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Реферат

циклу наукових праць за темою
Дослідження генетичної різноманітності трьох основних лісоутворюючих видів України як основа збереження та відтворення їх генофондів


Загальна кількість публікацій авторів: 110, з них за темою циклу наукових праць –  50, з них: у міжнародних журналах з ненульовим імпакт-фактором – 8, у журналах, що містяться в базі даних SCOPUS –  8 (h-індекс = 3).

Цикл наукових праць об’єднує 50 наукових робіт (23 статті, 26 тез, 1 патент) стосовно такої важливої та актуальної екологічної проблеми сьогодення, як збереження та відтворення генофондів лісоутворюючих хвойних.

В наш час, завдяки прямій або опосередкованій господарській діяльності людини, популяційні системи багатьох видів рослин зазнають катастрофічних змін – зменшення площ, змін вікової та просторової структури. Втрата біологічної різноманітності лісових екосистем відбувається в багатьох країнах світу через інтенсифікацію освоєння лісових ресурсів, вирубування, пожежі, негативний вплив забруднень середовища та іншу господарську діяльність людини, що руйнує еволюційно сформований популяційний генофонд видів (Ledig et al., 1997; Янбаев, 2002; Алтухов и др., 2004; Geburek, Turok,  2005; Коршиков, Пирко, 2006). Більше ніж сторічний досвід лісовідновлення та лісорозведення свідчить, що у порівнянні з природними популяціями, штучні деревостани часто характеризуються низькою стійкістю до вітровалів, хвороб і шкідників (Голубец, 1988; Шеляг-Сосонко, 2001; Geburek,Turok, 2005). Тому, як показує досвід розвинених країн, в основу програм щодо збереження і відновлення внутрішньовидової різноманітності рослинних видів повинні бути покладені знання процесів, що протікають в їх популяційних генофондах (Geburek, Turok,  2005; Eriksson et al., 2006). Дослідження внутрішньовидової генетичної різноманітності і довготривалий генетичний моніторинг популяцій закладають необхідні основи таких знань (Алтухов и др., 2004; Ирошников, 2002). 
Розробка молекулярно-генетичних засад лісорозведення і лісовідновлення є одним із головних завдань сучасної генетики  деревних рослин (Алтухов и др., 2004; Eriksson et al., 2006; Krutovsky, 2006;  Политов, 2007). Перспективним є лісовідновлення з формуванням гомеостатичної генетичної структури насаджень аналогічно природним популяціям (Стойко, Мазур, 1999; Милютин, 2003). Особливого значення в цьому контексті набувають дослідження природних популяцій рослин, де ще зберігся еволюційно сформований оптимум генетичної різноманітності виду (Алтухов, 2003). Визначення особливостей генетичної структури популяцій виду в межах ареалу або в контрастних еколого-ценотичних умовах його частини, а також в різних демографічних елементах популяцій дозволяє отримати інформацію про рівень генетичної різноманітності виду, унікальність генофонду окремих популяцій, встановити напрямок розвитку в них генетичних процесів та з’ясувати, наскільки їм загрожує інбредна депресія – один з головних чинників генетичної ерозії популяцій (Айала, 1984; Алтухов та ін., 1996; Коршиков та ін., 2002; Politov, Krutovsky, 2004; Geburek,Turok, 2005). В цьому напрямку найбільшої уваги потребують головні лісоутворюючі цінні види, до яких в Україні можна віднести Pinus sylvestris L., Picea abies (L.) Karst., Abies alba Mill. Варто зазначити, що P. abies та A. alba в останні роки зазнають надмірної господарської експлуатації. Площі природних популяцій цих видів в Україні, зокрема в карпатському регіоні, значно скоротились і потребують охорони та відтворення (Мілкіна, 1983; Голубець, 1988; Тереля, 1989;  Шеляг-Сосонко, 2001). Слід також врахувати значну водорегулюючу роль P. sylvestris, P. abies та A. alba в Українських Карпатах. Бездумна їх експлуатація (вирубки) часто призводить до екологічних катастроф з тяжкими людськими та фінансовими втратами. Якщо паралельно з дослідженнями індивідуальної та популяційної генетичної мінливості вивчати репродукційну біологію видів, їх потенціальну та фактичну насіннєву продуктивність, систему схрещування, то це дозволяє закласти теоретичне і практичне підґрунтя для розробки заходів щодо збереження і відтворення стійких і продуктивних насаджень. Варто зазначити, що пошук зв’язків між моногенною та полігенною мінливістю видів є одним з першочергових завдань сучасної генетики та селекції рослин (Созінов, 1985; Алтухов,1989; Глазко, 2001; Парій, 2004).
Відомо, що джерелом високоякісного насіннєвого матеріалу для лісорозведення можуть бути нативні природні деревостани або лісонасінні плантації плюсових дерев. В Україні вже виділено плюсові дерева P. sylvestris, частково сформовано архівні і закладено клонові насінні плантації цього виду (Молотков и др., 1982; Ефимов и др., 1989). Рівень генетичної мінливості насіннєвого потомства клонових плантацій залежить від генетичної структури вибірок материнських дерев (Kosinska et al., 2007) та особливостей системи схрещування (Wasielewska et al., 2005). Оцінка генетичних параметрів насінних плантацій порівняно з природними популяціями, контроль генетичних особливостей їх насіннєвого потомства, системи схрещування можуть бути успішно реалізовані з використанням молекулярно-генетичних маркерів на основі методів молекулярної генетики та геноміки (Wang, Szmidt, 2001; Крутовский, 2006;  Krutovsky, Neale, 2004).
Певною мірою молекулярно-генетичні маркери застосовуються для вивчення змін у генетичній структурі популяцій за умов пошкоджуючої дії аерополютантів (Korshikov et al., 2002; Prus-Glowacki et al., 2006) і патогенів, зокрема кореневої губки (Heterobasidion annosum (Fr.) Bref.) (Задорожний, 1996; Протасов, Задорожный, 1998). Маловивченим залишається питання селекції високопродуктивних і стійких до пошкоджуючих факторів навколишнього середовища дерев, передачі спадкової інформації їх насіннєвому потомству. В Україні молекулярно-генетичні маркери лише починають застосовуватись для вивчення лісонасінних плантацій та селекційно перспективних дерев. Оцінка змін молекулярно-генетичної різноманітності в селекційно виділених групах рослин і ступеня її відтворення в насіннєвому потомстві, а також напрямів, за якими відбуваються зміни, є необхідними для розробки стратегії формування високопродуктивних і стійких до несприятливих чинників деревостанів P.sylvestris, P. abies та A. alba.
  Мета роботи – аналіз популяційно-генетичного різноманіття P.abies та A. alba  і особливостей відтворення генетичної різноманітності у їх насіннєвому потомстві, вивчення індивідуальної залежності деяких морфологічних ознак і репродуктивних показників від гетерозиготності рослин; встановлення молекулярно-генетичних особливостей рослин  P. sylvestris, перспективних для селекції на продуктивність та стійкість до уражень кореневою губкою і дії аерополютантів та їх насіннєвого потомства, шляхом визначення рівня генетичної мінливості та параметрів системи схрещування.
Під час проведення досліджень були реалізовані наступні завдання:

- встановлений генетичний контроль алозимних локусів у P. abies та A. alba у природних   популяціях Українських Карпат та Полісся;

- з'ясовані значення основних показників генетичного поліморфізму для  популяцій P. abies та A. alba в Українських Карпатах та Поліссі, та досліджено особливості генетичної структури, підрозділеності і диференціації популяцій цих видів;

- в природних популяціях P. abies та A. alba оцінено ступінь підтримання генетичної структури материнських дерев у зародків насіння, проаналізовано частку само- і перехресного запилення при формуванні врожаю насіння;

- досліджено мінливість натурних і розрахункових морфометричних показників, вивчено зв'язок індивідуальної гетерозиготності і вираження фенотипічних ознак жіночих шишок і продуктивності насіння різної якості у рослин P. abies та A. alba;
- встановлено   молекулярно-генетичні   особливості  рослин  P.   sylvestris в 
осередках ураження H. annosum порівняно з рослинами природних популяцій цього виду за даними алозимної мінливості;
 - оцінено відтворення в насіннєвому потомстві молекулярно-генетичної мінливості стійких рослин  P. sylvestris та досліджено їх систему схрещування в осередках ураження H. annosum;
- досліджено мінливість локусів GOT і GDH насіннєвого потомства рослин P. sylvestris, що різною мірою зазнають впливу азотвмісних викидів хімкомбінату та визначено параметри системи схрещування;
- порівняно молекулярно-генетичну різноманітність архівно-клонової плантації плюсових дерев з природними популяціями P. sylvestris;
- охарактеризовано систему схрещування материнських рослин архівно-клонової плантації плюсових дерев P. sylvestris і рівень підтримання їх молекулярно-генетичної різноманітності в насіннєвому потомстві;
- оцінено відтворення молекулярно-генетичної різноманітності клонової насіннєвої плантації у випробувальних культурах, створених на основі її насіннєвого потомства;
- виявлено молекулярно-генетичні особливості перспективних для селекції на продуктивність та стійкість до уражень H. annosum рослин P. sylvestris.

Оригінальні наукові результати. Визначено генетичний контроль 11 ген-ферментних систем та зчеплення алозимних локусів A. alba (Коршиков, Пирко, Пирко 2003; Коршиков, Пирко 2004) та P. abies (Привалихин, 2004;  Привалихин и др. 2006; Приваліхін, Макогон, 2008). Вперше в межах природного ареалу в Українських Карпатах проведено аналіз  популяційно-генетичної мінливості A. аlba та  вивчено особливості генетичної структури восьми популяцій, їх підрозділеність та диференціацію, досліджено генетичні аспекти статевої репродукції (Коршиков, Пирко, Пирко 2005, Коршиков, Пирко 2006). Встановлено дефіцит гетерозиготних генотипів у насіннєвому потомстві цього виду, що є наслідком високого рівня самозапилення (Korshikov, Pirko e.a. 2007). Відмічено, що висока гетерозиготність рослин у A. alba не є основним чинником, що обумовлює високий вихід порожнього насіння (Коршиков, Пирко, Пирко 2003, 2005; Korshikov, Pirko e.a. 2007). Проведено пошук зв’язків між мінливістю генетичних (ізоферментні локуси) та морфологічних (полігенних) ознак, що може бути використано в подальшому для виділення селекційно перспективних дерев та селекційного насінництва A. alba. Встановлено, що групи рослин ялиці білої, що відрізняються за розрахунковими індексними характеристиками, мають і певні генетичні відмінності (Пирко, 2005). вперше для A. alba виділено феномаркери, за якими диференціація популяцій була подібна до тієї, що отримано на основі аналізу генетичних ознак. Вперше вивчено особливості генетичної структури низинних і висотних природних популяцій P. abies, їх підрозділеність та диференціація в межах природного ареалу Українських Карпат та Поліссі (Коршиков, Привалихин, 2007; Привалихин и др., 2009). Встановлено, що висока гетерогенність еколого-фітоценотичних умов зростання P. abies в Українських Карпатах та Поліссі, географічна ізольованість окремих популяцій не приводять до очевидної їх генетичної диференціації (Коршиков, Привалихин, 2007; Коршиков, Привалихин и др., 2008). Досліджено особливості підтримання генетичної структури материнських дерев популяцій P. abies в їх насіннєвому потомстві та встановлено значну нестачу гетерозиготних генотипів на ранній стадії онтогенезу (Приваліхін та ін. 2006). Розподіл генотипів у вибірках материнських рослин з цих популяцій знаходиться в рівноважному стані, згідно закону Харді-Вайнберга, а у вибірках зародків їх насіння виявлено істотний надлишок гомозигот. Вперше встановлено високий рівень інбридингу в популяціях даного виду (Привалихин, Макогон, 2008). Підтверджено гібридне походження P. x fennica і встановлено нові локуси, що роблять високий внесок у генетичні відмінності P. abies, P. obovata і P. x fennica (Коршиков, Привалихин, Пирко 2006). Встановлено зниження алельної і генотипічної різноманітності рослин P. sylvestris в осередках масового ураження H. annosum, порівняно з рослинами природних популяцій (Коршиков, Демкович 2009). Вперше встановлено, що стійким до патогену рослинам властивий надлишок гетерозиготних генотипів алозимних локусів, а їх насіннєвому потомству – нестача гетерозигот за рахунок зниженого рівня перехресного запилення (Демкович, Калафат 2007; Коршиков, Демкович 2009). Вперше з'ясовано, що азотвмісні викиди хімкомбінату, пошкоджуючи дерева, не викликають зниження молекулярно-генетичної мінливості у зародків їх насіння за локусами азотного обміну глутаматоксалоацетаттрансамінази (GOT) i глутаматдегідрогенази (GDH) (Коршиков, Демкович, Великоридько, 2006; Коршиков, Демкович и др., 2008). Молекулярно-генетичний поліморфізм плюсових дерев не перевищує рівня, встановленого у природних популяціях P. sylvestris, але алельна і генотипічна структура за окремими локусами плюсових дерев має відмінності від природних деревостанів (Korshikov, Demkovich, 2010). Вперше встановлено надлишок гетерозигот у зародків насіння плюсових дерев, при цьому рівень перехресного запилення в архівно-клоновій плантації відповідає рівню ауткросингу в природних популяціях (Демкович, 2006; Демкович, Коршиков, 2008; Демкович, 2009). Показано, що різноманітність мікросателітних локусів випробувальних культур P. sylvestris не знижується, порівняно з вихідними плюсовими деревами, однак існує привнесення стороннього генетичного матеріалу із пилком навколишніх насаджень (Демкович та ін. 2009). Вперше показано, що високопродуктивні плюсові дерева і рослини, котрі вижили в осередках масового ураження кореневою губкою, відрізняються між собою та природними популяціями за різними алозимними локусами.  Визначено маркерні алелі і локуси, що роблять найбільший внесок у диференціацію рослин за продуктивністю та стійкістю до дії патогену (Коршиков, Демкович 2008).
Практична значимість одержаних результатів. Результати проведеного моніторингу генетичної структури популяцій A. alba та P. abies на територіях Українських Карпат та Полісся, що охороняються, доцільно використовувати при розробці нових комплексних державних і регіональних програм щодо збереження та штучного відтворення деревостанів цих важливих лісогосподарських порід. Отримані дані стосовно індивідуальної мінливості A. alba та P. abies за насіннєвою продуктивністю та системою схрещування, а також їх залежність від генетичних особливостей рослин можуть бути використані в генетико-селекційних дослідженнях цих видів. Генетичну структуру природних популяцій A. alba та P. abies слід використовувати як еталон при розробці і реалізації програм штучного лісовідновлення в Українських Карпатах. Результати проведеного моніторингу генетичної структури популяцій A. alba та P. abies доцільно застосувати при виділенні найцінніших генетичних резерватів, для організації банку  насіння та при закладанні постійних лісонасінних плантацій. За рахунок реалізації сортового насіння, плантації A. alba повністю окуплять затрати на їх створення, впорядкування і функціонування через 11 років із початку насіннєношення або через 23 роки після її закладки (Равлюк, 2004). Якщо прийняти до уваги, що плантація повинна функціонувати щонайменше 40 років, то решта 17 років будуть прибутковими. При цьому 100 га плантацій приноситимуть щорічний прибуток близько 100 тис. грн. Водночас, за рахунок підвищення продуктивності насаджень, створених із плантаційного насіння, у віці стиглості додатково можна щорічно одержувати 10 тис. м3 деревини таксовою вартістю 90 тис. грн. Проведену молекулярно-генетичну паспортизацію клонів плюсових дерев в архівно-клоновій плантації P. sylvestris за мікросателітними та ізофементними локусами можна використати в подальшій селекційній практиці. Розроблену комп’ютерну програму статистичної обробки молекулярно-генетичних даних (Демкович, 2007), яка використовується відділом популяційної генетики ДБС, можна впровадити і в інших установах, які займаються популяційно-генетичними дослідженнями. Відібрано селекційно перспективні рослини P. sylvestris, стійкі до аерополютантів і уражень H. annosum, які можуть бути застосовані для створення високопродуктивних насаджень на південному сході України. Інформація про рівень молекулярно-генетичної мінливості лісотвірних деревних рослин в різноманітних умовах є необхідною для створення високоефективних лісонасіннєвих плантацій, що здатні давати високоякісний насіннєвий матеріал.
Розуміння динаміки молекулярно-генетичної мінливості в процесі добору плюсових рослин чи стійких до патогену дерев дозволить контролювати зміни генетичного різноманіття лісових деревних рослин в природних деревостанах та штучних насадженнях.
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