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ВВедение

В последние десятилетия заметно обострилась проблема сохранения и восста-
новления генофонда редких и исчезающих видов растений. В их ряду особое место 
занимает карельская береза Betula pendula var. carelica (Mercklin) Hämet-ahti, 
отличительной чертой которой является высокодекоративная узорчатая текстура 
древесины. В связи с уникальностью и локальностью произрастания карельская 
береза высоко ценится на мировом рынке и в отличие от других древесных расте-
ний продается на вес в килограммах, а не в кубических метрах. В настоящее время 
в соответствии с Красной книгой Российской Федерации и системой Международ-
ного союза охраны природы (МСОП) она отнесена к категории 2EN, т. е. к числу 
исчезающих, находящихся в опасном состоянии видов (Артемьев и др., 2007).

На территории Республики Карелия к 1970 г. произрастало около 5 тыс. дере-
вьев карельской березы, но к 2003 г. их численность снизилась почти наполовину 
(Ветчинникова, 2005, 2006). Этому способствовали ее биологические особеннос-
ти (дизъюнктивный ареал, ограниченность ресурсов, расщепление признаков в 
семенном потомстве и др.) и селективная элиминация (связанная с изъятием из 
популяций лучших деревьев путем их выборочной рубки). Несмотря на столь зна-
чительное сокращение численности, карельские природные популяции этой бе-
резы до сих пор остаются наиболее крупными в России (около 2,5 тыс. деревьев). 
Помимо Республики Карелия в небольших количествах карельская береза встре-
чается на территории ряда стран Северной Европы и местами в Восточной Евро-
пе. Лесов она не образует, произрастает группами или одиночно. Дополнительным 
фактором, усугубляющим ситуацию с ее численностью, является то, что на всем 
протяжении ареала естественное возобновление карельской березы практически 
отсутствует (Ветчинникова, 2005; Щурова, 2006). В соответствии с характерным 
для нее типом размножения карельская береза относится к анемофильным рас-
тениям, что теоретически могло бы вести к увеличению генетической рекомбина-
ции и гетерозиготности за счет перекрестного опыления и распространения семян 
ветром (Алтухов, 2003; Алтухов и др., 2004). Однако изучение реальной структуры 
популяций карельской березы не подтверждает этого.

В настоящее время развитие ДНК-технологий, основанных на полимеразной 
цепной реакции (ПЦР), открыло новые методические возможности для изучения 
генетических факторов, обуславливающих особенности динамики популяционно-
генетической структуры тех или иных видов древесных растений, в том числе и та-
ких как карельская береза, знание которых необходимы при выработке стратегии 
сохранения их генофонда и/или рациональном использовании ресурсов.

В связи с вышеизложенным целью данной работы явилось изучение генети-
ческого разнообразия популяций карельской березы на основе использования 
микросателлитных маркеров и выявление возможных генетических причин со-
кращения ее численности и деградации генофонда.

обЪекты, Материалы и Методы

Объектами исследования служили 2-летние саженцы карельской березы, по-
лученные из семян от контролируемого опыления. Гибридизацию проводили на де-
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ревьях, представляющих три наиболее крупные популяции 
карельской березы, расположенные в северной части ее аре-
ала. Одна из популяций находится на северном побережье 
Онежского озера («северная» популяция «Заонежье»), а 
две других — на южном («южные» популяции «Каккоро-
во-1», «Каккорово-2»). От каждой популяции анализирова-
ли по 30 случайно выбранных растений. Листовые пластин-
ки отбирали в весенний период в фазу распускания. 

ДНК из листьев выделяли при помощи набора axyprep 
Multisource Genomic DNa Kit (axygen). Микросателлит-
ный анализ проводили по четырем локусам: L2.3, L5.4, 
L7.3, L7.4 (Kulju et al., 2004). Для амплификации ДНК ис-
пользовали 4 праймера («Синтол», Россия) (табл. 1).

Полимеразную цепную реакцию (ПЦР) проводили в 
амплификаторе iCycler iQ5 (Bio-Rad), используя набор для 
ПЦР («Силекс», Россия), по следующей программе: дена-
турация — 1 мин при 94 ºС, отжиг — 1 мин при 52 ºС, по-
лимеризация — 1 мин при 72 ºС; количество циклов — 35; 
достраивание фрагментов — 10 мин при 72 ºС. Реакцион-
ная смесь для ПЦР объемом 30 мкл содержала 50 нг ДНК 
исследуемых образцов, 100 пМ праймера, 1 ед. Taq полиме-
разы («Силекс», Россия), 0,2 мМ dNTp, 2,5 мкл 10×буфера 
для Taq полимеразы, согласно инструкции к набору для 
ПЦР («Силекс», Россия). Разделение и определение мик-
росателлитных фрагментов осуществляли на приборе CEQ 
8000 Genetic analysis System (Beckman Coulter) с помощью 
набора GenomeLab Fragment analysis (Beckman Coulter). 
Для статистической обработки результатов использовали 
пакеты программ popGene 1.32, GenStat 7.0, arlequin 3.01.

Для определения уровня генетического разнообразия 
популяций определяли количество аллелей (А), приходяще-
еся на один локус, и вычисляли наблюдаемую (Ho) и ожида-
емую гетерозиготность (He). Кластерный анализ проводили 
с помощью пакета программ popGen 1.32.

результаты и обсуждение

На основании изучения генетического разнообразия трех 
наиболее крупных популяций карельской березы, располо-
женных в северной части ее ареала на территории Карелии, 
обнаружено, что число аллелей в данной выборке варьиро-
вало от 6 до 10 и в среднем составило 7,8 на локус (табл. 2). 

Микросателлитный анализ ДНК показал, что мини-
мальные величины наблюдаемой (Ho) и ожидаемой гете-
розиготности (He) были характерны для локуса L5.4, и они 
равнялись соответственно 0,21 и 0,76. Для других исследо-
ванных локусов величина Ho колебалась от 0,58 до 0,68, а 
величина He — от 0,76 до 0,81 (табл. 2). Следует отметить, 
что полученное нами значение He превышает показатели, 
рассчитанные на основе данных аллозимного и РАПД ана-
лиза карельской березы и других видов берез (равные 0,2 
и 0,44, соответственно) (Баранов, Марковская, 2003; Zeng 
et al., 2003; Топчиева и др., 2008). Относительно высокие 
значения наблюдаемой и ожидаемой гетерозиготности, оче-
видно, связаны в данном случае с анализом наиболее вариа-
бельной части генома, представленной микросателлитными 
локусами (Никитина, Назаренко, 2004). Во всех исследуе-
мых популяциях значения He превосходили значения Ho, что 
говорит о преимущественном накоплении гомозигот (табл. 
2). Обнаруженное снижение доли гетерозигот, в свою оче-
редь, может свидетельствовать о пониженной выживаемос-
ти растений в изученных популяциях в целом и уменьшении 
генетического разнообразия в каждой из них.

Оценка выживаемости растений по некоторым физио-
логическим показателям показала, что при скрещивании 
деревьев карельской березы между собой всхожесть се-
мян составляет в среднем около 49% (максимальная — 
68%, минимальная — 4%), что несколько ниже, чем при 
свободном опылении (56%). При направленном опылении 

Таблица 1
характеристика праймеров и их последовательность

Локус Номер доступа в базе NCBI
Последовательность праймеров 5’– 3’

Прямой Обратный

L2.3
L5.4
L7.3
L7.4

aF310847
aF310862
aF310864
aF310855

Cy5cagtgtttggacggtgagaa
Cy5aagggcacctgcagattaaga
Cy5ggggatccagtaagcggtat
Cy5tgaaacgaacggaagagttg

cgggtgaagtagacggaact
aaaattgcaacaaaacgttgc

cacacgagagatagagtaacggaa
atacgccagacttttcatccg

Таблица 2
число аллелей и величина наблюдаемой и ожидаемой гетерозиготности в трех популяциях карельской березы, 
находящихся на территории карелии

Локус Количество аллелей (А)
Гетерозиготность

Наблюдаемая (Ho) Ожидаемая (He)

L2.3
L5.4
L7.3
L7.4

10
6
8
7

0,58
0,21
0,59
0,68

0,78
0,76
0,81
0,76

В среднем 7,8 0,52 0,78
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Сравнительный анализ генетического разнообразия внут-
ри каждой из популяций выявил наибольшие и наименьшие 
значения по изученным показателям (a, Hо, He) у деревьев, 
представляющих «южные» популяции карельской березы, 
соответственно «Каккорово-1» и «Каккорово-2» (табл. 
3). «Северная» популяция «Заонежье» характеризовалась 
средними по сравнению с ними значениями этих величин. 

Кластерный анализ показал, что растения, представля-
ющие популяции «Заонежье» и «Каккорово-2», попадают 
в один кластер, что говорит об их несколько более тесном 
генетическом родстве (рис. 1). Другая группа растений, 
представляющая популяцию «Каккорово-1», образовала 
отдельное плечо, хотя выявленные при этом различия и не 
являются значительными. Не исключено, что сходство в 
генетической структуре географически более удаленных по-
пуляций («Заонежье» и «Каккорово-2»), может быть обус-
ловлено тем, что одна из них («Каккорово-2») представляет 
собой искусственно созданное насаждение, в котором часть 
деревьев имеет «заонежское» происхождение.

Оценка генетической дифференциации популяций 
карельской березы, расположенных на территории Ка-
релии, проведена на основании значений показателя 
F-статистики Райта (Fst) (табл. 4), средняя величина ко-
торого оказалась равной 0,145. Полученные данные сви-
детельствуют о значительной дифференциации изучен-
ных популяций и указывают на наличие в них большого 
числа близкородственных скрещиваний.

Таким образом, впервые исследована генетическая 
структура трех наиболее крупных популяций карельской бе-
резы, произрастающих на территории Карелии. На основа-
нии микросателлитного анализа ДНК показан относительно 
высокий уровень генетического разнообразия (He = 0,78), 
что, возможно, связано с анализом наиболее вариабельной 
части генома. Вместе с тем, установлена значительная меж-
популяционная дифференциация (Fst = 0,145), которая, по 
всей вероятности, обусловлена изолированностью популя-
ций и усилением инбридинга. Обнаруженное уменьшение 
доли гетерозигот, очевидно, свидетельствует о пониженной 
выживаемости растений в изученных популяциях в резуль-
тате сужения генетического разнообразия (Алтухов и др., 
2004). Выявленные популяционно-генетические особен-
ности позволяют считать, что в наблюдающемся сокраще-
нии численности особей в изученных популяциях карель-
ской березы и деградации ее генофонда, наряду с другими 
причинами, участвуют генетические механизмы.
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Рис. 1. Дендрограмма, характеризующая степень генетичес-
кого сходства растений трех популяций карельской 
березы, находящихся на территории Карелии 

Каккорово-2

Заонежье

Каккорово-1

Таблица 3.
показатели генетического разнообразия в трех 
популяциях карельской березы, находящихся на 
территории карелии

Популяция Количество аллелей (А) Ho He

Заонежье
Каккорово-1
Каккорово-2

7
7
6,5

0,53
0,56
0,46

0,67
0,70
0,67

Таблица 4.
значения f-статистики райта для трех популяций 
карельской березы, находящихся на территории 
карелии

Локус Fis Fit Fst

L2.3
L5.4
L7.3
L7.4

0,1510
0,6659
0,1434
-0,0446

0,2564
0,7241
0,2645
0,1028

0,1242
0,1743
0,1414
0,1411

Среднее 0,2223 0,3351 0,1450

карельской березы пыльцой березы повислой всхожесть 
семян варьировала от 25 до 75%. Однако при свободном 
опылении у карельской березы вероятность появления в 
потомстве особей с узорчатой древесиной невелика и мо-
жет составлять всего 2–3%, в лучшем случае не более 
25% (Ермаков, 1986). Также отрицательно сказывается 
на процессах опыления и оплодотворения низкое качес-
тво пыльцы (жизнеспособность пыльцы и длина пыль-
цевой трубки), выявленное нами ранее (Николаевская и 
др., 2008). Добавим к этому, что к настоящему времени 
природные популяции карельской березы по своей воз-
растной структуре (70 лет и более) являются перестой-
ными или спелыми (Ветчинникова, 2005; Щурова, 2006). 
Многие деревья имеют наклоненный вид и покрылись ли-
шайниками, а выпуклости, характерные для карельской 
березы, просматриваются с трудом. При этом естествен-
ное возобновление выражено крайне слабо.
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EStImatIoN of gENEtIc DIvErSIty  
of karELIaN bIrcH popuLatIoNS  
IN karELIauSINg mIcroSatELLItE markErS

Vetchinnikova L. V., Titov A. F., Topchieva L. V., 
Rendakov N. L. 

Summary ` : We studied genetic structure of populations of karelian 

birch Betula pendula var. carelica (mercklin) Hämet-ahti, whichlacks 

second growth. based on the values of expected and observed heterozy-

gosity, the predominantselection of homozygotes on the background 

of decrease of the heterozygotes fraction was revealed. Interpopulation 

differentiation rate (fst = 0,145) indicates a high inbreeding frequency. 

observed genetic characteristics of the populationssuggest that genetic 

mechanisms play a role in the current decrease of thepopulation size of 

karelian birch and its genetic degradation. 

k ` Ey WorDS: genetic structure of population; heterozygosity; popula-

tion differentiation; Betula pendula var. carelica (Mercklin) Hämet-ahti.
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