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Zmiennos$¢ genetyczna i ekotypowa buka zwyczajnego (Fagus sylvatica L.)
w Polsce

Genetic and ecotype diversity of European beech (Fagus sylvatica L.) in Poland

Abstract. In Poland, beech attains its north-eastern limit of natural range which is limited by climate continentality,
soil conditions, winter temperatures and air humidity. The growth of beech stands outside the natural beech limit
indicates that species possess potentially wider range. Diversity of adaptive features of beech provenances and their
progeny on the basis of soil characteristics of their habitats were studied. The mineral content and basic soluble
components important for grow of the trees were estimated.

Nine beech experimental plots of 1 ha area were established in selected seed stands located in forest divisions:
Gryfino, Kartuzy, Zdroje, Lutowiska, Losie, Miechéw, Suchedniow, Tomaszéw Lubelski and Zwierzyniec. These
stands were located in compact forest areas mainly in provenance regions.

The genetic analyses were performed using isoenzyme -electrophoresis method: glutamate-oxaloacetate
transaminase (GOT —EC 2.6.1.1 — Got-2), leucine aminopeptidase (LAP—EC 3.4.11.1 — Lap-1), malate dehydrogenase
(MDH - EC 1.1.1.37 — Mdh-1, Mdh-2, Mdh-3), menadione reductase (MNR — EC 1.6.99.2), phosphoglucomutase
(PGM — EC 2.7.5.1), phosphoglucose isomerase (PGI - EC 5.3.1.9 — Pgi-2), shikimate dehydrogenase (SKDH — EC
1.1.1.25) and DNA with RAPD starters H02, H12, P06, W09, W11 (QIAGEN distribution).

On the basis of obtained results of DNA and isoenzyme markers population differentiation for chosen genetic
parameters (percentage of polymorphic loci, average number of alleles per locus and observed heterozygosity) were
studied and dendrogrammes of genetic distances using average frequencies of alleles were constructed.

The estimation of genetic diversity on the basis of izoenzyme and DNA analysis showed high variation of
investigated populations. Important correlations were estimated for genetic diversity and differentiation of beech
populations and their progeny and the level of mineral and ions important for growth and functions of plants. The
importance of very high interpopulation diversity was shown.
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1. Wstep Buk odznacza si¢ dos¢ wysokimi wymaganiami
glebowymi. Charakteryzuje go duza tolerancja na
Buk zwyczajny (Fagus sylvatica L.) uwazany jest za poziom zakwaszenia gleby — wystepuje zardbwno na
gatunek subatlantycki. W pdtnocnej czgsci swojego zasiggu glebach silnie kwasnych (gleby brunatne), jak i o
wystepuje na nizinach, natomiast w srodkowej i potud- odczynie zasadowym (gleby wapienne) (Wojterski
niowej zajmuje tereny wyzej potozone, o klimacie gorskim i 1990).
podgorskim. Jego naturalny zasi¢g omija wyraznie klimat W lasach bukowych, wedlug aktualnie obo-
kontynentalny (Szafer, Pawtowski 1972, Dzwonko 1990). wiazujacej klasyfikacji, mozna wyrdzni¢ dwa
W Polsce buk zwyczajny zajmuje 5,0% ogolnej po- taksony fitosocjologiczne (Matuszkiewicz 2005):
wierzchni lesnej (Lasy Panstwowe 2006). Z uwagi na duza buczyn¢ karpacka — Fagetum carpaticum, oraz
zywotnosc¢, ekspansywnos¢ i niewrazliwo$¢ na zacienienie buczyng pomorska — Melico-Fagetum.

buk jest jednym z podstawowych gatunkow lasotworczych.
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Na terenie Polski przebiega naturalna poéinocno-
wschodnia granica wystgpowania buka. Badaniami jej
przebiegu i zalezno$cia od warunkéw klimatycznych i
siedliskowo-edaficznych, a nawet czynnikéw antropo-
genicznych, zajmowato si¢ wielu autoréw: De Candolle
(1855), Koppen (1889), Limmermayer (1923), Steffen
(1931, za Stawinskim 1947), Stawinski (1947), Jedlinski
(1953), Boratynska i Boratynski (1990), Brzeziecki
(1995), Tarasiuk (1999). W granicach zasiggu buka w
Polsce znajduja si¢ dwa duze osrodki jego wystepowania
— pomorski 1 gorsko-wyzynny (Jedlinski 1953,
Boratynska i Boratynski 1990, Sabor 2000). Brzeziecki
(1995), Sykes i Prentince (1995) i Tarasiuk (1999) nie
ograniczaja mozliwosci wzrostu buka do obecnie zajmo-
wanych obszaréw. Widza oni duze mozliwosci
ekspansji buka w aspekcie narastajacych zmian klima-
tycznych.

Nastgpstwem migracji buka po okresie zlodowacen
byto zmniejszenie zréznicowania genetycznego na nowo
zasiedlanych terenach (Comps et al. 2001) z powodu:

— zawezenia puli genetycznej do zmienno$ci gene-
tycznej osobnikow, ktore uczestniczyly w migracji
(bottle-neck effect),

— selekcji genotypow podczas procesu zasiedlania
(formowania zbiorowisk),

— krzyzowania si¢ blisko spokrewnionych osobni-
kéw w mato licznych populacjach (chéw wsobny).

Pewne genotypy byly faworyzowane pod wptywem
czynnikdéw $rodowiska, w efekcie nastgpowala elimi-
nacja z populacji osobnikdéw nieodpornych i zubozenie
genetyczne (Miiller-Starck 1985, Starke et al. 1996).

O sukcesie wzrostu tego gatunku decyduja: zrodio
pochodzenia nasion, dobra jakos¢ sadzonek, respekto-
wanie wymagan ekologicznych buka przy wprowadza-
niu go do drzewostanu, a takze sposob prowadzenia
zabiegow pielggnacyjnych.

W ciaglym procesie weryfikacji przystosowania osob-
nikow, jaki zachodzi w przyrodzie, swoj udzial maja
zarbwno cztowiek, jak i naturalna selekcja. Swiadcza o
tym m.in. réznice struktury genetycznej dwdch prowe-
niencji buka — niemieckiej i rumunskiej, hodowanych w
warunkach szklarniowych i naturalnych przez Kima
(1985). Stwierdzit on, ze siewki buka posiadajace allel
Lap-A, charakteryzowaly si¢ zawsze wyzsza przezy-
walnoscia.

W Czechach zastosowanie metody analiz izoenzy-
matycznych z wykorzystaniem metod geostatyki umoz-
liwitlo wydzielenie dla buka 8 regionéw nasiennych.
Badania prowadzono dla 20 pochodzen buka analizujac
12 loci enzymatycznych (Gomory et al. 1998).

Stwierdzenie, ze warunki siedliskowe wplywaja na
obraz struktury genetycznej populacji buka, uzasadnia
celowos¢ podjecia badan nad wyrdznieniem jego ekoty-
poéw siedliskowych, wystepujacych na obszarze Polski.

Celem pracy byla analiza zréznicowania cech ada-
ptacyjnych wybranych do badan proweniencji buka w
naturalnym zasiggu gatunku w Polsce w potaczeniu z
charakterystyka zmiennosci zajmowanych siedlisk. Na
podstawie analiz izoenzymatycznych oceniano réwniez
zmiany struktury genetycznej populacji matecznych w
odniesieniu do ich pokolen potomnych.

2. Metody

Do badan wytypowano 9 powierzchni badawczych
buka w drzewostanach wyselekcjonowanych w wyrdz-
nionych regionach pochodzenia. Wybrane powierzchnie
reprezentuja caty zakres zmiennosci siedlisk, na ktérych
wystepuje gatunek w warunkach Polski, w naturalnym
zasiggu geograficznym. Wytypowane drzewostany sa
rodzimego pochodzenia i stanowig zwarte kompleksy
lesne z duzym udzialem buka (tab. 1).

Na powierzchniach badawczych, o powierzchni 1 ha
kazda, pobrano proby glebowe, po 5 dla kazdej powierz-
chni, zgodnie z ustalonym standardowym schematem (w
narozach i w srodku). Dla kazdej proby pobierano glebe
z dwoch glebokosci: 0-20 cm i 20—40 cm.

Analizy glebowe zostaly wykonane w Pracowni
Chemii Srodowiska Lesnego IBL. Oznaczono pH gleby
w H,0 i w KCI metoda potencjometryczna. Oznaczenie
zawartos$ci sktadnikow ogolnych po mineralizacji pro-
bek w HC104 wykonano metoda atomowej spektrometrii
emisyjnej przy wykorzystaniu aparatury firmy Thermo-
Elemental Iris Advantage. Oznaczenie kationéw wy-
miennych w CH;COONH,; wykonano zgodnie z me-
todyka Kowalkowskiego i in. (1973) i przy wykorzys-
taniu atomowej spektrometrii emisyjnej. Fosfor tatwo
przyswajalny (P,Os) okreslono metoda kolorymetryczna
Egnera-Richma. Azot ogdélny oznaczono metoda
Kjedahla. Wegiel ogolny obliczono metoda mineraliza-
cji na sucho w aparacie firmy LECO.

Do analiz pobrano paki wegetatywne w stanie zimo-
wego spoczynku.

Charakterystyka zmiennosci genetycznej badanych
populacji buka wykonana zostata na podstawie analiz
izoenzymatycznych oraz markeréw RAPD (losowo am-
plifikowanych polimorficznych fragmentow DNA). Do
oceny zmiennosci genetycznej drzewostanéw matecz-
nych pozyskano material roslinny z 50 drzew z kazdej
powierzchni badawczej buka (tab. 1). Oceng zmiennosci
genetycznej populacji potomnych wykonano na pod-
stawie analiz izoenzymatycznych. Analizy prowadzono
dla okoto 150 osobnikow z kazdej populacji. Materiat
roslinny pozyskano z nalotu buka powstatego z samo-
siewu. Rozdzial biatek enzymatycznych na poszczegol-
ne frakcje izoenzymdéw wykonano wykorzystujac
metodg elektroforezy na zelu skrobiowym (Conkle et al.
1982).
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Tabela 1. Lokalizacja badanych powierzchni z bukiem zwyczajnym (Fagus sylvatica L.)
Table 1. Location of studied area with beech (Fagus sylvatica L.)

RDLP - . Oddziat _Resion o
. Wiek Nadlesnictwo LeSnictwo nasienny Zbiorowisko lesne Gleba
Regional A F divisi F Compart- Seed F o Soil
Directory ge orest division orestry ment oo orest assocliation o1
region

Szczecin 132 Gryfino Kotowo 317a 102 Galio-odorati-Fagetum brunatna kwa$na
brown acid

Gdansk 90-116 Kartuzy Bilowo 116b 109 Galio-odorati-Fagetum brunatna wiasciwa
typical brown

Krosno 85-145 Lutowiska Jawornik 63a 806 Dentario glandulosae-Fagetum brunatna kwasna
brown acid

Krakow 65-110 Losie Bielanka 25b 854 Dentario glandulosae-Fagetum brunatna kwasna
brown acid

Krakow 121  Miechow Tunel 149b 658 Luzulo-luzuloides-Fagetum redziny
rendzina

Radom 55-140 Suchedniéw Kamionka 110h 604 Luzulo-luzuloides-Fagetum brunatna kwasna
brown acid

Lublin 115  Tomaszéw Hrebenne 341b 605 Luzulo-luzuloides-Fagetum brunatna wlasciwa
typical brown

Wroctaw 110 Zdroje Zdroéj 297a 702 Dentario enneaphyllidis-Fagetum  brunatna kwa$na
brown acid

Lublin 120  Zwierzyniec Adamow 38a 605 Luzulo-luzuloides-Fagetum plowa
grey brown

Badania prowadzono przy wykorzystaniu dwdch ukta-
déw buforowych, dla nastepujacych uktadéw enzyma-
tycznych:

1) Ashton — bufor tris-cytrynowo-litowo-boranowy
pH = 8.1 dla enzyméw: L-leucyloaminipeptydazy (LAP
—EC3.4.11.1 — Lap-1), transaminazy glutaminianowo-
szczawiooctowej (GOT —EC 2.6.1.1 — Gor-2), reduktazy
menadionu (MNR — EC 1.6.99.2),

2) tris-cytrynowy, pH = 7.0 dla enzymdw: dehydroge-
nazy jabtczanowej (MDH — EC 1.1.1.37 — Mdh-1, Mdh-
2, Mdh-3), dehydrogenazy szikimianowej (SKDH — EC
1.1.1.25), fosfoglukoizomerazy (PGI-EC 5.3.1.9 — Pgi-
2) i fosfoglukomutazy (PGM — EC 2.7.5.1).

Po zakonczeniu elektroforezy dla izoenzymow znaj-
dujacych si¢ w zelu przeprowadzono reakcje umozli-
wiajace ich wizualizacj¢ zgodnie z metodyka: Kim
(1979), Thiébaut et al. (1982), Merzeau et al. (1989),
Miiller-Starck i Starke (1993).

W celu oceny zréznicowania genetycznego bada-
nych pochodzen buka na podstawie DNA wyizolowano
genomowe DNA. W dalszej kolejnosci, dokonano
rozdzialu elektroforetycznego oraz oceny jakosciowej i
ilosciowej uzyskanego DNA. Oceny zmiennosci
genetycznej dokonano w na podstawie analizy marke-
row RAPD, przy uzyciu pigciu starterow: H02, H12,
P06, W09, W11.

1

Na podstawie otrzymanych wynikéw oceny analiz
izoenzymatycznych oraz DNA obliczono podstawowe
parametry genetyczne dla badanych populacji, migdzy
innymi: procent loci polimorficznych, srednig liczbe al-
leli na locus, heterozygotycznos$¢ obserwowana. Na pod-
stawie srednich czestoscei alleli sporzadzono dendrogra-
my dystansu genetycznego mi¢dzy badanymi popula-
cjami. Do oceny zmienno$ci genetycznej i zroznico-
wania genetycznego populacji wykorzystano wartosci
efektywnej liczby alleli na locus (Crow i Kimura 1970)
1 heterozygotycznosci oczekiwanej (Nei 1978) oraz oce-
n¢ odleglosci genetycznej — dystansu nieobciazonego
(Nei 1972). Dendrogram oparty zostal na grupowaniu
metoda UPGMA (Sneath i Sokal 1973).

Poréwnano podstawowe charakterystyki glebowe i
parametry genetyczne populacji oraz dla ich pokolen
potomnych.

Wykonano analiz¢ regresji i korelacji wszystkich
badanych cech oraz obliczono istotno$¢ korelacji. Dla
par cech istotnie statystycznie skorelowanych podano
wspotczynnik korelacji liniowej Pearsona wraz z po-
ziomem istotnosci korelacji.

Obliczenia wykonano przy zastosowaniu programu
The R Project for Statistical Computing wersjaR.2.4.1" .

Nowsza wersja tego programu jest dostgpna na stronie www.r-project.org. Por. tez: R Development Core Team, 2005: R:

A language and environment for statistical computing. R Foundation for Statistical Computing, Vienna, Austria. .
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3. Wyniki

Ocena warunkéw glebowych na 9 powierzchniach
doswiadczalnych buka (tab. 2) wykazata, ze $rednia
zawartos¢ sktadnikow mineralnych byla najwyzsza w
glebie populacji Zdroje z Sudetdéw, najnizsza za$ w
glebie populacji z Lutowisk w Bieszczadach. Bardzo
zasobne w tatwo przyswajalne sktadniki biogenne,
niezbe¢dne dla wzrostu roslin, zardwno w strefie blisko
powierzchni gleby, jak w glebszych warstwach, okazato
si¢ siedlisko populacji Miechéw, o wysokim pH ok.
5,51-7,05 w H,0, i Zdroje — 6,19-6,74 pH w H,O.
Siedlisko populacji pomorskiej Kartuzy, o niskim pH
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gleby, ok. 4,35-4,52 w H,O, charakteryzowato si¢ niska
zawartoscia kationé6w wymiennych oraz niezb¢dnych do
zycia ro$lin dostepnych im form wegla, azotu i fosforu.
Analizowane warstwy gleby, na glebokosci 020 cm i
20-40 cm, najczesciej znacznie réznily si¢ zawartoscia
sktadnikéw mineralnych i tatwo przyswajalnych bio-
gennych.

Przeprowadzone analizy izoenzymatyczne drzewo-
stanow matecznych buka (tab. 3, ryc. 1) wykazaty, ze
najwyzszg Srednia liczbg alleli na locus — 2,3, charak-
teryzowata si¢ populacja Miechdéw, najnizsza za$ po-
pulacje Kartuzy i Zwierzyniec — 1,9. Procent loci poli-
morficznych, podobnie jak $rednia liczba alleli na locus
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Rycina 1. Charakterystyka zmiennoS$ci genetycznej badanych populacji buka i ich potomstwa na podstawie markerow
izoenzymatycznych i DNA: A — §rednia liczba alleli na locus, B — procent loci polimorficznych

Figure 1. Characteristics of genetic diversity studied beech populations and their progeny on the basis of isoenzyme and DNA
markers: A — average number of alleles per locus, B — percentage of polymorphic loci
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Tabela 3. Charakterystyka zmiennoS$ci genetycznej badanych populacji buka zwyczajnego na podstawie analiz

izoenzymatycznych

Table 3. Characteristics of genetic diversity studied beech populations on the basis of isoenzyme analysis

Srednia liczba

Procent loci

Heterozygotyczno$¢

L. alleli na locus polimorficznych Heterozygosity
Proweniencja - Average number Percentage obserwowana oczekiwana
Provenence i, gjjels perlocus  of polymorphic loci observed expected

M P M P M P M P
Gryfino 2,0 2,7 77,8 88,9 0,245 0,237 0,209 0,221
Kartuzy 1,9 2,4 66,7 88,9 0,201 0,229 0,194 0,197
Lutowiska 2,2 2,6 77,8 88,9 0,226 0,223 0,212 0,204
Losie 2,0 2.3 66,7 66,7 0,195 0,240 0,216 0,221
Miechow 2,3 2,6 77,8 88,9 0,208 0,241 0,221 0,207
Suchednidw 2,0 26 667 88.9 0236 0225 0213 0202
Tomaszow Lub. 2,1 2,4 77,8 88,9 0,233 0,223 0,205 0,213
Zdroje 2,1 2,4 77,8 88,9 0,216 0,238 0,202 0,208
Zwierzyniec 1,9 2,3 66,7 66,7 0,238 0,219 0,178 0,200

M - populacje mateczne / mother stands, P — populacje potomne / progeny

wykazywaly zréznicowanie o charakterze nie klinal-
nym, lecz ekotypowym. Duzy udziat loci polimorficz-
nych stwierdzono w populacjach zaréwno potudniowej
czg¢scei Polski, jak 1 srodkowej oraz pdtnocnej — 77,8%.
Rownie duzym udziatem loci polimorficznych wyrdz-
niata si¢ populacja buka Tomaszéw Lubelski, z granicy
naturalnego zasiegu. Wysokg warto$¢ heterozygotycz-
nosci obserwowanej, bardzo rézniacg si¢ od hetero-
zygotycznosci oczekiwanej, miaty populacje Gryfino, o
przypuszczalnie sztucznym pochodzeniu, oraz Zwierzy-
niec, z granicy naturalnego zasiggu (tab. 3). Dendrogram
sporzadzony na podstawie matrycy podobienstw dy-
stansu genetycznego migdzy populacjami (ryc. 2) dzieli
analizowane populacje na dwie gldwne grupy, z ktérych
pierwsza obejmuje populacje Zwierzyniec i Gryfino,
druga za$ pozostate pochodzenia. Trudno méwic o zroz-
nicowaniu genetycznym populacji drugiej grupy na
podstawie regionu geograficznego, poniewaz populacje
bardzo odlegte geograficznie, jak np. Kartuzy i Suche-
dniéw, moga znalez¢ sie na dendrogramie obok siebie.
Potwierdza to istnienie wplywu s$rodowiska na
zréznicowanie genetyczne buka.

Analizy izoenzymatyczne pokolenia potomnego drze-
wostandw matecznych buka (tab. 3, ryc. 1) wykazaly, ze
najwyzsza srednia liczbe alleli na locus — 2,7, charak-
teryzowala si¢ populacja Gryfino, najnizsza zas popu-
lacje Losie i Zwierzyniec — 2,3. Duzy udziat loci poli-
morficznych (88,9%) stwierdzono w wigkszosci badanych
pochodzen, z wyjatkiem Losi i Zwierzynca (66,7%).
Duza heterozygotycznoscia obserwowana charaktery-
zowalo si¢ pochodzenie Losie, natomiast matg — po-
chodzenie ze Zwierzynca, odpowiednio 0,240 i 0,219.
Najwigksza roznice pomigdzy heterozygotycznoscia ob-

Populacje mateczne Pokolenie potomne

Mother stands Progeny
0,03 0,02 0,00 0,03 0,02 0,00
Zwierzyniec tosie
[ Gryfino I'{ Suchedniéw
Tomaszéw Miechow
‘ I_|L tosie H Kartuzy
Kartuzy Lutowiska
Suchedniow Zdroje
l—“— Lutowiska ||-L Gryfino
Miechow Zwierzyniec
L— Zdroje L_ Tomaszéw
0,03 0,02 0,00 0,03 0,02 0,00

Rycina 2. Geograficzne zréznicowanie genetyczne
badanych populacji matecznych oraz ich pokolen
potomnych sporzadzone na podstawie dystansu Srednich
czestosci alleli

Figure 2. Geographic genetic differentiation of studied
mother stands and their progeny on the basis of average
frequency of allels

serwowana a oczekiwang oszacowano dla populacji Mie-
chow. Dendrogram sporzadzony na podstawie matrycy
podobienstw dystansu genetycznego mi¢dzy populacja-
mi (ryc. 2) dzieli analizowane populacje na dwie gtéwne
grupy, z ktérych jedna obejmuje populacj¢ Tomaszow,
druga za$ grupa pozostate pochodzenia. Bliskie pod wzgle-
dem genetycznym potozenia zajmuja populacje bardzo
odlegte geograficznie, jak np. Gryfino, Zdroje, Zwie-
rzyniec i Lutowiska.

Na podstawie analiz DNA wszystkich badanych po-
pulacji (tab. 4) stwierdzono wysoki stopien polimor-
ficznos$ci, wynoszacy od 81,82% do 100%. Do populacji
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Tabela 4. Charakterystyka zmiennoS$ci genetycznej
badanych populacji matecznych buka zwyczajnego

na podstawie analiz markerow DNA

Table 4. Characteristics of genetic diversity studied beech
populations on the basis of DNA analysis

3 |= 3
= |2
5 < |= - 5| 2 é
= =) < - 3 o) =} =)
= 5 |§ 53| 5 o §_°
Proweniencja _§ @ 2 E ~|l_-& | 28 g
Provenence |2 2 g R Eg & % %; &
sgod 228 g5s8E| §2%
E2Po|z28ET |5 EES SE o
Ss3S9|2380=8E03 555
SSSglEES|2EES| 325
W E< Ak em oA R O T
Gryfino 2,000 1,549 100,00 0,334
Kartuzy 1,818 1,469 81,82 0,268
Lutowiska 1,954 1,528 95,45 0,314
Losie 2,000 1,503 100,00 0,305
Miechow 1,818 1,455 81,82 0,269
Suchedniow 1,909 1,541 90,91 0,317
Tomaszow Lub. 1,954 1,484 95,45 0,300
Zdroje 2,000 1,559 100,00 0,329
Zwierzyniec 1,954 1,514 95,45 0,309

odznaczajacych si¢ najwigkszym udziatem polimorficz-
nych loci nalezaty Gryfino, Losie oraz Zdroje, a naj-
mniejszym — Kartuzy i Miechéw. Warto$¢ heterozygo-
tycznosci wynosita od 0,268 w populacji z Kartuz do
0,334 w populacji z Gryfina. Najwigksza srednia liczby
alleli na locus byla w populacjach: Gryfino, Losie i
Zdroje. Najmniejsza wartoscig tej cechy wyrdznity si¢
populacje: Kartuzy i Miechéw. Populacja Zdroje miata
najwieksza efektywna liczbg alleli na locus, a populacja
Miechoéw — najmniejsza.

Wyniki oceny zmiennosci genetycznej pozyskanego
materiatu roslinnego buka na podstawie analiz izoenzy-
matycznych i DNA wykazaty duza zmiennos¢ badanych
populacji. Wysoki procent loci polimorficznych oraz
wartos¢ heterozygotycznosci obserwowanej w ocenie
zréznicowania DNA nie oznaczaty, ze populacje mozna
charakteryzowa¢ takze stopniem polimorficznosci i
heterozygotycznosci izoenzymatycznej. Taka charakte-
rystyka wydaje si¢ bardziej istotna w przypadku popu-
lacji rosnacych blisko granicy zasiggu.

Wyniki oceny zmiennosci genetycznej badanych po-
pulacji buka i ich potomstwa na podstawie markerow
izoenzymatycznych i DNA wskazuja na wysoki poziom
zrdznicowania genetycznego tych populacji. Analizo-
wane parametry zmiennosci genetycznej ($rednia liczba
alleli na locus, procent loci polimorficznych oraz war-
tos¢ heterozygotycznosci obserwowanej i oczekiwanej)
maja wigksze srednie wartosci w pokoleniu potomnym
niz w populacjach matecznych. Swiadczy to o losowym
systemie krzyzowania badanych populacji, zapewnia-
jacym stabilnos¢ przysztych pokolen, bez zubozenia ge-

netycznego. Zachowanie rownowagi genetycznej bada-
nych populacji buka znajduje wyraz takze w braku roz-
nic migdzy heterozygotycznoscia obserwowang a ocze-
kiwana pokolen potomnych (tab. 3).

Poziom zréznicowania genetycznego populacji ro-
dzicielskich jest wyraznie wyzszy niz pokolen potom-
nych. Swiadcza o tym mniejsze wartosci dystansu ge-
netycznego na obrazie dendrograméw (ryc. 2).

Znaleziono istotne korelacje migdzy zawartos$cig po-
tasu i boru w warstwie gleby 0-20 cm a hetero-
zygotycznoscig obserwowang populacji matecznych oraz
miedzy zawartos$ciag w glebie jonow sodu a heterozygo-
tycznoscia oczekiwang badanych pochodzen (tab. 5).
Stwierdzono takze istotng statystycznie korelacj¢ mig-
dzy cechami populacji rodzicielskich okreslonymi na
podstawie markeréw izoenzymatycznych a wieloma cha-
rakterystykami gleby na gigbokosci 20-40 cm: migdzy
heterozygotycznoscia obserwowang a zawartoscia pier-
wiastkéw takich jak potas, bor, miedz i molibden, mig-
dzy heterozygotycznoscia oczekiwang a zawartoscig
molibdenu, mi¢dzy Srednig liczba alleli na locus a za-
wartoscig molibdenu, azotu, jondéw wapnia i potasu oraz
fosforanow, a takze pH roztworu glebowego w $ro-
dowisku wodnym i chlorku potasu.

Znaleziono istotne zalezno$ci mig¢dzy heterozygo-
tycznoscia obserwowang pochodzen potomnych a za-
warto$cia potasu, boru i molibdenu oraz pH roztworu
glebowego w srodowisku wodnym i w chlorku potasu w
warstwie gleby 20-40 cm. W przypadku powierzch-
niowej warstwy gleby (0-20 cm), dla pokolen potom-
nych istotna okazata si¢ zalezno$¢ migdzy zawartoscia
boru i molibdenu a heterozygotycznoscia obserwowang
oraz migdzy stosunkiem azotu do potasu a udziatem loci
polimorficznych.

Korelacje wykryto réwniez migdzy niektdrymi ce-
chami populacji rodzicielskich okreslonymi na podsta-
wie markerow DNA a charakterystykami gleby: migdzy
stopniem polimorficznosci a zawarto$cia azotu (R =
0,406*), migdzy efektywna liczbg alleli na locus a za-
warto$cia boru (R = 0,453*%) i rozpuszczalnych form
potasu R = 0,417") oraz miedzy heterozygotycznoscia
obserwowana a zawartoscig boru (R = 0,413%).

Dyskusja

Uzyskane wyniki opisuja zakres zréznicowania cech
adaptacyjnych i wzrostowych migdzy badanymi pro-
weniencjami buka w Polsce, w naturalnym zasiggu wy-
stgpowania gatunku. Zmienno$¢ wewnatrzprowenien-
cyjna badanych drzewostandw jest rowniez duza. Dane
dotyczace zmiennosci genetycznej okreslonej na pod-
stawie analiz izoenzymatycznych systematyzuja wiedzg
dotyczaca kierunkdw migracji gatunku po okresie zlo-
dowacenia. Ocena zmiennos$ci genetycznej na podstawie
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analiz izoenzymatycznych oraz DNA wskazuje na zubo-
zenie genetyczne populacji z pétnocy Polski, nieznaczne
w stosunku do populacji potudniowych, co moze pot-
wierdza¢ gltéwne kierunki migracji buka.

Badanie zlezno$ci miedzy szacowanymi parametra-
mi zmiennosci i zréznicowania genetycznego badanych
pochodzen buka a kwasowoscia gleby, zawartoscia sub-
stancji mineralnych i tatwo przyswajalnych jonow w
glebie pozwolito wykry¢ korelacje dla takich
pierwiastkdéw jak bor, potas i molibden. Pierwiastki te sa
niezbgdne do prawidlowego wzrostu i funkcjonowania
roslin (Kopcewicz i Lewak 1998).

Uzyskane wyniki potwierdzajg istnienie ras glebo-
wych buka, wykazane wczesniej w badaniach Teissier
du Cros (1981), Lepoutre i Teissier du Cros (1983),
Bidlo i Kovacs (1998) oraz Rzeznik (1990) i omoéwione
rowniez szeroko przez Giertycha (2000). Przystosowa-
nie siedliskowe buka potwierdzono w Alzacji i Lota-
ryngii, gdzie wykazano istnienie ras glebowych buka
zwyczajnego, ktdre preferuja gleby wyraznie kwasne
badz o bardziej zasadowym odczynie. Réznice migdzy
rasami siedliskowymi dotyczyly wzrostu drzewek na
wysokosé, a takze zawarto$ci substancji mineralnych w
glebie (Teissier du Cros 1981, Lepoutre i Teissier du
Cros 1983). Podobne roznice obserwowali takze Bidlo i
Kovacs (1998) oraz Rzeznik (1990).

Istotnos¢ korelacji pomigdzy obliczonymi parame-
trami zrdznicowania genetycznego a wlasciwosciami
chemicznymi gleby stanowi potwierdzenie stusznosci
nieprzenoszenia pochodzen poza rejony o podobnym za-
kresie zmiennosci siedliskowe;.

5. WhniosKki

1. Uzyskane wyniki zmiennosci genetycznej okres-
lonej na podstawie analiz izoenzymatycznych oraz DNA
wskazuja na nieznaczne zubozenie genetyczne populacji
buka z pétnocy Polski w stosunku do populacji potud-
niowych, co moze potwierdza¢ gtéwne kierunki mi-
gracji tego gatunku.

2. Zmienno$¢ genetyczna drzewostandw matecznych
byla mniejsza niz zmiennos¢ potomstwa tych pocho-
dzen, co $wiadczy o swobodnym przeptywie genow i lo-
sowym systemie krzyzowania.

3. Duze zréznicowanie pochodzen potomnych $wiad-
czy o wysokiej zmiennosci wewnatrzpopulacyjnej ba-
danych populacji buka.

4. Znaleziono istotny zwiazek migdzy poziomem
zmiennosci i zréznicowania genetycznego badanych po-
chodzen buka i ich potomstwa a zawartoscia w glebie
substancji mineralnych i tatwo przyswajalnych przez ro-
$liny jondw.

5. W gospodarce lesnej nalezy wykorzystywac prze-
de wszystkim warto$ciowe lokalne (drzewostany) eko-
typy buka, co przy uwzglednieniu ich plastycznosci eko-
logicznej moze zapewni¢ sukces hodowlany.
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