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В изучении популяционной структуры древесных растений можно 

выделить несколько исторических периодов, соответствующих маркерам 

различного уровня реализации генетической информации в системе «ген-

белок-признак».  

Первый период соответствует анализу изменчивости на уровне 

фенотипов. Изучение потомств отдельных деревьев и популяций в 

выровненных экологических условиях выявило существенную генетическую 

неоднородность древесных растений на внутри- и меж-популяционном 

уровнях (Clausen, 1958; Ромедер, Шенбах, 1962; Ирошников, 1977; Селекция 

лесных пород, 1983).  

Второй период характеризуется формированием учения о популяции как 

естественно-исторической структуре (Тимофеев-Ресовский и др., 1973; 

Глотов, 1976). Развивается принцип анализа изменчивости признаков в 

соответствии с естественным районированием территории и эколого-

географической подразделѐнностью ареала вида. Такой подход, в сочетании с 
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разложением изменчивости количественных признаков на эколого-

генетические компоненты и анализом частот фенов в популяциях, позволил 

получить количественные данные об иерархической структуре внутривидовой 

изменчивости и объѐме популяций (Глотов, 1983 и др.; Семериков, 1986; 

Видякин, 2006). 

Третий период соответствует анализу внутривидовой изменчивости на 

уровне первичных генных продуктов – ферментов. Применение аллозимных 

маркеров позволило характеризовать популяции по таким популяционно-

генетическим параметрам, как доля полиморфных локусов, гетерозиготность, 

уровень межпопуляционной дифференциации и др. (Гончаренко и др., 1989; 

Политов и др., 1992; Санников, Петрова, 1993). 

Четвѐртый (современный) период соответствует анализу генетической 

изменчивости популяций на уровне ДНК. Применение ДНК-маркеров выводит 

изучение популяций на качественно новый уровень c новыми возможностями: 

(1) наиболее полно характеризовать особенности генетической структуры 

популяций; (2) оценивать относительное влияние различных факторов 

эволюции на генофонд популяций и вида в целом; (3) находить «предковые» 

популяции; (4) изучать роль экспрессии генов; и др. (Крутовский, 2006; 2014). 

В настоящее время наблюдается тенденция к изучению генетической 

гетерогенности популяций древесных почти исключительно по ДНК-

маркерам. Такой односторонний подход обедняет реальную картину 

популяционно-генетической структуры видов и по ряду причин вряд ли может 

быть полноценно реализован в масштабе лесов России. Во-первых, 

генетический потенциал особей реализуется на уровне фенотипов, в связи с 

чем фенотипическая изменчивость популяций всегда должна быть в фокусе 

внимания (Левонтин, 1978). Во-вторых, предсказать изменчивость белков и 

фенотипов, исходя из знаний об изменчивости ДНК, не представляется 

возможным в силу воздействия на генные продукты факторов среды и закона 

эмерджентности (Драгавцев, 2017). В-третьих, анализ генетической 

гетерогенности популяций на уровне белков и ДНК требует значительно 

больших финансовых затрат, чем на уровне фенотипов. 

Из этого следует вывод о необходимости комплексности и этапности 

исследования популяций, что предвидели Н.В. Глотов (1982; 1983) и его 

ближайший соратник Л.Ф. Семериков (1986). Рациональность такого подхода 

доказывается на примере изучения популяционно-генетической структуры 

сосны обыкновенной (Видякин и др., 2014; 2015; Тараканов, Кальченко, 2015; 

Зацепина и др., 2016). 
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In study of woody plants population structure is possible to allocate few 

historical periods, corresponding to markers of various levels of realization of 

genetic information in "gene – protein – phenotypic trait" system. 

The first period correspond to analysis of variability on phenotypes level. 

Study of posterities of separate trees and populations in similar ecological 

conditions revealed significant genetic heterogeneity of wood plants on within- and 

on between-population levels (Clausen, 1958; Rohmeder, Schönbach, 1962; 

Iroshnikov, 1977; Breeding of forest plants, 1983). 

The second period characterizing by formation of population doctrine as a 

natural-historical structure (Timofeev-Resovsky et al., 1973; Glotov, 1976). The 

principle of the traits variability analysis, in relation to natural zoning of territory 

and ecological-geographical differentiation of the range of species is developing. 

Such approach, in combination with decomposition of variability of quantitative 

traits on ecological-genetic components, and analysis of phen frequencies in 

populations allowed to obtain quantitative data of hierarchical structure of 

intraspecific variability and framework of populations (Glotov, 1983; and other; 

Semerikov, 1986; Vidyakin, 2006). 

The third period meets the analysis of intraspecific variability on primary gene 

products level – the enzymes. Using of allozyme markers allowed to characterize 

populations by thus population-genetic parameters, as a share of polymorphic loci, 

heterozygosity, differentiation on between-population level, and etc. (Goncharenko 

et al., 1989; Politov et al., 1992; Sannikov, Petrova, 1993). 

The fourth (modern) period matches the analysis of genetic variability of 

populations on DNA level. Application of DNA-markers deduces the study of 

populations on qualitatively new level with new opportunities: 1) most fully 

characterize the specific of genetic structure of populations; 2) evaluate relative 

influence of various factors of evolution on gene fund of populations and species in 

general; 3) look for "ancestor" populations; 4) study a role of gene expression; etc. 

(Krutovsky, 2006; 2014). 

There is a tendency to study presently the genetic heterogeneity of the forest 

plant populations almost exclusively by DNA-markers. Such one-way approach 

impoverishes a real picture of population-genetic structure of species and for some 

reasons cannot be fully realized in scale of the Russia' forest. First, the genetic 

potential of trees is realized on phenotypes level, so, the phenotype variability of 

populations always should be in a focus (Lewontin, 1978). Secondly, to predict 
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proteins and phenotypes variability is not possible because of environment and the 

"emergent effect" on gene products influence (Dragavtsev, 2017). Thirdly, the 

analysis of genetic heterogeneity of populations on proteins and DNA levels 

requires much greater financial expenses, than on phenotypes level. 

Our main conclusion is necessity of complexity and step-by-step study of 

populations, what has been Nikolai V. Glotov (1982, 1983) and his nearest 

colleague Leonid F. Semerikov (1986) anticipated. Rationality of such approach 

was proved on examples of complex study of genetic structure of Pinus sylvestris in 

Russia (Vidyakin et al., 2014; 2015; Tarakanov, Kal‟chenko, 2015; Zatsepina et al., 

2016). 




