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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 28th Krutzsch regions (Tyrol−Salzburg; Austria). 
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Wstęp

Doświadczenie IUFRO 1964/68 jest częścią światowego programu selekcji świerka „Inventory

Provenence Test of Norway Spruce” rozpoczętego w 1959 roku przez Otto Langleta i składa się

z 20 powierzchni badawczych zlokalizowanych w 13 państwach europejskich oraz w Kanadzie.

W Polsce doświadczenie zostało założone przez Stanisława Bałuta w warunkach siedlisko−

wych Beskidu Sądeckiego i obejmuje 1096 pochodzeń z całego zasięgu występowania gatunku

[Bałut, Sabor 2001]. Ze względu na region pochodzenia drzewostanu matecznego, analizowane

w doświadczeniu potomstwo zostało podzielone na 96 grup regionalnych [Krutzsch 1968].

Prezentowana praca przedstawia wyniki analizy zmienności izoenzymowej potomstwa świerka

pospolitego z wybranych regionów Krutzscha testowanego w doświadczeniu IPTNS−IUFRO

1964/68 w Krynicy. 
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Materiały i metody

Badaniami objęto siedem systemów izoenzymowych kodowanych w 11 loci (tab. 1). Rozdział

białek na poszczególne frakcje przeprowadzono metodą elektroforezy w 12% żelu skrobiowym

[Conkle i in. 1992]. Przy ustalaniu składu chemicznego poszczególnych buforów do wizualizacji

i elektroforezy enzymów korzystano z procedur opisanych przez Polak−Berecką [2006], a inter−

pretację otrzymanych zymogramów wykonano za pomocą wzorców opracowanych przez Konnert

i Maurera [1995].

Analizie poddano potomstwo świerków reprezentujących 14 regionów geograficznych (tab. 2).

Zmienność genetyczną świerka na poziomie regionu określono za pomocą częstości poszczegól−

nych alleli, średniej liczby alleli w locus, heterozygotyczności obserwowanej [Bergman, Geregorius

1979, Winter i in. 2004], efektywnej liczby alleli w locus [Bergman, Gregorius 1979], heterozy−

gotyczności oczekiwanej przy założeniu panmiksji [Nei, Roychoundry 1974], indeksu wsobności

Wrighta [1987] oraz współczynnika dystansu genetycznego [Nei 1972]. Określono podobieństwo

genetyczne pomiędzy świerkami z analizowanych regionów geograficznych, wykonując dendro−

gram oparty na grupowaniu metodą średnich połączeń [Sneath, Sokal 1973]. Parametry zmien−

ności genetycznej obliczono za pomocą programu PopGene ver. 1.3 [Yeh i in. 1999]. Molekularną

analizę wariancji oszacowano przy wykorzystaniu programu GeneAlex ver. 6,0 [Peakall, Smouse

2006]. 

Wyniki

Spośród badanych enzymów największą zmiennością charakteryzowały się 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 były monomorficzne (frekwencja najczęst−

szego allelu była większa od 0,95), a loci Gdh−A, Lap−B oraz Mdh−C semimonomorficzne (frek−

wencja najczęstszego allelu mieściła się w przedziale 0,95–0,99). W locus Gdh−A zmienność zano−

towano jedynie u pochodzeń z północno−wschodniego zasięgu występowania gatunku.

Najwyższym zróżnicowaniem średniej oraz efektywnej liczby alleli w locus charaktery−

zowały się proweniencje z Białorusi (region 75) oraz z północno−wschodniej Styrii w Austrii

(region 32). Wartości wymienionych parametrów wyniosły odpowiednio 1,27−1,73 oraz 1,14−1,24

i były najbardziej podobne do siebie u świerków z regionu 60. (Beskidy), wskazując na najkorzy−

stniejszy rozkład częstości alleli w populacjach pochodzących z tego obszaru (tab. 2). Najniższą

wartością heterozygotyczności obserwowanej i oczekiwanej charakteryzowały się świerki z Tyrolu

Skrót Numer Liczba analizo−
Nazwa enzymu

nazwy według E.C. wanych loci

Dehydrogenaza glutaminowo−szczawioctanowa GOT 2.6.1.1 3

Dehydrogenaza glutaminianowa GDH 1.4.1.2 1

Dehydrogenaza izocytrynianowa IDH 1.1.1.42 1

Dehydrogenaza jabłczanowa MDH 1.1.1.37 3

Dehydrogenaza szikimianowa SHDH 1.1.1.25 1

Aminopeptydaza leucynowa LAP 3.4.11.1 1

Izomerazya fosfoglukonianowa PGI 5.3.1.9 1

Tabela 1.

Analizowane systemy izoenzymowe

Analysed isozyme systems
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w Austrii oraz z Wyżyny Środkoworosyjskiej, a najwyższą – proweniencje z regionu wschodniej

Rosji oraz Pojezierza Mazurskiego. Najbliżej stanu równowagi Hardy’ego−Weinberga znalazły

się pochodzenia z północno−wschodniej Styrii w Austrii, o czym świadczą zbliżone wartości

wymienionych parametrów (tab. 2). Wartość indeksu wsobności Wrighta wahała się w granicach

od –0,417 dla proweniencji z Gór Bihor w Rumunii do 0,223 w przypadku świerków z regionu 28.

(Tyrol−Salzburg, Austria). Dla populacji zlokalizowanych na obszarze siedmiu regionów geogra−

ficznych indeks przyjmował wartości dodatnie, co świadczy o nadmiarze homozygot w stosunku

do modelowej populacji znajdującej się w stanie równowagi Hardy’ego−Weinberga. W pozosta−

łych regionach przeważały heterozygoty, na co wskazuje ujemna wartość indeksu wsobności

Wrighta (tab. 2). 

Molekularna analiza wariancji wykazała, że 3% całkowitej zmienności przypada na zróżnico−

wanie międzypopulacyjne (tab. 3). Średni dystans genetyczny świerka na poziomie 14 regionów

Krutzscha był niski i wyniósł 0,007. Dendrogram odzwierciedlający podobieństwo genetyczne

badanych proweniencji przedstawiono na rycinie. 

Numer 
regionu

Nazwa regionu Na Ne Ho He W

28 Tyrol−Salzburg; Austria 1,5455 1,1455 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 Góry 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 Śląski i Żywiecki; 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 Białowieska; Polska 1,4545 1,1808 0,1000 0,1132 0,1166

71
Pojezierze Wileńskie, Pojezierze 

Białoruskie; Litwa, Białoruś
1,5455 1,2162 0,1091 0,1252 0,1286

75 Białoruś 1,7273 1,2316 0,1455 0,1311 –0,1098

76 Wschodnia Rosja (Wzgórza Wałdaj); Rosja 1,4545 1,1939 0,1545 0,1195 −0,2929

78
Wyżyna Środkoworosyjska, Grzęda 

Smoleńsko−Moskiewska; Rosja
1,3636 1,1507 0,1091 0,0936 –0,1656

Tabela 2.

Średnie wartości parametrów zmienności genetycznej populacji świerka zgrupowanych na poziomie 14
regionów geograficznych według Krutzscha [1968]

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

Zmienność
Stopnie Suma Średni
swobody kwadratów kwadrat

Wariancja %

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

Wewnątrzpopulacyjna 236 300,330 1,273 1,273 97

Całkowita 249 325,592 – 1,312 100

Tabela 3.

Wariancja molekularna obliczona na podstawie markerów izoenzymowych

Molecular variance based on isozyme markers
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Dyskusja

Analizowane parametry zmienności genetycznej (średnia liczba alleli w locus i heterozygoty−

czność obserwowana) obliczone dla świerków z czternastu regionów geograficznych (Na=1,47;

Ho=0,12) były zbliżone do zmienności drzew z całego zasięgu występowania gatunku określonej

przez Langercrantza i Rymana [1992] (Na=1,58; Ho=0,11), natomiast wyraźnie niższe od wartości

parametrów otrzymanych przez Bergmana i Gregoriousa [1979] (Na=2,14−3,14; Ho=0,36−0,45).

Na poziomie poszczególnych regionów geograficznych polimorfizm genetyczny świerka z Beskidu

Śląskiego i Żywieckiego (Na=1,45; Ho=0,12), Rumunii (Na=1,70; Ho=0,14) oraz Pojezierza

Mazurskiego i Puszczy Białowieskiej był zbliżony do otrzymanego w dotychczasowych badaniach

innych autorów [Kempf i in. 2007; Masternak i in. 2011] dla proweniencji z wymienionych

obszarów. Niższą od opisanej w literaturze zmienność genetyczną stwierdzono dla świerków 

z 60. regionu Krutzscha [Polak−Berecka, Perchlicka 2007] oraz dla proweniencji z Austrii

[Breitenbach−Dorfer 1996]. Obniżoną zmienność genetyczną zanotowano również dla świerków

z regionów 71., 75., 76. i 78. Parametry efektywnej liczby alleli w locus oraz heterozygotyczności

oczekiwanej osiągnęły odpowiednio Ne=1,23 i He=0,13 dla proweniencji z Białorusi oraz Na=1,17

i He=0,12 dla pochodzeń z Rosji. Z kolei w badaniach prowadzonych przez Krutovskiego 

i Bergmanna [1993] dla populacji z Białorusi efektywna liczba alleli wyniosła 1,34, a heretozygo−

tyczność oczekiwana osiągnęła wartość 0,255. Pochodzenia z Rosji osiągnęły wartości wymienio−

nych parametrów wynoszące odpowiednio 0,261 i 0,063. Analiza zmienności genetycznej populacji

karpackich i alpejskich wskazała na obniżoną zmienność genetyczną świerków pochodzących 

z tych obszarów. Podczas gdy opisana dotychczas w literaturze heterozygotyczność obserwo−

wana drzewostanów z Karpat i Alp wyniosła od 0,133 do 0,165 [Breitenbach−Dorfer 1996;

Longauer i in. 2004; Prus−Głowacki i in. 2007; Korshikov i in. 2008], w analizowanej pracy parametr

przyjął wartość 0,11 dla proweniencji karpackich oraz 0,10 dla alpejskich. 

Analiza wariancji molekularnej AMOVA wskazała, że 97% zmienności zlokalizowane jest

wewnątrz analizowanych proweniencji świerka. Potwierdzają to wcześniejsze badania przepro−

wadzone dla gatunków iglastych, w których ustalono, że 90% zmienności przypada na różnice

wewnątrzpopulacyjne [Ledig 1986]. Średni współczynnik dystansu genetycznego otrzymany na

podstawie analiz izoenzymowych świerka pospolitego z poszczególnych regionów Krutzscha

[1968] wyniósł 0,007 i był kilkakrotnie niższy od wartości parametru otrzymanego dla populacji

Ryc.

Podobieństwo genetyczne badanych proweniencji na podstawie
dystansu genetycznego według Nei'a [1972]

Genetic similarity of analysed provenances on the basis of genetic
distance according to Nei [1972]
Oznaczenia proweniencji jak w tabeli 2
Provenance description as in table 2
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ze Szwecji (0,084), Białorusi (0,081), Rosji (0,073), Ukrainy (0,077) [Krutovski, Bergmann 1995]

oraz od wartości współczynnika oszacowanego dla proweniencji z całego zasięgu występowania

gatunku (0,007) [Langercrantz, Ryman 1990]. Wielkość tego parametru była porównywalna 

z wartościami uzyskanymi dla populacji ze Słowacji (0,016) [Paule i in. 1990] oraz Hiszpanii

(0,019) [Giannini i in. 1991].

W przeciwieństwie do wyników Modrzyńskiego i Prusa−Głowackiego [1998] nie wykazano

odrębności struktury genetycznej populacji świerka z północno−wschodniej Europy od pocho−

dzeń z południowego zasięgu występowania gatunku. Na istnienie odmiennych refugiów wska−

zuje natomiast rozkład częstości alleli w locus A dehydrogenazy glutaminianowej (Gdh−A).

Podczas gdy frekwencja najczęstszego allelu dla pochodzeń północno−wschodnich wyniosła 0,87,

w przypadku populacji z południowego zasięgu występowania gatunku parametr osiągnął wartość

0,98. Na podobne rezultaty wskazują prace Gömöry’ego [1992], Lewandowskiego i Burczyka

[2002] oraz Krutovskiego i Bergmana [1995], z których wynika, że locus A dehydrogenazy gluta−

minianowej charakteryzuje wysoki polimorfizm w północno−wschodniej części Europy.

Wnioski

� Uzyskane wyniki pozwoliły na określenie zmienności genetycznej świerka pospolitego

wybranych pochodzeń oświadczenia IPTNS−IUFRO w Krynicy reprezentujących 14

regionów występowania gatunku. Najwyższym polimorfizmem genetycznym, określonym na

podstawie parametrów średniej i efektywnej liczby alleli w locus oraz heterozygotyczności

obserwowanej i oczekiwanej, cechowało się potomstwo świerków z Białorusi (region 75).

Pozostałe proweniencje nie wykazywały istotnych różnic pod względem wartości

wymienionych parametrów.

� Zmienność międzypopulacyjna stanowiła 3% całkowitej zmienności genetycznej. Najwyższe

różnice pomiędzy badanymi proweniencjami świerka zanotowano w locus Got−C i Pgi−B.

� Rozkład częstości alleli w locus A dehydrogenazy glutaminianowej (Gdh−A) wyraźnie podzie−

lił badane proweniencje świerka na dwie grupy: północno− oraz południowoeuropejską.

Analiza pozostałych loci izoenzymowych oraz niska wartość dystansu genetycznego wskazała

na wysokie podobieństwo w strukturze genetycznej analizowanych proweniencji świerka. 
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Isoenzyme polymorphism in progenies of Norway spruce from selected
Krutzsch regions of IPTNS−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

summary
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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 28th Krutzsch region (Tyrol, Salzburg, Austria). 

At the level of individual geographical regions, the genetic polymorphism of spruce from

the Silesian and Żywiec Beskidy Mountains (Na=1.45; Ho=0.12), Romania (Na=1.70; Ho=0.14),

Mazury and Białowieża 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 60th Krutzsch region [Pole−Berecka, Perchlicka 2007] and Austria [Breitenbach−Dorfer

1996]. A reduced genetic variation was also observed for the spruce from the 71st, 75th, 76th

and 78th regions. The parameters of the effective number of alleles per locus and expected 

heterozygosity were Ne=1.23 and He=0.13 for the provenances from Belarus and Na=1.17 and

He=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]. 


