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На основе метода электрофоретического анализа изоферментов проведены исследования 
объектов постоянной лесосеменной базы сосны обыкновенной в Беларуси. Выявлено, что 
практически все проанализированные плюсовые насаждения, генетические резерваты, 
лесосеменные плантации I порядка, географические культуры и до 71.5 % лесосеменных 
плантаций II порядка сохраняют уровень средней гетерозиготности, характерный для со-
сны обыкновенной в Беларуси. Показано, что в ходе плантационного и популяционного 
семеноводства можно при повышении продуктивности создаваемых лесных культур 
обеспечить сохранение видового генофонда. 
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ВВЕДЕНИЕ 

 
В настоящее время сохранение генофонда 

лесов является важнейшим направлением 
деятельности по сохранению биологического 
разнообразия. Сохранение генетических ре-
сурсов лесных древесных видов возможно 
двумя путями: in situ (т. е. в естественных 
насаждениях) и ex situ (архивы клонов, план-
тации, лесные культуры и т. д.). Объектами 
постоянной лесосеменной базы (ПЛСБ), вы-
полняющими функцию сохранения генофон-
да в природных местообитаниях, являются 
генетические резерваты, плюсовые насажде-
ния, плюсовые деревья, хозяйственные се-
менные насаждения (СТБ 1709–2006). Со-
хранение генетического фонда деревьев и 
насаждений вне естественных местообита-
ний осуществляется в таких искусственно 
создаваемых объектах ПЛСБ, как архивы 
клонов плюсовых деревьев, лесосеменные и 
маточные плантации, испытательные, гео-
графические и популяционно-экологические 
культуры (СТБ 1709–2006). Генетическая 
ценность объектов ПЛСБ традиционно опре-
деляется по фенотипическим признакам, ос-

новными из которых являются продуктив-
ность и качество ствола материнских деревь-
ев и их семенного потомства. Однако фено-
типические признаки не всегда в полной ме-
ре отражают уровень генетического разно-
образия объекта, поскольку часто зависят от 
условий окружающей среды. Биохимические 
и молекулярные маркеры не изменяются под 
воздействием окружающей среды, отобра-
жая в основном изменчивость, контролируе-
мую генами, или изменения в самих генах 
(Bergmann et al., 1989; Глазко, Созинов, 
1993; Гостимский и др., 1999; Падутов, 
2001). Молекулярные маркеры представляют 
собой мощный и весьма быстрый метод для 
изучения изменчивости при сохранении ге-
нетических ресурсов. Использование метода 
молекулярно-генетического анализа позво-
ляет не только определить уровень генетиче-
ского разнообразия исследуемого насажде-
ния, но и провести его оценку относительно 
среднего запаса генетического разнообразия 
вида. Кроме того, установление многолокус-
ного генотипа дает возможность в дальней-
шем со стопроцентной точностью иденти-
фицировать исследованные деревья, что 
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приобретает особую актуальность при пас-
портизации плюсовых деревьев, а также при 
инвентаризации лесосеменных плантаций и 
архивов клонов плюсовых деревьев. 

Цель данной работы – оценка результатов 
генетической инвентаризации ряда объектов 
селекционно-семеноводческого комплекса 
лесного хозяйства Беларуси. 

МАТЕРИАЛЫ И МЕТОДЫ 

Исследования проводили методом элек-
трофоретического анализа изоферментов. В 
качестве экспериментального материала ис-
пользовали диплоидные ткани почек. Для 
гомогенизации и выделения ферментов при-
меняли экстрагирующий буфер для вегета-
тивных тканей (Cheliak, Pitel, 1984). Элек-
трофоретическое фракционирование изо-
ферментов проводили в 13–14%-м крахмаль-
ном геле с использованием трех буферных 
систем: трис-ЭДТА-боратная, pH 8.6; трис-
цитратная, pH 6.2; трис-цитрат/NaOH-борат-
ная, pH 8.65 (Гончаренко и др., 1989) с не-
большими модификациями. Гистохимическое 
окрашивание ферментов производили по 
стандартным методикам, описанным в ряде 
руководств (Cheliak, Pitel, 1984; Гончаренко 
и др., 1989). Каждое дерево исследовали по 
11 ген-ферментным системам: аспартатами-
нотрансфераза – AAT, алкогольдегидрогена-
за – ADH, глутаматдегидрогеназа – GDH, 
глюкозофосфатизомераза – GPI, диафораза – 
DIA, изоцитратдегидрогеназа – IDH, лейцина-
минопептидаза – LAP, малатдегидрогеназа – 
MDH, флюоресцентная эстераза – FE, фос-
фоглюкомутаза – PGM, 6-фосфоглюконатде-
гидрогеназa – 6-PGD. Анализ проводили на 
основе 20 изоферментных локусов. 

РЕЗУЛЬТАТЫ И ИХ ОБСУЖДЕНИЕ 

Одной из наиболее важных областей при-
менения молекулярно-генетических марке-
ров является селекционное семеноводство. 
Нами проведен анализ различных селекци-
онных объектов: лесосеменных плантаций 
(ЛСП) I порядка и II порядка, плюсовых на-
саждений, лесных генетических резерватов и 
географических культур и определена воз-

можность использования их не только в се-
лекционном процессе, но и для сохранения 
генетического разнообразия (см. таблицу). 
Из таблицы видно, что в ходе селекционной 
работы, несмотря на отсутствие знаний о 
конкретных значениях генетического поли-
морфизма различных древостоев, в боль-
шинстве случаев селекционерам удается со-
хранять средний запас генетической измен-
чивости, характерный для вида. Хотя ранее 
часто выдвигались предположения, что этого 
добиться невозможно. Необходимо отме-
тить, что эффективность сохранения гено-
фонда в различных типах селекционных 
объектов неодинакова. Сравнительный ана-
лиз лесосеменных плантаций I и II порядка 
сосны обыкновенной (плантационное семе-
новодство) показал, что уровень их генети-
ческого разнообразия в целом соответствует 
параметрам генетической изменчивости, вы-
явленным в природных популяциях, а спектр 
аллельного разнообразия на ЛСП включал 
все нередкие и часть редких аллелей сосно-
вых насаждений естественного происхожде-
ния эксплуатационных лесов. Конечно, во-
прос о том, следует ли на лесосеменных 
плантациях II порядка сохранять высокий 
запас генетического полиморфизма, является 
спорным. Но если рассмотреть этот вопрос 
только с технической точки зрения, то эта 
задача легко решаема. Для этого необходимо 
провести генетическую паспортизацию плю-
совых деревьев и подобрать необходимое 
количество клонов с максимально разли-
чающимися генотипами. Здесь гораздо важ-
нее понять, почему 28.5 % ЛСП II порядка 
имели низкий уровень изменчивости (см. 
таблицу), хотя набор клонов, использованный 
для создания ЛСП, был вполне достаточным 
для создания лесосеменных плантаций II по-
рядка с высокими значениями генетических 
параметров (Ивановская и др., 2008). 

Проведенная генетическая инвентариза-
ция лесосеменных плантаций II порядка по-
казала, что это может быть связано с ошиб-
ками, допускаемыми в ходе создания лесо-
семенных плантаций и приводящими к сни-
жению эффективности использования ЛСП. 
Возможно, ошибки начинают накапливаться 
еще раньше, на этапе создания архивов кло-
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нов плюсовых деревьев, где в дальнейшем 
заготавливаются черенки для создания лесо-
семенных плантаций. 

В связи с этим мы проанализировали ар-
хивно-маточную плантацию Кореневской 
экспе-риментальной лесной базы Института 
леса НАН Беларуси, созданную на основе 
плюсовых деревьев, с целью идентификации 
и генетической паспортизации клонов. На 
плантации была проведена генетическая пас-
портизация всех рамет элитных деревьев 
(465 шт.), представленных 30 отдельными 
блоками. Число вегетативных потомков в 
клоне варьировало от 7 до 20. В качестве 
экспериментального материала использовали 
диплоидные ткани почек. На основе полу-
ченных результатов нами выявлено, что во 
всех без исключения блоках присутствуют 
деревья с уникальными (неповторяющимися) 
генотипами (от 2 до 14 шт. в блоке), которые 
представляют собой либо занос от другого 
клона, либо являются непривитыми сажен-
цами. В трех блоках генотип клона устано-
вить было невозможно по причине того, что 
все представленные в них деревья имели раз-
ные генотипы. Внутри каждого из 13 клонов 
выявлен только один повторяющийся гено-
тип. Количество деревьев с такими геноти-
пами в этих 13 блоках варьировало от 2 до 15 
на блок. Оставшиеся 14 клонов были пред-
ставлены несколькими вариантами (от 2 до 4) 
повторяющихся генотипов, из которых один 
являлся генотипом клона, а остальные – зано-
сом от других клонов. Причем привнесенный 
генотип мог быть как от клонов элитных де-
ревьев, так и от просто плюсовых деревьев, 
поскольку данная архивно-маточная планта-
ция заложена из 56 клонов, 30 из которых 
выделены в элиту. В связи со сказанным, а 
также тем, что при заготовке черенков на 

прививку для создания ЛСП кроме схемы 
расположения клонов используется только 
визуальный способ определения присутствия 
привитых деревьев (которые автоматически 
рассматриваются в конкретном блоке как 
представители одного клона), ошибки при 
создании лесосеменных плантаций неизбеж-
ны. Еще одной причиной снижения уровня 
генетического разнообразия на лесосемен-
ных плантациях могут быть ошибки, допус-
каемые на этапе прививания саженцев. 

Кроме того, поскольку 29.6 % проанализи-
рованных на архивно-маточной плантации 
элитных деревьев имели индивидуальную ге-
терозиготность 25 %, т. е. сходную со средней 
наблюдаемой гетерозиготностью в насаж-
дениях эксплуатационных лесов, 44.5 % плю-
совых деревьев были гетерозиготны более 
чем по 25 %, а 25.9 % – менее чем по 25 % 
своих генов, низкие значения геторозиготно-
сти ЛСП II порядка могут возникать вслед-
ствие смещения выборки плюсовых деревь-
ев, используемых для закладки лесосемен-
ных плантаций, в сторону деревьев с низкой 
гетерозиготностью. 

Следовательно, для того чтобы использо-
вание ЛСП в лесном семеноводстве было 
действительно эффективным и создаваемые 
заготовленными на лесосеменных плантаци-
ях семенами лесные культуры сочетали наи-
лучшие качества как по продуктивности 
(т. е. по селекционным параметрам), так и по 
генетическим параметрам (сохранение гено-
фонда и, что немаловажно в настоящее вре-
мя, устойчивость к различным факторам), 
необходимо организовать генетический кон-
троль на всех этапах закладки лесосеменных 
плантаций. В первую очередь следует про-
вести генетическую паспортизацию плюсо-

Уровень генетического разнообразия в различных типах селекционных объектов сосны обыкновенной 
 

Анализируемая группа 
Количество про-
анализированных 
древостоев, шт. 

Количество древостоев, уровень ожидае-
мой гетерозиготности которых равен или 
превышает значение для вида в целом, % 

Лесосеменные плантации:    
I порядка 8 100.0 
II порядка 28 71.5 
Плюсовые насаждения  15 93.3 
Лесные генетические резерваты 2 100.0 
Географические культуры Pinus sylvestris 4 100.0 
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вых деревьев и генетическую инвентариза-
цию архивов клонов и маточных плантаций. 

Исследованные плюсовые насаждения со-
сны обыкновенной, лесные генетические ре-
зерваты и географические культуры, зало-
женные из лучших сосновых насаждений, 
показали высокие параметры генетической 
изменчивости (см. таблицу). При этом сред-
ние значения показателей гетерозиготности в 
плюсовых насаждениях и генетических ре-
зерватах достоверно превышали таковые 
(P = 0.01), установленные для природных 
популяций сосны обыкновенной из эксплуа-
тационных лесов. 

ЗАКЛЮЧЕНИЕ 

Проведенное исследование позволило 
оценить эффективность использования объ-
ектов ПЛСБ сосны обыкновенной в целях 
сохранения генофонда вида. Полученные ре-
зультаты показывают, что и в ходе планта-
ционного семеноводства, основанного на 
индивидуальном отборе (отбор лучших, 
плюсовых деревьев), и в ходе популяционно-
го семеноводства, основанного на массовом 
отборе (отбор лучших, плюсовых насажде-
ний), можно при повышении продуктивно-
сти создаваемых лесных культур обеспечить 
сохранение видового генофонда. Однако 
полноценное сохранение генетического по-
тенциала вида невозможно без проведения 
генетической инвентаризации объектов се-
меноводства сосны обыкновенной, посколь-
ку селекционная оценка деревьев и насажде-
ний на основе фенотипических признаков не 
всегда позволяет точно определить ее гено-
типическую компоненту. Внедрение в лесное 
хозяйство генетического мониторинга объ-
ектов постоянной лесосеменной базы позво-
лит оптимизировать мероприятия по селек-
ционному семеноводству с точки зрения со-
хранения генофонда вида и интенсифициро-
вать селекционную работу, выявляя и ис-

ключая допущенные ошибки на различных 
этапах ее реализации. 
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On the basis of electrophoretic isoenzyme, analysis of permanent seed sources of Scots 
pine from Belarus is conducted. Research revealed that almost all of the analyzed plus 
stands, genetic reserves, seed orchards of the I order provenance and 71.5 % of seed or-
chards of the II order support maintenance of the level of average heterozygosity char-
acteristic of Scots pine in Belarus. It is shown that in the plantation and population, seed 
from permanent seed sources can ensure the conservation of the species gene pool at 
higher productivity than created forest plantations. 
 
Keywords: Scots pine (Pinus sylvestris L.), permanent seed sources, isoenzyme analy-
sis, conservation of the gene pool, Republic of Belarus. 
 


