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ABSTRACT
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In forestry management, artificially produced planting material is mainly used for renewal the
tree population. Seedlings are cultivated in two systems: in the ground (the bare-root seedlings)
and in controlled conditions (container seedlings). The aim of the study was to analyse the
microsatellite markers of nuclear and chloroplast DNA, in terms of the number and frequency
of rare, private, low frequency and common alleles in the planting material of Scots pine. The
rare alleles included alleles occurring with less than 1% in analyzed group of seedlings and low
frequency alleles occurred with a frequency of less than 25%. The private alleles were detected
only in one group of seedlings. Genetic pools of seedlings from traditional (soil) and container
production were compared. Planting material came from nurseries in the Olsztynek (N Poland)
and the Oleszyce (S Poland) forest district. With the similar number of observed nDNA and
cpDNA alleles in both analyzed locations, a higher number of rare, low frequency and private
alleles was found within container seedlings. Most private alleles were a rare allele. Rare and
private alleles are supposed to be responsible for adaptation to changing climatic conditions and
a stressful environment. It seems reasonable to continue research on the meaning of rare and
private alleles under conditions of strong selective pressure.
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Wstep

W genetyce drzew lesnych fragmenty mikrosatelitarnego DNA sg analizowane dzigki genoty-
powaniu populacji na podstawie frekwencji alleli polimorficznych loci [Oddou-Muratorio i in.
2003; Robledo-Arnuncio i in. 2004]. Wicksze zréznicowanie genetyczne populacji wynika
zazwyczaj 7 obecnosci tzw. alleli rzadkich, czyli wystgpujacych w badanej populacji z czestotli-
woscig nizszg niz 5% [Garcfa-Gil i in. 2015] lub o frekwencji mniejszej niz 1% [Buchert i in.
1997]. Kolejng cechg, ktéra okresla bogactwo puli genetycznej badanych populacji, jest udziat
alleli prywatnych w ramach poszczegélnych grup badanych osobnikéw. Allele prywatne charak-
teryzujg si¢ wystgpowaniem tylko w jednej grupie wzgledem wszystkich badanych grup osob-
nikéw w ramach gatunku [Garcfa-Gil i in. 2015]. W niniejszej pracy przeprowadzono analizg
frekwenciji alleli w badanych loci SSR w obr¢gbie DNA jadrowego i chloroplastowego w celu
okreslenia udziatu alleli rzadkich (frekwencja <0,01) i prywatnych.

Analiza udziahu alleli rzadkich moze stuzy¢ do obserwacji zmiennosci genetycznej osobnikGw
wystepujacych w danej populacji na okreslonym obszarze. Powszechnie uwaza sig, ze wystgpo-
wanie alleli rzadkich moze warunkowaé przystosowanie si¢ gatunkéw do zmian klimatycznych
lub zmian pod wptywem wyst¢pujacej presji selekeyjnej w przyszlosci (np. wystgpienie nowej
choroby). Jednoczesnie stwierdzono, ze allele rzadkie nie odgrywaja wigkszej roli w procesach
metabolicznych drzew lesnych [Bush, Smouse 1992]. Dodatkowo Miiller-Starck [1985] wykazat,
ze niektdre allele rzadkie wystepujgce w drzewostanach buka zwyczajnego wzrastajgcego w silnie
stresogennym Srodowisku zwigkszaly potencjal adaptacyjny badanych populacji. Cheng i in. [1997]
opisali rolg alleli rzadkich w ksztaltowaniu odpornosci na holenderskg chorobg wigzéw.

Obecnosé alleli prywatnych jako unikatowych form alleli moze §wiadczy¢ o zwigkszonym
bogactwie genetycznym grupy, w ktérej wystepuja. Rajora i in. [2000] twierdzg, ze utrata alleli
prywatnych obserwowana w drzewostanach poddanych intensywnym zabiegom pielegnacyj-
nym moze stanowi¢ zagrozenie dla integralnosci lokalnie przystosowanych puli genowych.

Materiat i metody

Badania przeprowadzono na sadzonkach sosny zwyczajnej (Pinus sylvestris 1.). Nasiona do produk-
cji sadzonek zebrano w Nadlesnictwie Olsztynek (RDLP Olsztyn) oraz Nadlesnictwie Oleszyce
(RDLP Krosno). Wybrano drzewostany znajdujace si¢ w nadlesnictwach ze szkdtkg kontenerows,
z mozliwoscig wysiania czesci nasion w szkétce tradycyjnej (gruntowej). Zbiér nasion w Nadles-
nictwie Olsztynek odbyt si¢ w 2012 roku w lesnictwie Marézek: wydzielenie 240d, nasienny
gospodarczy drzewostan sztuczny sosny zwyczajnej, nr w rejestrze LMP: MP/1/11117/05 (aktu-
alnie skreslony z rejestru), drzewostan w klasie do odnowienia — odnawiany re¢bnig I1la. Nasiona
z Nadlesnictwa Oleszyce (zebrane w 2012 roku) pochodzity z lesnictwa Stare Sioto: wydziele-
nie 182h, nasienny gospodarczy drzewostan sztuczny sosny zwyczajnej, nr w rejestrze LMP:
MP/1/5935/05, drzewostan w klasie odnowienia — odnawiany r¢bnig I1Ib. Szyszki zebrano z drzew
lezacych. Nasiona zostaly wysiane na wiosne¢ zgodnie z planem pracy kazdej szkétki. Czes¢ partii
zebranych nasion zostata wysiana (siew rzgdowy) na kwaterach szkétki gruntowej i byta picleg-
nowana przez caly okres wegetacyjny zgodnie z przyjetymi zasadami w danych jednostkach.
Drugg cz¢s¢ partii zebranych nasion wysiano do konteneréw. Siewki pielggnowano w namiotach
foliowych w warunkach kontrolowanych, ktére zgodnie z praktykg ustalali szkétkarze.

Do analiz genetycznych wybrano losowo 150 sadzonek z produkcji kontenerowej (C) i 150
sadzonek z produkcji tradycyjnej ('T). Lacznie przebadano 300 sadzonek sosny zwyczajnej. Pobie-
rano okoto 100 mg igiet kazdego osobnika. Préby kolekcjonowano tego samego roku — na koniec
sezonu wegetacyjnego, tj. we wrzesniu i pazdzierniku.
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Izolacje DNA genomowego wykonano za pomocg komercyjnego zestawu NucleoSpin®
Plant II, wedtug procedury zalecanej przez producenta (Machery-Nagel®, Niemcy). Amplifi-
kacja fragmentéw mikrosatelitarnych DNA zostata przeprowadzona przy pomocy reakcji taricu-
chowej polimerazy (PCR), z wykorzystaniem zestawu Qiagen® Multiplex PCR Kit. Analize
jadrowych sekwencji mikrosatelitarnych (nSSR) przeprowadzono wedhug zmodyfikowanej pro-
cedury Soranzo i in. [1998] przy zastosowaniu trzech loci mikrosatelitarnych: SPAG 7.14, SPAC
11.6 1 SPAC 12.5 oraz wedlug Chagné’a i in. [2004] dla locus SsrPt_ctg4363. Analiz¢ sekwencji
chloroplastowego mikrosatelitarnego DNA (¢cpSSR) wykonano wedtug wskazéwek Provaniego
iin. [1998] przy zastosowaniu trzech loci mikrosatelitarnych: PCP36567, PCP71987 i PCP87314.
Dtlugosé otrzymanych fragmentéw DNA odczytywano przy uzyciu automatycznego sekwenatora
CEQ™8000 (BeckmanCoulter®, Fullerton, USA).

Dla kazdego loci okreslono liczbg oraz frekwencje poszczegélnych alleli mikrosatelitar-
nego DNA jadrowego oraz chloroplastowego przy uzyciu programu GenAlEx 6.501 [Peakall,
Smouse 2012]. Wyszczegdlniono allele rzadkie (RA), ktére wystgpujg w populacjach z czestos-
cig p<0,01, allele o niskiej frekwencji (ILA), gdzie 0,01<p<0,25, oraz allele czgsto spotykane
(CA), dla ktérych p=0,25. Skalg¢ zaczerpnigto z badad Bucherta i in. [1997], kt6rzy analizowali
wplyw silnych zabiegéw prowadzonych w drzewostanach sosny biatej (Pinus strobus 1..) na zr6z-
nicowanie genetyczne populacji na podstawie markeréw izoenzymowych. Okreslono réwniez
liczbe alleli prywatnych (PA) dla wszystkich loci.

Wyniki
MIKROSATELITARNE DNA JADROWE. Badane populacje sosny zwyczajnej charakteryzowaly si¢
liczng grupg alleli rzadkich w obrgbie wszystkich czterech loci SSR w DNA jadrowym i osiag-
nely poziom 24% w Nadlesnictwie Olsztynek oraz 22% w Nadlesnictwie Oleszyce (odpowied-
nio 23 RA na 97 alleli ogétem oraz 21 RA na 95 wszystkich alleli). Najwigcej alleli odnotowano
w przedziale od 1 do 25%. Obydwie populacje cechowaly si¢ okoto 75-procentowym udzialem
alleli o niskiej frekwencji w ramach wszystkich loci jadrowego DNA.

Rozpatrujgc udziat poszczegdlnych alleli w ramach sadzonek z zakrytym i odkrytym syste-
mem korzeniowym, wykazano, ze najliczniejszy pod wzgledem wystepowania RA mikrosatelitar-
nego DNA jadrowego jest materiat sadzeniowy z konteneréw: ponad 18% udzialu w populacji
Olsztynek i ponad 17% w populacji Oleszyce. W obydwu nadlesnictwach sadzonki ze szkétki
tradycyjnej miaty niewiele mniejszy udziat RA, odpowiednio 18 i 15,5%. Najliczniej reprezen-
towana byta grupa LLA: dla Nadlesnictwa Olsztynek 80% dla sadzonek kontenerowych i 82% dla
sadzonek gruntowych, a w Nadlesnictwie Oleszyce odpowiednio 80 i 81%. Wykazano istotne
statystycznie réznice w liczbie PA miedzy grupami sadzonek kontenerowych i ze szkétki trady-
cyjnej z obydwu nadlesnictwach w ramach wszystkich loci nSSR (tab.). Locus SPAG 7.14 oraz
locus SPAC 11.6 byty najbardziej polimorficzne. Dodatkowo cechowaty si¢ wystepowaniem naj-
wigkszej liczby RA, szczegdlnie w grupie sadzonek kontenerowych (ryc. 1a, 1b). Nietypowym
rozktadem charakteryzowat si¢ locus SPAC 12.5, poniewaz w obrebie sadzonek kontenerowych
w Nadlesnictwie Oleszyce nie zaobserwowano wystepowania ani RA, ani PA (ryc.1b).

Allele prywatne wystepowaly w wigkszej liczbie w grupie sadzonek produkowanych w kon-
tenerach w nadlesnictwach Olsztynek i Oleszyce. W ramach PA wickszos¢ charakteryzowala si¢
réwniez frekwencjg ponizej 1%: w kontenerach w Olsztynku 8 na 12 alleli prywatnych i Oleszy-
cach 8 na 11 alleli prywatnych to allele rzadkie, a w szkélce tradycyjnej odpowiednio 3 na 4
allele prywatne i 1 z 2 alleli prywatnych nalezaty jednoczesnie do grupy alleli rzadkich (tab.).
Zadne z analizowanych nadlesnictw wsréd sadzonek z gruntu nie miato PA w locus SPAG 7.14
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Rye. 1.

Liczba alleli (N) w czterech loci DNA jagdrowego (SPAG 7.14, SPAC 11.6, SPAC 12.5, SsrPt_ctg4363) u sa-
dzonek kontenerowych (C) i z odkrytym systemem korzeniowym (T) w nadlesnictwach Olsztynek (a)
i Oleszyce (b)

Number of alleles (N) in four nuclear DNA loci(SPAG 7.14, SPAC 11.6, SPAC 12.5, SsrPt_ctg4363) in con-
tainer (C) and bare-root (') seedlings in Olsztynek (a) and Oleszyce (b) forest districts

* istotne przy p<0,05; significant at p<0.05

(ryc. 1a i 1b). Dodatkowo sadzonki produkowane w tradycyjny sposéb w Nadlesnictwie Ole-
szyce wyréznialy si¢ brakiem PA w locus SsrPt_ctg4363 (ryc.1b).

W obydwu nadlesnictwach odnotowano brak istotnych réznic statystycznych miedzy liczbg
RA w grupie sadzonek z konteneréw i sadzonek z gruntu w pojedynczo analizowanych loci jadro-
wych i chloroplastowych. Dla PA wykazano istotne réznice statystyczne mi¢dzy sadzonkami z kon-
teneréw a sadzonkami z gruntu tylko w locus SPAG 7.14 w Nadlesnictwie Oleszyce (ryc. 1b).

MIKROSATELITARNE DNA CHLOROPLASTOWE. W ramach trzech mikrosatelitarnych markeréw
DNA chloroplastowego populacja z Nadlesnictwa Olsztynek cechowata si¢ az 37-procentowym
udziatem alleli rzadkich (6 na 19 wszystkich alleli zaobserwowanych w populacji). Populacja
z Nadlesnictwa Oleszyce zawiera w puli genetycznej 23,5% alleli rzadkich (4 allele na 17 alleli
ogdtem). W Nadlesnictwie Olsztynek odnotowano mniejszy udziat alleli o niskiej frekwencji niz
w Nadlesnictwie Oleszyce (odpowiednio 42 i 59%).

Podobnie jak w przypadku markeréw jagdrowego DNA najbogatsze pod wzgledem udziatu
RA byly sadzonki ze szkétki kontenerowej w Olsztynku, gdzie na 19 wystgpujacych alleli 7 miato
frekwencj¢ mniejszg niz 1% (37% udzialu alleli rzadkich w grupie), podczas gdy drzewka ze
szkétki tradyceyjnej wykazywaly zaledwie 8% udziatu RA (1 na 12 alleli ogdétem). Sytuacja na
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Tabela.

Liczba alleli ogétem (Na), alleli czgsto spotykanych (CA), alleli o niskiej frekwencji (LA), alleli rzadkich (RA)
i prywatnych (PA) w badanych loci DNA jadrowego (nSSR) i chloroplastowego (cpSSR) wsréd sadzonek
kontenerowych (C) i z odkrytym systemem korzeniowym (T) w nadlesnictwach Olsztynek i Oleszyce
Number of alleles in total (Na), common alleles (CA), low frequency alleles (LLA), rare (RA) and private (PA)
alleles in nuclear (nSSR) and chloroplast (cpSSR) DNA loci in container (C) and bare-root seedlings (T)
in Olsztynek and Oleszyce forest districts

nSSR cpSSR
C T pCvsT C T pCvsT
Na 93 93 - 19 12 -
CA 1 0 0,6976 3 4 0,2551
Olsztynek LA 75 68 0,2234 9 7 0,5518
RA 17 15 0,3162 7 1 0,0372*
PA 12(8RA) 4 (3 RA) 0,0364* 7(5RA) 0 0,0168*
Na 93 83 = 15 15 -
CA 2 3 0,9896 3 3 1
Oleszyce LA 75 67 0,5565 8 10 0,4561
RA 16 13 0,7832 4 2 0,3613
PA 11 (8RA) 2(1RA) 0,00525** 2 (2RA) 2 (2RA) 1

* istotne przy p<0,05; significant at p<0.05

** istotne przy p<0,01; significant at p<0.01

terenie Nadlesnictwa Oleszyce ksztattowala si¢ podobnie. Najwigkszy udziat RA charakteryzo-
wat grupe sadzonek produkowanych w kontenerach (27% - co jest rtéwnoznaczne z 4 rzadkimi
allelami na 15 alleli ogétem), a sadzonki z odkrytym systemem korzeniowym cechowal 13-pro-
centowy udziat alleli wystepujacych z frekwencijg ponizej 1% (2 RA na 15 alleli ogétem). Istotne
statystycznie réznice udziatu RA oraz PA, analizowane mig¢dzy populacjg z produkeji kontene-
rowej w odniesieniu do populacji ze szkétki gruntowej, wykazano tylko dla Nadlesnictwa Ole-
szyce dla wszystkich cpSSR tacznie (tab.).

W obrebie alleli rzadkich réwniez odnotowano wystgpowanie alleli prywatnych. Sadzonki
kontenerowe z Nadlesnictwa Olsztynek zawieraty 7 wariantéw PA, z Nadlesnictwa Oleszyce 2
warianty. Dodatkowo zaobserwowano, ze sadzonki produkowane w tradycyjny sposéb w Nadles-
nictwie Olsztynek nie wykazywaly obecnosci PA, podczas gdy w Nadlesnictwie Olsztynek
odnotowano obecnos¢ 2 PA, ktére zaliczaly si¢ jednoczesnie do grupy RA (tab.).

Analiza poszczegélnych loci w grupach sadzonek z konteneréw oraz z produke;ji tradycyjnej
wykazata brak wystgpowania RA i PA w locus PCP71987 i locus PCP87314 w grupie sadzonek
z produkg;ji tradycyjnej w obydwu badanych lokalizacjach (ryc. 2a, 2b).

Dyskusja
Analizowane w badaniach zmiany czgstosci wystgpowania alleli rzadkich i prywatnych dotycza
sckwencji niekodujgcych DNA. Markery mikrosatelitarne DNA jadrowego i chloroplastowego
sg uznawane za selektywnie neutralne. Jednak Williams [1999] dowodzi, ze cz¢s¢ sekwencji
mikrosatelitarnych w genomie sosny znajduje si¢ w regionie niepodlegajacym duplikacji (ang.
single-copy region). Tak wigc markery SSR moga by¢ sprz¢zone z genami, ktére w procesie
adaptacji podlegajga selekcji negatywnej. Jezeli niektére loci mikrosatelitarnego DNA sg powig-
zane z genami, ktére odgrywajg role w dopasowaniu do srodowiska, zubozenie puli genowej ma
olbrzymie znaczenie. Udzial w populacjach alleli rzadkich, prywatnych oraz o niskiej frekwencji
stanowi wigc prawdopodobnie o wielkosci potencjatu genetycznego wymaganego w procesie
adaptacji do dlugoterminowych zmian srodowiska, poniewaz allele o wyzszych cze¢stosciach juz
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Rye. 2.

Liczba alleli (N) w trzech loci DNA chloroplastowego (PCP36567, PCP71987, PCP87314) u sadzonek kon-
tenerowych (C) i z odkrytym systemem korzeniowym ('T) w nadlesnictwach Olsztynek (a) i Oleszyce (b)

Number of alleles (N) in three chloroplast DNA loci (PCP36567, PCP71987, PCP87314) in container (C)
and bare-root ('T) seedlings in Olsztynek (a) and Oleszyce (b) forest districts

zostaty poddane procesom selekcji i adaptacji do obecnych lub krétko trwajgcych warunkéw
srodowiskowych. Dla przyktadu analizy alpejskich populacji sosny zwyczajnej, chociaz wykazy-
waly niewielkg erozj¢ puli genetycznej DNA jadrowego, nadal utrzymaty wysoki poziom alleli
prywatnych, cennych z punktu widzenia ochrony drzewostanéw P, sy/vestris na potudniu Europy
[Scalfi i in. 2009]. Utrzymanie cigglosci, stabilnosci i réwnowagi ekosysteméw lesnych jest bez-
posrednio zwigzane z koniecznoscig zachowania duzej réznorodnosci genetycznej gatunkéw
drzew lesnych w zmieniajagcym si¢ Srodowisku.

Dotychczas przeprowadzone analizy wykazaly, ze pierwszym skutkiem redukeji liczeb-
nosci osobnikéw, ktéra ma miejsce we wszystkich fazach wzrostu drzewostandw, jest utrata alleli
rzadkich [Barrett, Kohn 1991]. Badania na sos$nie bialej na terenie Kanady [Buchert i in. 1997]
wykazaly znaczng redukcje (okoto 80%) udziatu alleli rzadkich w drzewostanach po zabiegu
trzebiezy, gdzie kryterium cigé byty klasy grubosci drzew. Podobne doswiadczenie zostato prze-
prowadzone przez Rajorg i in. [2000]. Autorzy wykorzystali mikrosatelitarne markery DNA do
okreslenia stopnia zmian zréznicowania genetycznego w drzewostanie po silnym zabiegu trze-
biezy. Utratg alleli rzadkich w jednym z dwéch analizowanych drzewostanéw okreslono na po-
ziomie okoto 92%. Wykazano réwniez redukcje liczby alleli prywatnych na poziomie 43 i 59%
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w badanych drzewostanach. Dodatkowo stwierdzono, ze wystgpowanie alleli rzadkich jest zwig-
zane z osobnikami o stabszych fenotypach [Bergman, Scholz 1987; Cheliak i in. 1988; Bush,
Smouse 1991; Adams i in. 1998; Zhong i in. 2001], dlatego mozna przypuszczad, ze réwniez cigeia
sanitarne powodujg wyeliminowanie alleli rzadkich w drzewostanach, ktére majg petnié bazg na-
sienng i brac¢ udzial w ksztaltowaniu si¢ struktury genetycznej nastgpnych pokolen. Danusevicius
i in. [2016] potwierdzili, ze utrata alleli rzadkich w drzewostanach sosny zwyczajnej nasila si¢
wraz ze wzrostem intensywnosci prowadzonych w drzewostanie ci¢é. Tendencja ta utrzymywata
si¢ po zabiegu w drzewostanie podrzgdnym i gléwnym. W badaniach przeprowadzonych w Nad-
lesnictwie Ostréw Mazowiecka réwniez wykazano utratg alleli rzadkich po wykonaniu cigé pieleg-
nacyjnych. W ramach analiz zmiany zréznicowania DNA jadrowego opisano utrat¢ od 11% alleli
rzadkich po cigciach sanitarnych wirtualnie wykonanych w drzewostanie modelowym do nawet
67% ich eliminacji po przeprowadzeniu wirtualnej trzebiezy dolnej o intensywnosci 30% [Ko-
necka i in. 2018].

Analiza zmiennosci i struktury genetycznej generacji potomnych pochodzenia naturalnego
wskazata w dotychczasowych badaniach na wzrost udziatu alleli rzadkich w tych populacjach
w stosunku do populacji matecznych. Raja i in. [1998] uwazaja, ze wigksza chmura pytkowa daje
mozliwos¢ dostarczenia nowych alleli rzadkich — pula genetyczna generacji potomnych moze
by¢ wéwczas wzbogacona o nowe allele, w tym i rzadko spotykane. Na podstawie analiz izoen-
zymatycznych prébek nasion zebranych w drzewostanach oraz na plantacji nasiennej autorzy
twierdza, ze podstawowg zaleta i wyzszoscig odnowienia naturalnego nad odnowieniem sztucz-
nym jest wyzsza liczba alleli na locus oraz wystgpowanie alleli rzadkich w wigkszym udziale
w nasionach, ktére potencjalnie b¢da tworzy¢ odnowienie naturalne. Biorgc pod uwage wyniki
uzyskane w niniejszej pracy, nalezy podkreslié, ze pokolenie potomne pochodzenia sztucznego
(bez wzglgdu na sposéb produkcji) réwniez charakteryzuje si¢ znaczng polimorficznoscig alleli
w badanych loci DNA oraz udziatem rzadkich oraz prywatnych alleli. Mozna zatem stwierdzié,
ze odnowienie sztuczne rozpatrywane w wyzej wymienionych kryteriach jest cennym materia-
lem odnowieniowym, ktéry bedzie tworzyt nowe generacje. Kosiriska i in. [2007] stwierdzili, ze
zmiany zréznicowania genetycznego w generacji potomnej sg zwigzane z mozliwoscig przeptywu
pytku migdzy drzewostanami dojrzatymi. Prowadzona na przestrzeni Zycia badanych drzewo-
stanéw gospodarka lesna z calg pewnoscig doprowadzita do rozluznienia putapu koron, co umoz-
liwito tatwiejszy dostep pytku z drzewostanéw sgsiednich. Skutkiem tego jest obecnosé alleli
rzadkich i prywatnych w badanych populacjach potomnych wyprodukowanych dwiema meto-
dami.

W przeprowadzonych badaniach proporcje ukazane migdzy grupami alleli o réznej czg¢sto-
tliwosci sg poréwnywalne z wezesniejszymi doniesieniami, w ktérych rozpatrywano znaczenie
wystgpowania alleli rzadkich w populacjach réznych gatunkéw drzew lesnych [Miiller-Starck
1985; Beaulieu, Simon 1994; Buchert i in. 1997; Rajora i in. 1998, 2000; Rajora 1999; Kosiriska
i in. 2007]. Niewielka r6znica w udziale rzadkich alleli w ramach sadzonek z konteneréw i ze szké-
tek gruntowych wynika przypuszczalnie ze zwigckszonej selekcji naturalnej w grupie sadzonek
produkowanych na polach siewnych szkétek gruntownych. Gorsze warunki kietkowania nasion
i wzrostu siewek (np. nieodpowiednia temperatura, wiatr, opady) oraz konkurencja mi¢dzyosob-
nicza zar6wno na poziomie korzeni, jak i pgdéw powoduja prawdopodobnie eliminacjg ,,stabszych”
genotypéw w grupie sadzonek na szkétkach gruntowych. W bardziej sprzyjajacych warunkach
produkcji sadzonek w kontenerach, gdzie srodowisko wzrostu kazdego nasiona i siewki jest
kontrolowane, nic ma miejsca proces adaptacji poprzez selekcj¢ naturalng. Biorge pod uwage
wczesniejsze doniesienia Williamsa [1999], jakoby allele rzadkie sprz¢zone byly ze stabszymi



Allele rzadkie i prywatne jako miara 955

fenotypowo osobnikami, mozliwa jest ich eliminacja na poziomie wezesnej adaptacii, kt6ra w roz-
patrywanym ukladzie ma mozliwos¢ zaistnie¢ tylko wsréd sadzonek produkowanych w szkétkach
gruntowych. Wigkszy udziat alleli rzadkich oraz unikatowych w materiale sadzeniowym z zakry-
tym systemem korzeniowym potwierdza powyzsze zalozenia.

Podsumowanie

Ze wzgledu na brak badan poswigconych adaptacyjnej wartosci alleli rzadkich, prywatnych i o niskiej
frekwencji wydaje si¢ rozsgdne prowadzenie gospodarki, ktéra pozwoli na utrzymanie mozliwie
bogatej puli genowej, tak aby dobdr naturalny mdégt usunaé niepozadane allele w cyklu zycia po-
pulacji drzew. Praktyka lesna prowadzona w oparciu o rézne systemy zarzadzania i ksztaltowania
zasobow lesnych oraz przyjete sposoby reprodukeji, poprzez popieranie potomstwa powstatego
na drodze naturalnego lub sztucznego odnowienia, b¢dzie miata znaczacy wplyw na poziom
réznorodnosci genetycznej, strukture oraz procesy genetyczne zachodzace w przyszlych gene-
racjach populacji drzew lesnych.

Poniewaz poréwnanie zmiennosci genetycznej odnowienia sztucznego produkowanego
réznymi metodami nie byto tematem dotychczas przeprowadzonych badai w skali $wiata, po-
wyzsze rozwazania, szczegélnie w ramach udziatu alleli rzadkich i prywatnych, sg unikatowe
i uzupetniajg wiedz¢ dotyczacg wptywu dziatalnosci cztowieka na zasobnosé genowq drzewosta-
néw sosny zwyczajnej.
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