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ABSTRACT

Masternak K., Sabor J. 2013. Polimorfizm izoenzymowy $wierka pospolitego z wybranych regionéw
Krutzscha testowanych w doswiadczeniu IPTNS-IUFRO 1964/68 w Krynicy. Sylwan 157 (1): 47-53.

The genetic variation of Norway spruce provenances from fourteen geographical regions were tested
in the IPTNS-IUFRO 1964/68 experiment in Krynica. The genetic structure of seven isozyme systems
coded by eleven loci was described. Parameters of genetic polymorphism i.e. the average number of alleles
per locus and observed heterozygosity were 1.47 and 0.12, respectively. The spruces from Belarus were
characterised by the highest genetic diversity, while the provenances from south-eastern Styria — the lowest.
The values of Wright’s inbreeding coefficient varied from —0.417 for the Romanian provenances to 0.223
for the provenances from 28® Krutzsch regions (Tyrol-Salzburg; Austria).
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Wstep

Doswiadczenie IUFRO 1964/68 jest czescig Swiatowego programu selekcji $wierka ,,Inventory
Provenence Test of Norway Spruce” rozpoczgtego w 1959 roku przez Otto Langleta i sktada si¢
z 20 powierzchni badawczych zlokalizowanych w 13 paristwach europejskich oraz w Kanadzie.
W Polsce doswiadczenie zostato zatozone przez Stanistawa Baluta w warunkach siedlisko-
wych Beskidu Sgdeckiego i obejmuje 1096 pochodzen z catego zasiggu wystgpowania gatunku
[Batut, Sabor 2001]. Ze wzglgdu na region pochodzenia drzewostanu matecznego, analizowane
w doswiadczeniu potomstwo zostalo podzielone na 96 grup regionalnych [Krutzsch 1968].
Prezentowana praca przedstawia wyniki analizy zmiennosci izoenzymowej potomstwa swierka
pospolitego z wybranych regionéw Krutzscha testowanego w doswiadczeniu IPTNS-IUFRO
1964/68 w Krynicy.

* Praca finansowana przez MNiSW w ramach projektu N N309 070136. Wyniki badan zaprezentowano w dniach 22-24
czerwcea 2010 roku na Migdzynarodowej Konferencji Naukowej Treebreedex w Sgkocinie Starym.
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Materiaty i metody

Badaniami objgto siedem systeméw izoenzymowych kodowanych w 11 loci (tab. 1). Rozdziat
bialek na poszczegélne frakcje przeprowadzono metodg elektroforezy w 12% zelu skrobiowym
[Conkle i in. 1992]. Przy ustalaniu sktadu chemicznego poszczegdlnych buforéw do wizualizacji
i elektroforezy enzyméw korzystano z procedur opisanych przez Polak-Berecka [2006], a inter-
pretacj¢ otrzymanych zymograméw wykonano za pomocg wzorcéw opracowanych przez Konnert
i Maurera [1995].

Analizie poddano potomstwo swierkéw reprezentujacych 14 regionéw geograficznych (tab. 2).
Zmienno$¢ genetyczng swierka na poziomie regionu okreslono za pomocg czgstosci poszezegdl-
nych alleli, sredniej liczby alleli w locus, heterozygotycznosci obserwowanej [Bergman, Geregorius
1979, Winter i in. 2004], efektywnej liczby alleli w locus [Bergman, Gregorius 1979], heterozy-
gotycznosci oczekiwanej przy zatozeniu panmiksji [Nei, Roychoundry 1974], indeksu wsobnosci
Wrighta [1987] oraz wspélezynnika dystansu genetycznego [Nei 1972]. Okreslono podobieristwo
genetyczne pomiedzy Swierkami z analizowanych regionéw geograficznych, wykonujgc dendro-
gram oparty na grupowaniu metodg $rednich polgczeni [Sneath, Sokal 1973]. Parametry zmien-
nosci genetycznej obliczono za pomocg programu PopGene ver. 1.3 [Yeh i in. 1999]. Molekularng
analiz¢ wariancji oszacowano przy wykorzystaniu programu GeneAlex ver. 6,0 [Peakall, Smouse
2006].

Wyniki
Sposréd badanych enzyméw najwigkszg zmiennoscig charakteryzowaty si¢ locus C transami-
nazy glutaminowo-szczawiooctanowej (Got-C) oraz locus B fosfoglukomutazy (Pgi-B). Loci
Got-A, Got-B, Idh-B, Mdh-A, Mdh-B oraz Shdh-A byly monomorficzne (frekwencja najczgst-
szego allelu byta wicksza od 0,95), a loci Gdh-A, Lap-B oraz Mdh-C semimonomorficzne (frek-
wencja najczestszego allelu miescita si¢ w przedziale 0,95-0,99). W locus Gdh-A zmiennos¢ zano-
towano jedynie u pochodzen z pétnocno-wschodniego zasiggu wystgpowania gatunku.

Najwyzszym zréznicowaniem Sredniej oraz efektywnej liczby alleli w locus charaktery-
zowaly si¢ proweniencje z Biatorusi (region 75) oraz z pétnocno-wschodniej Styrii w Austrii
(region 32). Wartosci wymienionych parametréw wyniosty odpowiednio 1,27-1,73 oraz 1,14-1,24
i byty najbardziej podobne do siebie u swierkéw z regionu 60. (Beskidy), wskazujgc na najkorzy-
stniejszy rozktad czgstosci alleli w populacjach pochodzgcych z tego obszaru (tab. 2). Najnizsza
wartoscig heterozygotycznosci obserwowanej i oczekiwanej charakteryzowaly si¢ swierki z Tyrolu

Tabela 1.

Analizowane systemy izoenzymowe
Analysed isozyme systems

N S Skrét Numer Liczba analizo-
nazwy wedtug E.C.  wanych loci
Dehydrogenaza glutaminowo-szczawioctanowa GOT 2.6.1.1 3
Dehydrogenaza glutaminianowa GDH 1.41.2 1
Dehydrogenaza izocytrynianowa IDH 1.1.1.42 1
Dehydrogenaza jablczanowa MDH 1.1.1.37 3
Dehydrogenaza szikimianowa SHDH 1.1.1.25 1
Aminopeptydaza leucynowa LAP 34.11.1 1
Izomerazya fosfoglukonianowa PGI 5.3.19 1
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Tabela 2.
Srednie wartosci parametréw zmiennosci genetycznej populacii $wierka zgrupowanych na poziomie 14
regionéw geograficznych wedtug Krutzscha [1968]

Mean values of genetic variation in spruce populations grouped in 14 geographical regions by Krutzsch
[1968]

Nu.m T Nazwa regionu N N H H W
regionu a ¢ 0 e
28 "Tyrol-Salzburg; Austria 1,5455 11,1455 0,0727 0,0936  0,2233
32 Styria (NE); Austria 1,7273  1,2031  0,1200 0,1239  0,0315
33 Styria (SE); Austria 1,3636  1,1790  0,1182  0,1105 -0,0697
58 Gory Bihor, Transylwania; Rumunia 1,2727 1,1850 0,1455 0,1027 -0,4167
59 Karpaty Wschodnie; Rumunia 1,4545 1,1657 0,1018  0,1075  0,0530
60 Beskidy Wschodnie (Tarnawa); Polska 1,2727 1,2059 0,1364 0,1123 -0,2146
63 Beskid Slaski i Zywiecki; Polska 1,4545  1,1657 0,0909 0,1064  0,1457
68 Pojezierze Mazurskie; Polska 1,3636  1,2372 0,1091 0,1327  0,1778
69 Pojezierze Augustowskie, Podlasie; Polska 1,5455  1,1804  0,1136  0,1076  -0,0558
70 Puszcza Biatowieska; Polska 1,4545 11,1808 0,1000 0,1132  0,1166
71 Pojezierze Wilefiskie, Pojezierze 1,5455 12162 0,091 0,252 0,1286
Biatoruskie; Litwa, Bialorus
75 Biatorus 1,7273  1,2316  0,1455 0,1311 —0,1098
76 Wschodnia Rosja (Wzgérza Watdaj); Rosja  1,4545  1,1939  0,1545  0,1195 -0,2929
Wyzyna Srodkoworosyjska, Grz¢da
78 Smolerisko-Moskiewska: Rosja 1,3636  1,1507 0,1091  0,0936 —0,1656
Tabela 3.

Wariancja molekularna obliczona na podstawie markeréw izoenzymowych
Molecular variance based on isozyme markers

Zmienno$¢ slaplte S Sl Wariancja %
swobody kwadrat6w kwadrat

Miedzypopulacyjna 13 25,262 1,943 0,039 3

Wewnatrzpopulacyjna 236 300,330 1,273 1,273 97

Catkowita 249 325,592 - 1,312 100

w Austrii oraz z Wyzyny Srodkoworosyjskiej, a najwyzsza — proweniencije z regionu wschodnicj
Rosji oraz Pojezierza Mazurskiego. Najblizej stanu réwnowagi Hardy’ego-Weinberga znalazly
si¢ pochodzenia z pétnocno-wschodniej Styrii w Austrii, o czym $wiadczg zblizone warto$ci
wymienionych parametréw (tab. 2). Wartos¢ indeksu wsobnosci Wrighta wahata si¢ w granicach
od -0,417 dla proweniencji z G6r Bihor w Rumunii do 0,223 w przypadku $wierkéw z regionu 28.
(Tyrol-Salzburg, Austria). Dla populacji zlokalizowanych na obszarze siedmiu regionéw geogra-
ficznych indeks przyjmowat wartosci dodatnie, co $wiadczy o nadmiarze homozygot w stosunku
do modelowej populacji znajdujgcej si¢ w stanie réwnowagi Hardy’ego-Weinberga. W pozosta-
tych regionach przewazaly heterozygoty, na co wskazuje ujemna wartos¢ indeksu wsobnosci
Wrighta (tab. 2).

Molekularna analiza wariancji wykazata, ze 3% catkowitej zmiennosci przypada na zréznico-
wanie migdzypopulacyjne (tab. 3). Sredni dystans genetyczny Swierka na poziomie 14 regionéw
Krutzscha byt niski i wynigst 0,007. Dendrogram odzwierciedlajgcy podobiedstwo genetyczne
badanych proweniencji przedstawiono na rycinie.
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28
—
33
32

69
58
60
71
75

I: 59 Ryc
78 Podobieristwo genetyczne badanych proweniencji na podstawie
L 70 dystansu genetycznego wedtug Nei'a [1972]

68 Genetic similarity of analysed provenances on the basis of genetic
distance according to Nei [1972]

Oznaczenia proweniencji jak w tabeli 2

0,754 0,479 0,225 0 Provenance description as in table 2

Dyskusja
Analizowane parametry zmiennosci genetycznej ($rednia liczba alleli w locus i heterozygoty-
czno$¢ obserwowana) obliczone dla $wierkéw z czternastu regionéw geograficznych (N =1,47;
H =0,12) byty zblizone do zmiennosci drzew z catego zasiggu wystgpowania gatunku okreslone;j
przez Langercrantza i Rymana [1992] (V =1,58; H =0,11), natomiast wyraZnie nizsze od wartosci
parametréw otrzymanych przez Bergmana i Gregoriousa [1979] (N =2,14-3,14; H =0,36-0,45).
Na poziomie poszczegdlnych regionéw geograficznych polimorfizm genetyczny swierka z Beskidu
Slqskicgo i Zywicckicgo (N,=1,45; H =0,12), Rumunii (N =1,70; H =0,14) oraz Pojezierza
Mazurskiego i Puszczy Bialowieskiej byt zblizony do otrzymanego w dotychczasowych badaniach
innych autoréw [Kempf i in. 2007; Masternak i in. 2011] dla proweniencji z wymienionych
obszaréw. Nizszg od opisanej w literaturze zmiennos$¢ genetyczng stwierdzono dla §wierkéw
z 60. regionu Krutzscha [Polak-Berecka, Perchlicka 2007] oraz dla proweniencji z Austrii
[Breitenbach-Dorfer 1996]. Obnizong zmienno$¢ genetyczng zanotowano réwniez dla swierkow
z regiondéw 71., 75., 76. i 78. Parametry efektywnej liczby alleli w locus oraz heterozygotycznosci
oczekiwanej osiggnety odpowiednio N,=1,23 i / =0,13 dla proweniencji z Biatorusi oraz N =1,17
i H=0,12 dla pochodzer z Rosji. Z kolei w badaniach prowadzonych przez Krutovskiego
i Bergmanna [1993] dla populacji z Biatorusi efektywna liczba alleli wyniosta 1,34, a heretozygo-
tycznosé oczekiwana osiggneta wartosé 0,255. Pochodzenia z Rosji osiggnety wartosci wymienio-
nych parametréw wynoszace odpowiednio 0,261 i 0,063. Analiza zmiennosci genetycznej populacji
karpackich i alpejskich wskazata na obnizong zmiennos¢ genetyczng swierkéw pochodzacych
z tych obszaréw. Podczas gdy opisana dotychczas w literaturze heterozygotycznosé obserwo-
wana drzewostanéw z Karpat i Alp wyniosta od 0,133 do 0,165 [Breitenbach-Dorfer 1996
Longauer i in. 2004; Prus-Glowacki i in. 2007; Korshikov i in. 2008], w analizowanej pracy parametr
przyjat wartos¢ 0,11 dla proweniencji karpackich oraz 0,10 dla alpejskich.

Analiza wariancji molekularnej AMOVA wskazala, ze 97% zmiennosci zlokalizowane jest
wewngtrz analizowanych proweniencji swierka. Potwierdzajg to wezesniejsze badania przepro-
wadzone dla gatunkéw iglastych, w ktdrych ustalono, ze 90% zmiennosci przypada na réznice
wewngtrzpopulacyjne [Ledig 1986]. Sredni wspélczynnik dystansu genetycznego otrzymany na
podstawie analiz izoenzymowych $wierka pospolitego z poszczegélnych regionéw Krutzscha
[1968] wynidst 0,007 i byt kilkakrotnie nizszy od wartosci parametru otrzymanego dla populacji
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ze Szwecji (0,084), Biatorusi (0,081), Rosji (0,073), Ukrainy (0,077) [Krutovski, Bergmann 1995]
oraz od wartosci wspéfczynnika oszacowanego dla proweniencji z calego zasiegu wystgpowania
gatunku (0,007) [Langercrantz, Ryman 1990]. Wielkos¢ tego parametru byta poréwnywalna
7 wartosciami uzyskanymi dla populacji ze Stowacji (0,016) [Paule i in. 1990] oraz Hiszpanii
(0,019) [Giannini i in. 1991].

W przeciwiedstwie do wynikéw Modrzyriskiego i Prusa-Glowackiego [1998] nie wykazano
odr¢bnosci struktury genetycznej populacji Swierka z pétnocno-wschodniej Europy od pocho-
dzer z potudniowego zasiggu wystgpowania gatunku. Na istnienie odmiennych refugiéw wska-
zuje natomiast rozklad czestosci alleli w locus A dehydrogenazy glutaminianowej (Gdh-A).
Podczas gdy frekwencja najczgstszego allelu dla pochodzeri pétnocno-wschodnich wyniosta 0,87,
w przypadku populacji z potudniowego zasiggu wystgpowania gatunku parametr osiggnat wartosé
0,98. Na podobne rezultaty wskazujg prace Gomory’ego [1992], Lewandowskiego i Burczyka
[2002] oraz Krutovskiego i Bergmana [1995], z kt6rych wynika, ze locus A dehydrogenazy gluta-
minianowej charakteryzuje wysoki polimorfizm w pétnocno-wschodniej czesci Europy.

Whioski

# Uzyskane wyniki pozwolily na okreslenie zmiennosci genetycznej $wierka pospolitego
wybranych pochodzeri oswiadczenia IP'TNS-IUFRO w Krynicy reprezentujgcych 14
regionéw wystepowania gatunku. Najwyzszym polimorfizmem genetycznym, okreslonym na
podstawie parametréw sredniej i efektywnej liczby alleli w locus oraz heterozygotycznosci
obserwowanej i oczekiwanej, cechowalo si¢ potomstwo swierkéw z Bialorusi (region 75).
Pozostale proweniencje nie wykazywaly istotnych réznic pod wzgledem wartosci
wymienionych parametréw.

# Zmiennos$¢ migdzypopulacyjna stanowita 3% catkowitej zmiennosci genetycznej. Najwyzsze
réznice pomiedzy badanymi proweniencjami §wierka zanotowano w locus Got-C i Pgi-B.

# Rozktad czestosci alleli w locus A dehydrogenazy glutaminianowej (Gdh-A) wyraznie podzie-
lit badane proweniencje $wierka na dwie grupy: péinocno- oraz potudniowoeuropejska.
Analiza pozostatych loci izoenzymowych oraz niska wartos¢ dystansu genetycznego wskazata
na wysokie podobieristwo w strukturze genetycznej analizowanych proweniencji Swierka.

Literatura

Balut S., Sabor J. 2001. Inventory provenance test of Norway Spruce (Picea abies (L..) Karst.) IPTNS-IUFRO 1964/68
in Krynica. Part I. Description of the experimental area. Test material.

Bergman F., Gregorius H. R. 1979. Comparison of the genetic diversities of various poplations of Norway spruce
(Picea abies). Proceedings of the Conference on Biochemical Genetics of Forest Trees, red. Rudin. Umea. 99-107.

Breitenbach-Dorfer M. 1996. Genetisch Analyse von Fichten- und Tannenpopulationen aus dem Achental im
Nordtiroler Kalkalpin. FBVA-Berichte 94: 101-110.

Conkle M. T,, Paul D. H., Nunnely L. B., Hunter S. C. 1982. Starch Gel Electrophoresis of Conifer Seeds:
A laboratory manual. Pacific Southwest Forest and Range Experiment Station.

Giannini R., Morgante M., Vendramin G. G. 1991. Allozyme variation in Italian populations of Picea abies (L..)
Karst. Silvae Genetica 40: 160-166.

Gomory D. 1992. Effect of stand origin on the genetic diversity of Norway spruce (Picea abies Karst.) populations.
Forest Ecology and Management 54: 215-223.

Kempf M., Faber A., Sabor J. 2007. Isoenzymatic and DANN polymorphism in progenies of spruce stands from
some Krutzsch regions of [UFRO 1964/68 provenance test in Krynica. Proceedlings of the IUFRO conference
Norway spruce in the conservation of forest ecosystems in Europe. Warszawa.

Konnert M., Maurer W. 1995. Isozymic Investiations on Norway Spruce [Picea abies (L..) Karst.] and European Silver
Fir (Abies alba Mill.). A practical guide to seperation methods and zymogram evaluation. From the German
Federal - State working Group ,,Conservation of Forest Resources”.

Korshikov I. I., Privalikhin S. N., Makogon 1. V., Lisnichuk A. N. 2008. Features of the Population and Genetic
Structure of Norway Spruce (Picea abies (L..) Karst) from the Ukrainian Carpathian Mountains and Polesie.
Cytology and Genetics 42 (6): 378-383.



52 Katarzyna Masternak, Janusz Sabor

Krutovski 1., Bergman F. 1993. Introgressive hybridization and phylogenetic relationship between Norway, Picea
abies (L..) Karst., and Siberian, P. obovata Ledeb., spruce species studied by isozyme loci. Heredity 74 (5): 464-480.

Krutzsch P. 1968. Pflanzschilenegebnisse eines inventirenden Fichtenherunftsversuche (Picea abies Karst. und Picea
obovata Ledeb.). Forestgenetischen Institut Konigliche Hochschule Stockholm.

Langercrantz U., Ryman N. 1990. Genetic structure of Norway spruce (Picea abies): concordance of morphological
and allozymic variation. Evolution 44: 38-53.

Ledig F. T. 1986. Heterosigosity, heterosis and fitness in outbreeding plants. W: Soule M. E. [red.]. Conservation biology:
the science, searchity and diversity. 77-104.

Lewandowski A., Burczyk 2002. Allozyme variation of Picea abies in Poland. Skandinavian Jurnal of Forest Research
17: 487-494.

Longauer R., Gomoéry D., Paule L., Blada 1., Popescu F., Mankovska B., Miiller-Starck G., Schubert R.,
Percy K., Szaro R. C., Karnosky D. F. 2004. Genetic effects of air pollution on forest tree species of the
Carpathian Mountains. Environmental Pollution 130: 85-92.

Masternak K., Zieliiska M., Sabor J. 2011. Polimorfizm izoenzyméw i wzrost wybranych pochodzer §wierka
pospolitego [Picea abies (L..) Karst.] doswiadczenia IPTNS-IUFRO 1964/68 w Krynicy. Lesne Prace Badawcze 72
(1): 65-75.

Modrzynski J., Prus-Glowacki W. 1998. Isoenzymatic veriability in some of the Polish populations of Nowary
Spruce (Picea abies) in the [UFRO 1972 provenance trial. Acta Soc. Bot. Pol. 67: 75-82.

Nei M. 1972. Genetic distance between populations. Am. Nat. 106: 283-292.

Nei M., Roychoundry A. K. 1974. Sampling variances of heterozygosity and genetic distance. Genetics 76: 379-390.

Paule L., Szmidt A. E., Yazdani R. 1990. Isozyme polymorphism of Norway spruce (Picea abies Karst.) in Slovakia.
I. Genetic structure of adjacent populations. Acta Facultatis Zvolen 32: 57-70.

Peakall R., Smouse P. E. 2006. GenAlex 6: genetic analysis in Excel. Population genetic software for teching and
research. Molecular Ecology Notes 6: 288-295.

Polak-Berecka M. 2006. Genetyka populacyjna drzew lesnych. Przewodnik do ¢wiczer z genetyki molekularne;j.
Wydawnictwo Akademii Rolniczej w Krakowie.

Polak-Berecka M., Perchlicka I. 2007. Polimorfizm izoenzymowy i zmiennos¢ genetyczna wybranych pochodzen
czgstkowych $wierka rasy istebniariskiej. Sylwan 151 (10): 47-53.

Prus-Glowacki W., Bielewicz A., Modrzyniski A. 2007. Struktura genetyczna populacji $wierka (Picea abies) z dol-
nego i gérnego regla Karpat i Sudetéw. Zeszyty Naukowe Akademii Rolniczej im. H. Koltgtaja w Krakowie 439:
43-55.

Sneath P. H. A., Sokal R. R. 1973. Numerical Taxonomy. W. H. Freeman, San Francisco. 230-234.

Winter P. C., Hickey G. 1., Fletcher H. L. 2004. Genetyka. Krétkie wyktady. Wydawnictwo Naukowe PWN.
Warszawa. 141-301.

Wright S. 1987. Variability within and among natural populations. Univ. of Chicago Press. Chicago.

Yeh E. C,, Yang R., Boyle T. 1999. Popgene version 1.31. Microsoft Windows-based for population genetic analysis.

SUMMARY

Isoenzyme polymorphism in progenies of Norway spruce from selected
Krutzsch regions of IPT'NS-IUFRO 1964/68 provenance test in Krynica

The IUFRO 1964/68 experiment is part of the global spruce selection programme ‘Inventory
Provenance Test of Norway Spruce’ and includes 20 experimental sites located in thirteen European
countries and Canada. Each of the established comparative sites contains 1096 provenances
of Norway spruce from across the natural range of the species. Due to the region of origin of mother
stands, the progeny tested in the experiment was divided into 96 regional groups [Krutzsch
1968]. The presented study shows the results of the analysis of the genetic variation in the progeny
of Norway spruce from fourteen selected Krutzsch regions tested in the IPTNS-IUFRO
1964/68 experiment in Krynica.

Seven isozyme systems coded by eleven loci were analysed (tab. 1). The electrophoresis
on the 12% starch gel was used for separating proteins in individual fractions [Conkle et al.
1992]. The procedures described by Polak-Berecka [2006] were used to determine the chemical
composition of each buffer for the visualization and electrophoresis of enzymes, while the
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genetic interpretation of the obtained zymograms was performed using the formulas developed
by Konnert and Maurer [1995].

The parameters of genetic polymorphism i.e. the average number of alleles per locus and
observed heterozygosity were 1.47 and 0.12, respectively. The spruce provenances from Belarus
exhibited the highest genetic variability, while the provenances from south-eastern Styria — the
lowest. Wright’s coefficient of inbreeding ranged from -0.417 for the Romanian provenances
to 0.223 for the provenances from 28™ Krutzsch region (Tyrol, Salzburg, Austria).

At the level of individual geographical regions, the genetic polymorphism of spruce from
the Silesian and Zywiec Beskidy Mountains (N =1.45; H =0.12), Romania (N =1.70; H =0.14),
Mazury and Biatowieza Primeval Forest was similar to that obtained in the previous studies by
other authors [Kempf et al. 2007, Masternak et al. 2011] for the provenances from these regions.
Lower genetic variation than that described in the literature were found for the provenances
from 60™ Krutzsch region [Pole-Berecka, Perchlicka 2007] and Austria [Breitenbach-Dorfer
1996]. A reduced genetic variation was also observed for the spruce from the 71%, 75 76t
and 78" regions. The parameters of the effective number of alleles per locus and expected
heterozygosity were N =1.23 and H =0.13 for the provenances from Belarus and N =1.17 and
H=0.12 for the provenances from Russia. The studies on the population from Belarus
conducted by Krutovski and Bergmann [1993] demonstrated that the effective number of alleles
was 1.340 and the expected heretozygosity was 0.255. The same parameters for the provenances
from Russia reached the values 0.261 and 0.063, respectively. The analysis of molecular variance
AMOVA indicated that 97% of the variation was within the analyzed spruce provenances. This was
confirmed by previous studies on coniferous species in which 90% of the variation was attributable
to intrapopulation differences [Ledig 1986).



