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ABSTRACT

Chomicz-Zegar E., Nowakowska J. A. 2021. Zmiennos¢ genetyczna dolnoreglowych drzewostanéw buko-
wych o charakterze pierwotnym w poréwnaniu z drzewostanami zagospodarowanymi. Sylwan 165 (2):
126-135. DOI: https://doi.org/10.26202/sylwan.2020123.

The aim of the study was to recognize genetic variability in selected beech (Fagus sylvatica 1..)
stands of the primeval character from the mountain areas of Poland. Research was conducted in
three locations: Beskid Zywiecki, Beskid Sadecki and Bieszczady (S Poland). In each of them,
two beech populations were selected: one in the nature reserve and the other in the managed
forest (and was considered as a reference). Principal genetic parameters of each population were
determined using four highly polymorphic microsatellite loci (FS1-03, FS1-25, mcf5, mcf11).
In general, high genetic diversity was found in all studied populations (H;: 0.753-0.845). Mean
(per three location) allelic richness, effective number of alleles, observed and expected heterozy-
gosity was higher in nature reserves (14.173, 5.591, 0.674 and 0.806, respectively) than in the
managed stands (13.976, 5.233, 0.653 and 0.776, respectively). Average inbreeding coefficient
was higher in managed forests than in nature reserves (0.162 vs. 0.156). However, none of these
differences was statistically significant (p>0.05). It seems that higher inbreeding of forest tree
population should be associated not so much with the naturalness of the stand, but with its
structure and density.
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Wstep

Las pierwotny stanowi dynamicznie zréwnowazony ekosystem lesny rozwijajacy si¢ poza bezpo-
$rednim i posrednim wptywem dziatalnosci czlowieka [Jaworski 1997]. Rzadzg nim jedynie prawa
przyrody. Jego sktad gatunkowy, budowa, struktura, wzrost i pozostale procesy zyciowe sg uwarun-

*Badania zostaty sfinansowane przez MNiSW w ramach tematu statutowego IBL (nr 240508).
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kowane wlasciwosciami srodowiska. W Polsce, gléwnie w gérach, istniejg kompleksy lesne (np.
w Bieszczadach, na Babiej Gérze, w Tatrach i Gorcach), w ktérych czlowick nie uzytkowat drzewo-
stan6w lub co najwyzej wycinat pojedyncze drzewa. Lasy te ulegly jednak zmianom w wyniku
posredniego wptywu czlowieka (m.in. imisje, zakl6cenia stosunkéw wodnych), stad proponuje
si¢ je nazywaé ,lasami o charakterze pierwotnym” [Jaworski 1997].

Poznanie ekosysteméw lesnych rzgdzonych gtéwnie prawami przyrody, a nastgpnie wyko-
rzystanie tej wiedzy w lasach zagospodarowanych jest podstawg doskonalenia naturalnego kie-
runku hodowli lasu [Chodzicki 1976]. Dolnoreglowe lasy o charakterze pierwotnym zostaly szeroko
opisane w zakresie budowy, struktury i dynamiki drzewostanéw [Szwagrzyk i in. 1995; JaworsKki,
Paluch 2001; Jaworski i in. 2002, 2006], jednoczesnie struktura genetyczna tych populacji pozo-
staje nieznana.

W populacjach drzew lesnych wysoki stopieri zmiennosci genetycznej oznacza na ogét wick-
sze mozliwosci adaptacji do zmieniajacych si¢ warunkéw srodowiska przyrodniczego, co warunkuje
stabilnos¢ i trwatos¢ lasu. Pierwotny sktad genetyczny istniejgcych populacji, warunkowany historig
gatunku w okresie zlodowaceri, ksztattowany jest przez naturalne procesy ewolucyjne (dobér
naturalny, dryf genetyczny, przeptyw genéw), jak réwniez posrednig i bezposrednig dziatalnosé
cztowieka (w tym planowo wykonywane zabiegi hodowlane). Hipoteza o pozytywnej korelacji
pomig¢dzy naturalnoscig drzewostanu a jego zmiennos$cig genetyczng nie znajduje potwierdzenia
w wynikach badari [Wehenkel i in. 2009]. Co wigcej, niekt6rzy autorzy sugerujg wystepowanie
wyzszej wsobnosci w drzewostanach wylgczonych z uzytkowania anizeli w zagospodarowanych
[Neale, Adams 1985; Buiteveld i in. 2007; Wang i in. 2010; Chomicz-Zegar i in. 2015].

Buk zwyczajny (Fagus sylvatica 1..) nalezy do gtéwnych gatunkéw lasotwérezych w regionach
gérskich w Polsce. Badania dotyczace zmiennosci genetycznej buka na poziomie molekularnym
byty prowadzone najczesciej z zastosowaniem izoenzyméw. Zmiennosé buka w zakresie marke-
réw izoenzymowych zostata szeroko opisana zaréwno w skali Polski [Sutkowska i in. 2012], jak
i catego regionu Karpat [Gomory i in. 2003]. Markery DNA, przede wszystkim markery mikro-
satelitarne, byly z kolei stosowane w badaniu przestrzennej struktury genetycznej [Vornam i in.
2004; Jump, Periuelas 2007] oraz przeptywu genéw [Chybicki i in. 2009; Oddou-Muratorio i in.
2010] w populacjach buka. Markery SSR zastosowano takze do badania wpltywu gospodarki
lesnej na zmienno$¢ genetyczng drzewostanéw bukowych [Buiteveld i in. 2007; Pafetti i in.
2012; Piotti i in. 2012; Rajendra i in. 2014].

Celem badari bylo rozpoznanie zakresu zmiennosci genetycznej w drzewostanach buko-
wych o charakterze pierwotnym w wybranych rezerwatach z terenéw gérskich Polski. Referen-
cja dla populacji objetych ochrong rezerwatows byly drzewostany gospodarcze, w ktérych prze-
prowadzono analogiczne analizy genetyczne. Badania pozwolily stwierdzié, czy istniejg istotne
réznice w wartosciach podstawowych parametréw genetycznych pomigdzy drzewostanami buko-
wymi o charakterze pierwotnym a zagospodarowanymi.

Material i metody

OBIEKT BADAN. Badania prowadzono w trzech lokalizacjach: Beskid Zywiecki, Beskid Sadecki
i Bieszczady. W kazdej z nich wybrano po 2 drzewostany bukowe, ktére réznily si¢ sposobem
zagospodarowania. Pierwszy reprezentowal drzewostany o charakterze pierwotnym, stanowigce
pozostatos¢ dawnej Puszczy Karpackiej, wylaczone z uzytkowania i objgte ochrong w formie rezer-
watéw. Drugi to drzewostan gospodarczy zagospodarowany rebnig stopniows gniazdows udoskona-
long (IVd), znajdujacy si¢ w klasiec odnowienia. Obiekty badawcze zostaty wybrane w ten sposéb,
zeby poszczegdlne pary: drzewostan zagospodarowany — drzewostan wylgczony z uzytkowania
(facznie 3 pary), znajdowaly si¢ w niedalekim sgsiedztwie.
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Tabela 1.
Lokalizacja oraz charakterystyka badanych drzewostanéw
Location and characteristic of studied forest stands

Sposdéb zagos- Wysokos¢  Wiek

Lokalizacja Populacja ~ Kod podarowania Wspétrzedne  [mn.p.m.]  [lata]
Location  Population Code Management Coordinates Elevation Age

regime [masl] [years]

obszar ochrony

Zarnéwka RZ Scistej, PN 49’592258}\] 940-1010 80-230
) . 19,554964°E
Beskid strict reserve
Zywiecki gospodarczy, r¢bnia .
’ 49,681228'N
i IVd, KO z -
Lachowice GZ 19.451871°E 740-840 120

managed forest
rezerwat czgsciowy 49,445593°N

Lembarczek RS 650-900 75-175

Beskid partial reserve 20,840956’'E
Sadecki gospodarczy, r¢bnia .
49,448406°'N
IVd, KO z . .
Runek GS 20,826223°F 600-800 90-150

managed forest
obszar ochrony

Tworylezyk ~ RB scistej, PN 49’23381401\] 740-1100  do 350
. ) 22,482810°E
Bieszczady strict reserve
gospodarczy, r¢bnia .
49,196374'N
i IVd, KO z ! L
Nasiczne GB 22.588762E 820-980 50-150

managed forest

PN - park narodowy, KO — klasa odnowienia
PN - national park, KO - renewal class

Drzewostan o charakterze pierwotnym na terenie Beskidu Zywieckiego to objety ochrong
Scisty las pomiedzy Mokrym Stawkiem a Halg Zarnéwka (zwany tez Rezerwatem Zarnéwka) na
terenie Babiogdrskiego Parku Narodowego. Obszar ochrony $cistej obejmuje 35 ha potozonego
w reglu dolnym lasu o charakterze naturalnym. Obszar jest objety Scistg ochrong od 1934 roku:
poczatkowo w formie rezerwatu, a nast¢pnic — od 1954 roku — jako cz¢$¢ Babiogérskiego Parku
Narodowego. Giéwne gatunki tworzace drzewostan to buk, jodta i swierk. Rozpigtos¢ wieku
drzew w warstwie drzewostanu giéwnego i podrzgdnego na powierzchni 1 ha polozonej w cen-
tralnej czg¢sci rezerwatu wahata si¢ od okoto 80 do ponad 230 lat [Szwagrzyk i in. 1995]. Z kolei
drzewostan gospodarczy zlokalizowany byt w Nadlesnictwie Sucha, lesnictwie Lachowice, w wy-
dzieleniu 277f o powierzchni 7,80 ha. Charakteryzowat si¢ on zwarciem przerywanym. Warstwe
drzew tworzyt buk w wieku 120 lat.

Objete badaniami drzewostany w Beskidzie Sgdeckim znajdowaly si¢ na terenie Nadle$nic-
twa Piwniczna, w niewielkiej odleglosci od siebie (w obrgbie jednego lesnictwa). Jako obiekt
wylaczony z uzytkowania zostal wybrany jodlowo-bukowy drzewostan o charakterze naturalnym,
tworzgcy Rezerwat Lembarczek (lesnictwo Runek, wydzielenia 63a i 64a). Rezerwat, utworzony
w 1985 roku na powierzchni 47,16 ha, byt potozony na stromych stokach masywu Lembarczka
(917 m n.p.m.). Drzewostan budowaty buk i jodta, miejscami wyst¢powat takze jawor. Wiek bukéw
tworzacych warstwe drzew miescil si¢ w zakresie 75-175 lat. Drzewostan gospodarczy zlokalizo-
wany byl na terenie lesnictwa Runek, w wydzieleniach 66a (powierzchnia 17,59 ha) oraz 67a
(21,39 ha). Charakteryzowat si¢ umiarkowanym zwarciem. Warstwe drzew tworzyly buk i jodta
w wieku 90-150 lat.
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W Bieszczadach badania przeprowadzono w litej buczynie o charakterze pierwotnym, rosng-
cej w Dolinie Tworylczyka, w Bieszczadzkim Parku Narodowym. Obszar ochrony scistej obejmuje
calg Doling Tworylczyka, czyli okoto 300 ha. Las w Dolinie Tworylczyka zostal objgty ochrong
w 1980 roku jako rezerwat Puszcza Bukowa nad Sanem, a nast¢pnie w 1991 roku wigczono go do
Bieszczadzkiego Parku Narodowego. Buczyna w Dolinie Tworylczyka stanowi starodrzew o zréz-
nicowanym wieku [Kucharzyk 2008]. Maksymalny stwierdzony dotgd wiek buka w Bieszczadzkim
Parku Narodowym to okoto 350 lat (E. Muter, informacja ustna). Jako drzewostan gospodarczy
wybrany zostat jodtowo-bukowy drzewostan w Nadlesnictwie Lutowiska, lesnictwie Nasiczne,
w wydzieleniu 36b, o powierzchni 62,65 ha. Drzewostan charakteryzowat si¢ luznym zwarciem.
Wiek bukéw tworzacych warstwe drzew miescit si¢ w zakresie 50-150 lat.

BADANIA MOLEKULARNE. W kazdym drzewostanie z 50 bukéw pobrano §widrem Presslera krétkie
wywierty (3-5 cm) do analiz DNA. Osobniki do analiz genetycznych wybierano w taki sposéb,
zeby odleglos¢ pomi¢dzy kolejnymi drzewami byta nie mniejsza niz 30 m — w celu uniknigcia zbioru
préb z osobnikéw stanowigeych pétrodzedstwo [Vornam i in. 2004]. Lokalizacje kolejnych drzew
przeznaczonych do zbioru wyznaczano za pomocg odbiornika GPS, tak aby otrzymaé mozliwie
regularng siatke.

Izolacj¢ DNA z drewna i yka wykonano za pomocg zestawu NucleoSpin Plant II firmy
Macherey-Nagel (Genomic DNA from plant, Diiren, Niemcy). Zmiennosé genetyczng popu-
lacji okreslono na podstawie analizy polimorfizmu sekwencji mikrosatelitarnych (SSR) DNA
jadrowego przy zastosowaniu 4 loci: FS1-25, FS1-03, mef 5 i mef 11 [Pastorelli i in. 2003; Vornam
i in. 2004]. Amplifikacje DNA prowadzono w 10 pl mieszaniny reakcyjnej z zastosowaniem ze-
stawu QIAGEN Multiplex PCR Kit. W pojedynczej reakcji multiplex PCR amplifikowano jed-
noczesnie 4 loci, zgodnie z procedurg podang przez producenta (QIAGEN Multiplex, USA).
Produkty PCR zostaly rozdzielone elektroforetycznie w zelu poliakrylamidowym o stg¢zeniu 7%
w sckwenatorze kapilarnym CEQ 8000 firmy Beckman-Coulter (USA). Wielkos¢ powiclonych
fragmentéw mikrosatelitarnego DNA w parach zasad (pz) odczytano za pomocg oprogramowa-
nia CEQ 8000 Series Genetic Analysis System Software v 9.0 (Beckman-Coulter, USA).

Na podstawie danych otrzymanych z sekwenatora okreslono liczbe oraz frekwencje alleli
w poszczegélnych loci SSR. Dla kazdej populacji okreslono liczbe alleli rzadkich (wystgpujacych
z frekwencjg mniejszg lub réwng 1%) oraz alleli prywatnych (obecnych tylko w danej populacji).
Dla kazdego locus i kazdej populacji oszacowano takze frekwencje alleli zerowych metodg najwick-
szego prawdopodobieristwa wedtug algorytmu EM w programie Genepop 4.3 [Rousset 2008].

W programie Fstat wersja 2.9.3.2 [Goudet 1995] obliczono bogactwo alleliczne AR, wsp6t-
czynnik wsobnosci /¢ oraz okreslono odst¢pstwo od réwnowagi Hardy’ego-Weinberga w kazdej
prébie. W programie GenAlEx [Peakall, Smouse 2012] obliczono efektywng liczbe alleli na
locus A, heterozygotycznos¢ obserwowang H, i heterozygotycznos¢ oczekiwang Hy, stosujac
estymacje nieobcigzong wedtug Nei'a [1978], oraz wykonano analiz¢ gléwnych wspétrzednych
(PCoA, Principal Coordinate Analysis) na podstawie matrycy kowariancji wystandaryzowanych
odlegtosci genetycznych Nei’a i Li [1979].

Wymienione parametry zmiennosci genetycznej populacji okreslone w drzewostanach o cha-
rakterze pierwotnym poréwnano z odpowiednimi parametrami w drzewostanach gospodarczych
za pomocy testu t-Studenta dla dwéch préb niezaleznych w programie Statistica 9.0. (StatSoft, Inc.).

Wyniki
FREKWENCJA ALLELL Badane loci mikrosatelitarne cechowaly si¢ duzym polimorfizmem. We wszy-
stkich 4 loci stwierdzono od 109 alleli w populacji Zarnéwka do 113 alleli w populacjach Tworyl-
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czyk i Nasiczne. Sumaryczna liczba alleli w populacji byta podobna w rezerwatach (109 alleli
w populacji RZ, RS - 111, RB - 113 alleli) i w drzewostanach gospodarczych (GZ - 112, GS - 112,
GB - 113 alleli).

W drzewostanach gospodarczych odnotowano wigcej alleli rzadkich (GZ - 19, GS -8, GB - 17
alleli) oraz czg¢stsze wystgpowanie alleli prywatnych (GZ -2, GS -5, GB - 1 allel) anizeli w rezer-
watach (allele rzadkie: RZ — 12, RS - 4, RB - 10; allele prywatne: RZ - 1, RS - brak, RB - 1).

Najwigcej alleli zerowych stwierdzono w locus FS1-25 (12%), a najmniej w locus FS1-03 (3%).
Srednia liczba alleli zerowych dla 4 loci wynosita 8%.

ZMIENNOSC GENETYCZNA. Badane drzewostany charakteryzowaly si¢ generalnie wysokg zmien-
noscig genetyczng. Heterozygotycznosé oczekiwana przyjmowata wartosci od 0,753 w populacji
Lachowice do 0,845 w populacji Zarnéwka (tab. 2).

W drzewostanach z Beskidu Zywieckiego i Bieszczadéw réznorodnosé alleliczna, efektywna
liczba alleli oraz heterozygotycznosé oczekiwana byly wyzsze w drzewostanie objgtym ochrong
rezerwatows (w populacji Zarnéwka: AR=14,738, A=6,442, H;=0,845; w populacji Tworylczyk
odpowiednio: 13,753, 5,634, 0,793; tab. 2) anizeli w gospodarczym (w populacji Lachowice:
AR=13,040, A;=5,881, H;=0,753; w populacji Nasiczne odpowiednio: 13,753, 4,945, 0,779; tab. 2).
Odwrotng sytuacje zaobserwowano w przypadku drzewostanéw z Beskidu Sadeckiego, gdzie
wymienione parametry byly wyzsze w drzewostanie gospodarczym (w populacji Runek: AR=15,136,
Ap=4,874, H;=0,797; w populacji Lembarczek odpowiednio: 13,981, 4,697, 0,780; tab. 2).

We wszystkich drzewostanach heterozygotycznos¢ obserwowana (/) byta nizsza od oczeki-
wanej, stad w obu populacjach i obu pokoleniach stwierdzono istotnie dodatnig wartosé wspétczyn-
nika wsobnosci (Fq). Przyjmowat on wartosci od 0,083 w populacji Nasiczne do 0,225 w populacji
Lachowice (tab. 2). W drzewostanach z Beskidu Zywieckiego i Bieszczadéw wspétczynnik wsob-
nosci byt nieznacznie nizszy w rezerwatach (w populacji Zarnéwka F, 15=0,223, w populacji Tworyl-
czyk Fg=0,134; tab. 2) niz w drzewostanach gospodarczych (w populacji Lachowice F;¢=0,225,
w populacji Nasiczne F4=0,083; tab. 2). W Beskidzie Sadeckim wspdtezynnik wsobnosci byt nizszy
w drzewostanie zagospodarowanym (w populacji Runek F(=0,177, w populacji Lembarczek
F¢=0,111; tab. 2).

Srednie dla 3 lokalizacji wartosci poszczegélnych parametréw zmiennosci genetycznej
byty wyzsze w drzewostanach o charakterze pierwotnym (w rezerwatach: AR=14,173, A;=5,591,
H,=0,674, H;=0,806; w drzewostanach gospodarczych odpowiednio: 13,976, 5,233, 0,653, 0,776;
tab. 2), natomiast sredni wspétczynnik wsobnosci byt wyzszy w drzewostanach gospodarczych
(w drzewostanach gospodarczych F(¢=0,162, w rezerwatach F|¢=0,156). Analiza statystyczna wy-
kazala jednak, Ze Zadna z tych réznic nie byta istotna (p=0,05; tab. 2).

Analiza PCoA w uktadzie dwdch osi (opisujacych w pierwszej wspétrz¢dnej PC1 - 52,66%
i drugiej wspétrzednej PC2 — 25,13% catkowitej zmiennosci genetycznej) wyréznita dwie grupy
populacji reprezentujace zbiory o wysokim podobierstwie genetycznym. Pierwszg grupe stano-
wity dwa drzewostany z Bieszczadéw, drugg — dwa drzewostany z Beskidu Sgdeckiego (ryc.).
Populacje z Beskidu Zywieckiego nie tworzyly zadnej grupy spokrewnionej genetycznie i zaj-
mowaly osobne pola na diagramie PCoA.

Dyskusja
Badane drzewostany charakteryzowaly si¢ generalnie wysokim poziomem zmiennosci genetyczne;j.
Powszechnie stosowang miarg zmiennosci genetycznej populacji jest heterozygotycznosé ocze-
kiwana (H), interpretowana jako prawdopodobieristwo, ze 2 allele losowo wybrane z populacji
beda si¢ r6zni¢ od siebie [Hartl, Clark 1989]. Heterozygotycznosé oczekiwana badanych popu-
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Tabela 2.

Réznorodnosé alleliczna (AR), efektywna liczba alleli na locus (Ag), heterozygotycznosé obserwowana
(Ho) i oczekiwana wedtug Nei’a (Hg), wspétczynnik wsobnosci (Fig) oraz istotnos¢ odstgpstwa od réwno-
wagi Hardy’ego-Weinberga (H-W) drzewostanéw w rezerwatach (R) i gospodarczych (G)

Allelic richness (AR), effective number of alleles per locus(Ag), observed (Hp) and expected heterozygosity
according to Nei (Hg), inbreeding coefficient (Fig) and significance of departure from Hardy-Weinberg
equilibrium (H-W) for analysed proteted (R) and managed (G) stands

Locus AR Ag Ho Hg Fis H-W
FS1-03 17,045 6,59 0,800 0,857 0,067
mef5 16,879 6,803 0,760 0,862 0,119 *
RZ mefl1 9,145 4327 0,553 0,777 0,29 Hk
FS1-25 15,881 8,042 0,521 0,885 0,414 Hoex
M 14,738 6,442 0,659 0,845 0,223 worx
FS1-03 12,529 2,684 0,612 0,634 0,035
mef5 19,196 11,655 0,780 0,923 0,157 Hork
G7Z mefl1 6,387 2,430 0,429 0,595 0,281 ok
FS1-25 14,049 6,757 0,521 0,861 0,398 Hk
M 13,040 5,881 0,585 0,753 0,225 Hork
FS1-03 18,786 6,378 0,780 0,852 ~0,008
mef5 16,044 5,473 0,689 0,826 0,168 *
RS mefl1 8,094 3,329 0,553 0,707 0,22 *x
FS1-25 13,000 3,607 0,676 0,734 0,079
M 13,981 4,697 0,675 0,780 0,111 Hk
FS1-03 18,134 4,642 0,833 0,794 0,05
mef5 15,855 5,603 0,735 0,830 0,116 *
GS mef11 10,141 3,638 0,388 0,733 0,473 wox
FS1-25 16,413 5,613 0,674 0,831 0,191 *ok
M 15,136 4,874 0,657 0,797 0,177 Hork
FS1-03 17,618 5,203 0,857 0,816 ~0,051
mef5 16,014 9,481 0,638 0,904 0,296 Hok
RB mefi1 6,713 2,696 0,689 0,636 ~0,084
FS1-25 14,851 5,155 0,565 0,815 0,309 worx
M 13,799 5,634 0,687 0,793 0,134 Hok
FS1-03 16,676 5,482 0,880 0,826 ~0,066
mef5 15,727 7,225 0,780 0,870 0,105 *
GB mefl1 7,289 2,776 0,580 0,646 0,103
FS1-25 15,318 4,296 0,620 0,775 0,202 *
M 13,753 4,945 0,715 0,779 0,083 worx
MR 14,173 5,591 0,674 0,806 0,156
MG 13,976 5,233 0,653 0,776 0,162
p(R vs. G) 0,787 0,583 0,615 0,282 0,921

oznaczenia populacji jak w tabeli 1; * p<0,05, ** p<0,01, *** p<0,001
population denotes as in table 1; * p<0.05, ** p<0.01, *** p<0.001

24 4

lacji, okreslona jako warto$¢ srednia dla 4 loci, miescita si¢ w zakresie od 0,753 (populacja GZ)
do 0,845 (RZ). Podobne wielkosci tego parametru uzyskiwali inni autorzy, badajac strukture ge-
netyczng drzewostanéw bukowych z zastosowaniem réznych zestawéw 4 do 5 loci mikrosate-
litarnych: H;=0,765 [Vornam i in. 2004], 0,749-0,868 [Buiteveld i in. 2007], 0,855-0,869 [Kraj,
Sztorc 2009] oraz 0,740-0,792 [Bilela i in. 2012].

Heterozygotycznos¢ oczekiwana (H;) byta wyzsza od heterozygotycznosci obserwowanej
(H,) we wszystkich populacjach, stad w kazdym przypadku stwierdzono istotnie dodatnig war-
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Podobieristwo genetyczne badanych drzewosta-
néw na podstawie analizy gléwnych wspélrzed-
RZ nych

4 Principal coordinate analysis of genetic similarity
among studied stands
oznaczenia populacji jak w tabeli 1; population denotes as in
PC1 52,66% table 1

tos¢ wspdtczynnika wsobnosci (Fg). Analogiczny niedobdr genotypéw heterozygotycznych w sto-
sunku do warto$ci oczekiwanej w populacji znajdujacej si¢ w réwnowadze Hardy’ego-Weinberga
(dodatnia wartos¢ wspélczynnika wsobnosci) stwierdzono tez w innych badaniach struktury gene-
tycznej drzewostanéw bukowych z zastosowaniem markeréw mikrosatelitarnych [Vornam i in.
2004; Buiteveld i in. 2007; Bilela i in. 2012]. Wigkszo$¢ autor6w uzasadnia dodatnig warto$¢
wspélezynnika wsobnosci u buka wystgpowaniem nielosowej mikroprzestrzennej struktury gene-
tycznej populacji zwigzanej z krzyzowaniem w bliskim sgsiedztwie [Cuguen i in. 1988; Comps
iin. 1990; Merzeau i in. 1994]. Badania z zastosowaniem markeréw mikrosatelitarnych wskazuja,
ze w drzewostanach bukowych powstalych w drodze naturalnego odnowienia wyste¢puje silna
struktura rodzinna u drzew rosngcych w odlegtosci do 30-40 m [Vornam i in. 2004; Jump,
Penuelas 2007; Chybicki i in. 2009]. W prezentowanych badaniach, aby uniknga¢ pobierania préb
z osobnikéw spokrewnionych, do analiz genetycznych wybierano drzewa oddalone od siebie
o co najmniej 30 m. Mimo to nie mozna wykluczyé, ze istnienie przestrzennej struktury gene-
tycznej w badanych populacjach, bgdgce efektem ograniczonej odleglosci transportu pytku oraz
- w jeszcze wigkszej mierze — nasion buka [Chybicki i in. 2009], mialo wptyw na stwierdzone
dodatnie wartosci wspétczynnika wsobnosci.

Badajgc zmienno$¢ genetyczng drzewostanéw o charakterze naturalnym réznych gatun-
k6w, niektérzy autorzy sugerowali wystegpowanie wyzszej wsobnosci w drzewostanach wylaczonych
z uzytkowania anizeli w zagospodarowanych w odniesieniu do Pseudotsuga menziesii [Neale, Adams
1985], Fagus sylvatica [Buiteveld i in. 2007], Picea asperata [Wang i in. 2010] czy Picea abies [Cho-
micz-Zegar i in. 2015]. Wedtug Lediga [1992] krzyzowanie pomi¢dzy sgsiadujagcymi osobnikami
prawdopodobnie dominuje w naturze, w zwigzku z czym system kojarzenia w naturalnych drze-
wostanach moze charakteryzowac si¢ wsobnoscig. W badanych drzewostanach sredni wspétezyn-
nik wsobnosci (Fg) byt wyzszy w drzewostanach gospodarczych. Jednoczesnie réznice w zakresie
wspélczynnika wsobno$ci pomiedzy drzewostanami o réznym sposobie zagospodarowania nie
byly istotne statystycznie.

Pewng rozbieznosé otrzymanych wynikéw ze stwierdzeniami innych autoréw mozna ttuma-
czy¢ réznicami w zwarciu badanych drzewostanéw. Buiteveld i in. [2007] stwierdzali zazwyczaj
(w 4 na 5 badanych przypadkéw) wyzsze wspétezynniki wsobnosci w drzewostanach bukowych
o charakterze naturalnym anizeli w drzewostanach zagospodarowanych. Jednoczesnie wigzali t¢
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sytuacje z silnym zwarciem drzewostanéw naturalnych, sprzyjajacym zapyleniom w obrebie bli-
skiego sgsiedztwa. Podobnie w badaniach Chomicz-Zegar i in. [2015] - drzewostan §wierkowy
o charakterze pierwotnym cechowat si¢ wigksza wsobnoscig, ale réwniez wickszym zwarciem
niz drzewostany gospodarcze, znacznie przerzedzone na skutek zamierania swierka w Beskidach.
W przedstawianych badaniach wigkszym zwarciem charakteryzowaly si¢ z kolei drzewostany
gospodarcze, w ktérych analogicznie odnotowano wyzszy sredni wspéiczynnik wsobnosci.

Drzewostany w rezerwatach cechowaly si¢ luzniejszym i bardziej nieréwnomiernym zwar-
ciem (obok fragmentéw zwartego drzewostanu wystgpowaly fragmenty przerzedzone oraz luki),
jak réwniez liczniejszym udzialem innych gatunkéw (jodla, swierk) w strukturze drzewostanu.
Stanowily mozaik¢ réznych stadiéw i faz rozwojowych oraz sktadu gatunkowego w sposéb wia-
$ciwy dla dolnoreglowych laséw o charakterze pierwotnym [Szwagrzyk i in. 1995; Jaworski 1997;
Jaworski, Paluch 2001; Jaworski i in. 2002, 2006]. W drzewostanach o takiej charakterystyce zwigk-
sza si¢ odlegtosé pomi¢dzy dojrzatymi osobnikami tego samego gatunku, w zwigzku z czym moze
tez wzrosngé udzial dtugodystansowego transportu pytku w procesie reprodukeji drzewostanu
[Piotti i in. 2012]. Wydaje si¢ zatem, ze wigksza wsobnos¢ populacji nalezy wigzad nie tyle z natu-
ralnoscig drzewostanu, co z jego strukturg i zwarciem.

Srednie dla danego sposobu zagospodarowania parametry zmiennosci genetycznej (r6zno-
rodnos¢ alleliczna AR, oczekiwana liczba alleli A, oraz heterozygotycznos¢ obserwowana H
i oczekiwana H ) byty nieznacznie wyzsze w drzewostanach objetych ochrong rezerwatows niz
w gospodarczych. Taka prawidlowos$¢é moze wynikaé¢ z opisanych wezesniej réznic w budowie,
strukturze gatunkowej, zwarciu i rozmieszczeniu drzew w drzewostanach o odmiennym sposo-
bie zagospodarowania. Kluczowe jest jednak stwierdzenie, ze zadna z wymienionych réznic
w parametrach zmiennosci genetycznej pomigdzy drzewostanami o réznym sposobie zagospo-
darowania nie byla istotna statystycznie. Pozostaje to w zgodzie z wynikami badaii Wehenkela
i in. [2009], ktére nie potwierdzity hipotezy o pozytywnej korelacji pomi¢dzy naturalnosciag
drzewostanu a jego zmiennoscig genetyczng. Brak istotnych réznic w zakresie zmiennosci gene-
tycznej drzewostanéw bukowych zagospodarowanych rebnig cz¢sciows i wylaczonych z uzytko-
wania stwierdzali tez inni autorzy [Buiteveld i in. 2007; Pafetti i in. 2012; Rajendra i in. 2014].

Drzewostany réznigce si¢ sposobem zagospodarowania nie tylko nie wykazywaty znacza-
cych réznic w zakresie podstawowych parametréw genetycznych, ale w wigkszosci przypadkéw
dzielity tez regionalnie wspdlng pulg genows. W analizie gtéwnych wspétrzednych populacje
z Beskidu Sadeckiego i Bieszczadéw tworzyly odrgbne grupy spokrewnione genetycznie. Inaczej
przedstawia sie sytuacja w przypadku drzewostanéw z Beskidu Zywieckiego. Populacje z Babio-
gérskiego Parku Narodowego oraz z Nadlesnictwa Sucha réznity si¢ genetycznie od tych z po-
zostatych dwdch regionéw, ale nie wykazywaly podobieristwa genetycznego pomig¢dzy sobg.
Moze to $wiadczy¢ o sztucznym pochodzeniu drzewostanu gospodarczego Lachowice, za czym
przemawia dostepnos¢ drzewostanu dla prac lesnych (zlokalizowany przy drodze stokowej), jak
réwniez historia intensywnego uzytkowania laséw w Beskidzie Zywieckim [Opis... 1905; Ka-
wecki 1939]. Z uwagi na pochodzenie buka z jednego refugium lodowcowego na obszarze obje-
tym badaniami [Magri i in. 2006; Sutkowska i in. 2012] historia gatunku w okresie zlodowaceri
nie wyjasnia regionalnych réznic genetycznych mig¢dzy populacjami. Stwierdzone réznice
nalezaloby raczej uzasadnia¢ adaptacjg do lokalnych warunkéw srodowiska oraz dziataniem
losowych proces6w ewolucyjnych [Gomory i in. 2003].

Warto zauwazy¢, ze drzewostany gospodarcze w przedstawionych badaniach byly prowa-
dzone r¢bnig stopniowg udoskonalong, zalecang do stosowania w dolnoreglowych drzewostanach
bukowych, m.in. ze wzgledu na mozliwo$¢ zwigkszenia ich réznorodnosci genetycznej poprzez
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wykorzystanie wielu lat nasiennych w procesie odnowienia [Jaworski 1997]. Ideg tej rebni, wpi-
sujacej si¢ w kierunek naturalnej hodowli lasu, jest nasladowanie proceséw zachodzgcych w drze-
wostanach o charakterze naturalnym [Chodzicki 1976]. Mozna wysuna¢ wniosek, Ze ten sposGb
prowadzenia drzewostanu nasladuje naturalne procesy na tyle skutecznie, Ze réwniez w aspekcie
genetycznym nie stwierdza si¢ znaczacych réznic pomi¢dzy drzewostanami zagospodarowanymi
r¢bnig stopniowg udoskonalong a drzewostanami o charakterze pierwotnym.

Whnioski

# Wszystkie badane drzewostany charakteryzowaty si¢ wysokim poziomem zmiennosci gene-
tycznej.

# Drzewostany o charakterze pierwotnym nie réznity si¢ istotnie od tych zagospodarowanych
r¢bnig stopniowg udoskonalong w zakresie podstawowych parametréw zmiennosci genetycz-
nej (réznorodnosé alleliczna, oczekiwana liczba alleli, heterozygotycznosé obserwowana i ocze-
kiwana).

# Drzewostany o charakterze pierwotnym nie charakteryzowaty si¢ wyzsza wsobnoscig niz
drzewostany gospodarcze. Réznice w zakresie wspétczynnika wsobnosci pomigdzy drzewosta-
nami o réznym sposobie zagospodarowania nie byly istotne statystycznie.

* Wydaje sig, ze wigkszg wsobnos¢ populacji nalezy wigzad nie tyle z naturalnoscig drzewostanu,
co z jego strukturg i zwarciem.
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