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С использованием дистанционного (метод ближайшего соседа) и  дискретного (метод макси-
мального правдоподобия) методов были построены два филогенетических дерева выявленных 
гаплотипов хпДНК дуба черешчатого (рис. 1). Установлено, что гаплотипы формируют две группы 
(ветви). К первой из них относятся 8 вариантов, в том числе 2 доминирующих гаплотипа – № 7 и 8. 
Вторая ветвь состоит из 9 вариантов, 3 из которых – № 1, 2 и 3 – являются доминирующими гапло-
типами. 

Учитывая расположение редких гаплотипов на филогенетическом дереве, их встречаемость в единич-
ных районах, а также отсутствие у хпДНК явления генетической рекомбинации, можно предположить, 
что они образовались из доминирующих гаплотипов в результате мутаций. На рис. 2 представлены карты 
распространения доминирующих гаплотипов и их производных (редких гаплотипов). Хорошо видно, 
что встречаемость доминирующих гаплотипов варьирует в  зависимости от регионов. Гаплотип № 1 
встречается практически повсеместно, за исключением юго-запада и северо-востока республики. Га-
плотип № 8, наоборот, в основном локализуется на юго-западе и северо-востоке. Четкой региональной 
приуроченностью отличается гаплотип № 2, который характерен для юго-востока Беларуси. Гаплотипы 
№ 3 и 7 преимущественно распространены на западе страны, хотя отдельные микропопуляции, где 
присутствуют эти гаплотипы, выявлены и в восточных районах.

Для сопоставления данных по Беларуси с результатами обширного исследования по изучению 
гаплотипов дуба на всей территории Европы [5; 6] был проведен анализ хпДНК дуба черешчатого 
методом PCR-RFLP с использованием маркеров, описанных в этих работах. Для каждого гаплотипа 
было проанализировано по 5  индивидов. Данный метод имеет меньшую разрешающую способ-
ность по сравнению с проведенным SSRP-анализом, и в исследованных образцах было обнаружено 
только 3 гаплотипа. Они относились к одной группе происхождения – А (балканская линия), ко-
торая характерна для восточной части Европы. На территории Польши и Литвы также в основном 
встречаются гаплотипы этой линии [11–13]. Гаплотипы апеннинской линии (группа происхожде-
ния С) в Польше выявлены только на севере, вдоль побережья [11], а в Литве – на востоке [13]. 
В западной части Латвии, в Курземе на границе с Литвой, также был обнаружен гаплотип апен-
нинской линии, тогда как в восточной части Латвии доминируют гаплотипы балканского проис-
хождения [16].

Миграции играли важную роль на всех этапах истории вида. Это касается и периода произрастания 
дуба черешчатого на территории Беларуси. Хотя большинство генетически родственных популяций 
находятся в непосредственной близости друг от друга, наблюдается географическая изоляция некото-
рых из этих популяций от остальных. Крайним примером являются древостои, имеющие единое гене-
тическое происхождение, но удаленные друг от друга на расстояние до 300 км, как в случае дубрав из 
Дятловичского и Верхнедвинского или Пинского и Хойникского лесхозов, у деревьев которых выявлен 
один и тот же гаплотип (№ 7).

Рис. 1. Филогенетическое дерево гаплотипов дуба черешчатого, выявленных на территории Беларуси: 
а – на основании метода ближайшего соседа; б – на основании метода максимального правдоподобия

Fig. 1. Phylogenetic tree of pedunculate oak haplotypes identified in Belarus: 
a – based on the nearest neighbour method; b – based on the method of maximum likelihood


