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Zmiennoœæ 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, £osie, Miechów, Suchedniów, Tomaszów 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.

Key words: isoenzyme analysis, DNA-RAPD markers, soil components, differentiation of populations and progeny.

1. Wstêp

Buk zwyczajny (Fagus sylvatica L.) uwa¿any jest za
gatunek subatlantycki. W pó³nocnej czêœci swojego zasiêgu
wystêpuje na nizinach, natomiast w œrodkowej i po³ud-
niowej zajmuje tereny wy¿ej po³o¿one, o klimacie górskim i
podgórskim. Jego naturalny zasiêg omija wyraŸnie klimat
kontynentalny (Szafer, Paw³owski 1972, Dzwonko 1990).

W Polsce buk zwyczajny zajmuje 5,0% ogólnej po-
wierzchni leœnej (Lasy Pañstwowe 2006). Z uwagi na du¿¹
¿ywotnoœæ, ekspansywnoœæ i niewra¿liwoœæ na zacienienie
buk jest jednym z podstawowych gatunków lasotwórczych.

Buk odznacza siê doœæ wysokimi wymaganiami
glebowymi. Charakteryzuje go du¿a tolerancja na
poziom zakwaszenia gleby – wystêpuje zarówno na
glebach silnie kwaœnych (gleby brunatne), jak i o
odczynie zasadowym (gleby wapienne) (Wojterski
1990).

W lasach bukowych, wed³ug aktualnie obo-
wi¹zuj¹cej klasyfikacji, mo¿na wyró¿niæ dwa
taksony fitosocjologiczne (Matuszkiewicz 2005):
buczynê karpack¹ – Fagetum carpaticum, oraz
buczynê pomorsk¹ – Melico-Fagetum.

*
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Na terenie Polski przebiega naturalna pó³nocno-
wschodnia granica wystêpowania buka. Badaniami jej
przebiegu i zale¿noœci¹ od warunków klimatycznych i
siedliskowo-edaficznych, a nawet czynników antropo-
genicznych, zajmowa³o siê wielu autorów: De Candolle
(1855), Köppen (1889), Lämmermayer (1923), Steffen
(1931, za S³awiñskim 1947), S³awiñski (1947), Jedliñski
(1953), Boratyñska i Boratyñski (1990), Brzeziecki
(1995), Tarasiuk (1999). W granicach zasiêgu buka w
Polsce znajduj¹ siê dwa du¿e oœrodki jego wystêpowania
– pomorski i górsko-wy¿ynny (Jedliñski 1953,
Boratyñska i Boratyñski 1990, Sabor 2000). Brzeziecki
(1995), Sykes i Prentince (1995) i Tarasiuk (1999) nie
ograniczaj¹ mo¿liwoœci wzrostu buka do obecnie zajmo-
wanych obszarów. Widz¹ oni du¿e mo¿liwoœci
ekspansji buka w aspekcie narastaj¹cych zmian klima-
tycznych.

Nastêpstwem migracji buka po okresie zlodowaceñ
by³o zmniejszenie zró¿nicowania genetycznego na nowo
zasiedlanych terenach (Comps et al. 2001) z powodu:

– zawê¿enia puli genetycznej do zmiennoœci gene-
tycznej osobników, które uczestniczy³y w migracji
(bottle-neck effect),

– selekcji genotypów podczas procesu zasiedlania
(formowania zbiorowisk),

– krzy¿owania siê blisko spokrewnionych osobni-
ków w ma³o licznych populacjach (chów wsobny).

Pewne genotypy by³y faworyzowane pod wp³ywem
czynników œrodowiska, w efekcie nastêpowa³a elimi-
nacja z populacji osobników nieodpornych i zubo¿enie
genetyczne (Müller-Starck 1985, Starke et al. 1996).

O sukcesie wzrostu tego gatunku decyduj¹: Ÿród³o
pochodzenia nasion, dobra jakoœæ sadzonek, respekto-
wanie wymagañ ekologicznych buka przy wprowadza-
niu go do drzewostanu, a tak¿e sposób prowadzenia
zabiegów pielêgnacyjnych.

W ci¹g³ym procesie weryfikacji przystosowania osob-
ników, jaki zachodzi w przyrodzie, swój udzia³ maj¹
zarówno cz³owiek, jak i naturalna selekcja. Œwiadcz¹ o
tym m.in. ró¿nice struktury genetycznej dwóch prowe-
niencji buka – niemieckiej i rumuñskiej, hodowanych w
warunkach szklarniowych i naturalnych przez Kima
(1985). Stwierdzi³ on, ¿e siewki buka posiadaj¹ce allel
Lap-A2 charakteryzowa³y siê zawsze wy¿sz¹ prze¿y-
walnoœci¹.

W Czechach zastosowanie metody analiz izoenzy-
matycznych z wykorzystaniem metod geostatyki umo¿-
liwi³o wydzielenie dla buka 8 regionów nasiennych.
Badania prowadzono dla 20 pochodzeñ buka analizuj¹c
12 loci enzymatycznych (Gömöry et al. 1998).

Stwierdzenie, ¿e warunki siedliskowe wp³ywaj¹ na
obraz struktury genetycznej populacji buka, uzasadnia
celowoœæ podjêcia badañ nad wyró¿nieniem jego ekoty-
pów siedliskowych, wystêpuj¹cych na obszarze Polski.

Celem pracy by³a analiza zró¿nicowania cech ada-
ptacyjnych wybranych do badañ proweniencji buka w
naturalnym zasiêgu gatunku w Polsce w po³¹czeniu z
charakterystyk¹ zmiennoœci zajmowanych siedlisk. Na
podstawie analiz izoenzymatycznych oceniano równie¿
zmiany struktury genetycznej populacji matecznych w
odniesieniu do ich pokoleñ potomnych.

2. Metody

Do badañ wytypowano 9 powierzchni badawczych
buka w drzewostanach wyselekcjonowanych w wyró¿-
nionych regionach pochodzenia. Wybrane powierzchnie
reprezentuj¹ ca³y zakres zmiennoœci siedlisk, na których
wystêpuje gatunek w warunkach Polski, w naturalnym
zasiêgu geograficznym. Wytypowane drzewostany s¹
rodzimego pochodzenia i stanowi¹ zwarte kompleksy
leœne z du¿ym udzia³em buka (tab. 1).

Na powierzchniach badawczych, o powierzchni 1 ha
ka¿da, pobrano próby glebowe, po 5 dla ka¿dej powierz-
chni, zgodnie z ustalonym standardowym schematem (w
naro¿ach i w œrodku). Dla ka¿dej próby pobierano glebê
z dwóch g³êbokoœci: 0–20 cm i 20–40 cm.

Analizy glebowe zosta³y wykonane w Pracowni
Chemii Œrodowiska Leœnego IBL. Oznaczono pH gleby
w H2O i w KCl metod¹ potencjometryczn¹. Oznaczenie
zawartoœci sk³adników ogólnych po mineralizacji pró-
bek w HClO4 wykonano metod¹ atomowej spektrometrii
emisyjnej przy wykorzystaniu aparatury firmy Thermo-
Elemental Iris Advantage. Oznaczenie kationów wy-
miennych w CH3COONH4 wykonano zgodnie z me-
todyk¹ Kowalkowskiego i in. (1973) i przy wykorzys-
taniu atomowej spektrometrii emisyjnej. Fosfor ³atwo
przyswajalny (P2O5) okreœlono metod¹ kolorymetryczn¹
Egnera-Riehma. Azot ogólny oznaczono metod¹
Kjedahla. Wêgiel ogólny obliczono metod¹ mineraliza-
cji na sucho w aparacie firmy LECO.

Do analiz pobrano p¹ki wegetatywne w stanie zimo-
wego spoczynku.

Charakterystyka zmiennoœci genetycznej badanych
populacji buka wykonana zosta³a na podstawie analiz
izoenzymatycznych oraz markerów RAPD (losowo am-
plifikowanych polimorficznych fragmentów DNA). Do
oceny zmiennoœci genetycznej drzewostanów matecz-
nych pozyskano materia³ roœlinny z 50 drzew z ka¿dej
powierzchni badawczej buka (tab. 1). Ocenê zmiennoœci
genetycznej populacji potomnych wykonano na pod-
stawie analiz izoenzymatycznych. Analizy prowadzono
dla oko³o 150 osobników z ka¿dej populacji. Materia³
roœlinny pozyskano z nalotu buka powsta³ego z samo-
siewu. Rozdzia³ bia³ek enzymatycznych na poszczegól-
ne frakcje izoenzymów wykonano wykorzystuj¹c
metodê elektroforezy na ¿elu skrobiowym (Conkle et al.
1982).
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Badania prowadzono przy wykorzystaniu dwóch uk³a-
dów buforowych, dla nastêpuj¹cych uk³adów enzyma-
tycznych:

1) Ashton – bufor tris-cytrynowo-litowo-boranowy
pH = 8.1 dla enzymów: L-leucyloaminipeptydazy (LAP
– EC 3.4.11.1 – Lap-1), transaminazy glutaminianowo-
szczawiooctowej (GOT – EC 2.6.1.1 – Got-2), reduktazy
menadionu (MNR – EC 1.6.99.2),

2) tris-cytrynowy, pH = 7.0 dla enzymów: dehydroge-
nazy jab³czanowej (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 zakoñczeniu elektroforezy dla izoenzymów znaj-
duj¹cych siê w ¿elu przeprowadzono reakcje umo¿li-
wiaj¹ce ich wizualizacjê zgodnie z metodyk¹: Kim
(1979), Thiébaut et al. (1982), Merzeau et al. (1989),
Müller-Starck i Starke (1993).

W celu oceny zró¿nicowania genetycznego bada-
nych pochodzeñ buka na podstawie DNA wyizolowano
genomowe DNA. W dalszej kolejnoœci, dokonano
rozdzia³u elektroforetycznego oraz oceny jakoœciowej i
iloœciowej uzyskanego DNA. Oceny zmiennoœci
genetycznej dokonano w na podstawie analizy marke-
rów RAPD, przy u¿yciu piêciu starterów: H02, H12,
P06, W09, W11.

Na podstawie otrzymanych wyników oceny analiz
izoenzymatycznych oraz DNA obliczono podstawowe
parametry genetyczne dla badanych populacji, miêdzy
innymi: procent loci polimorficznych, œredni¹ liczbê al-
leli na locus, heterozygotycznoœæ obserwowan¹. Na pod-
stawie œrednich czêstoœci alleli sporz¹dzono dendrogra-
my dystansu genetycznego miêdzy badanymi popula-
cjami. Do oceny zmiennoœci genetycznej i zró¿nico-
wania genetycznego populacji wykorzystano wartoœci
efektywnej liczby alleli na locus (Crow i Kimura 1970)
i heterozygotycznoœci oczekiwanej (Nei 1978) oraz oce-
nê odleg³oœci genetycznej – dystansu nieobci¹¿onego
(Nei 1972). Dendrogram oparty zosta³ na grupowaniu
metod¹ UPGMA (Sneath i Sokal 1973).

Porównano podstawowe charakterystyki glebowe i
parametry genetyczne populacji oraz dla ich pokoleñ
potomnych.

Wykonano analizê regresji i korelacji wszystkich
badanych cech oraz obliczono istotnoœæ korelacji. Dla
par cech istotnie statystycznie skorelowanych podano
wspó³czynnik korelacji liniowej Pearsona wraz z po-
ziomem istotnoœci korelacji.

Obliczenia wykonano przy zastosowaniu programu
The R Project for Statistical Computing wersja R.2.4.11 .
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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
Regional
Directory

Wiek
Age

Nadleœnictwo
Forest division

Leœnictwo
Forestry

Oddzia³
Compart-

ment

Region
nasienny

Seed
region

Zbiorowisko leœne
Forest association

Gleba
Soil

Szczecin 132 Gryfino Ko³owo 317a 102 Galio-odorati-Fagetum brunatna kwaœna
brown acid

Gdañsk 90–116 Kartuzy Bilowo 116b 109 Galio-odorati-Fagetum brunatna w³aœciwa
typical brown

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

Kraków 65–110 £osie Bielanka 25b 854 Dentario glandulosae-Fagetum brunatna kwaœna
brown acid

Kraków 121 Miechów Tunel 149b 658 Luzulo-luzuloides-Fagetum rêdziny
rendzina

Radom 55–140 Suchedniów Kamionka 110h 604 Luzulo-luzuloides-Fagetum brunatna kwaœna
brown acid

Lublin 115 Tomaszów Hrebenne 341b 605 Luzulo-luzuloides-Fagetum brunatna w³aœciwa
typical brown

Wroc³aw 110 Zdroje Zdrój 297a 702 Dentario enneaphyllidis-Fagetum brunatna kwaœna
brown acid

Lublin 120 Zwierzyniec Adamów 38a 605 Luzulo-luzuloides-Fagetum p³owa
grey brown

1 Nowsza wersja tego programu jest dostêpna na stronie www.r-project.org. Por. te¿: 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 warunków glebowych na 9 powierzchniach
doœwiadczalnych buka (tab. 2) wykaza³a, ¿e œrednia
zawartoœæ sk³adników mineralnych by³a najwy¿sza w
glebie populacji Zdroje z Sudetów, najni¿sza zaœ w
glebie populacji z Lutowisk w Bieszczadach. Bardzo
zasobne w ³atwo przyswajalne sk³adniki biogenne,
niezbêdne dla wzrostu roœlin, zarówno w strefie blisko
powierzchni gleby, jak w g³êbszych warstwach, okaza³o
siê siedlisko populacji Miechów, o wysokim pH ok.
5,51–7,05 w H2O, i Zdroje – 6,19–6,74 pH w H2O.
Siedlisko populacji pomorskiej Kartuzy, o niskim pH

gleby, ok. 4,35–4,52 w H2O, charakteryzowa³o siê nisk¹
zawartoœci¹ kationów wymiennych oraz niezbêdnych do
¿ycia roœlin dostêpnych im form wêgla, azotu i fosforu.
Analizowane warstwy gleby, na g³êbokoœci 0–20 cm i
20–40 cm, najczêœciej znacznie ró¿ni³y siê zawartoœci¹
sk³adników mineralnych i ³atwo przyswajalnych bio-
gennych.

Przeprowadzone analizy izoenzymatyczne drzewo-
stanów matecznych buka (tab. 3, ryc. 1) wykaza³y, ¿e
najwy¿sz¹ œredni¹ liczb¹ alleli na locus – 2,3, charak-
teryzowa³a siê populacja Miechów, najni¿sz¹ zaœ po-
pulacje Kartuzy i Zwierzyniec – 1,9. Procent loci poli-
morficznych, podobnie jak œrednia liczba alleli na locus
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Zdroje

£osie
Lutowiska

Suchedniów

Miechów

Kartuzy

Gryfino
Populacje mateczne

Tomaszów

Zdroje

£osie

Lutowiska

Tomaszów

Kartuzy

Gryfino

Populacje mateczne
Mother stands

Miechów

Suchedniów

Zwierzyniec

1,82

1,91

1,95

2,00

Markery DNA
DNA markers

Markery izoenzymatyczne
Isoenzyme markers

2,0

1,9

2,2

2,1

2,3

Zdroje

£osie
Lutowiska

Suchedniów

Miechów

Kartuzy

Gryfino
Populacje mateczne

Tomaszów

Zdroje

£osie

Lutowiska

Tomaszów

Kartuzy

Gryfino

Miechów

Suchedniów

Zwierzyniec

Populacje mateczne
Mother stands

81,82 %

95,45 %

90,91 %

100,00 %

Markery DNA
DNA markers

2,3

2,4

2,6

2,7

Markery izoenzymatyczne
Isoenzyme markers

66,7 %

77,8 %

Markery izoenzymatyczne
Isoenzyme markers

66,7 %

88,9 %

Markery izoenzymatyczne
Isoenzyme markers

B

A

Rycina 1. Charakterystyka zmiennoœci genetycznej badanych populacji buka i ich potomstwa na podstawie markerów
izoenzymatycznych i DNA: A – œrednia 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



wykazywa³y zró¿nicowanie o charakterze nie klinal-
nym, lecz ekotypowym. Du¿y udzia³ loci polimorficz-
nych stwierdzono w populacjach zarówno po³udniowej
czêœci Polski, jak i œrodkowej oraz pó³nocnej – 77,8%.
Równie du¿ym udzia³em loci polimorficznych wyró¿-
nia³a siê populacja buka Tomaszów Lubelski, z granicy
naturalnego zasiêgu. Wysok¹ wartoœæ heterozygotycz-
noœci obserwowanej, bardzo ró¿ni¹c¹ siê od hetero-
zygotycznoœci oczekiwanej, mia³y populacje Gryfino, o
przypuszczalnie sztucznym pochodzeniu, oraz Zwierzy-
niec, z granicy naturalnego zasiêgu (tab. 3). Dendrogram
sporz¹dzony na podstawie matrycy podobieñstw dy-
stansu genetycznego miêdzy populacjami (ryc. 2) dzieli
analizowane populacje na dwie g³ówne grupy, z których
pierwsza obejmuje populacje Zwierzyniec i Gryfino,
druga zaœ pozosta³e pochodzenia. Trudno mówiæ o zró¿-
nicowaniu genetycznym populacji drugiej grupy na
podstawie regionu geograficznego, poniewa¿ populacje
bardzo odleg³e geograficznie, jak np. Kartuzy i Suche-
dniów, mog¹ znaleŸæ sie na dendrogramie obok siebie.
Potwierdza to istnienie wp³ywu œrodowiska na
zró¿nicowanie genetyczne buka.

Analizy izoenzymatyczne pokolenia potomnego drze-
wostanów matecznych buka (tab. 3, ryc. 1) wykaza³y, ¿e
najwy¿sz¹ œredni¹ liczbê alleli na locus – 2,7, charak-
teryzowa³a siê populacja Gryfino, najni¿sz¹ zaœ popu-
lacje £osie i Zwierzyniec – 2,3. Du¿y udzia³ loci poli-
morficznych (88,9%) stwierdzono w wiêkszoœci badanych
pochodzeñ, z wyj¹tkiem £osi i Zwierzyñca (66,7%).
Du¿¹ heterozygotycznoœci¹ obserwowan¹ charaktery-
zowa³o siê pochodzenie £osie, natomiast ma³¹ – po-
chodzenie ze Zwierzyñca, odpowiednio 0,240 i 0,219.
Najwiêksz¹ ró¿nicê pomiêdzy heterozygotycznoœci¹ ob-

serwowan¹ a oczekiwan¹ oszacowano dla populacji Mie-
chów. Dendrogram sporz¹dzony na podstawie matrycy
podobieñstw dystansu genetycznego miêdzy populacja-
mi (ryc. 2) dzieli analizowane populacje na dwie g³ówne
grupy, z których jedna obejmuje populacjê Tomaszów,
druga zaœ grupa pozosta³e pochodzenia. Bliskie pod wzglê-
dem genetycznym po³o¿enia zajmuj¹ populacje bardzo
odleg³e geograficznie, jak np. Gryfino, Zdroje, Zwie-
rzyniec i Lutowiska.

Na podstawie analiz DNA wszystkich badanych po-
pulacji (tab. 4) stwierdzono wysoki stopieñ polimor-
ficznoœci, wynosz¹cy od 81,82% do 100%. Do populacji
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Rycina 2. Geograficzne zró¿nicowanie genetyczne
badanych populacji matecznych oraz ich pokoleñ
potomnych sporz¹dzone na podstawie dystansu œrednich
czêstoœci alleli
Figure 2. Geographic genetic differentiation of studied
mother stands and their progeny on the basis of average
frequency of allels

Tabela 3. Charakterystyka zmiennoœci genetycznej badanych populacji buka zwyczajnego na podstawie analiz
izoenzymatycznych
Table 3. Characteristics of genetic diversity studied beech populations on the basis of isoenzyme analysis

Proweniencja
Provenence

Œrednia liczba
alleli na locus

Average number
of allels per locus

Procent loci
polimorficznych

Percentage
of polymorphic loci

Heterozygotycznoœæ
Heterozygosity

obserwowana
observed

oczekiwana
expected

M P M P M P M P

Gryfino

Kartuzy

Lutowiska

£osie

Miechów

Suchedniów

Tomaszów Lub.

Zdroje

Zwierzyniec

2,0

1,9

2,2

2,0

2,3

2,0

2,1

2,1

1,9

2,7

2,4

2,6

2,3

2,6

2,6

2,4

2,4

2,3

77,8

66,7

77,8

66,7

77,8

66,7

77,8

77,8

66,7

88,9

88,9

88,9

66,7

88,9

88,9

88,9

88,9

66,7

0,245

0,201

0,226

0,195

0,208

0,236

0,233

0,216

0,238

0,237

0,229

0,223

0,240

0,241

0,225

0,223

0,238

0,219

0,209

0,194

0,212

0,216

0,221

0,213

0,205

0,202

0,178

0,221

0,197

0,204

0,221

0,207

0,202

0,213

0,208

0,200

M – populacje mateczne / mother stands, P – populacje potomne / progeny



odznaczaj¹cych siê najwiêkszym udzia³em polimorficz-
nych loci nale¿a³y Gryfino, £osie oraz Zdroje, a naj-
mniejszym – Kartuzy i Miechów. Wartoœæ heterozygo-
tycznoœci wynosi³a od 0,268 w populacji z Kartuz do
0,334 w populacji z Gryfina. Najwiêksza œrednia liczby
alleli na locus by³a w populacjach: Gryfino, £osie i
Zdroje. Najmniejsz¹ wartoœci¹ tej cechy wyró¿ni³y siê
populacje: Kartuzy i Miechów. Populacja Zdroje mia³a
najwiêksz¹ efektywn¹ liczbê alleli na locus, a populacja
Miechów – najmniejsz¹.

Wyniki oceny zmiennoœci genetycznej pozyskanego
materia³u roœlinnego buka na podstawie analiz izoenzy-
matycznych i DNA wykaza³y du¿¹ zmiennoœæ badanych
populacji. Wysoki procent loci polimorficznych oraz
wartoœæ heterozygotycznoœci obserwowanej w ocenie
zró¿nicowania DNA nie oznacza³y, ¿e populacje mo¿na
charakteryzowaæ tak¿e stopniem polimorficznoœci i
heterozygotycznoœci izoenzymatycznej. Taka charakte-
rystyka wydaje siê bardziej istotna w przypadku popu-
lacji rosn¹cych blisko granicy zasiêgu.

Wyniki oceny zmiennoœci genetycznej badanych po-
pulacji buka i ich potomstwa na podstawie markerów
izoenzymatycznych i DNA wskazuj¹ na wysoki poziom
zró¿nicowania genetycznego tych populacji. Analizo-
wane parametry zmiennoœci genetycznej (œrednia liczba
alleli na locus, procent loci polimorficznych oraz war-
toœæ heterozygotycznoœci obserwowanej i oczekiwanej)
maj¹ wiêksze œrednie wartoœci w pokoleniu potomnym
ni¿ w populacjach matecznych. Œwiadczy to o losowym
systemie krzy¿owania badanych populacji, zapewnia-
j¹cym stabilnoœæ przysz³ych pokoleñ, bez zubo¿enia ge-

netycznego. Zachowanie równowagi genetycznej bada-
nych populacji buka znajduje wyraz tak¿e w braku ró¿-
nic miêdzy heterozygotycznoœci¹ obserwowan¹ a ocze-
kiwan¹ pokoleñ potomnych (tab. 3).

Poziom zró¿nicowania genetycznego populacji ro-
dzicielskich jest wyraŸnie wy¿szy ni¿ pokoleñ potom-
nych. Œwiadcz¹ o tym mniejsze wartoœci dystansu ge-
netycznego na obrazie dendrogramów (ryc. 2).

Znaleziono istotne korelacje miêdzy zawartoœci¹ po-
tasu i boru w warstwie gleby 0–20 cm a hetero-
zygotycznoœci¹ obserwowan¹ populacji matecznych oraz
miêdzy zawartoœci¹ w glebie jonów sodu a heterozygo-
tycznoœci¹ oczekiwan¹ badanych pochodzeñ (tab. 5).
Stwierdzono tak¿e istotn¹ statystycznie korelacjê miê-
dzy cechami populacji rodzicielskich okreœlonymi na
podstawie markerów izoenzymatycznych a wieloma cha-
rakterystykami gleby na g³êbokoœci 20–40 cm: miêdzy
heterozygotycznoœci¹ obserwowan¹ a zawartoœci¹ pier-
wiastków takich jak potas, bor, miedŸ i molibden, miê-
dzy heterozygotycznoœci¹ oczekiwan¹ a zawartoœci¹
molibdenu, miêdzy œredni¹ liczb¹ alleli na locus a za-
wartoœci¹ molibdenu, azotu, jonów wapnia i potasu oraz
fosforanów, a tak¿e pH roztworu glebowego w œro-
dowisku wodnym i chlorku potasu.

Znaleziono istotne zale¿noœci miêdzy heterozygo-
tycznoœci¹ obserwowan¹ pochodzeñ potomnych a za-
wartoœci¹ potasu, boru i molibdenu oraz pH roztworu
glebowego w œrodowisku wodnym i w chlorku potasu w
warstwie gleby 20–40 cm. W przypadku powierzch-
niowej warstwy gleby (0–20 cm), dla pokoleñ potom-
nych istotna okaza³a siê zale¿noœæ miêdzy zawartoœci¹
boru i molibdenu a heterozygotycznoœci¹ obserwowan¹
oraz miêdzy stosunkiem azotu do potasu a udzia³em loci
polimorficznych.

Korelacjê wykryto równie¿ miêdzy niektórymi ce-
chami populacji rodzicielskich okreœlonymi na podsta-
wie markerów DNA a charakterystykami gleby: miêdzy
stopniem polimorficznoœci a zawartoœci¹ azotu (R =
0,406*), miêdzy efektywn¹ liczb¹ alleli na locus a za-
wartoœci¹ boru (R = 0,453**) i rozpuszczalnych form
potasu R = 0,417*) oraz miêdzy heterozygotycznoœci¹
obserwowan¹ a zawartoœci¹ boru (R = 0,413*).

Dyskusja

Uzyskane wyniki opisuj¹ zakres zró¿nicowania cech
adaptacyjnych i wzrostowych miêdzy badanymi pro-
weniencjami buka w Polsce, w naturalnym zasiêgu wy-
stêpowania gatunku. Zmiennoœæ wewn¹trzprowenien-
cyjna badanych drzewostanów jest równie¿ du¿a. Dane
dotycz¹ce zmiennoœci genetycznej okreœlonej na pod-
stawie analiz izoenzymatycznych systematyzuj¹ wiedzê
dotycz¹c¹ kierunków migracji gatunku po okresie zlo-
dowacenia. Ocena zmiennoœci genetycznej na podstawie
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Tabela 4. Charakterystyka zmiennoœci genetycznej
badanych populacji matecznych buka zwyczajnego
na podstawie analiz markerów DNA
Table 4. Characteristics of genetic diversity studied beech
populations on the basis of DNA analysis
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analiz izoenzymatycznych oraz DNA wskazuje na zubo-
¿enie genetyczne populacji z pó³nocy Polski, nieznaczne
w stosunku do populacji po³udniowych, co mo¿e pot-
wierdzaæ g³ówne kierunki migracji buka.

Badanie zle¿noœci miêdzy szacowanymi parametra-
mi zmiennoœci i zró¿nicowania genetycznego badanych
pochodzeñ buka a kwasowoœci¹ gleby, zawartoœci¹ sub-
stancji mineralnych i ³atwo przyswajalnych jonów w
glebie pozwoli³o wykryæ korelacjê dla takich
pierwiastków jak bor, potas i molibden. Pierwiastki te s¹
niezbêdne do prawid³owego wzrostu i funkcjonowania
roœlin (Kopcewicz i Lewak 1998).

Uzyskane wyniki potwierdzaj¹ istnienie ras glebo-
wych buka, wykazane wczeœniej w badaniach Teissier
du Cros (1981), Lepoutre i Teissier du Cros (1983),
Bidlo i Kovacs (1998) oraz RzeŸnik (1990) i omówione
równie¿ szeroko przez Giertycha (2000). Przystosowa-
nie siedliskowe buka potwierdzono w Alzacji i Lota-
ryngii, gdzie wykazano istnienie ras glebowych buka
zwyczajnego, które preferuj¹ gleby wyraŸnie kwaœne
b¹dŸ o bardziej zasadowym odczynie. Ró¿nice miêdzy
rasami siedliskowymi dotyczy³y wzrostu drzewek na
wysokoœæ, a tak¿e zawartoœci substancji mineralnych w
glebie (Teissier du Cros 1981, Lepoutre i Teissier du
Cros 1983). Podobne ró¿nice obserwowali tak¿e Bidlo i
Kovacs (1998) oraz RzeŸnik (1990).

Istotnoœæ korelacji pomiêdzy obliczonymi parame-
trami zró¿nicowania genetycznego a w³aœciwoœciami
chemicznymi gleby stanowi potwierdzenie s³usznoœci
nieprzenoszenia pochodzeñ poza rejony o podobnym za-
kresie zmiennoœci siedliskowej.

5. Wnioski

1. Uzyskane wyniki zmiennoœci genetycznej okreœ-
lonej na podstawie analiz izoenzymatycznych oraz DNA
wskazuj¹ na nieznaczne zubo¿enie genetyczne populacji
buka z pó³nocy Polski w stosunku do populacji po³ud-
niowych, co mo¿e potwierdzaæ g³ówne kierunki mi-
gracji tego gatunku.

2. Zmiennoœæ genetyczna drzewostanów matecznych
by³a mniejsza ni¿ zmiennoœæ potomstwa tych pocho-
dzeñ, co œwiadczy o swobodnym przep³ywie genów i lo-
sowym systemie krzy¿owania.

3. Du¿e zró¿nicowanie pochodzeñ potomnych œwiad-
czy o wysokiej zmiennoœci wewn¹trzpopulacyjnej ba-
danych populacji buka.

4. Znaleziono istotny zwi¹zek miêdzy poziomem
zmiennoœci i zró¿nicowania genetycznego badanych po-
chodzeñ buka i ich potomstwa a zawartoœci¹ w glebie
substancji mineralnych i ³atwo przyswajalnych przez ro-
œliny jonów.

5. W gospodarce leœnej nale¿y wykorzystywaæ prze-
de wszystkim wartoœciowe lokalne (drzewostany) eko-
typy buka, co przy uwzglêdnieniu ich plastycznoœci eko-
logicznej mo¿e zapewniæ sukces hodowlany.

Literatura

Bidlo A., Kovacs G. 1998: Investigations on nutrient content in
beech (Fagus sylvatica L.) seedlings of various prove-
nances. [W:] Hungarian contributions to the 16th Inter-
national Congress of Soil Science. Agrokémia és Talajtan,
47 (1–4): 317–328.

Boratyñska K., Boratyñski A. 1990: Systematyka i geogra-
ficzne rozmieszczenie. [W:] Buk zwyczajny Fagus syl-

vatica. PWN, Warszawa – Poznañ: 27–73.
Brzeziecki B. 1995: Skale nominalne wymagañ klimatycznych

gatunków leœnych. Sylwan, 139 (3): 53–65.
Comps B., Paule L., Sugar I., Thiébaut B., Trinajstiè I. 1988:

Genetic variability in beechwoods (Fagus sylvatica L.)
over central Europe, allozymic variations in six enzyme
systems: spatial differentiation among and within popu-
lations. Proceedings IUFRO – Buchensymposium. (eds Š.
Korpe¾ & L. Paule ). Zvolen 3–6.06.1988: 5–21.

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

Crow J.F., Kimura M. 1970: Introduction to Population
Genetics Theory. Harper and Row, New-York.

De Candolle A. 1855: Geographie botanique raisonée. Paris et
Geneve.

Dzwonko Z. 1990: Ekologia. [W:]Buk zwyczajny Fagus

sylvatica. PWN, Warszawa – Poznañ: 237–328.
Giertych M. 2000: Zmiennoœæ genetyczna buka. Zeszyty

Naukowe Akademii Rolniczej w Krakowie, Seria

Rozprawy, 69: 165-175.
Gostyñska-Jakuszewska M., Zieliñski J. 1976: Atlas

rozmieszczenia drzew i krzewów w Polsce. Zeszyt 18.
(red. K. Browicz). Zak³ad Dendrologii i Arboretum
Kórnickie Polskiej Akademii Nauk, Kórnik.

Gömöry D., Vyšný J. Comps B., Thiébaut B. 1992:
Geographical patterns of genetic differentiation and
diversity in European beech (Fagus sylvatica L.)
populations in France. Biológia (Bratislava), 47(7):
571–579.

Gömöry D., Hynek V., Paule L. 1998: Delineation of seed
zones for European beech (Fagus sylvatica L.) in the
Czech Republic based on isozyme gene markers. Annales

des Sciences Forestières, 55: 425–436.
Gömöry D., Paule L., Brus R., Zhelev P., Tomoviæ Z., Graèan

J. 1999: Genetic differentiation of phylogeny of beech on
the Balkan peninsula. Journal of Evolutionary Biology, 12:
746–754.

Grüger E. 1977: Pollenanalytische Untersuchung zur
wurmzeitlichen Vegetationsgeschichte von Kalabrien
(Süditalien). Flora, 166: 475–489.

Jedliñski W. 1953: Prace wybrane: O granicach naturalnego
zasiêgu buka, jod³y œwierka i innych drzew na Wy¿ynach

M. Su³kowska et. al. / Leœne Prace Badawcze, 2008, Vol. 69 (2): 133–142. 141



Ma³opolskiej i Lubelskiej oraz ich znaczeniu dla
gospodarstwa leœnego. PWRiL, Warszawa.

Kim Z. S. 1979: Inheritance of leucine aminopeptidase and
acid phosphatase in beech (Fagus sylvatica L.). Silvae

Genetica, 28: 68–71.
Kim Z. S. 1985: Viability selection at an allozyme locus during

development in European beech (Fagus sylvatica L.).
Silvae Genetica, 34 (4–5): 181–186.

Kopcewicz J., Lewak S. 1998: Podstawy fizjologii roœlin.
PWN, Warszawa.

Kowalkowski A., Król H., Ostrowska A., Sytek J., Szczubia³ka
Z. 1973: Instrukcja laboratoryjna dla pracowni gleboznaw-
czo-nawo¿eniowych. Instytut Badawczy Leœnictwa, Za-
k³ad Gleboznawstwa i Nawo¿enia, Warszawa–Sêkocin.

Köppen F.T. 1889: Geographische Verbreitung der
Holzgewächse des Europäischen Russlands und des
Kukasus. St. Petersburg.

Larsen J. B. 1985: Beech provenances in Denmark.
Mitteilungen der Bundesforschungsanstalt für Forst- und

Holzwirtschaft, 150: 85–91.
Lasy w Polsce. 2006. Centrum Informacyjne Lasów

Pañstwowych. Warszawa.
Lämmermayr L. 1923: Die Entwicklung der Buchenassozation

seit dem Tertiär. Dahlem b. Berlin.
Lepoutre B., Teissier du Cros E. 1983: Soil × provenance

interaction in beech (Fagus silvatica L.). Forest Science,

29(2): 403–411.
Matuszkiewicz W. 2005: Przewodnik do oznaczania

zbiorowisk roœlinnych Polski. PWN, Warszawa.
Merzeau D., Di Giusto F., Comps B., Thiébaut B., Letouzey J.,

Cuguen J. 1989: Genetic control of isozyme systems and
heterogeneity of pollen contribution in beech (Fagus

sylvatica L.). Silvae Genetica, 38 (5–6): 195–201.
Müller-Starck G. 1985: Genetic Differences between

„Tolerant” and „Sensitive” Beeches (Fagus sylvatica L.) in
Environmentally Stressed Adult Forest Stand. Silvae

Genetica, 34(6): 241–248.
Müller-Starck G., Starke R. 1993: Inheritance of isoenzymes in

European beech (Fagus sylvatica L.). Journal of Heredity,

84(4): 291–296.
Nei M. 1972: Genetic distance between populations. American

Nature, 106: 283–292.

Nei M. 1978: Estimation of average heterozygosity and genetic
distance from a small number of individuals. Genetics, 89:
583–590.

RzeŸnik Z. 1990: Wyniki 20-letnich badañ na prowenien-
cyjnych powierzchniach bukowych w Polsce. Sylwan, 170
(1): 5–10.

Sabor J. 2000: Wartoœæ genetyczna buka karpackiego. Zeszyty

Naukowe Akademii Rolniczej im. H. Ko³³¹taja w

Krakowie, 69: 139–152.
S³awiñski W. 1947: Granice zasiêgu buka na wschodzie

Europy. Annales UMSC, Section E, 2:57–68.
Sneath P.H.A., Sokal R.R. 1973: Numerical Taxonomy. W.H.

Freeman. San Francisco.
Starke R., Ziehe M., Müller-Starck G. 1996: Viability selection

in juvenile populations of European beech (Fagus

sylvatica L.). Forest Genetics, 3(4): 217–255.
Steffen H. 1931. Vegetationskunde von Ostpreußen.

Pflanzensoziologie. Fischer, Jena.
Sykes M. T., Prentince I. C. 1995: Boreal forest futures:

modeling the controls on tree species range limits and
transient responses to climate change. Water, Air and Soil

Pollution, 82: 415–428.
Szafer W., Paw³owski W. 1972: Szata roœlinna Polski. PWN,

Warszawa.
Tarasiuk S. 1999: Buk zwyczajny (Fagus sylvatica L.) na

obrze¿ach zasiêgu w Polsce. Warunki wzrostu i problemy
hodowlane. Fundacja Rozwój SGGW, Warszawa.

Teissier du Cros E. 1981: Amelioration génétique du hêtre.

[W:] Le Hêtre (ed. Tessier du Cros). INRA, Paris:

447–466.

Thiébaut B., Lumaret R., Vernet Ph. 1982: The bud enzymes of
beech (Fagus sylvatica L.) genetic distinction and analysis
of polymorphism in several French populations. Silvae

Genetica, 31 (2–3): 51–60.
Thiébaut B., Comps B., Leroux A. 1992: Relation hauteur –

génotype dans une régénération naturelle de hêtre (Fagus

sylvatica L.), équienne et âgée de 18. Annales des Sciences

Forestieres, 49: 321–335.
Wojterski T. 1990: Buczyny i lasy z udzia³em buka w Polsce.

[W:] Buk zwyczajny Fagus sylvatica. PWN, Warszawa –
Poznañ: 329–374.

Praca zosta³a z³o¿ona 30.11.2007 r. i po recenzjach przyjêta 20.02.2008 r.
© 2008, Instytut Badawczy Leœnictwa

142 M. Su³kowska et. al. / Leœne Prace Badawcze, 2008, Vol. 69 (2): 133–142.


