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Генетические особенности по изоферментным локусам плюсовых деревьев сосны...
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Цель. Сравнительный анализ генетического полиморфизма выборки плюсовых дере-
вьев (43) сосны обыкновенной (Pinus sylvestris L.) из насаждений на юго-востоке Ук-
раины, случайной выборки деревьев (36) из тех же насаждений и плюсовых деревьев 
(51) из насаждений в Беларуси. Методы. Для определения генотипа растения при-
менен электрофоретический анализ 5 ферментных систем с определением 12 поли
морфных локусов. Результаты. Плюсовые деревья украинской селекции по уровню 
генетической изменчивости и дифференциации имели незначительные отличия от 
случайной выборки деревьев. Наблюдаемая гетерозиготность (НО) у плюсовых дере-
вьев из насаждений Украины ниже (0,203), чем у плюсовых деревьев из насаждений 
Беларуси (0,260), а ожидаемая (HE) – выше (0,324 и 0,260, соответственно). Гене-
тическая дистанция Нея (DN) между исследованными выборками плюсовых деревьев 
составила 0,051. Выводы. Географическая удаленность южных украинских и бело-
русских популяций P. sylvestris сказывается на особенностях их генофонда и обуслав-
ливает отличия в генетическом полиморфизме выборок плюсовых деревьев.

Ключевые слова: Pinus sylvestris L., плюсовые деревья, генетическая изменчивость.

Введение. Современные методы селекции лесных древесных растений 
основываются на индивидуально-групповом методе. Первоначально в 

природных популяциях и насаждениях отбирают плюсовые деревья, которые 
не менее чем на 25% должны превосходить остальные растения по показате-
лям высоты и диаметру ствола. Затем из этих растений формируют группы 
для закладки клоновых лесосеменных плантаций, семенной материал кото-
рых уже используют для создания искусственных лесов. Такой подход направ-
лен на сохранение популяционно-генетической изменчивости селектируемо-
го вида в его лесонасаждениях. Однако, как свидетельствует мировая практи-
ка селекции хозяйственно ценных видов, при искусственном отборе трудно 
избежать генетической эрозии, т.е. потери части аллельного разнообразия 
популяций.
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В научной литературе мнения о плюсо-
вой селекции основных лесообразующих 
древесных пород  противоречивы: от при-
знания высокой эффективности и необхо-
димости широкого применения до полно-
го отрицания.  Приверженцы плюсовой се-
лекции считают, что её эффективность 
зависит от интенсивности искусственного 
отбора, уровня генетической изменчиво-
сти в популяции, где проводится отбор, и 
от наследуемости признаков роста [1]. 
Хотя давно известно, что признаки, харак-
теризующие интенсивность роста дере-
вьев у хвойных в высоту и по диаметру, 
имеют невысокие значения коэффициента 
наследуемости [2].

Для выявления потерь генетического 
разнообразия при групповой селекции, 
определения генетических особенностей 
уникальных и хозяйственно-ценных инди-
видуумов, паспортизации их, а также се-
менного материала в лесной селекции ис-
пользуют генетические маркеры. Несмо-
тря на то, что в последние годы для 
изучения генетического полиморфизма 
предпочтение отдаётся ДНК-маркерам, 
изоферменты, обеспечивающие 100%‑ную 
воспроизводимость результатов и позво-
ляющие анализировать гены, отвечающие 
за конкретные биохимические реакции в 
клетках, по-прежнему востребованы для 
оценки генофондов лесных видов древе-
сных растений. Анализ генетической из-
менчивости плюсовых деревьев  необхо-
дим для оценки возможности использова-
ния этих деревьев при создании объектов 
единого генетико-селекционного ком-
плекса (постоянной лесосеменной базы) 
хозяйственно ценных  видов.

Цель работы – сравнительный анализ 
генетических характеристик плюсовых 
деревьев сосны обыкновенной, отобран-
ных в Украине, случайной выборки  дере-
вьев из тех же насаждений, где они были 
выделены, а также  плюсовых деревьев из 
Беларуси.

Материалы и методы
Для электрофоретического анализа 

изоферментов использовали вегетатив-
ные ткани почек, которые были собраны в 
период покоя с 43 плюсовых деревьев 
P.  sylvestris Ямпольского, Краснолиман-
ского и Маяцкого лесхозов Донецкой об-
ласти (ПДУ). Плюсовые деревья в этих 
лесхозах были выделены сотрудниками 
Украинского НИИ лесного хозяйства и аг-
ролесомелиорации имени Г.Н. Высоцкого 
в насаждениях, возраст которых превы-
шал 70 лет. Кроме того, в этих насаждени-
ях был собран материал и со случайных 35 
растений того же возраста (СДУ). Для ана-
лиза плюсовых деревьев, отобранных в 
Беларуси, были использованы клоны 51 
дерева с архивно-клоновой плантации Ко-
реневской экспериментальной лесной 
базы Института леса НАН Беларуси (ПДБ).

Электрофоретическое разделение изо-
ферментов для деревьев, собранных в Ук-
раине, проводили в вертикальных пласти-
нах 7,5% полиакриламидного геля, а де-
ревьев из Беларуси – в горизонтальных 
пластинах 11% крахмального геля. Для оп-
ределения генотипа деревьев были ис-
пользованы: алкогольдегидрогеназа (ADH, 
К.Ф. 1.1.1.1), диафораза (DIA, К.Ф. 1.6.4.3), 
глутаматоксалоацетаттрансаминаза (GOT, 
К.Ф. 2.6.1.1), глутаматдегидрогеназа (GDH, 
К.Ф. 1.4.1.2), лейцинаминопептидаза (LAP, 
К.Ф. 3.4.11.1), малатдегидрогеназа (MDH, 
К.Ф. 1.1.1.37), кроме того, дополнитель-
но для анализа украинских плюсовых де-
ревьев – супероксиддисмутаза (SOD, К.Ф. 
1.15.1.1, формиатдегидрогеназа (FDH, 
К.Ф. 1.2.1.2), кислая фосфатаза (АСР, К.Ф. 
3.1.3.2). Для унификации аллелей, выяв-
ленных в выборках деревьев украинского и 
белорусского происхождения, был прове-
ден электрофорез 280 белорусских образ-
цов в полиакриламидном геле. Для изуче-
ния уровня генетического разнообразия, 
генетической структуры и дифференциа-
ции рассчитывали частоты аллелей и гено-
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Таблица 1. Значения основных показателей генетического полиморфизма плюсовых (в числителе) и 
случайных (в знаменателе) деревьев Pinus sylvestris из Украины 

Локус

Количество Гетерозиготность
Индекс 

фиксации 
Райта, (FIS)

Значимость 
отклонений 
от равнове-
сия Харди – 
Вайнберга

генотипов, 
(Ng) аллелей, (Na) наблюда-

емая, (HО)
ожидаемая, 

(HE)

Got-1 2/1 2/1 0,047/0,000 0,045/0,000 -0,024/- ns/-
Got-2 3/3 2/2 0,279/0,514 0,439/0,467 0,365/-0,101 ns/*
Got-3 3/3 2/2 0,419/0,371 0,402/0,368 -0,040/-0,010 ns/ns
Gdh 3/3 2/2 0,442/0,486 0,496/0,485 0,109/-0,001 ns/ns

Lap-1 2/2 2/2 0,023/0,029 0,023/0,028 -0,012/-0,014 ns/ns
Lap-2 2/2 2/2 0,023/0,057 0,023/0,056 -0,012/-0,029 ns/ns
Dia-1 3/4 2/3 0,279/0,286 0,439/0,450 0,365/0,365 */ns
Dia-4 3/3 2/2 0,256/0,371 0,412/0,441 0,380/0,158 */ns
Mdh-2 3/2 2/2 0,023/0,029 0,067/0,028 0,655/-0,014 ***/ns
Mdh-3 3/3 2/2 0,419/0,457 0,487/0,490 0,140/0,067 ns/ns
Adh-1 5/3 4/3 0,093/0,114 0,553/0,542 0,832/0,789 ***/***
Adh-2 4/3 3/2 0,140/0,143 0,496/0,485 0,719/0,706 ***/***
Fdh 3/~ 2/~ 0,233/~ 0,454/~ 0,488/~ **/~
Acp 4/~ 3/~ 0,023/~ 0,228/~ 0,898/~ ***/~

Sod-1 1 1 0,000 0,000 0,000 –
Sod-2 1 1 0,000 0,000 0,000 –
Sod-3 1 1 0,000 0,000 0,000 –
Sod-4 1 1 0,000 0,000 0,000 –

Средняя 2,611/2,250 2/1,083 0,150/0,179 0,254/0,240 0,347/0,174 –
Ошибка 
средней 0,270/0,250 0,181/0,149 0,038/0,050 0,053/0,059 0,078/0,094 –

П р и м е ч а н и я: различия достоверны при * – 0,05, ** – 0,01, *** – 0,001; n.s. – различия не достоверны; ~ ис-
следования не проводились.

типов, наблюдаемую (НО) и ожидаемую (НЕ) 
гетерозиготность, среднее количество ал-
лелей (А) на локус, долю полиморфных ло-
кусов по 99% (Р99) критерию. Межвыбороч-
ную аллельную гетерогенность оценивали 
по стандартному χ2-тесту [3]. Генетическую 
дифференциацию выборок определяли 
с помощью коэффициента генетической 
дистанции Нея (DN) [4]. Для статистиче-
ской обработки данных применяли пакет 
компьютерных программ GenRes [5].

Результаты и обсуждение
У плюсовых деревьев, произрастаю-

щих на территории Украины, было иссле-

довано 18 локусов, 14 из которых были по-
лиморфными (табл. 1), у случайных дере-
вьев украинского происхождения и 
плюсовых деревьев из Беларуси – 12 локу-
сов, из которых 1 был мономорфным у 
СДУ. У ПДУ по 12 общим с другими выбор-
ками локусам описано 27 аллелей, СДУ – 
25, ПДБ – 28. Общими для всех трех выбо-
рок были 20 аллелей, а в случае растений 
украинского происхождения – 24 аллеля. 
Расхождения в аллельной структуре 
сравниваемых выборок приходились на 
аллели, частота которых, как правило, не 
превышала 5%. Предоминантные аллели 
(1.00) по общим 12 локусам во всех вы-
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Таблица 2. Значения основных показателей генетического полиморфизма по 12 общим локусам ис-
следованных выборок деревьев

Выборки Доля полиморфных 
локусов, Р99

Среднее число 
аллелей на локус, А

Средняя гетерозиготность Индекс 
фиксации 
Райта, FIS

ожидаемая, (HЕ) наблюдаемая, (HО)

ПДУ 1,000 2,250 0,324±0,019 0,203±0,016 0,373
СДУ 0,917 2,083 0,320±0,020 0,238±0,019 0,256
ПДБ 0,700 2,300 0,260±0,017 0,260±0,017 0,000

борках встречались с частотой > 0,500. 
Низким уровнем гетерозиготности у ПДУ 
характеризуются локусы Got-1, Lap-2, 
Mdh-2, Acp, по которым было найдено 1–2 
гетерозиготных дерева. От 5 до 6 гетеро-
зиготных деревьев обнаружено по локу-
сам Adh-1 и Adh-2, по локусам Dia-1, Dia-
4, Got-2, Fdh – от 10 до 12. Наиболее из-
менчивыми у ПДУ были локусы Got-3, 
Mdh-3, Gdh, по которым выявлено 18–19 
гетерозиготных деревьев.

Именно эти три локуса имеют перспек-
тиву стать маркерными при определении 
генотипов плюсовых деревьев на ранней 
стадии их онтогенеза. В целом в общей 
выборке плюсовых деревьев согласно по-
казателю FIS был обнаружен явный дефи-
цит гетерозиготных генотипов – 34,7  %. 
Только по локусам Got-1, Got-3, Lap-1 и 
Lap-2 установлен незначительный избы-
ток гетерозигот, а для остальных восьми 
(Dia-1, Dia-4, Got-2, Adh-1, Adh-2, Fdh, 
Acp, Mdh-2) – существенный недостаток, 
и фактическое распределение генотипов 
по этим локусам в выборке ПДУ не соот-
ветствует теоретически ожидаемому со-
гласно закону Харди – Вайнберга. Ни по 
одному из 12 проанализированных поли-
морфных локусов распределение частот 
аллелей в выборке ПДУ, согласно крите-
рию χ2, не отличалось от выборки СДУ. Это 
говорит об очень незначительных отличиях 
генетической структуры между плюсовы-
ми деревьями и деревьями других катего-
рий из одних и тех же насаждений сосны 
обыкновенной. 

В отличие от плюсовых деревьев укра-
инского отбора выборка плюсовых дере-

вьев, выделенных в Беларуси, характери-
зуется уравновешенностью генетической 
структуры (НО = НЕ), меньшей долей поли-
морфных локусов и большим уровнем на-
блюдаемой гетерозиготности (табл. 2). 
Выборки ПДУ и ПДБ имеют также сущест-
венные отличия в аллельной гетерогенно-
сти по 8 из 12 аллозимных локусов. Надо 
отметить, что в целом для насаждений 
P.  sylvestris на севере Донецкой области 
характерен недостаток гетерозигот, кото-
рый увеличивается в искусственно отби-
раемой выборке плюсовых деревьев. 

Коэффициент генетической дистанции 
Нея (DN) между плюсовыми деревьями из 
Украины и Беларуси (ПДУ и ПДБ) составил 
0,051, тогда как между выборками дере-
вьев украинского происхождения (ПДУ и 
СДУ) только 0,001. В связи с этим можно 
констатировать, что генетическая структу-
ра выборок плюсовых деревьев украин-
ской и белорусской селекции имеет явные 
отличия. Это указывает на перспектив-
ность межгосударственного обмена се-
менным материалом плюсовых деревьев.

Плюсовая селекция, которая является 
массовым искусственным отбором на по-
лезные с точки зрения человека качества 
растений, может сопровождаться как сни-
жением всех показателей генетической 
изменчивости [6], так и, в некоторых слу-
чаях, их повышением [7]. Хотя чаще не об-
наруживается никаких выраженных изме-
нений ни в аллельном составе, ни в уровне 
гетерозиготности [8–10]. Случаи увеличе-
ния средней гетерозиготности в выборках 
плюсовых деревьев по сравнению с при-
родными популяциями объясняют эффек-
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том гетерозиса через сверхдоминирова-
ние по некоторым парам аллелей [8, 10]. 
Перераспределение компонент генного 
разнообразия в выборках плюсовых дере-
вьев возможно в случае целенаправлен-
ной группировки их в зависимости от ин-
дивидуальной гетерозиготности. Так, на-
пример, при сравнении частот аллелей 8 
полиморфных локусов между выборками 
500 плюсовых и 1200 случайных деревьев 
из 26 небольших популяций Abies alba в 
Тюрингии существенных различий выяв-
лено не было. В случае целенаправленно-
го сокращения количества плюсовых 
деревьев из 500 образцов базовой кол-
лекции до 130 с низким уровнем гетеро
зиготности в ограниченной выборке про-
слеживается эффект «бутылочного гор-
лышка» [11]. Подобные генетические 
изменения имели место при создании ле-
сосеменных плантаций [12, 13]. 

Отсутствие значимых различий по по-
казателям генетической изменчивости 
между исследованными нами группами 
плюсовых и случайных деревьев, казалось 
бы, говорит об индифферентности к отбо-
ру выбранных для анализа молекулярных 
маркеров и отнесению их к типу «ней-
тральных». Однако при разделении мар-
керных генов на группы по их приурочен-
ности к метаболическим системам клетки 
оказывается, что локусы по-разному реа-
гируют на селекцию растений. При этом 
селекционно нагруженными нередко ока-
зываются гены, контролирующие основ-
ные метаболические системы – глюкозо- и 
пентозофосфатный циклы [14]. Примером 
могут служить исследования в Баварском 
лесном округе в Германии, где по 8 изо-
ферментным локусам провели сравнение 
генетической структуры, генетического 
разнообразия и гетерозиготности 45 фе-
нотипически отобранных клонов плюсовых 
деревьев Picea abies с лесосеменных 
плантаций и 60 случайных деревьев. Если 
по распределению аллельных частот и 

генному разнообразию клоны плюсовых 
деревьев и случайные деревья из популя-
ции незначительно отличались, то четкие 
различия прослеживались по среднему 
уровню гетерозиготности и распределе-
нию индивидуальной гетерозиготности 
между двумя выборками. Наибольшие 
различия в гетерозиготности наблюда-
лись по трем локусам, контролирующим 
ферменты пентозофосфатного цикла [15]. 
У растений P. abies лесосеменных планта-
ций 2-го порядка в Беларуси средняя на-
блюдаемая и ожидаемая гетерозиготно-
сти оказались выше, чем в естественных 
популяциях: НО = 0,170, НЕ = 0,161 и HO = 
0,140, НЕ = 0,137, соответственно [16, 17]. 

Нередко отсутствие генетических раз-
личий у плюсовых деревьев по сравнению 
со случайными растениями из популяций 
может быть связано с неэффективным от-
бором самих плюсовых деревьев. В одной 
и той же популяции могут встречаться де-
ревья с различным типом роста: ускорен-
ным ростом в молодом возрасте и замед-
ленным до возраста спелости, и наоборот. 
Плюсовая селекция, которая начала раз-
виваться в середине ХХ века, сначала ба-
зировалась на предположении, что фено-
тип соответствует генотипу. Позже, на ос-
новании того, что фенотип – продукт 
взаимодействия генотипа и условий сре-
ды, стали выделять из плюсовых особую 
группу элитных деревьев. В настоящее 
время начал развиваться третий этап плю-
совой селекции, связанный с изучением 
механизмов влияния эпигенетических 
факторов в реализацию фенотипа [18, 
19].

Считается, что чрезмерная гетерози-
готность свыше определенного оптимума 
может негативно сказываться на интенсив-
ности роста растений. Плюсовые деревья с 
низким и средним уровнем гетерозиготно-
сти характеризуются наиболее высокой 
наследуемостью отдельных признаков и их 
низкой вариабельностью у семенного по-
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томства, что наблюдается и для отдельных 
высокогетерозиготных деревьев [20]. Ге-
ном многих перекрестноопыляемых видов 
хвойных обладает определенной долей 
вредных или малоадаптивных аллелей, 
обеспечивающих высокую гетерозигот-
ность отдельных генов и составляющих ге-
нетический груз популяции. Вследствие 
этого материнские деревья с низкой гете-
розиготностью будут продуцировать боль-
ше жизнеспособных семян, чем высокоге-
терозиготные растения [11], если предпо-
ложить, что они обладают небольшим 
количеством малоадаптивных аллелей.

Для оценки отличимости, однородно-
сти и стабильности сортов сельскохозяй-
ственных растений т. е. в их DUS тестиро-
вании (the DUS criteria: distinctness, 
uniformity and stability) предполагают ис-
пользовать различные молекулярные мар-
керы, которые обеспечивают постоянное, 
экологически нейтральное описание сор-
тов [21]. Так, например, выявленный ал-
лельный состав SSR-локусов предлагают 
применять для видовой и сортовой иден-
тификации сортов и видов груши [22], 
мягкой пшеницы, картофеля, томата, льна 
и свеклы [23]. Генетические маркеры, 
имеющие кодоминантный характер насле-
дования, очень удобны для анализа ре-
зультатов контролируемых скрещиваний, 
поскольку дают возможность отбраковать 
в потомстве плюсовых деревьев все гено-
типы, нетипичные для конкретной схемы 
скрещивания. Определение гомо- или ге-
терозиготного состояния маркированных 
генов можно провести уже на  стадии заро-
дыша, что значительно ускоряет селекци-
онный процесс. Генетическая паспортиза-
ция плюсовых деревьев имеет большое 
значение не только для интенсификации 
селекционной работы, но и для улучшения 
семеноводства конкретного древесного 
вида, так как позволяет целенаправленно 
формировать генетическую структуру ле-
сосеменных плантаций. 

Преимуществом молекулярных марке-
ров является возможность их использова-
ния в маркер-сопутствующей селекции. 
Особое значение имеют QTL-аллели. Они 
очень важны для проблем селекции как 
кластеры генов, детерминирующие коли-
чественные признаки. Однако QTL-аллели 
сложно взаимодействуют в одном геноти-
пе, проявляя сверхдоминирование, отсут-
ствие доминирования  или аддитивные 
эффекты [24, 25]. 

Сложный механизм генетического 
контроля многих фенотипических призна-
ков и неоднородность их наследования не 
позволяют пока выявить гены, контроли-
рующие интенсивность роста у отдельных 
видов древесных растений. Кроме того, 
открытие мобильных генетических эле-
ментов (МГЭ) в геноме растений показало 
его нестабильность. Влияние транспозо-
нов через регуляцию активности отдель-
ных генов в определенные периоды онто-
генеза растительного организма могут 
быть значительными, проявляясь на уров-
не его фенотипа, включая замену полового 
на бесполое семенное размножение (апо-
миксис) [26]. Пластичность и приспосо-
бляемость индивидуумов во многом зави-
сит также от их эпигенетической наследст-
венности [18]. Как было установлено, 
расположение генов в хромосомах и раз-
рывы хромосом имеют не случайный ха-
рактер. При этом перестройка генов и их 
местоположение в геноме оцениваются 
естественным отбором [27]. Возможно, 
плюсовые деревья наследуют улучшенное 
расположение генов и их блоков в геноме, 
однако это не отражается на частоте алле-
лей и уровне гетерозиготности в их выбор-
ках. Вероятно, различия между селекци-
онными категориями деревьев следует 
искать в характере сцепления генов. Вы-
явление таких различий позволит повы-
сить достоверность оценки ростовых по-
казателей у потомства плюсовых деревьев 
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Генетические особенности по изоферментным локусам плюсовых деревьев сосны...

на основе методов молекулярно-генети-
ческого анализа. 

Выводы
На основе проведенного изофермент

ного анализа 43 плюсовых деревьев 
Pinus sylvestris L. из насаждений на севере 
Донецкой области и 51 плюсового дерева 
из Беларуси выявлено, что значение наблю-
даемой гетерозиготности (НО) у плюсовых 
деревьев из Украины значительно ниже 
(0,203), чем у плюсовых деревьев из Бела-
руси (0,260), а ожидаемой гетерозиготно-
сти (HE) – выше (0,324 и 0,260, соответст-
венно). Кроме того, установлено, что вы-
борка плюсовых деревьев из Украины 
находится в неравновесном состоянии, 
поскольку по 8 полиморфным локусам из 12 
отмечено существенное нарушение факти-
ческого распределения генотипов от теоре-
тически ожидаемого согласно закону Хар-
ди – Вайнберга (FIS = 0,373), в тоже время 
выборка плюсовых деревьев из Беларуси 
генетически уравновешена (НO = НE = 
0,260). Выявлено, что плюсовые деревья из 
Украины по уровню генетической изменчи-
вости имели незначительные отличия от 
случайной выборки деревьев из тех же на-
саждений. Анализ генетической дифферен-
циации исследованных выборок показал, 
что генетическая структура выборки плюсо-
вых деревьев из Украины очень сходна с та-
ковой случайной выборки деревьев из тех 
же насаждений (DN = 0,001), однако имеет 
значительные отличия от выборки плюсо-
вых деревьев из Беларуси (DN = 0,051), что 
указывает на генетическую неоднородность 
плюсовых деревьев P. sylvestris украинско-
го и белорусского происхождения.

Работа выполнена в рамках проекта 
ГФФИ № Ф41. 4/046.
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Мета. Порівняльний аналіз генетичного полі-
морфізму вибірки плюсових дерев (43) сосни 
звичайної (Pinus sylvestris L.) з насаджень на 
південному сході України, випадкової вибірки 
дерев (36) з тих же насаджень і плюсових дерев 
(51) з насаджень у Білорусі. Методи. Для ви-
значення генотипу рослини застосовано елект
рофоретичний аналіз 5 ферментних систем з 
визначенням 12 поліморфних локусів. Резуль-
тати. Плюсові дерева української селекції за 
рівнем генетичної мінливості та диференціації 
мали незначні відмінності від випадкової вибірки 
дерев. Наявна гетерозиготність (НО) у плюсових 
дерев з насаджень України нижча (0,203), ніж у 
плюсових дерев з насаджень Білорусі (0,260), 
а очікувана (HE) – вища (0,324 і 0,260, відповід-
но). Генетична дистанція Нея (DN) між дослідже-
ними вибірками плюсових дерев склала 0,051. 
Висновки. Географічна віддаленість південних 
українських і білоруських популяцій P. sylvestris, 
позначається на особливостях їхнього генофон-
ду та обумовлює відмінності в генетичному полі-
морфізмі вибірок плюсових дерев.

Ключові слова: Pinus sylvestris L., плюсові де-
рева, генетична мінливість.
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Генетические особенности по изоферментным локусам плюсовых деревьев сосны...
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Aim. To perform comparative analysis of genetic 
polymorphism in plus trees (43) sampled in 
Scots pine (Pinus sylvestris L.) plantations in 
the South-East of Ukraine, a random sample 
of trees (36) from the same plantations, and 

plus trees (51), sampled in the plantantions 
in Belarus. Methods. To determine plant 
genotype, we used electrophoretic analyses of 
five enzyme systems with the identification of 12 
polymorphic loci. Results. Plus trees selected 
in Ukraine had insignificant differences from 
a random sample of trees in terms of genetic 
variation and differentiation. The observed 
heterozygosity (HO) of plus trees sampled in 
Ukrainian plantations was lower (0.203) than 
that of plus trees sampled in Belarus plantations 
(0.260) and the expected one of Ukrainian 
plus trees (HE) was higher (0.324 and 0.260, 
respectively). Conclusions. Geographical 
isolation of the southern Ukrainian and Belarus 
populations of P. sylvestris has an impact on 
the features of their gene pools and causes 
differences in genetic polymorphism of plus 
trees samples.

Key words: Pinus sylvestris L., plus-trees, 
genetic variation.


