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Abstract. The study was conducted in 2015 in six spruce stands situated in different forest districts administratively belonging to 
the Regional Directorate of Forests State in Krosno. Each spruce population was represented by 30 trees and assessed in terms of 
their current health status. Genetic analyses were performed based on shoot samples from each tree using nine nuclear DNA markers 
and one mitochondrial DNA marker (nad1). The health status of the trees was described according to the classification developed 
by Szczepkowski and Tarasiuk (2005) and the correlation between health classes and the level of genetic variability was computed 
with STATISTICA (α = 0.05).

Nuclear DNA analyses revealed a low level of genetic variability among spruce populations (only 3% of the total genetic 
variation (FST = 0.028) and a high variability within populations (97%). The total heterozygosity in all stands (HT) was calculated 
as 0.646. Based on UPGMA analysis, the most genetically similar populations are spruce stands in the Bieszczady National Park 
and the Ustrzyki Dolne Forest District, which have the smallest genetic divergence of all populations (DN = 0.0165).

Our analysis of the mitochondrial gene nad1 revealed the presence of six different haplotypes “a”, “a1”, “b”, “c”, “d” and 
“d1”. Comprising 56% of all haplotypes, “a” was the most common showing a predominant impact on spruce migration from the 
Carpathian area. The analysis based on mitochondrial markers (by Nei) revealed a heterozygosity of 0.525.

Based on the observations of disease symptoms, 29% of the trees belong to health class 1,30% to class 2,28% to class 3 and 
class 4 contains 13% of trees. The comparison between health status and the level of genetic variation in the analyzed stands 
showed a positive correlation. Spruce stands with better health were also characterized by a greater degree of genetic variability.

Since most of the investigated spruce populations shared the mitochondrial haplotype “a”, we have ascertained their Hercy-
nian-Carpathian origin. Only one stand (Cisna) had a high frequency (43.3%) of the Nordic haplotype “c” suggesting that this 
provenance is derived from the Baltic post-glacial refugium of P. abies in Europe.

Keywords: Picea abies, Norway spruce, health state, SSR markers, mtDNA, genetic diversity

1. Wstęp

Drzewa leśne charakteryzuje wysoki poziom zmienności 
genetycznej wewnątrz populacji oraz niski stopień zróżnico-
wania genetycznego pomiędzy populacjami. Wynika to m.in. 
z intensywnego przepływu genów u tej grupy roślin (Hamrick 
et al. 1992; Dzialuk, Burczyk 2005). Na podstawie przepro-
wadzonych badań genetycznych populacji drzew leśnych 
można przypuszczać, że drzewostany o ubogiej puli genowej 
są mniej odporne na zmiany środowiskowe oraz bardziej na-

rażone na działanie niepożądanych czynników (Nowakow-
ska, Konecka 2013). Zatem zróżnicowanie genetyczne drzew 
leśnych odgrywa kluczową rolę w  stabilności i  dynamice 
ekosystemów leśnych (Gregorius 1991; Wojnicka-Półtorak 
et al. 2014). Zróżnicowanie międzypopulacyjne gatunków 
o  szerokim i  ciągłym zasięgu występowania, np. świerka, 
wynosi często poniżej 3% (Müller-Starck et al. 1992). Fakt 
ten sprzyja dużej zmienności wewnątrzpopulacyjnej oraz 
wielokierunkowej zmienności ekologicznej, geograficznej, 
morfologicznej i fizjologicznej (Boratyński et al. 1998).
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Według wyników badań monitoringowych stanu uszko-
dzenia lasów w Polsce (stan na 2013 r.), porównując udział 
drzew uszkodzonych, świerk (Picea abies L. Karst.) nale-
ży do gatunku uszkodzonego w wysokim stopniu (26,96%) 
(Wawrzoniak et al. 2014), a jego stan zdrowotny wpływa na 
szereg cech (np. kształtuje jakość hodowlaną i użytkową, im-
plikuje trwałość i żywotność drzewostanów) warunkujących 
stabilność i  odporność ekosystemów leśnych na biotyczne 
i  abiotyczne czynniki stresowe i  szkodotwórcze. Może on 
również wpływać na zachowanie lasu jako formacji roślinnej 
(Sierota 1998), zapewnienie ciągłości podstawowych pro-
cesów ekologicznych, trwałość użytkowania ekosystemów, 
utrzymanie naturalnej odporności drzewostanów i  zbioro-
wisk oraz zachowanie zasobów genetycznych dla przyszłych 
pokoleń (Matras 2013).

Celem pracy było przeanalizowanie zróżnicowania i zmien-
ności genetycznej dojrzałych drzewostanów świerka pospo-
litego z  terenu Regionalnej Dyrekcji Lasów Państwowych 
(RDLP) w  Krośnie na podstawie markerów molekularnych, 
zarówno DNA jądrowego (loci mikrosatelitarne), jak i mito-
chondrialnego (fragment genu nad1), określenie stanu zdro-
wotnego badanych populacji oraz porównanie parametrów 
zmienności genetycznej z  parametrami określającymi stan 
zdrowotny analizowanych drzew.

2. Materiał i metody

Do badań wybrano 6 populacji świerka pospolitego (Picea 
abies), zlokalizowanych na terenie RDLP w Krośnie w nad-
leśnictwach: Lutowiska, Stuposiany, Cisna, Ustrzyki Dolne, 
Komańcza oraz w Bieszczadzkim Parku Narodowym (BPN) 
(tab. 1). Z każdego drzewostanu zebrano jednoroczne pędy 
lub wywierty z pnia z 30 losowo wytypowanych w drzewosta-
nie drzew, których wiek wahał się od 60 lat (dla drzewosta-
nów Lutowiska i Stuposiany) do 117 lat (dla Bieszczadzkiego 
Parku Narodowego). Dla każdego drzewa mierzono pierśnicę 
(DBH), wysokość (H) oraz długość korony (Hk). 

Ocenę wzrokową stanu zdrowotnego drzewa wykona-
no w okresie wiosennym, wykorzystując 4-stopniową skalę 
uszkodzeń opracowaną na podstawie metody Szczepkow-
skiego i  Tarasiuka (2005), gdzie klasyfikowano drzewa na 
podstawie stopnia defoliacji koron. Dodatkowo obserwowa-
no inne objawy uszkodzenia drzew, takie jak obecność że-
rowisk owadów, występowanie owocników patogenicznych 
grzybów oraz inne uszkodzenia pni drzew. W zastosowanej 
skali uszkodzenia świerków, klasa 1. wskazywała drzewa 
bez uszkodzeń lub lekko uszkodzone (wykazujące <25% 
defoliacji oraz obecność pojedynczych żerowisk owadzich), 
2 – drzewa słabo uszkodzone (25%–50% defoliacji, wystę-
powanie otwartych, drobnych uszkodzeń pnia, wycieków 
żywicznych oraz rzadkich żerowisk owadzich), 3 – drzewa 
średnio uszkodzone (50%–70% defoliacji, obecność uszko-
dzeń mechanicznych, pęknięć pnia, częstych żerów owadzich 
i wycieków żywicznych), natomiast klasa 4 – osobniki silnie 
uszkodzone (wykazujące ponad 70% defoliacji koron, obec-
ność głębokich, otwartych ran z bardzo częstymi wyciekami 

żywicznymi, częstych uszkodzeń mechanicznych, z łuszczą-
cą się lub odpadającą płatami korą, a  także bardzo licznym 
występowaniem żerów owadzich i  owocników patogenów 
grzybowych).

Ekstrakcję DNA genomowego z  materiału roślinnego 
przeprowadzono za pomocą zestawu do izolacji DNA Nucle-
oSpin Plant II (Macherey-Nagel®), natomiast ilość otrzyma-
nego DNA analizowano spektrofotometrycznie za pomocą 
aparatu NanoDrop® ND-1000 (TK-Biotech). W celu poznania 
struktury genetycznej jądrowego DNA przeprowadzono ana-
lizy sekwencji mikrosatelitarnych (SSR) dla 180 drzew przy 
użyciu następujących 9 loci mikrosatelitarnych: EATC1B02, 
EATC1E3, EATC2G05, SPAGC1, SPAGG3, EATC1G2, 
EATC2B02, G2 i SPAGC2 (Pfeiffer et al. 1997; Scotti et al. 
2002). Do genotypowania drzew zastosowano sekwenator 
3500 Genetic Analyzer (Life TechnologiesTM) z wykorzysta-
niem oprogramowania 3500 Data Collection Software.

Haplotypy mitochondrialnego DNA świerka oceniano na 
podstawie amplifikacji fragmentu genu nad1 wg Sperisen 
i in. (2001). Produkty amplifikacji analizowano na podstawie 
elektroforezy chipowej (Bioanalyser®) wg zaleceń produ-
centa, przy użyciu chipów DNA-1000 i  klasyfikowano wg 
wielkości alleli „a”, „b”, „c” i „d” opisanych przez Sperisen 
i in. (2001). Haplotypy, które miały inną wielkość alleli niż 
u Sperisen i in. (2001), opisano kodem „a1” – dla allelu 350 
par zasad, oraz „d1” dla 280 pz.

Obliczenia statystyczne podstawowych parametrów ge-
netycznych dla markerów mikrosatelitarnych i  DNA mi-
tochondrialnego, w  tym obserwowana (na) i  efektywna (ne) 
liczba alleli w locus, heterozygotyczność obserwowana (HO) 
i oczekiwana (HE), liczba alleli prywatnych (Apriv) oraz indeks 
Shannona (I) zostały wykonane w programie GenAlEx 6.501 
(Peakall, Smuse 2012). Dendrogram podobieństwa gene-
tycznego uzyskano w programie Mega 6.0.6 (Tamura et al. 
2013), na podstawie metody średnich połączeń (UPGMA). 
Obliczenia korelacji między parametrami genetyczny-
mi a  stanem zdrowotności drzew sporządzono za pomocą 
współczynnika korelacji rang Spearmana przy wykorzysta-
niu programu Microsoft Office Excel 2007 oraz STATISTI-
CA 10 (dla α=0,05).

3. Wyniki

Badane drzewa charakteryzowały się następującymi para-
metrami DBH, Hk, H (tab. 2).

Świerk pospolity ze wszystkich sześciu populacji charak-
teryzował się największym udziałem (30%) osobników słabo 
uszkodzonych (klasa 2 zdrowotności). Około 29% stanowi-
ły drzewa z 1. klasy zdrowotności (drzewa bez uszkodzeń/
drzewa lekko uszkodzone) oraz 28% drzew średnio uszko-
dzonych (3 klasa zdrowotności). Najmniejszy udział (13%) 
odnotowano dla 4. klasy zdrowotności. Drzewostan z Nadl. 
Cisna charakteryzował się najlepszą zdrowotnością (ryc. 1), 
wyrażoną wysokim odsetkiem (64%) drzew bez uszkodzeń 
i drzew lekko uszkodzonych (1. klasa zdrowotności). Jedynie 
3% drzew tej populacji przypisano do 4. klasy zdrowotności 
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(drzew silnie uszkodzonych). We wszystkich analizowanych 
drzewostanach, za najczęściej powtarzające się objawy uzna-
no wycieki żywiczne (29,6%), żer ochojnika świerkowo-mo-
drzewiowego (27,2%), uszkodzenia mechaniczne (22,8%) 
oraz defoliację (16%) (ryc. 2). Na pojedynczych drzewach 
odnotowano żery innych owadów (3,7%).

Wysoki udział drzew w 1. klasie zdrowotności (47%) miał 
również drzewostan z Nadl. Ustrzyki Dolne. Tu drzewa z 2. 
klasy zdrowotności (słabo uszkodzone) stanowiły 30%, zaś 
drzewa z klasy 3. i 4. tylko 13 i 10% (ryc. 1, 2).

Najniższym udziałem drzew bez uszkodzeń lub drzew 
lekko uszkodzonych (7%) wśród badanych populacji charak-
teryzował się drzewostan z Nadl. Lutowiska (ryc. 1, 2). W tej 
populacji najwięcej drzew przypisano do 2. i 3. klasy zdro-
wotności, czyli drzew słabo (43%) i średnio (37%) uszkodzo-
nych. Osobniki z 4. klasy zdrowotności (silnie uszkodzone) 
występowały w udziale 13%.

Na podstawie analizy struktury genetycznej (DNA jądrowe) 
stwierdzono, że najbardziej polimorficzny był locus SPAGC2, 
u którego odnotowano 32 różne fragmenty DNA o wielkości 
od 83 do 181 par zasad, spośród których 8 alleli występowało 
z frekwencją większą niż 3%. Najmniejszą liczbę alleli odno-
towano w locus EATC1E3 (5 alleli), przy średniej efektywnej 
liczbie alleli 1,46. Dla wszystkich analizowanych loci średnia 
liczba alleli w locus wyniosła A=89,333.

Populacje, które były najbardziej zróżnicowane genetycz-
nie posiadały także wysokie wartości całkowitej liczby alleli 
w  locus, odpowiednio: Ustrzyki Dolne A=97, Cisna A=94 
i Komańcza A=92. Największe wartości obserwowanej (na) 
i oczekiwanej (ne) liczby alleli na locus miały świerki z Nad-
leśnictwa Ustrzyki Dolne, odpowiednio na=10,778 i ne=5,412, 
natomiast najmniejsze wartości tych parametrów cechowały 
populację z  Nadleśnictwa Stuposiany na=9,111 i  ne=4,786, 
wraz z najmniejszą całkowitą liczbą alleli A=82 (tab. 3).

Tabela 1. Opis taksacyjny drzewostanów świerkowych, z których zebrano materiał roślinny do analiz DNA, zlokalizowanych na terenie 
RDLP w Krośnie (dane według obecnie obowiązujących planów urządzania lasu dla analizowanych nadleśnictw) 
Table 1. Stand description of studied spruce populations in the Krosno Regional Directorate of State Forests (data after Forest Management 
Plans for analyzed Forest Districts)

Nadleśnictwo
Forest District

Obręb
Forest 

Inspectorate

Leśnictwo
Forest  

Subdistrict

Oddział
Forest 

Compartment

Region nas.
Seed region

Szerokość [N]
Latitude [N]

Długość [E]
Longitude [E]

Ilość prób 
genetycz.
Number of 

samples

Po-
wierzch-
nia[ha]

Area [ha]

TSL*
Forest 
Site 

Type*

Skład gatunkowy
Species 

composition

Wiek 
(lata)
Age 

[years]

Zadrze-
wienie

Stocking

Zwarcie**
Stand 

density**

Pierśni-
ca [cm]

DBH 
[cm]

Wysokość-
[m n.p.m.]

Altitude 
[asl]

Boni-
tacja
Site 

index

Jakość
Quality 
of soil

Bieszczadzki Park Narodowy BPN Górny San Górny San 61g, 61c 806 49°04’99’’ 22°86’38’’ 30 20,53 LGśw
5Jd,3Bk,2Św / 

6Św, 4Ol.S
117 0,5

prz/prz. 
umiark

50 619 II 3

Ustrzyki Dolne Brzegi Brzegi 125a, 113d 806 49°43’76’’ 22°64’00’’ 30 19,4 LWYŻśw
6Św,4Jd/7Jd, 

2Jw,1Św
87- 65 0,5-0,9 luź/umiark 37 463 III 3

Stuposiany Stuposiany Czereszenka 10c 806 49°19’46’’ 22°71’71’’ 30 26,31 LGśw 5Jd, 3Jd, 2Św 60 0,5 prz/luź 34-50 593 II 2

Lutowiska Lutowiska Lipie 2a 806 49°27’62’’ 22°71’92’’ 30 9,47 LGśw 8Św,2Św 60 0,5 prz 32 619 II 3

Komańcza Komańcza Turzańsk 8f 806 49°35’27” 22°08’23” 30 22,7 LGśw 6Św,  4Jd  95 0,5 prz/luź 36 560 II 3

Cisna Wetlina Stare Sioło 82a,  82f 806
49°16’85”  
49°16’66”

22°44’69”  
22°44’55”

30 28,13 LGśw 8Św(103)2Św(81) 87 0,7 / 1,0 umiark/luź 52 600 II 2

*LGśw / fresh mountain coniferous forest, LWYŻśw / fresh upland broadleaved forest, **przerywane (prz) / intermittent, luźne (luź) / loose, umiarkowane 
(umiark) / middling

Tabela 2. Charakterystyka badanych populacji świerka pospolitego według klas zdrowotności
Table 2. Characteristics of studied Norway spruce populations according to health classes 

Zdrowotność
Health state

Pierśnica [cm]
Diameter at the breast height DBH [cm]

Wysokość osadzenia korony Hk [m]
Crown height Hk [m]

Wysokość H [m]
Height H [m]

1 48,94 4,54 26,42

2 42,62 6,01 25,87

3 39,00 5,43 25,14

4 38,50 5,45 25,55
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Wszystkie badane drzewostany miały wysokie parametry 
zróżnicowania genetycznego: na=9,926, ne=5,068, HO=0,487, 
HT=0,646 (tab. 3). Średnie wartości współczynników 
wsobności (FIS) i  heterozygotyczności (FIT) genotypów 
badanych populacji były zbliżone do siebie, odpowiednio 
FIS=0,272 i  FIT=0,292, co świadczy o  zachowanej rów-
nowadze udziału osobników heterozygotycznych i  ho-
mozygotycznych we wszystkich populacjach. Średnia 
zmienność genetyczna (FST) dla wszystkich badanych po-
pulacji jest niska FST = 0,028 i wskazuje na występowanie 
większej zmienności genetycznej wewnątrz badanych drze-
wostanów niż pomiędzy nimi. 

W każdej populacji zaobserwowano występowanie drzew 
z udziałem alleli prywatnych, z  czego największą ich liczę 

miały drzewostany z Nadl. Ustrzyki Dolne (Apriv=0,889), na-
tomiast najmniejszą z  Bieszczadzkiego P.N. (Apriv=0,333). 
Drzewo nr 12 pochodzące z powierzchni w Nadl. Komańcza 
posiadało aż 2 allele prywatne – 110 pz w  locus SPAGC1 
i 210 pz w locus EATC1B02.

Na podstawie analizy zgrupowania UPGMA otrzymano 
dwie grupy populacji zbliżonych genetycznie: grupę 1) BPN, 

Tabela 1. Opis taksacyjny drzewostanów świerkowych, z których zebrano materiał roślinny do analiz DNA, zlokalizowanych na terenie 
RDLP w Krośnie (dane według obecnie obowiązujących planów urządzania lasu dla analizowanych nadleśnictw) 
Table 1. Stand description of studied spruce populations in the Krosno Regional Directorate of State Forests (data after Forest Management 
Plans for analyzed Forest Districts)
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umiark
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6Św,4Jd/7Jd, 

2Jw,1Św
87- 65 0,5-0,9 luź/umiark 37 463 III 3

Stuposiany Stuposiany Czereszenka 10c 806 49°19’46’’ 22°71’71’’ 30 26,31 LGśw 5Jd, 3Jd, 2Św 60 0,5 prz/luź 34-50 593 II 2

Lutowiska Lutowiska Lipie 2a 806 49°27’62’’ 22°71’92’’ 30 9,47 LGśw 8Św,2Św 60 0,5 prz 32 619 II 3

Komańcza Komańcza Turzańsk 8f 806 49°35’27” 22°08’23” 30 22,7 LGśw 6Św,  4Jd  95 0,5 prz/luź 36 560 II 3
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49°16’66”

22°44’69”  
22°44’55”
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*LGśw / fresh mountain coniferous forest, LWYŻśw / fresh upland broadleaved forest, **przerywane (prz) / intermittent, luźne (luź) / loose, umiarkowane 
(umiark) / middling

Rycina 1. Udział klas zdrowotności w  badanych populacjach 
świerka z terenu RDLP w Krośnie
Figure 1. Share of health classes of studied spruce populations in the 
area of Krosno Regional Directorate of State Forests

Rycina 2. Udział objawów uszkodzeń w poszczególnych nadle-
śnictwach i Bieszczadzkim PN
Figure 2. Share of damage symptoms in forest districts and Bieszcza-
dy NP

żer ochojnika świerkowo-modrzewiowego
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Ustrzyki Dolne, Stuposiany i  Lutowiska oraz grupę 2) Ko-
mańcza i Cisna (ryc. 3). Największy dystans genetyczny obli-
czony na podstawie analizy loci SSR był między populacjami 
Komańcza i Stuposiany (DN=0,056), zaś najmniejszy między 
populacjami BNP i Ustrzyki Dolne (DN=0,0165). Rozmiesz-
czenie geograficzne populacji o zbliżonych genotypach wyka-
zuje podział na część wschodnią regionu 806, do której należą 
populacje z grupy pierwszej dendrogramu, oraz na część za-
chodnią, w której znajdują się dwie populacje z grupy drugiej 
dendrogramu (ryc. 4).

Analiza mitochondrialnego genu nad1 wykazała występo-
wanie 6 różnych wariantów haplotypów: „a”, „a1”, „b”, „c”, 
„d” i „d1”. Wśród wszystkich badanych populacji najczęściej 
występował haplotyp „a” (z frekwencją 56%) i haplotyp „d” 

(25%). Rzadziej występowały haplotypy „a1”, „b”, „c” i „d1” 
(z frekwencjami odpowiednio 5%, 2%, 7% i 5%). Charakte-
rystyczny dla północnego zasięgu świerka haplotyp „c” odno-
towano tylko w drzewostanie Cisna, z dość dużą frekwencją 
(43,3%). Najbardziej zmienny genetycznie był drzewostan 
Nadleśnictwa Cisna. Zawierał on najwięcej (5) wariantów ha-
plotypów: „a”, „b”, „c”, „d” i „d1”, cechował się najwyższą 
heterozygotycznością h Nei=0,618 oraz jako jedyny spośród 
wszystkich populacji posiadał allele prywatne. Najniższą war-
tość heterozygotyczności otrzymano dla populacji Nadleśnic-
twa Stuposiany: h Nei=0,382 (tab. 4). Największy dystans 

Tabela 3. Poziom zróżnicowania genetycznego badanych populacji świerka z  terenu RDLP w  Krośnie, na podstawie analiz 
mikrosatelitarnych loci jądrowego DNA
Table 3. Genetic diversity of studied spruce populations in the area of Krosno Regional Directorate of State Forests, based on analysis of 
nuclear microsatellite loci of DNA

Lp. / No
Populacja 
Population

A na ne Apriv HO HE

1. BPN 85 9,444 5,08 0,333 0,467 0,631

2. Ustrzyki Dolne 97 10,778 5,412 0,889 0,52 0,666

3. Stuposiany 82 9,111 4,786 0,556 0,468 0,635

4. Lutowiska 86 9,556 5,087 0,556 0,452 0,638

5. Komańcza 92 10,222 4,7 0,667 0,509 0,668

6. Cisna 94 10,444 5,344 0,778 0,507 0,637

Średnie ogółem / Overall: 89,333 9,926 5,068 0,630 0,487 HT = 0,646

A – całkowita liczba alleli / total numer of alleles,
na – obserwowana liczba alleli na locus / observed number of alleles per locus,
ne – oczekiwana liczba alleli na locus / expected number of alleles per locus,
Apriv – liczba alleli prywatnych / number of private alleles,
HO – heterozygotyczność obserwowana wg Nei (1978) / observed heterozygosity (Nei 1978),
HE – heterozygotyczność oczekiwana wg Nei (1978) / expected heterozygosity (Nei 1978),
HT – całkowita średnia heterozygotyczność w drzewostanie / total mean heterozygosity per stand.

Rycina 3. Dendrogram podobieństwa genetycznego na podstawie 
dystansu DN (Nei 1978) między badanymi populacjami świerka 
pospolitego. Populacje o zbliżonym podobieństwie genetycznym 
wyróżniono odrębnym symbolem
Figure 3. Dendrogram of genetic similarity of Nei (1978) based 
on nDNA, between the studied populations of Norway spruce. 
Populations with similar genetic similarity was marked a different 
icon

Rycina 4. Geograficzne rozmieszczenie grup populacji świer-
ka pospolitego, na podstawie analizy DNA mikrosatelitarnego. 
Grupy populacji zbliżonych genetycznie oznaczono wg zgrupo-
wania UPGMA dendrogramu z ryc. 3
Figure 4. Geographical location of spruce population groups, based 
on microsatellite DNA analysis. Genetically similar groups of pop-
ulations were marked by grouping UPGMA dendrogram of Fig. 3
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genetyczny DN=0,994 obliczony na podstawie mtDNA dzielił 
populacje Ustrzyki Dolne i Lutowiska. Najbardziej podobne 
genetycznie były za to populacje BPN i Cisna, które dzielił naj-
mniejszy dystans DN=0,469 (niezilustrowane).

W  tabeli 5 przedstawiono zestawienie współczynników 
genetycznego zróżnicowania jądrowego i mitochondrialnego 
DNA ze stanem zdrowotnym badanych drzew, określanym 
na podstawie 4 klas wg Szczepkowskiego i Tarasiuka (2005).

Na podstawie analizy współczynnika korelacji rang Spe-
armana wykazano istotny statystycznie (na poziomie istotno-
ści α=0,05) związek między wysokością osadzenia korony 

a pierśnicą (0,405) oraz wysokością osadzenia korony i wy-
sokością drzew (0,565). Porównanie klas zdrowotności, 
pierśnicy (DBH), wysokości (H) oraz wysokości osadzenia 
korony (Hk) w  odniesieniu do parametrów genetycznych 
(tab. 6) wykazało ujemne korelacje jedynie pomiędzy klasą 
zdrowotności a obserwowaną liczbą alleli na locus (na) i in-
deksem zmienności Shannona (I). 

4. Dyskusja

Analizy stanu zdrowotnego drzew leśnych są częstym 
przedmiotem badań dotyczących populacji różnych gatunków 
drzew występujących w  Polsce, prowadzonych zarówno na 
obszarze w zarządzie Lasów Państwowych, jak i parków na-
rodowych, w celu porównania kondycji naszych lasów w prze-
ciągu kilku dekad (Zajączkowski 1993; Borecki et al. 1995; 
Wawrzoniak et al. 1995, 1996, 1998, 2000, 2003, 2014; Sierota 
1998; Zwoliński 2003; Szczepkowski, Tarasiuk 2005; Nowa-
kowska, Oszako 2008; Żółciak et al. 2009; Zmarz et al. 2012). 

Stan zdrowotny sześciu populacji świerka pospolitego ba-
danych na terenie RDLP w Krośnie charakteryzował się naj-
większym udziałem (30%) osobników słabo uszkodzonych 
oraz najmniejszym (13,33%) silnie uszkodzonych. Wyniki 
te znajdują potwierdzenie w  długoletnich badaniach moni-
toringowych Wawrzoniaka i  in. (1995, 1996, 1998, 2000, 
2003, 2014). Mimo zastosowania różnych klasyfikacji, wy-
niki stanu zdrowotnego świerczyn otrzymane w  niniejszej 
pracy na podstawie sumy wszystkich czynników przybierają 
wartości klas defoliacji zbliżone do przedstawionych przez 
Wawrzoniaka i in. (2013), którzy zanotowali dla osobników 
powyżej 60-letnich 15,15% udziału drzew w klasie defoliacji 
0 (do 10%), 72,73% w klasie lekkiej defoliacji oraz 12,12% 
drzew powyżej 25% defoliacji i martwych. 

Ocenę wzrokową stanu zdrowotnego drzew na analizowa-
nych terenach wykonywano w czasie wielodniowych opadów 
deszczu w okresie wiosennym 2015 roku, co mogło wpłynąć 
na zamaskowanie pewnych objawów chorobowych, jak barwa 
i długość igieł oraz obecność owocników patogenów grzybo-
wych, pojawiających się w okresie jesiennym, np. opieniek.

Dobry stan zdrowotny analizowanych drzewostanów może 
być także uwarunkowany genetycznie. Zazwyczaj jest on wy-
padkową dwóch rodzajów odporności: pionowej (ukierun-
kowanej na dany patogen) i  poziomej (na wiele czynników 
szkodotwórczych), np. w wyniku długotrwałej suszy i osłabie-
nia drzew na skutek nasilonego ataku opieniek Armillaria spp., 
organizmów grzybopodobnych z rodzaju Phytophthora i Py-
thium lub owadów wtórnych (Nowakowska, Oszako 2008). 
W  niniejszych badaniach nie przeprowadzono analiz pod 
kątem identyfikowania czynników sprawczych uszkodzeń, na 
podstawie pobranych prób, izolacji i hodowli patogenów.

Zróżnicowanie drzew leśnych pod względem cech genetycz-
nych pełni ważną rolę w stabilności i dynamice ekosystemów 
leśnych (Wojnicka-Półtorak et al. 2014), decyduje o wartości 
surowca oraz warunkuje wpływ oddziaływania negatywnych 
czynników biotycznych i abiotycznych (Matras 2006). Zasto-
sowane w pracy markery molekularne SSR i STS są zaliczane 

Tabela 4. Charakterystyka badanych drzewostanów populacji 
świerka z  terenu RDLP w  Krośnie na podstawie analiz mito-
chondrialnego genu nad1
Table 4. Characteristics of studied spruce stands in the area of Kro-
sno Regional Directorate of State Forests, based on analysis of mi-
tochondrial gene nad1

Populacja 
Population

na ne Apriv h Nei

BPN 2 1,965 0 0,491

Ustrzyki Dolne 4 2,422 0 0,587

Stuposiany 4 1,619 0 0,382

Lutowiska 3 2,261 0 0,558

Komańcza 3 2,052 0 0,513

Cisna 5 2,616 1 0,618

Średnia / Mean 3,500 2,156 0,167 0,525

na – obserwowana liczba alleli na locus / observed number of alleles per 
locus,
ne – oczekiwana liczba alleli na locus / expected number of alleles per locus,
Apriv  – liczba alleli prywatnych / number of privte alleles,
h Nei – heterozygotyczność wg Nei (Nei 1978) / Nei (1978) heterozygosity.

Rycina 5. Udział występowania haplotypów genu nad1 w bada-
nych populacjach świerka pospolitego z  terenu RDLP w Kro-
śnie, na podstawie analiz DNA mitochondrialnego
Figure 5. Haplotype participation of the gene nad1 in the studied 
populations of Norway spruce from the area of Krosno Regional Di-
rectorate of State Forests, based on analysis of mitochondrial DNA
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Tabela 5. Parametry zróżnicowania genetycznego we wszystkich badanych populacjach według klas zdrowotności i typu analizowanego 
DNA (jądrowe loci mikrosatelitarne nSSR i mitochondrialny gen nad1 – mtDNA)
Table 5. Genetic diversity parameters in all studied populations by health class and type of analyzed DNA (nuclear microsatellite loci nSSR 
and mitochondrial gene nad1 – mtDNA)

Typ markera 
Marker type

Klasy zdrowotności 
Health classes na ne I HO HE F

nSSR

1 5,389 3,663 1,181 0,471 0,562 0,172

2 5,852 3,971 1,289 0,495 0,584 0,194

3 5,315 3,797 1,247 0,496 0,593 0,161

4 3,333 2,668 0,854 0,492 0,455 -0,122

mtDNA

  na ne I N h Nei uh

1 2,667 2,064 0,745 8,333 0,459 0,604

2 2,5 1,743 0,664 9 0,408 0,47

3 2,333 1,886 0,707 8,167 0,468 0,59

4 1,667 1,452 0,338 3,667 0,211 0,265

na – obserwowana liczba alleli na locus / observed number of alleles per locus,
ne – oczekiwana liczba alleli na locus / expected number of alleles per locus,
I – indeks Shannona wg Lewontin (1972) / Shannon index after Lewontin (1972),
HO – heterozygotyczność obserwowana wg Nei (1978) / observed heterozygosity after Nei (1978),
HE – heterozygotyczność oczekiwana wg Nei (1978) / expected heterozygosity after Nei (1978),
F – współczynnik zmienności fiksacji / fixation index,
N – średnia liczba alleli / mean allele number,
h Nei – heterozygotyczność wg Nei (Nei 1978) / Nei (1978) heterozygosity,
uh – nieobciążony estymator heterozygotyczności / unbiased heterozygosity.

Tabela 6. Macierz korelacji rang Spearmana między klasami zdrowotności i parametrami opisującymi zmienność genetyczną 
Table 6. Correlation matrix Spearman rank between health classes and parameters describing genetic variability

Cechy
Features

Cechy wzrostu
Growth

Parametry zmienności genetycznej
Parameters of genetic variability

DBH H Hk na ne I HO HE F

Klasa zdrowotności
Health class

-0,264 0,237 -0,210 -0,469 -0,285 -0,447 -0,011 -0,248 -0,280

DBH - -0,286 0,405 0,122 0,127 0,073 -0,103 -0,008 0,002

H -0,286 - 0,565 0,124 0,187 0,149 0,387 0,334 0,207

Hk 0,405 0,565 - 0,204 0,282 0,168 0,217 0,282 0,231

DBH – pierśnica / diameter of breast height,
H – wysokość drzewa / height of the tree,
Hk – wysokość osadzenia korony / crown height, 
na – obserwowana liczba alleli na locus / observed number of alleles per locus,
ne – oczekiwana liczba alleli na locus / expected number of alleles per locus,
I – indeks Shannona wg Lewontin (1972) / Shannon index after Lewontin (1972),
HO – heterozygotyczność obserwowana wg Nei (1978) / observed heterozygosity after Nei (1978),
HE – heterozygotyczność oczekiwana wg Nei (1978) / expected heterozygosity after Nei (1978),
F – współczynnik zróżnicowania genetycznego wg Nei (1987) / genetic diversity coefficient (Nei 1978). 
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do jednych z najprecyzyjniejszych narzędzi badawczych w ge-
netyce drzew leśnych. Są one coraz powszechniej wykorzysty-
wane do identyfikacji pojedynczych osobników, oszacowania 
zmienności genetycznej populacji i całych gatunków (Lewan-
dowski, Burczyk 2002; Maghuly et al. 2006; Nowakowska 
2006; Nowakowska 2011; Lewandowski 2013). 

Średnia heterozygotyczność obserwowana we wszystkich 
drzewostanach wyniosła 0,487. Jest to wynik w znacznym 
stopniu niższy od otrzymanego w badaniach prowadzonych 
przez Nowakowską (2009), która dla świerka w  Polsce 
otrzymała HO=0,729, jednak był też znacznie wyższy niż 
w  innych podobnych badaniach prowadzonych w  Polsce 
przy użyciu różnych markerów molekularnych: HO=0,129 
(Lewandowski et al. 1997), HO=0,212 (Modrzyński, Prus-
Głowacki 1998), HO=0,163 (Lewandowski, Burczyk 2002), 
HO=0,212 (Prus-Głowacki, Modrzyński 2003), HO=0,120 
(Sabor et al. 2013), HO=0,237 (Wojnicka-Półtorak et al. 
2014), HO=0,147 (Masternak, Polak-Berecka 2014), oraz 
w  Europie: na Litwie przez Goncharenko i  in. (1995) 
(HO=0,187) oraz nieznacznie niższy niż w Austrii HO=0,495 
(Maghuly et al. 2006).

Otrzymany średni współczynnik zmienności genetycz-
nej (FST) pomiędzy wszystkimi badanymi populacjami 
był bardzo niski FST=0,028. Świadczy to o  występowaniu 
większej zmienności genetycznej wewnątrz badanych drze-
wostanów niż pomiędzy nimi, co potwierdza zasadę doty-
czącą większości gatunków drzew leśnych, u których tylko 
mały procent zmienności występuje na poziomie międzypo-
pulacyjnym, co jest wynikiem wyższego polimorfizmu, na 
który składają się DNA poszczególnych osobników budują-
cych populacje (Hamrick et al. 1992; Nowakowska 2007). 
Badane populacje świerka charakteryzowało małe zróżni-
cowanie DNA jądrowego w  stosunku do wyników badań 
z Polski i Europy. Lewandowski i in. (1997) dla świerczyn 
z Beskidów otrzymali zmienność genetyczną na poziomie 
0,059, Modrzyński i  Prus-Głowacki (1998) dla populacji 
z  Polski FST=0,063, Nowakowska (2009) otrzymała naj-
wyższy wynik FST=0,088, natomiast Maghuly i in. (2006) 
w Austrii zanotowali FST=0,014. Identyczny wynik współ-
czynnika zmienności genetycznej, jak przedstawiony w tej 
pracy (FST = 0,028), odnotowali Lewandowski i  Burczyk 
(2002) dla polskich populacji świerka, analizowanych na 
podstawie markerów izoenzymatycznych. 

Rozpatrując dystans genetyczny pomiędzy badanymi 
populacjami, stwierdzono, że populacje BPN, Ustrzyki 
Dolne, Stuposiany i Lutowiska z pierwszej grupy dendro-
gramu otrzymanego na podstawie markerów SSR położone 
są bliżej wschodniej granicy Polski z Ukrainą, zaś popula-
cje świerka z drugiej grupy dendrogramu (Nadl. Komańcza 
i Cisna) są położone bardziej na zachód w porównaniu do 
innych analizowanych populacji. Takie zgrupowanie po-
pulacji drzew leśnych o  podobnym poziomie zmienności 
genetycznej na danym terenie jest bardzo rzadkie i wyma-
gałoby dalszych badań.

Jako marker DNA mitochondrialnego użyto genu nad1, 
którego skuteczność została potwierdzona w  wielu popu-

lacjach świerka badanych w  Polsce (Nowakowska 2009; 
Nowakowska 2011; Lewandowski 2013). Markery DNA 
mitochondrialnego (STS) zastosowano m.in. u Pinus sylve-
stris i Picea abies (Sperisen et al. 2001; Nowakowska 2007). 
Mitochondrialne geny są często pomocne w badaniach dróg 
migracji polodowcowej fauny i  flory (Gugerli et al 2001; 
Naydenov et al. 2007; Pyhajarvi et al. 2008; Dering, Lewan-
dowski 2009; Litkowiec et al. 2009). 

Frekwencja występowania haplotypu „a” (56%) znaczą-
co przeważa w 4 populacjach, co w większości potwierdza 
przynależność badanych drzewostanów z RDLP Krosno do 
hercyńsko-karpackiego ośrodka występowania, który cha-
rakteryzuje głównie występowanie haplotypów „a” i  „a1” 
(Pfeiffer et al. 1997; Sperisen et al. 2001; Eriksson 2009; 
Nowakowska 2007). Na szczególną uwagę zasługuje drze-
wostan w Nadleśnictwie Cisna, w którym wysoki (aż 43%) 
udział miał haplotyp „c”, charakterystyczny dla północne-
go (nordyckiego) zasięgu świerka w Polsce. Fakt ten może 
świadczyć o dużym przemieszaniu się pul genowych drzew 
leśnych w  przeszłości, głównie w  wyniku prowadzonej 
gospodarki leśnej w ubiegłych stuleciach (Dering, Lewan-
dowski 2009). Obecność haplotypu „c” w  drzewostanie 
Cisna może również wynikać częściowo z  sukcesji leśnej 
oraz krajowego programu zalesiania po stratach wojennych. 
W  latach 20. XX w. trwała wzmożona eksploatacja drze-
wostanów karpackich w  celu uzyskania budulca potrzeb-
nego do odbudowy wsi i miast (Luboński 2006; Marszałek 
2011; Orłowski 2012). Lasy Nadleśnictwa Cisna w  latach 
20. XIX w. stanowiły własność prywatną i  nastawione 
były na intensywną produkcję drewna (Regionalna Dy-
rekcja Lasów Państwowych w Krośnie 2015). Po wycince 
drzewostanu zrąb odnawiano sprowadzonymi sadzonkami 
świerka (Orłowski 2012). Dodatkowo, wyrąb drzewostanów 
w wieku przedrębnym spowodował duże spustoszenie w za-
sobach lasów bieszczadzkich (Luboński 2006). Plądrowni-
czy sposób gospodarowania stał się podstawową przyczyną 
przemian w ich składzie gatunkowym, np. w miejsce jodły 
i buka wprowadzano świerka (Marszałek 2011).

Przedstawione relacje historyczno-gospodarcze potwier-
dzają rozważania o możliwości sprowadzania w przeszłości 
materiału sadzeniowego pochodzenia nordyckiego na tereny 
obecnego Nadleśnictwa Cisna. Pozostałe haplotypy, „b”, „d” 
i „d1” występują zarówno w południowym, jak i północnym, 
tzw. naturalnym zasięgu świerka w Polsce, i są odzwiercie-
dleniem dwóch głównych nurtów migracji (zasięg borealny/
nordycki i zasięg hercyńsko-karpacki) Picea abies w Europie.

Dla parametrów mierzalnych drzew (DBH, H i Hk) otrzy-
mano dodatnie wartości korelacji między klasami zdrowotno-
ści a parametrami mierzalnymi drzew, co świadczy o tym, iż 
długość korony wzrasta proporcjonalnie do wzrostu wysokości 
drzewa lub wartości pierśnicy. Jest to wynikiem fizjologicz-
nej budowy drzew. Potwierdzeniem tej zależności są badania 
przeprowadzone przez Kowalczyka i  Kahana (2010), którzy 
dla sosny udowodnili występowanie silnych pozytywnych ko-
relacji fenotypowych i genotypowych między pierśnicą, wyso-
kością i przyrostem wysokości, przy czym prostość strzały na 



64 J. Gutkowska et al. / Leśne Prace Badawcze, 2017, Vol. 78 (1): 56–66

poziomie fenotypowym była negatywnie skorelowana z szero-
kością korony, a pozytywnie na poziomie genetycznym. 

Badania Nowakowskiej i Oszako (2010) dotyczące porów-
nania stopnia zmienności genetycznej ze stopniem uszkodzeń 
przez fitopatogeny w drzewostanach bukowych i dębowych 
wykazały, że drzewostany o lepszej zdrowotności charakte-
ryzuje większy stopień zróżnicowania genetycznego. Odno-
sząc się do zestawienia wyników ze wszystkich populacji, 
w drugiej części macierzy otrzymano ujemne korelacje mię-
dzy stanem zdrowotnym a współczynnikami zróżnicowania 
genetycznego. Oznacza to, że im wyższa klasa zdrowotności 
(gorsza zdrowotność), tym wartości wspomnianych wskaź-
ników są niższe (mniejsze zróżnicowanie genetyczne). Tym 
samym otrzymano potwierdzenie wyników osiągniętych 
przez Nowakowską i  Oszako (2008, 2010), iż podatność 
drzew na różnego rodzaje choroby czy odporność na ataki 
owadzie ma uwarunkowanie genetyczne.

Jak stwierdzono na podstawie analizy markera mtDNA, 
badane świerki nie były wyłącznie lokalnego pochodzenia, 
lecz zostały sprowadzone jako sadzonki lub nasiona z  tere-
nów położonych w północnym zasięgu świerka. Cechy feno-
typowe, które są brane pod uwagę w trakcie oceny materiału 
rozmnożeniowego, nie zawsze mogą pokrywać się z  natu-
ralnym zasięgiem pochodzenia gatunku na danym terenie. 
Wykorzystanie technik molekularnych stwarza możliwość 
uzyskania bardziej obiektywnych kryteriów selekcji i doboru 
materiału rodzicielskiego do nasadzeń (Zawadzka 2011).

5. Wnioski

1. Dobry stan zdrowotny świerczyn badanych na obszarze 
RDLP w Krośnie potwierdza wyniki wieloletnich badań mo-
nitoringowych prowadzonych w Polsce.

2. Podatność drzew na choroby i uszkodzenia jest uwarun-
kowana genetycznie. Potwierdzono występowanie dodatniej 
zależności między zróżnicowaniem genetycznym a  stanem 
zdrowotnym drzew leśnych: im większa zmienność gene-
tyczna, tym lepszy stan zdrowotny. 

3. Zaobserwowany niski (2,8%) poziom zmienności między-
populacyjnej badanych świerków w  porównaniu z  poziomem 
zmienności wewnątrzpopulacyjnej (97,2%) wpisuje się w ogól-
nie obserwowany trend zmienności genetycznej w populacjach 
drzew leśnych. 

4. Wysoka frekwencja występowania haplotypu „a” mito-
chondrialnego locus nad1 (56%) wskazuje na przynależność 
większości badanych drzewostanów świerkowych do zasięgu 
hercyńsko-karpackiego.

5. Struktura genetyczna świerków z Nadleśnictwa Cisna 
sugeruje odrębne, borealne pochodzenie drzewostanów, 
prawdopodobnie powstałych ze sprowadzanych nasion (lub 
sadzonek) świerka.
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