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Аннотация. Изучено формирование ареала Pinus sylvestris L. (сосны обыкновенной) на стыке европей-
ской, сибирской и туранской флористических областей на южной окраине Уральской горной страны по ре-
зультатам анализа ISSR. В ходе исследования выявлено, что для исследованных популяций сосны обыкновен-
ной характерен высокий уровень генетического разнообразия. Кластерный анализ показал, что наибольшим 
генетическим сходством обладают популяции, произрастающие в географически близких местообитаниях. 
По результатам анализа главных компонент выборка реликтовых сосен делится на 2 группы: европейскую и 
азиатскую, однако одна из популяций занимает промежуточное положение между двумя группами.
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Summary. The formation of the Pinus sylvestris L. area at the junction of the European, Siberian and Turan flo-
ristic regions on the southern edge of the Ural mountain country was studied based on the ISSR-analysis. The study 
revealed that the Pinus sylvestris in the area is characterized by a high level of genetic diversity. The ISSR-analysis 
showed that the populations growing in geographically close habitats had the greatest genetic similarity. Based on the 
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analysis of the main components, the sample of relict pines is divided into 2 groups: European and Asian, but one of 
the populations occupies an intermediate position between the two groups. 

Эффективное функционирование природных 
экосистем определяется их разнообразием на 
биосферном, популяционном и видовом уровнях 
(Pavlov et al., 2009). В настоящее время основной 
природоохранной задачей является изучение и 
сохранение адаптивной изменчивости и популя-
ционной структуры видов. В связи с этим осо-
бый интерес представляют виды со значитель-
ным географическим ареалом и широкой эколо-
гической амплитудой условий произрастания, в 
частности сосна обыкновенная (Pinus sylvestris 
L.), распространенная на большей части терри-
тории России (Pimenov, 2015). Данный вид в зна-
чительной мере отличается от других видов рас-
тений продолжительностью жизни, эволюцион-
ным происхождением, значительным размером 
генома, широкой генетической изменчивостью и 
хозяйственным значением (Krutovskiy, 2006).

Большое эколого-биологическое значение 
имеют степные и лесостепные боры и неболь-
шие группы реликтовых сосен, произрастающие 
на границах ареала, флористических областей, 
в условиях эколого-географических разностей 
(Milyutin, 1991; Farjon, 2001; Sannikov, Petrova, 
2003; Milyutin et al., 2010).

В частности, особый интерес вызывают ре-
ликтовые сосны на территории Оренбуржья, 
представленные островными борами (Ryabinina, 
Knyazev, 2009). Флора Оренбуржья отражает 
специфику пограничного положения на стыке 
европейской, сибирской и туранской флористи-
ческих областей на южной окраине Уральской 
горной страны (Chibilyov, 2015). Согласно физи-
ко-географическому районированию (Chibilyov 
A. A., Chibilyov Ant. A., 2012), территория Орен-
бургской области находится в пределах трех фи-
зико-географических стран – Восточно-Евро-
пейской равнины (провинция лесостепного Вы-
сокого Заволжья, степная провинция Высокого 
Заволжья, Северо-Прикаспийская южно-степная 
провинция), Уральской горной страны (Южно-
Уральская низкогорная лесостепная провинция, 
лесостепная провинция Зауральского плато, 
Южно-Уральская низкогорная степная провин-
ция, Степная провинция Зауральского плато) и 
Тургайской равнинной страны.

В условиях сложной структурной организа-
ции природных ландшафтов Оренбургской об-
ласти сосна обыкновенная, предположительно, 
характеризуется высоким разнообразием гене-

тических признаков, которые сформировались 
в конкретных, зонально-климатических, эдафи-
ческих и ценотических условиях. Естественно-
экстремальные экотопы Оренбургской области 
обладают факторами, которые обеспечивают 
процессы интенсивного формообразования, в 
частности хорологической цикличностью, при 
которой периоды стабильности чередуются пе-
риодами различного генезиса: засухой, вымока-
нием, вымораживанием, выгоранием, высокой 
мозаичностью пространственного распреде-
ления реликтовых видов, которые ограничены 
друг от друга антропогенно трансформирован-
ными территориями и естественно-географи-
ческими объектами. Замедленные темпы роста 
реликтовых деревьев в экстремальных экотопах 
обусловливают низкую скорость конкурентного 
исключения особей, следовательно, высокую 
вероятность развития не только доминирующих 
быстрорастущих форм, но и редких второсте-
пенных вариаций, не сохраняющихся, в боль-
шей степени, в оптимальных для вида условиях 
произрастания (Pimenov, 2015). Совокупность и 
разнообразие вышеуказанных факторов опреде-
ляет тот факт, что на территории Оренбургской 
области наблюдается значительный для сосны 
обыкновенной набор адаптивных вариаций, ко-
торые проявляются филогенетически, что в по-
следствии позволяет рассматривать исследован-
ные площади в качестве действующих районов 
формообразования.

Филогеографические исследования популя-
ций Pinus sylvestris на территории Оренбургской 
области ранее не проводились. В связи с этим 
была поставлена цель провести молекулярно-
генетические исследования и идентификацию 
естественных популяций Pinus sylvestris в лесо-
степной и степной зонах Оренбургской области.

Материалы и методы 

Объектом исследований служили 8 популя-
ций P. sylvestris в степной, лесостепной и лесной 
зонах Оренбургской области (рис. 1). Сведения 
о расположении реликтовых насаждений сосны 
обыкновенной были получены согласно данным 
Министерства лесного и охотничьего хозяйства 
Оренбургской области.

Отбор проб был произведен в мае-июне 
2017–2018 гг., хвоя отбиралась из средней части 
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кроны реликтового древостоя и высушивалась в 
силикагеле. Одной пробе соответствовало одно 
реликтовое дерево. Количество реликтового дре-
востоя в разных точках отбора проб было различ-
но. В частности, в Понамаревском, Адамовском, 
Асекеевском р-нах реликтовые деревья встреча-
лись единично, а в Бузулукском и Кваркенском –  
были более распространенными. Количество 
сохранившегося реликтового древостоя было 
связано с интенсивностью антропогенного воз-
действия (нефте-, газодобычи, распашки земель, 
пожаров). Географические координаты точек 
отбора проб приведены в таблице 1. Всего для 
молекулярно-генетических исследований была 
выделена ДНК из 94 образцов хвои, анализ ISSR 
проводили на 44 образцах проб (табл. 1).

Выделение суммарной ДНК выполняли СТАБ 
методом с применением коммерческого набора 
«Analytikjena» – комплект реагентов для выде-
ления растительной ДНК (Германия). Протокол 
№ 1 коммерческого набора был изменен с целью 
связывания вторичных метаболитов, которыми 
богаты ткани хвойных, инактивирующих ну-
клеиновые кислоты (Ganopoulos et al., 2013). На 
стадии переноса гомогенизированной жидкости 
в префильтр для первичной фильтрации был 
использован сорбент из коммерческого набора 
Diamond DNA (diamond-dna.ru). Для проведения 
ПЦР реакции опытным путем были выявлены 6 

полиморфных ISSR-праймеров, которые дают 
воспроизводимый результат (Wachowiak et al., 
2009) (табл. 2).

Реакцию ПЦР проводили в амплификаторе 
Professional Thermocycler Biometra (Германия), 
по следующей программе: преденатурация – 
01:30 мин. при температуре 94 ºС, далее 36 ци-
клов (00:45 мин. – +94 ºС, 00:45 мин. – +45 ºС, 
1:30 мин. – +72 ºС), заключительный этап – 6:00 
мин. – +72 ºС и 90:00 мин. при температуре 12 ºС. 
Разделение ДНК проводили в агарозных гелях с 
концентрацией агарозы 1,5 % в электрофорезной 
камере в TВЕ буфере с применением бромисто-
го этидия. Продолжительность электрофореза 
3,5–4 часа при напряжении электрического поля 
85V. Визуализацию ДНК проводили с помощью 
системы INTAS science imaging c использовани-
ем программы IntagGDS.

В качестве стандарта ДНК использовали мар-
кер 100 bp-DNA Leiter EXTENDED. Результаты 
электрофореза анализировали по наличию (1) 
или отсутствию (0) полос в геле, с последующим 
созданием матрицы. PCA анализ полученных 
данных был произведен при помощи программы 
«R» (https://www.r-project.org). Построение ден-
дрограммы, отображающей степень сходства ис-
следуемых популяций, а также определение ге-
нетической дистанции осуществлялось при по-
мощи программы Mega 7.0 (Kumar et al., 2016).

Рис. 1. Схема расположения изученных популяций Pinus sylvestris L. Обозначение популяций: 1– Пономарев-
ском; 2 – Асекеевском; 3 – Бугурусланском; 4 – Бузулукском; 5 – Грачевском р-не; 6 – Кувандыксом; 7 – Квар-
кенском; 8 – Адамовском р-нах Оренбургской области.
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Таблица 1
Характеристика исследованных выборок

Район сбора № пробы Координаты Физико-географическое районирование
Ландшафтно-ботаническая зона

1. Пономаревский 
11 53°33,904´N, 

054°23,707´E

Восточно-Европейская равнина, лесостепная 
зона, Заволжско-Предуральская возвышенная 

провинция, подзона южной леостепи, 
Бугульминско-Белебеевский округ, луговые 

(богаторазнотравные) степи

14 53°33,807´N, 
054°23,722´E

2. Асекеевский 

18 53°27,261´N, 
052°37,846´E

21 53°26,653´N, 
052°37,945´E

22 53°26,653´N, 
052°37,945´E

3. Бугурусланский 

24 53°25,490´N, 
052°34,552´E

Восточно-Европейская равнина, лесостепная 
зона, Заволжско-Предуральская возвышенная 

провинция, подзона южной леостепи, 
Бугульминско-Белебеевский округ, разнотравно-

ковыльные степи

25 53°25,508´N, 
052°34,575´E

28 53°25,508´N, 
052°34,575´E

29 53°25,508´N, 
052°34,575´E

4. Бузулукский 

45 52°56,144´N, 
052°15,420´E

Восточно-Европейская равнина, степная зона, 
Общесыртовско-Предуральская возвышенная 

провинция, подзона северной степи, 
Общесыртовский округ, типчаково-ковыльные 

степи

46 52°56,144´N, 
052°15,420´E

53 53°04,535´N, 
052°242,050´E

54 53°04,535´N, 
052°242,050´E

66 53°56,902´N, 
052°51,577´E

67 53°56,902´N, 
052°51,577´E

68 52°57,290´N, 
052°07,859´E

69 52°57,290´N, 
052°07,859´E

5. Грачевский 

74 53°07,752´N, 
052°51,568´E

Восточно-Европейская равнина, степная 
зона, Общесыртовско-Предуральская 

возвышенная провинция, подзона северной 
степи, Общесыртовский округ, разнотравно-

ковыльные степи

75 53°07,752´N, 
052°51,568´E

78 53°07,752´N, 
052°51,568´E

6. Кувандыкский 

82 53°07,751´N 052°51,577´E

84 53°07,751´N, 
Е052°51,577´E

91
51°38,340´N, 
057°53,327´E

Уральская горная страна, лесостепная 
зона, Зилаирская-Сакмарская низкогорная 

провинция, Подобласть гор Южного Урала, 
луговые (богаторазнотравно-злаковые) степи

93

97

7. Кваркенский 102 51°38,276´N, 
057°54,219´E

Уральская горная страна, лесостепная зона, 
Зауральская высоко-равнинная провинция, 

подзона северной степи, разнотравно-
ковыльная степь
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Район сбора № пробы Координаты Физико-географическое районирование
Ландшафтно-ботаническая зона

7. Кваркенский 

103 51°38,276´N, 
057°54,219´E

Уральская горная страна, лесостепная зона, 
Зауральская высоко-равнинная провинция, 

подзона северной степи, разнотравно-
ковыльная степь

104 51°38,276´N, 
057°54,219´E

105 51°38,276´N, 
057°54,219´E

109 52°16,344´N, 
059°48,065´E

110 52°16,344´N, 
059°48,065´E

111 52°16,344´N, 
059°48,065´E

114 52°14,211´N, 
059°49,564´E

115 52°14,211´N, 
059°49,564´E

116 52°14,211´N, 059°49,564´
119 52°16,343´N, 059°48,052´

120 52°16,343´N, 
059°48,052´E

121 52°16,343´N, 
059°48,052´E

122 52°16,343´N, 
059°48,052´E

123 52°16,343´N, 
059°48,052´E

124 52°10,510´N, 
059°44,778´E

8. Адамовский 

129 51°26,805´N, 
060°06,449´E

Уральская горная страна, лесостепная зона, 
Зауральская высоко-равнинная провинция, 

подзона северной степи, типчаково-ковыльная 
степь

130 51°26,805´N, 
060°06,449´E

132 51°26,805´N, 
060°06,449´E

134 51°26,805´N, 
060°06,449´E

137 51°26,655´N, 
060°06,656´E

140 51°26,655´N, 
060°06,656´E

Таблица 1 (окончание)

Изучение последовательности отдельных 
фрагментов ДНК проводили с целью установле-
ния филогенетических связей между выделен-
ными географическими группами сосны обык-
новенной. ITS2 фрагмент амплифицировали 
из 15 образцов, последующее секвенирование 
проводили из 6 образцов. Реакцию амплифика-
ции (ITS2) проводили с использованием прай-
меров (Rogers et al., 2005, 2006): ITS_Gym3_f 
(5’-GGACCGATGAAGAATGTAGC-3’); ITS_
Gym4b_r (5’-GGGGAATCCTGGTTAGTTTC-3’).

Амплификацию проводили с использованием 
полимеразы MyTaq™ RedMix (www.bioline.com) 
по программе, предложенной Rogers et al. (2005), 
при следующем режиме: преденатурация –  
4 мин. при температуре +94 ºС, далее 31 цикл  
(60 с – +95 ºС, 45 с – +55 ºС, 110 с – +72 ºС), за-
ключительный этап – 7 мин при +72 ºС и 90 мин 
при +12 ºС.

Для очистки и прочтения нуклеотидных по-
следовательностей амплификаты отправлялись 
в лабораторию Microsynth Seqlab Göttingen, 
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Germany (www.microsynth.seqlab.de). Анализ 
полученных хроматограмм секвенированных 
последовательностей выполнялся при помощи 
программы Chromas (technelysium.com). Вы-

равнивание последовательностей произведено в 
программе Mega 7.0 (Kumar et al., 2016) с помо-
щью алгоритма Clustal (Higgins et al., 1992).

Таблица 2
Эффективность ISSR-PCR праймеров для Pinus sylvestris

Название
ISSR-праймера

Последовательность
(5`->3`)

Количество амплифицированных фрагментов
мономорфные всего

GR215 (CA)6GT 2 34
UBC807 (AG)8T 2 17
UBC818 (CA)8G 1 16
UBC836 (AG)8YA 3 25

X10 AGC(ACG)5C 1 32
HB12 5(CAC)3GC3 0 46

Результаты

При изучении 8 популяций реликтовой сосны 
ISSR-методом нами был получен 161 полиморф-
ный маркерный признак, что составляет 94 % от 
общего количества, и 9 мономорфных. Исполь-
зуемые праймеры позволили выявить от 16 до 46 
фрагментов (табл. 2), максимальное число вы-
явлено в амплификации с праймером HB12. Наи-
большая дифференциация между популяциями 
Pinus sylvestris установлена с использованием 
праймеров HB12, GR215, X10. Длины фрагментов 
ДНК варьировали от 150 до 1000 пар нуклеоти-
дов.

Результаты исследования показывают, что 
выбранные праймеры для ISSR-анализа являют-
ся полиморфными и высокоэффективными в от-
ношении вида Pinus sylvestris.

Количество полиморфных локусов, получен-
ных в результате ПЦР реакции, с учетом общей 
выборки составило 0,94. Из 170 выявленных 
маркеров 5 (2,9 %) являются уникальными, так 
как представлены только в одной популяции, а 
165 (97,1 %) – общими для всех изучаемых попу-
ляций. В популяциях Кваркенского, Грачевского, 
Бузулукского и Адамовского р-нов Оренбург-
ской области выявлено по одному уникально-
му ISSR-маркеру, а в популяции Кувандыкского 
р-на выявлено два уникальных маркера. В по-
пуляциях Пономаревского, Асекеевского и Бу-
гурусланского р-нов уникальных ISSR-маркеров 
не обнаружено.

Генетическое разнообразие популяции оце-
нивалось согласно индексу Шеннона, который 
выявил наибольшее разнообразие в популяциях 
Кувандыкского (0,30 ± 0,025), Бугурусланско-
го (0,28 ± 0,025) и Асекеевского р-нов (0,29 ± 

0,026), а наименьшее – в популяции Кваркенско-
го р-на (0,17 ± 0,022). 

Кластерный анализ (UPGMA), основанный на 
степени сходства популяций по ISSR-маркерным 
признакам, выявил разделение исследуемой вы-
борки на две генетические группы А и B. Груп-
па B образована одним резко отличающимся от 
других кластером, в который вошли реликтовые 
сосны юго-восточной части Адамовского р-на. В 
группу A входят остальные популяции, которые 
в дальнейшем делятся на две подгруппы А1 и 
А2; в общей сумме исследуемая выборка делит-
ся на 9 генетических кластеров (рис. 2).

В группу А1 вошли изученные популяции 
лесостепной части Оренбургской области, ко-
торые сформировали 5 генетических кластеров. 
Первый кластер представлен популяциями, про-
израстающими в Бугурусланском и прилегаю-
щем к нему Бузулукском р-нах. Второй и пятый 
кластеры сформированы двумя различными по-
пуляциями Грачевского района, третий кластер 
представлен реликтовыми соснами централь-
ной части Бузулукского бора Бузулукского р-на. 
В четвертый кластер вошли реликтовые сосны 
Пономаревского и Асекеевского р-нов, которые 
территориально находятся на значительном рас-
стоянии друг от друга и на дендрограмме (рис. 
2) имеют значительное генетическое расстояние 
внутри кластера. 

Группа А2 образована реликтовыми соснами, 
произрастающими на территории Оренбургско-
го Зауралья, которые делятся на 3 кластера. В 
первый кластер относятся сосны, произрастаю-
щие в юго-восточной части Кваркенского р-на, 
второй – сосны, произрастающие в центральной 
части Кваркенского р-на, третий – сосны, про-
израстающие в западной части Кваркенского 
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Рис. 2. Дендрограмма генетического сходства изученных популяций Pinus sylvestris, построенная на основа-
нии полиморфизма ISSR-маркеров невзвешенным парно-групповым методом (UPGMA); шкала снизу – гене-
тические расстояния.

р-на и Кувандыкского р-на (Карагай-Покровский 
бор), которые на дендрограмме (рис. 2) имеют 
заметное генетическое расстояние. 

Разделение общей выборки на три группы 
подтверждают результаты анализа главных ком-

понент. При ординации выборка распределилась 
не равномерно (рис. 3), а представлена тремя 
четко обособленными группами. В первую груп-
пу вошли популяции Пономаревского, Бугурус-
ланского, Бузулукского и Асекеевского р-нов, 
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Рис. 3. Ординация изученных популяций Pinus sylvestris с помощью анализа главных компонент.

вторая группа представлена популяциями Ада-
мовского и Кваркенского р-нов, третья группа –  
популяциями Кваркенского и Кувандыкского 
р-нов. Популяция Кувандыкского р-на, пред-

ставленная реликтовыми соснами левобережья 
и правобережья реки Губерля, занимает проме-
жуточное положение между первой и третьей 
популяцией.

Для анализа нуклеотидного полиморфизма на 
начальном этапе исследования нами была произ-
ведена реакция амплификации ITS1, в ходе ко-
торой не получено ампликона нужного размера, 
однако, имела определенные отличия последова-
тельности нуклеотидов в выборке. По причине 
недостоверности результатов эти данные были 
исключены из дальнейшего исследования.

С целью изучения генетического сходства ре-
ликтовых сосен Оренбургской области с обще-
мировыми результатами исследования сосны 
обыкновенной была проведена амплификация 
ITS2. В настоящее время ITS2 используется в ка-
честве молекулярного маркера для большинства 
высших растений (De Vere et al., 2012; Kuzmina 
et al., 2016).

В результате полного секвенирования ITS2 с 
5.8S фрагментом рибосомальной ДНК из разных 
популяций Pinus sylvestris были получены по-
следовательности ДНК 5 образцов длиной 332 
нуклеотида. Все 5 фрагментов оказались абсо-

лютно идентичны между собой. Проверка полу-
ченных последовательностей ITS2 с помощью 
BLASTN 2.2.26 в базе данных GenBank NCBI 
также показала их 100 % идентичность сиквен-
сам сосны обыкновенной из Великобритании 
и Канады (MG216892; KX167937; KX167550; 
KX167551; KX167559; KX167560; AF037003). 
Полученные сиквенсы зарегистрированы в 
European Nucleotide Archive (https://www.ebi.
ac.uk/ena) (LR588506 – LR588510).

Обсуждение 

Естественные массивы Pinus sylvestris в пре-
делах юго-западной границы ареала на стыке 
геоморфологических районов и флористических 
областей в пределах Оренбургской области ха-
рактеризуются высоким генетическим разноо-
бразием и подразделяются на основании ISSR-
анализа на три группы в соответствии с физико-
географическим районированием Оренбургской 
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области. Результаты исследования подтвержда-
ются анализом главных компонент в программ-
ном комплексе «R».

В первую группу входят реликтовые сосны 
Восточно-Европейской равнины на участках 
лесостепной зоны Заволжско-Предуральской 
возвышенной провинции и степной зоны Обще-
сыртовско-Предуральской возвышенной про-
винции. Вторую и третью группу составляют ре-
ликтовые сосны Уральской горной страны (рис. 
4). Однако выявленная четкая дифференциация 
между группами, по-нашему мнению, связана 
с изолированностью и удаленным расположе-
нием на ограниченной территории в регионе с 
высокой интенсивностью хозяйственного ис-
пользования на протяжении многих десятиле-
тий. Вторую группу образуют реликтовые сосны 
Саринско-Губерлинского округа и северо-запад-
ной части Верхнесуундукского плакорно-остан-
цового района. Третья группа образована сосна-
ми Аландского ложнолесостепного подрайона 
и Жарлинского плакорно-останцового района. 
Выявлены филогенетические сходства популя-
ции сосны обыкновенной Кувандыкского р-на с 
первой и третьей группой, в связи с чем данная 
популяция занимает промежуточное положение 
при оценке главных компонент. Частоты алле-
лей равновесных популяций, входящих в одну 
группу характеризуются выравненным распре-
делением, что в большей степени характерно 
для реликтовых популяций сосен Асекеевского 
и Пономаревского р-нов, а также для реликто-
вых сосен разных участков Кваркенского р-на 
(Аландский и Адрианопольский боры), Бугурус-
ланского р-на и северо-восточной окраины Бу-
зулукского бора. Присутствие в территориально 
близких массивах реликтовых сосен большого 
числа мономорфных фрагментов свидетельству-
ет о генетической однородности и формирова-
нии единой популяции. 

Массив реликтовых сосен в южной части 
Адамовского р-на характеризуется наличием 
уникальных ISSR-маркеров, на основе которых 
сосны данного массива филогенетически обосо-
бленны в отдельную группу.

Доля полиморфных локусов является коли-
чественным показателем генетического разно-
образия популяции. Расчет индекса Шеннона 
позволил выявить наибольшее генетическое раз-
нообразие в популяциях сосны обыкновенной в 
Кувандыкском р-не на участке Саринского сыр-
тово-плакорного района, где скалисто-лесное 
урочище в ущельеобразной долине реки Губер-

ли образуют Карагай-Покровский бор. Одним 
из факторов, способствующих обособленности 
данной популяции сосен, является значительная 
географическая удаленность от других массивов 
(более 250 км), антропогенная изоляция терри-
тории, уникальные ландшафтно-геоморфологи-
ческие условия произрастания. Карагай-Покров-
ский бор является реликтом ледникового перио-
да, когда массивы сосново-березовых и сосново-
лиственных лесов были широко распространены 
среди степей (Ryabinina, 1998).

Высокое генетическое разнообразие сви-
детельствует об устойчивости и значительном 
адаптационном потенциале популяции сосны 
обыкновенной на территории Оренбургской 
области. Однако ряд факторов, способству-
ющих дeградации лесных массивов, приво-
дит к сокращению ареалов, фрагмeнтации, 
cнижeнию общeй и эффeктивной чиcлeнноcти 
и плотноcти популяций, что нeминуeмо вeдет к 
гeнeтическому обeднeнию популяций и сниже-
нию ее устойчивости.

В связи с этим целесообразно рекомендовать 
Министерству природных ресурсов, экологии и 
имущественных отношений Оренбургской об-
ласти, Министерству лесного и охотничьего 
хозяйства Оренбургской области, управлению 
национального парка «Бузулукский бор» вклю-
чить в сеть ООПТ в качестве лесных генетиче-
ских резерватов территории, на которых распо-
ложены реликтовые популяции Pinus sylvestris, в 
частности, территории Грачевского, Пономарев-
ского, Асекеевского, Кваркенского, Адамовско-
го, Бугурусланского р-нов, а также территории 
лесничеств, примыкающих к Бузулукскому бору. 

Учитывая значимость лесовосстановитель-
ных работ на территории Оренбургской области, 
рекомендуется использовать в качестве посевно-
го материала высоко адаптивные к региональ-
ным почвенно-климатическим условиям семена 
именно из популяций реликтовых сосен.
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