросателлитный анализ 
(SSR-анализ) проводился c праймерами к 
микросателлитным локусам Spac7,14, 
Lop1, Lop3, PtTX2146 и PtTX3107 
(табл. 1). Для амплификации микросател-
литных локусов использовался следую-
щий состав ПЦР смеси: 1,5 мкл – буфер 
для ПЦР, 0,3 мкл – dNTPs, 0,3 мкл – Tag-
полимераза, по 0,2 мкл прямого и обрат-
ного праймера, 11,5 мкл – стерильная вода 
для ПЦП, 1,0 мкл – геномная ДНК. Режим 
ПЦР был подобран экспериментальным 
путём и различался для разных микроса-
теллитных локусов. Режим ПЦР для локу-

сов Spac14,7, PtTX2106, Lop1 и Lop3: пер-
воначальная денатурация в течение 15 
мин. при температуре 94 °С; 35 циклов – 
денатурация в течение 1 мин. при 94 °С, 
отжиг праймеров в течение 1 мин. при 
55 °С для локуса Spac14,7, при 62 °С для 
локуса PtTX2106, при 61 °С для локуса 
Lop1 и при 58 °С для локуса Lop3 и элон-
гация в течение 1 мин. при 72 °С; финиш-
ная элонгация в течение 20 мин. при 
72 °С, охлаждение ПЦР смеси в течение 
15 мин. при 4 °С. Режим ПЦР для локуса 
PtTX3107: первоначальная денатурация в 
течение 15 мин. при температуре 94 °С; 9 
циклов – денатурация в течение 1 мин. 
при 94 °С, отжиг праймеров в течение 
1 мин. при 60 °С минус 1 градус каждый 
цикл, элонгация в течение 1 мин. при 
72 °С; 19 циклов – денатурация в течение 
1 мин. при 94 °С, отжиг праймеров в те-
чение 1 мин. при 50 °С, элонгация в тече-
ние 1 мин. при 72 °С; финишная элонга-
ция в течение 20 мин. при 72 °С, охла-
ждение ПЦР смеси в течение 15 мин. при 
4 °С. Длина микросателлитных аллелей 
определялась с помощью капиллярного 
электрофореза с использованием ABI 
PRISM GeneticAnalyser 3100 и программы 
GeneMarker. 

 
Таблица 1 

 
Характеристика SSR-праймеров и результаты ПЦР-анализа микросателлитных локусов 

 
Локус Мотив повтора Сиквенс прямого (F)  

и обратного (R) праймеров 
Количество 

обнаруженных 
аллелей, шт. 

Длина  
аллелей, 

п.н. 
SPAC 7.14 (at)5(gt)19 F: tcacaaaacacgtgattcaca 

R: gaaaatagccctgtgtgagaca 
36 174-230 

LOP1  (ta)10 F: ggctaatggccggccagtgct 
R: gcgattacagggttgcagcct 

11 182-234 

LOP3  (ta)9 F: gtctccagccagttcacctgc 
R: cagtggatctgtcacctcctc 

3 150-166 

PtTX2146 (gct)4gcc(gct)7gcc 
(gct)8 

F: cctggggatttggattgggtatttg 
R: atattttccttgccccttccagaca 

8 150-174 

PtTX3107 (cat)14 F: aaacaagcccacatcgtcaatc 
R: tcccctggatctgagga 

8 209-232 

Итого   66  
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Расчёт параметров генетической из-
менчивости выполнялся в программе 
POPGENE 1.31 для ISSR-маркеров и в 
программе GenAlEX6 для SSR-маркеров. 
Для выявления влияния количества плю-
совых деревьев на параметры генетиче-
ского разнообразия было выполнено ком-
пьютерное моделирование показателей 
при разном количестве случайных сочета-
ний генотипов. При компьютерном моде-
лировании расчёт показателей генетиче-
ского разнообразия выполнялся в 10-ти 
кратной повторности для разного количе-
ства плюсовых деревьев, при этом выбор-
ка деревьев каждый раз представляла со-
бой случайно отобранные генотипы. Для 
дальнейшего анализа рассчитывали сред-
нее значение показателей для каждого 
размера выборки деревьев с использова-
нием пакета статистического анализа 
Microsoft Excel. 

Результаты исследований. Всего с 
использованием шести ISSR-праймеров у 
66 плюсовых деревьев сосны обыкновенной 
из Зеленодольского лесничества Республи-
ки Татарстан было обнаружено 199 различ-
ных ПЦР-фрагментов (рис.1). Уменьшение 
объема выборки до десяти плюсовых дере-
вьев привело к снижению количества обна-
руженных ПЦР-фрагментов до 160, что 
свидетельствует о потере 39 амплифициро-
ванных фрагметов ДНК. Объём потерянных 
ДНК-фрагментов составил 19,6 %. При 
размере выборки 50 плюсовых деревьев 

наблюдалась потеря только двух редких 
ПЦР-фрагментов, что составляет 1,01 % от 
всех обнаруженных ПЦР-фрагментов. 

Для изученной выборки плюсовых де-
ревьев сосны обыкновенной были уста-
новлены следующие показатели генетиче-
ского разнообразия, оцениваемого по 
ISSR-маркерам: число аллелей на локус 
1,98; число эффективных аллелей 1,39 и 
ожидаемая гетерозиготность 0,25 (табл. 2). 
Расчёты показали, что при снижении коли-
чества плюсовых деревьев с 66 до 40 все 
показатели генетического разнообразия 
сохраняли свои значения. Кроме того, чис-
ло эффективных аллелей и ожидаемая ге-
терозиготность сохраняли свои первона-
чальные значения при сокращении выбор-
ки до 35 и 30 деревьев соответственно. 
При дальнейшем уменьшении количества 
плюсовых деревьев до 10 штук число эф-
фективных аллелей снижается до 1,35, а 
ожидаемая гетерозиготность до 0,23. 

В целом, по результатам исследова-
ния плюсовых деревьев сосны обыкно-
венной с помощью ISSR-маркеров, можно 
сделать вывод о том, что при использова-
нии рекомендуемого нормативными до-
кументами минимального числа потомств 
плюсовых деревьев в размере 50 штук 
существенной угрозы потери генетиче-
ского разнообразия нет, так как снижение 
показателей генетического разнообразия 
наблюдается при количестве плюсовых 
деревьев 40 и менее. 

 

 
Рис. 1. Зависимость числа ПЦР-фрагментов, выявленных с использованием шести ISSR-праймеров, 

от количества клонов плюсовых деревьев 
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Таблица 2 
 

Зависимость показателей генетического разнообразия, рассчитанных  
на основе ISSR-анализа, от количества плюсовых деревьев 

 
Количество 
плюсовых  
деревьев 

Число аллелей  
на локус, Na 

Число эффективных  
аллелей, Ne 

Ожидаемая  
гетерозиготность, He 

66 1,98±0,002 1,39±0,002 0,25±0,001 
60 1,98±0,001 1,39±0,001 0,25±0,001 
55 1,98±0,003 1,39±0,002 0,25±0,001 
50 1,98±0,005 1,39±0,003 0,25±0,002 
45 1,98±0,004 1,39±0,004 0,25±0,002 
40 1,98±0,004 1,39±0,003 0,25±0,002 
35 1,97±0,006 1,39±0,005 0,25±0,003 
30 1,97±0,006 1,39±0,004 0,24±0,003 
25 1,96±0,006 1,38±0,004 0,24±0,002 
20 1,93±0,004 1,38±0,007 0,24±0,004 
15 1,89±0,012 1,38±0,010 0,24±0,006 
10 1,83±0,010 1,37±0,012 0,23±0,007 

 
Анализ зависимости числа обнару-

женных аллелей микросателлитных локу-
сов от количества плюсовых деревьев по-
казал существенное снижение данного по-
казателя при уменьшении количества кло-
нов (рис. 2). Так, у 63 клонов всего было 
обнаружено 66 аллелей, а при снижении 
количества деревьев до десяти число алле-
лей уменьшилось в два раза и составило 
33. В случае, когда использовали мини-
мальное количество клонов, рекомендуе-
мое нормативными документами (50 кло-
нов), наблюдалась потеря пяти редких ал-
лелей и число аллелей составило 61. Раз-
мер потерянных аллелей составляет 7,8 %. 

Нужно отметить, что наиболее выражен-
ное снижение числа аллелей наблюдалось 
при количестве клонов менее 48–50 штук. 

Расчётные значения показателей гене-
тического разнообразия, основанные на 
SSR-анализе, в зависимости от количества 
плюсовых деревьев представлены в 
табл. 3. Наибольшее уменьшение значе-
ний наблюдается у показателей, непо-
средственно связанных с числом обнару-
женных аллелей. Так, среднее число алле-
лей на локус снижается с 13,2 до 6,62, а 
эффективное число аллелей с 6,71 до 4,84 
соответственно у выборок, включающих 
63 и 10 клонов.  

 

 
Рис. 2. Зависимость числа аллелей микросателлитных локусов от количества клонов плюсовых деревьев 
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Таблица 3 
 

Зависимость показателей генетического разнообразия, рассчитанных на основе  
микросателлитного анализа, от количества клонов плюсовых деревьев 

 
Количество 

клонов 
Число аллелей 
на локус, Na 

Число  
эффективных 
аллелей, Ne 

Наблюдаемая  
гетерозиготность, 

Ho 

Ожидаемая  
гетерозиготность, 

He 

Коэффициент 
инбридинга, F 

63 13,2 6,71 0,61 0,72 0,12 
62 13,15±0,018 6,70±0,01 0,61±0,002 0,72±0,003 0,12±0,006 
61 13,07±0,031 6,70±0,02 0,61±0,003 0,72±0,003 0,12±0,008 
60 13,01±0,032 6,68±0,02 0,62±0,002 0,72±0,004 0,12±0,010 
59 13,93±0,032 6,69±0,02 0,61±0,002 0,72±0,001 0,12±0,009 
58 12,85±0,039 6,71±0,02 0,61±0,001 0,72±0,001 0,12±0,010 
57 12,83±0,04 6,68±0,03 0,60±0,002 0,72±0,001 0,12±0,007 
56 12,73±0,05 6,66±0,03 0,62±0,001 0,72±0,001 0,12±0,009 
55 12,69±0,06 6,64±0,03 0,61±0,003 0,72±0,001 0,11±0,007 
53 12,53±0,05 6,62±0,03 0,61±0,002 0,72±0,001 0,11±0,008 
50 12,10±0,07 6,54±0,03 0,60±0,002 0,71±0,001 0,11±0,008 
48 12,10±0,05 6,57±0,04 0,62±0,003 0,71±0,001 0,12±0,010 
45 11,76±0,07 6,50±0,04 0,61±0,004 0,71±0,001 0,12±0,011 
43 11,50±0,10 6,33±0,03 0,60±0,003 0,71±0,002 0,12±0,014 
40 11,41±0,08 6,44±0,03 0,61±0,002 0,71±0,001 0,13±0,013 
38 11,21±0,04 6,12±0,05 0,62±0,004 0,71±0,001 0,11±0,009 
35 10,71±0,06 6,30±0,03 0,62±0,005 0,72±0,002 0,10±0,015 
33 10,59±0,04 5,97±0,07 0,61±0,005 0,71±0,010 0,11±0,009 
30 10,17±0,08 6,23±0,04 0,60±0,006 0,71±0,002 0,11±0,010 
28 9,91±0,06 5,82±0,07 0,61±0,005 0,71±0,001 0,12±0,009 
25 9,43±0,05 5,80±0,07 0,62±0,005 0,71±0,001 0,13±0,010 
23 9,18±0,05 5,69±0,07 0,60±0,007 0,71±0,001 0,10±0,009 
20 8,65±0,07 5,43±0,06 0,62±0,005 0,70±0,002 0,10±0,012 
18 8,36±0,06 5,56±0,07 0,61±0,007 0,70±0,003 0,12±0,010 
15 7,78±0,05 5,29±0,06 0,59±0,005 0,69±0,002 0,09±0,009 
13 7,35±0,05 5,10±0,06 0,60±0,006 0,69±0,003 0,08±0,008 
10 6,62±0,07 4,84±0,08 0,59±0,007 0,68±0,003 0,08±0,008 

 
Снижение среднего числа аллелей на 

локус и эффективного числа аллелей для 
всех микросателлитных локусов происхо-
дит большей частью за счёт снижения 
данных показателей в высокополиморф-
ном локусе Spac7,14. Так, например, у 
данного микросателлитного локуса эф-
фективное число аллелей составило 17,6 
для 63 клонов, 16,9 для 50 клонов и 10,6 
для 10 клонов (рис. 3). У остальных менее 
вариабельных микросателлитных локусов 
эффективное число аллелей остаётся 
близким при разном количестве клонов 
плюсовых деревьев. 

Показатели генетического разнообра-
зия, обусловленные индивидуальными 

генетическими особенностями клонов, 
такие как коэффициент инбридинга, 
наблюдаемая и ожидаемая гетерозигот-
ность зависят от количества деревьев не-
значительно. Было установлено, что 
наблюдаемая гетерозиготность для всех 
микросателлитных локусов при разном 
количестве клонов варьирует в пределах 
0,59 – 0,62; ожидаемая гетерозиготность в 
пределах 0,68 – 0,72; а коэффициент ин-
бридинга в пределах 0,08 – 0,13. Положи-
тельное значение коэффициента инбри-
динга свидетельствует о некотором дефи-
ците гетерозигот в изучаемой выборке 
клонов плюсовых деревьев сосны обык-
новенной.  
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Рис. 3. Зависимость эффективного числа аллелей разных микросателлитных локусов  
от количества клонов плюсовых деревьев 

 
Отсутствие влияния количества гено-

типов на значения коэффициента инбри-
динга, наблюдаемой и ожидаемой гетеро-
зиготности наблюдалось как у высокопо-
лиморфного локуса Spac7,14, так и у ме-
нее изменчивых локусов Lop1, Lop3, 
PtTX2146 и PtTX3107. Так, например, 
пределы изменчивости коэффициента ин-
бридинга при разных количествах плюсо-
вых деревьев для локуса Spac7,14 соста-
вили 0,278–0,372, при этом максимальное 
значение наблюдалось при 40 клонах, а 
минимальное при 20 клонах (рис. 4). Для 
локуса Lop1 больший коэффициент ин-
бридинга и, следовательно, максимальный 
дефицит гетерозигот наблюдался при 
62 клонах (0,162), в то время как 
наименьшее значение данного параметра 
было установлено для 50 (0,084) и 45 
(0,087) клонов. 

В целом зафиксированные изменения 
показателей генетического разнообразия в 
зависимости от количества генотипов 
имеют сходную картину для обоих типов 
ДНК-маркеров. Установлено, что в 
первую очередь снижение количества 

плюсовых деревьев приведёт к потере 
редких вариантов ПЦР-фрагментов в слу-
чае ISSR-маркеров и редких аллелей в 
случае SSR-маркеров. Даже при выполне-
нии требований по минимальному коли-
честву потомств плюсовых деревьев будет 
неизбежно наблюдаться некоторая потеря 
аллельного разнообразия. Так, снижение 
количества плюсовых деревьев с 63 до 50 
приведёт к потере 7,8% аллелей микроса-
теллитных локусов. Сокращение выборки 
с 66 до 50 плюсовых деревьев вызовет по-
терю 1,01 % амплифицированных фраг-
ментов ДНК, полученных с шестью ISSR-
праймерами. Потеря редких вариантов 
ПЦР-фрагментов или аллелей микроса-
теллитных локусов правомерно приводит 
к снижению таких показателей, как число 
аллелей на локус и эффективное число 
аллелей. Хотя нужно отметить, что в слу-
чае с ISSR-маркерами число аллелей на 
локус и эффективное число аллелей для 
66 и для 50 плюсовых деревьев остаются 
одинаковыми, а снижение наблюдается 
только при выборке равной  35 и 25 гено-
типах соответственно. 
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Рис. 4. Изменчивость коэффициента инбридинга в зависимости от количества клонов  

плюсовых деревьев 
 

В ходе исследований не было установ-
лено явно выраженного влияния количе-
ства генотипов на такие показатели гене-
тического разнообразия, как гетерозигот-
ность и коэффициент инбридинга. Это мо-
жет быть объяснено тем, что данные пока-
затели не зависят от количества и разнооб-
разия обнаруженных ПЦР-фрагментов или 
аллелей, а обусловлены только соотноше-
нием гетерозиготных и гомозиготных ло-
кусов в геноме каждого дерева, составля-
ющих выборку. Необходимо отметить, что 
для заданного нормативными документами 
минимального количества плюсовых дере-
вьев выявлен тот же уровень гетерозигот-
ности, что и для максимального количе-
ства деревьев в данном исследовании. Так, 
ожидаемая гетерозиготность, вычисленная 
на основе анализа ISSR-локусов, и для 66 и 
для 50 плюсовых деревьев составила 0,25. 
Значения наблюдаемой гетерозиготности, 
рассчитанные для микросателлитных ло-
кусов составили 0,61 и 0,60 соответственно 
для 63 и 50 плюсовых деревьев, в то время 
как ожидаемая гетерозиготность составила 
0,72 и 0,71 соответственно для тех же раз-
меров выборки. Однако при планировании 
селекционно-семеноводческих работ необ-
ходимо учитывать вероятность снижения 
уровня гетерозиготности потомства, полу-

ченного от ограниченного количества ге-
нотипов на лесосеменных плантациях, 
вследствие увеличения вероятности само-
опыления. В связи с этим, необходимы до-
полнительные исследования для оценки 
вероятности снижения уровня гетерози-
готности потомства плюсовых деревьев 
при сокращении количества родительских 
генотипов.  

Выводы 
1. Снижение объёма выборки плюсо-

вых деревьев приводит в первую очередь 
к сокращению числа обнаруженных ПЦР-
фрагментов при ISSR-анализе или аллель-
ного разнообразия в случае SSR-анализа. 
Было установлено, что снижение количе-
ства генотипов до десяти приведёт к поте-
ре 39 (19,6 %) вариантов ПЦР-фраг-
ментов, полученных с шестью ISSR-
праймерами, или утрате 33 (50,0 %) алле-
лей пяти микросателлитных локусов от 
всех обнаруженных у максимального раз-
мера выборки плюсовых деревьев. 

2. На экспериментальном материале 
был доказан теоретически ожидаемый вы-
вод о том, что изменение объёма выборки 
плюсовых деревьев оказывает слабое вли-
яние на такие показатели генетического 
разнообразия, как гетерозиготность и ко-
эффициент инбридинга. Так, для разного 
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числа плюсовых деревьев ожидаемая гете-
розиготность, вычисленная на основе 
ISSR-анализа, варьировала от 0,23 до 0,24. 
Границы изменчивости наблюдаемой гете-
розиготности для микросателлитных локу-
сов лежали в пределах от 0,59 до 0,62, 
ожидаемой гетерозиготности от 0,68 до 
0,72, а коэффициента инбридинга от 0,08 
до 0,13 для разных размеров выборки. Для 
установления влияния сокращения размера 
родительской популяции на гетерозигот-

ность будущего потомства необходимы 
дополнительные исследования. 

3. Использование определённого нор-
мативными требованиями минимального 
количества плюсовых деревьев (50 штук) 
при создании лесосеменной плантации 
приводит к потере 1,01 % редких ПЦР-
фрагментов и 7,8 % аллелей микросател-
литных локусов по сравнению с выборкой 
плюсовых деревьев в количестве 66 и 63 
штук соответственно. 

 

Статья подготовлена при финансовой поддержке Министерства образования и науки Россий-
ской Федерации в рамках выполнения базовой части государственного задания высшим учебным 
заведением и научным организациям в сфере научной деятельности (г/б НИР 37.8531.2017). 
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ABSTRACT 
 

Introduction. The level of genetic variability is one of the factors for sustainability of wood 
species population. Thus, it is important to pay attention to the level of genetic diversity of seed plan-
tations, which are the source of seeds for the reproduction of populations of wood species. The goal 
of the research is to assess the dependence of indices of genetic diversity on the number of genotypes 
of Scots pine and to reveal the degree of lowering of genetic polymorphism of seed plantations when 
using the minimum  number of breeds of plus trees. Plus trees of Scots pine were the object of the re-
search. Two types of DNA-markers (ISSR-markers and  SSR-markers) were used to determine the in-
dices of genetic diversity. According to the results of the research, decrease of the number of plus 
trees leads to the decrease of the number of PCR-fragments in case of ISSR-analysis and the de-
crease of the number of alleles in case of SSR-analysis. It was determined that the decrease of the 
number of genotypes to 10 led to the loss of 39 (19.6 %) variants of PCR-fragments or the loss of 33 
(50.0 %) alleles of SSR loci of all the discovered plus trees (maximum selection). The change of the 
selection scope of plus trees shows a slight impact on such indicators of genetic diversity as hetero-
zygosis and the coefficient of inbreeding. The heterozygosis (it was calculated on the basis of ISSR-
analysis) varied from 0.23 to 0.24 for various number of plus trees. The limits of variability of the 
observed heterozygosis for SSR loci were  0.59 - 0.62, of the expected heterozygosis – 0.68 - 0.72, 
and of the coefficient of inbreeding – 0.08 - 0.13 for different selections. The use of a minimum num-
ber of plus trees (50 trees) when establishing seed plantation leads to the loss of 1.01 % rare PCR-
fragments and 7.8 % alleles of SSR loci (compared with the selection of plus trees - 66 and 63 trees, 
respectively). The number of plus trees should be defined with the normative requirements. 
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