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ABSTRACT

Zwaduch P, Lewandowski A. 2008. Wstepne badania nad zmiennoscig izoenzymowg dgbéw w doswiad-
czeniu proweniencyjnym w Nadlesnictwie Milicz. Sylwan 10: 27-35.

The studies were based on the material collected in the provenance experiment established in the territory
of the Milicz Forest District where 78 pedunculate (Quercus robur L..) and sessile oak (Quercus petraea [Matt.]
Liebl.) provenances from all over the country were planted in 5 replications. The izoenzyme analyses took
in dormant buds from 300 trees of randomly selected 5 pedunculate oak and 5 sessile oak provenances.
Variation of 6 enzymatic systems was the subject of the analysis. The studied oak populations exhibited
a relatively high level of genetic variation, however, it was lower in comparison with the populations from
other regions of Europe. Generally, the variation of the sessile oak was grater than of the pedunculate oak.
The calculated genetic distance between the two oak species was 0.0284 and it exceeded genetic
distances among the populations within the species.
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Wstep

De¢by (Quercus robur i Q. petraea) to gatunki o duzym znaczeniu gospodarczym w Polsce. Zawsze
ceniono dostarczany przez nie surowiec, jednak stosunkowo niewielka produkcja drewna i dtu-
gic koleje rgbnosci nie sprzyjaly uprawie debéw w czasie rozpowszechnienia ekonomicznych
teorii najwyzszej renty lesnej i gruntowej. Pomimo tego, ze juz w 1877 r. zalozone zostalo przez
Kienitza pierwsze doswiadczenie proweniencyjne nad debami [Krahl-Urban 1959], to badania
nad wewngtrzgatunkowg zmiennoscig dgbéw pozostaly w tyle za badaniami nad zmiennoscig
gatunkéw iglastych [Barzdajn 2000]. W Polsce tego typu doswiadczenia zaktadano po II wojnie
$wiatowej, jednak zwykle obejmowaly one tylko jeden gatunek d¢bu lub zaledwie kilka do
kilkunastu pochodzeri obu gatunkéw [Fober 1999; Chmura 2002].

De¢by r67nig si¢ nie tylko pokrojem, szybkoscig wzrostu, cechami morfologicznymi lisci
czy porg rozpoczynania rozwoju na wiosng. Wykazujg ogromne zréznicowanie takze na poziomie
genetycznym. Duzy poziom zmiennosci wewngtrzgatunkowej i wewngtrzpopulacyjnej, prze-
kraczajacy réznice migdzygatunkowe oraz czgste wspélne wystgpowanie w drzewostanach
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osobnikéw obu gatunkéw debéw, wynikiem czego jest obserwowany proces krzyzowania obu
gatunkow, sktaniajg do dyskusji nad odrgbnoscig gatunkowg obu dgbdw.

[zoenzymy s3 od dawna stosowanymi markerami genetycznymi do okreslania poziomu
zmiennosci genetycznej populaciji drzew lesnych [Miiller-Starck i in. 1990]. Badania izoenzymowe
potwierdzily istnienie w europejskich populacjach d¢gbowych wysokiego polimorfizmu genety-
cznego, przy czym okoto 90% catkowitej zmiennosci przypada na zmiennos$¢ wewngtrzpopula-
cyjng, a tylko kilka procent na zmienno$¢ mi¢dzypopulacyjng [Zanetto i in. 1994; Zanetto,
Kremer 1995]. Wykorzystujgc markery izoenzymowe potwierdzono réwniez bardzo bliskie
pokrewieristwo genetyczne pomiedzy dgbem szyputkowym i debem bezszyputkowym [Miiller-
-Starck i in. 1993, 1996; Zanetto i in. 1994].

Celem niniejszej pracy bylo okreslenie poziomu zmiennosci genetycznej i genetycznego
zréznicowania pomiedzy kilkoma wybranymi populacjami debu szyputkowego i bezszyputko-
wego, rosngeymi na powierzchni doswiadczalnej w Nadlesnictwie Milicz.

Materialy i metody

Badania przeprowadzono na materiale roslinnym zebranym w d¢gbowym doswiadczeniu prowe-
niencyjnym zatozonym w Nadlesnictwie Milicz w 1995 roku. Na powierzchni doswiadczalnej
wysadzono 78 pochodzen debu szyputkowego (Quercus robur 1..) i dgbu bezszyputkowego
(Quercus petraea [Matt.] Liebl.) z terenu calej Polski. Na kazdym poletku posadzono po 20 drzew
w wigzbie 1,5x1,5m. Wszystkie proweniencje posadzono w pigciu powtérzeniach. Do analiz
izoenzymowych uzyto pakéw spoczynkowych 300 drzew nalezgcych do losowo wybranych
5 proweniencji debu szyputkowego (Chetm, Krotoszyn, Czarna Biatostocka, Milicz, Lutéwko)
i 5 proweniencji debu bezszyputkowego (Sycéw, Klobuck, Babki, Trzebiez, Swierczyna).

Analizowano zmienno$¢ nast¢pujgcych systeméw enzymatycznych: transaminaza gluta-
minianowo-szczawiooctowa (GOT), dehydrogenaza izocytrynianowa (IDH), fosfoglukoizome-
raza, (PGI), fosfoglukomutaza (PGM), dysmutaza ponadtlenkowa (SOD) oraz dehydrogenaza
6-fosfoglukonianowa (6-PDH).

7 kazdego drzewa pobrano po 2-4 paki, usunigto tuski okrywajace i homogenizowano w bu-
forze homogenizacyjnym Triss HCL. o pH=7,5 z dodatkiem 4% PVP (K-15), 0,07% Na-EDTA,
0,2% DT'T oraz 0,13% albuminy. W zaleznosci od wielkosci, homogenizowano 2-4 pgkéw w 100
ml buforu i okoto 0,002 g polyclaru AT. Po homogenizacji, homogenatem nasgczano paski bibuty
Whatmann 3MM i nanoszono na 12% zel skrobiowy. Do rozdziatu poszczegdlnych biatek enzy-
matycznych zastosowano dwa systemy buforowe. System I skfadat si¢ z bufora elektrodowego
(0,3 M kwas borowy, 0,06 M wodorotlenek litu, pH 8,2) oraz bufora zelowego (0,03 M Tris,
10% buforu elektrodowego, odczyn wyréwnywany kwasem cytrynowym do wartosci pH 8,2)
[Ridgeway i in. 1970 z drobnymi modyfikacjami]. System II miat w sktadzie bufor elektrodowy
(0,013 M 'Txis, 0,043 M kwas cytrynowy, pH 7,5). Bufor zelowy przygotowywano przez roz-
cieficzenie buforu elektrodowego wodg destylowang w stosunku 1:10 [Siciliano, Shaw 1976].
Rozdziat elektroforetyczny prowadzono przez okoto 3 godziny, stosujac prad o nat¢zeniu 60 mA
i napicciu 250 V dla systemu I i 120 V dla systemu II. W pierwszym systemie buforowym
rozdzielano nast¢pujgce biatka enzymatyczne: GO'T, PGI, PGM oraz SOD, zas$ w drugim — IDH
i 6-PGD. Po rozdziale ptat zelu rozcinano na odpowiednig liczb¢ warstw i kazdg z nich barwiono
na aktywnos¢ innego enzymu. Zastosowano standardowo uzywany sktad mieszanin barwigcych
[Cheliak, Pitel 1984]. Locus, dla ktérego prazki charakteryzowaly si¢ najwickszym tempem
migracji podczas trwania elektroforezy w kierunku anody, oznaczono jako 1, nastepny jako 2, itd.
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Do obliczenia parametréw zmiennosci genetycznej i zréZnicowania genetycznego popu-
lacji zastosowano program komputerowy PopGen 1.31 [Yeh i in. 1999], obliczajac nastgpujace
parametry: Srednig (Na) i efektywng (Ne) liczbe alleli w locus, procent loci polimorficznych (P),
heterozygotycznosé¢ obserwowang (Ho) i oczekiwang (He), wspétczynnik wsobnosci Wrighta
(F), wspétczynnik zréznicowania genetycznego mi¢dzy populacjami (Fst), dystans genetyczny
wedtug Nei'a (D) [Nei 1978]. Na bazie dystanséw genetycznych skonstruowano metodg sred-
nich arytmetycznych niewazonych (UPGMA) [Sneath, Sokal 1973] dendrogram obrazujacy
podobieristwa pomi¢dzy badanymi populacjami.

Wyniki
W badanym materiale analizowano lacznie 7 loci, z czego 6 bylo polimorficznych. Mono-
morficznym okazat si¢ locus SOD. Czgstosci alleli w poszezegdlnych loci przedstawia tabela 1.

Sposréd loci polimorficznych najmniej zmiennymi byty GOT, PGI-1 oraz 6-PGD, gdzie
sporadycznie w niektérych populacjach pojawialy si¢ rzadkie allele, z czgstosciami zwykle
ponizej 5%. Najbardziej zmiennym okazat si¢ locus PGM, w ktérym stwierdzono pi¢¢ alleli. Dla
wszystkich badanych populacji, w poszczegélnych loci, zawsze ten sam allel byt allelem
najczgstszym. Najwigksze réznice pomiedzy dwoma badanymi gatunkami dgbéw pod wzgle-
dem czestosei alleli stwierdzono w locus IDH oraz PGM. W locus IDH allel 3 wystgpowat
w populacjach Q. robur z wigkszg cz¢stoscig (od 0,200 do 0,466) niz w populacjach Q. petraea (od
0,033 do 0,100). Podobnie byto w przypadku locus PGM, gdzie allel 2 w populacjach Q. robur
wystepowal z czestoscig od 0,100 do 0,426, a w populacjach Q. petraea byt rzadszy. Stwierdzono
go tylko w dwéch populacjach w Babkach z czgstoscia 0,117 i Swierczynie z czestoscig 0,033.

W badanych populacjach stwierdzono zréznicowany poziom zmiennosci genetycznej.
Procent loci polimorficznych wahat si¢ w szerokim zakresie od 29% do 86% (tab. 2). Srednie
i efektywne liczby alleli w locus wynosity odpowiednio: od 1,43 do 2,43 i od 1,08 do 1,36,
natomiast srednia heterozygotycznosé oczekiwana wyniosta od 0,062 do 0,194. W wigkszosci
populacji $rednia wartos¢ wspélczynnika wsobnosci Wrighta przyjmowata wartosci dodatnie.
Wyjatkiem byta populacja Lutéwko. Ogélnie, Q. robur charakteryzowat si¢ wyzszym poziomem
zmiennosci genetycznej od Q. petraea (tab. 3).

Tabela 2.
Wartosci charakteryzujgce miedzy- i wewnatrzpopulacyjng zmienno$¢ badanych proweniencji debowych
Values characterising the inter- and intrapopulation variation of the analysed oak provenances

Proweniencja Gatunek Na Ne P Fis Ho He

Chetm Q. robur 2,00 1,36 71,43 0,01 0,168 0,181
Lutéwko Q. robur 2,00 1,30 42,86 0,03 0,157 0,153
Milicz Q. robur 1,71 1,15 42,86 0,36 0,076 0,105
Czarna Biatostocka Q. robur 1,71 1,32 42,86 0,19 0,116 0,161
Krotoszyn Q. robur 2,43 1,36 85,71 0,02 0,171 0,194
Trzebiez Q. petraea 2,00 1,08 57,14 0,002 0,067 0,066
Babki Q. petraea 1,86 1,20 42,86 0,25 0,105 0,135
Ktobuck Q. petraea 1,43 1,08 28,57 0,02 0,057 0,059
Sycow Q. petraea 1,71 1,09 57,14 0,02 0,057 0,064
Swierczyna Q. petraca 200 1,08 57,14 012 0,057 0,062

Na - liczba alleli w locus; Ne — efektywna liczba alleli w locus; P — procent polimorficznych loci; Fis — wspétezynnik wsobnosci Wrighta;
Ho - heterozygotycznos¢ obserwowana; He — heterozygotycznos¢ oczekiwana [Nei, 1978]

Na - number of allele in locus; Ne - effectivenumber of allele in locus; P - frerquency of polimorphic loci; Fis — Wright’s inbreeding
coefficient; Ho — observed heterozygocity; He — Nei’s [1978] expected heterozygocity
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Stwierdzono niski poziom zréznicowania mi¢dzy populacjami (Fst=0,132), co oznacza, Ze
tylko 13% catkowitej zmiennosci genetycznej przypada na réznice mi¢dzypopulacyjne. Jednak
warto$¢ ta jest znacznie wigksza od tej, jakg stwierdza si¢ pomi¢dzy populacjami tego samego
gatunku, gdzie w obu przypadkach Fst=0,04. Na blizsze podobieristwo pomi¢dzy populacjami
tego samego gatunku wskazujg wyliczone wartosci dystanséw genetycznych. Jedynie populacja
debu szyputkowego z Milicza jest bardziej zblizona do populacji debéw bezszyputkowych.
Bardziej zmienne populacje Q. robur okazaly si¢ réwniez bardziej zréznicowane od populacji
0. petraea. Sredni dystans genetyczny miedzy populacjami Q. 7obur wyni6st 0,0078 (od 0,0001
do 0,0206), a Q. petraea 0,0033 (od 0,0003 do 0,0076). Natomiast sredni dystans genetyczny
mi¢dzy dwoma gatunkami dgbéw jest znacznie wyzszy i wynidst 0,0284. Réznice pomiedzy
populacjami i gatunkami dobrze ilustruje dendrogram (ryc.).

Tabela 3.
Wartosci charakteryzujgce mi¢dzypopulacyjng i wewnatrzpopulacyjng zmiennos¢ w obrebie badanych gatun-
kéw dgbéw
Values characterising the inter- and intrapopulation variation within the analysed oak species

Parametr Q. robur Q. petraea
Na 2,71 2,43
Ne 1,31 1,10
% polimorficznych loci 85,71 71,43
Ho 0,138 0,069
He 0,165 0,080
Fst 0,04 0,04
D 0,0001-0,026 0,0003-0,0076
sredni D 0,0078 0,0033

Fst — wspétczynnik zmiennosci migdzypopulacyjnej; D — dystans genetyczny [Nei 1978]
Fst — interpopulation variation coefficient; D — genetic distance [Nei 1978]
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Rye.
Dendrogram obrazujacy pokrewieristwa pomi¢dzy badanymi proweniencjami dgbowymi na podstawie
wartosci dystanséw genetycznych Nei’a [1978]

Dendrogram illustrating the similarity among the analysed oak provenances on the basis of Nei’s genetic
distances [1978]
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Dyskusja
Do tej pory pojawito si¢ kilka doniesied, w ktérych wykorzystywano markery izoenzymowe
w badaniach nad poziomem zmiennosci genetycznej populacji debowych w Europie. W bada-
niach czgsto analizuje si¢ rézne zestawy loci izoenzymowych, co w pewnym stopniu ogranicza
mozliwosci poréwnywania wynikéw migdzy sobg. W niniejszej pracy najwicksze zréznicowanie
pomig¢dzy populacjami i gatunkami wykryto w systemach IDH, PGI-2 i PGM, co pokrywa si¢
czgsciowo z wynikami innych badaczy. Najbardziej zblizone wyniki otrzymali Zanetto i in.
[1994], kt6rzy réwniez te trzy systemy enzymatyczne uznawali za najbardziej zmienne i najlep-
sze przy odréznianiu gatunkéw debéw europejskich populacji. Duzg zmiennosé dehydrogenazy
izocytrynianowj (IDH) w badanych populacjach dgbowych opisuje Schroeder [1989], opierajac
si¢ na analizach d¢béw niemieckich pochodzed. Podobne wyniki otrzymali Lochelt [1994],
Gomory i in. [2001] oraz Finkeldey [2001a, b], kt6ry dodaje takze fosfoglokomutazg (PGM)
i kwasng fosfataz¢ (ACP) jako systemy enzymatyczne réznicujgce Q. robur i Q. petraea. Na fos-
foglukomutazg, jako enzym réznicujacy gatunki i populacje, wskazujg Hertel i Degen [1998]
oraz Siegismund i Jensen [2001].

Ogdlnie, badane populacje debowe charakteryzowaly si¢ nizszym poziomem zmiennosci
od populacji z innych rejonéw Europy. W badanych populacjach stosunkowo niska byta liczba
alleli w locus (od 1,43 do 2,0). Jest to warto$¢ mniejsza od podawanych w niektérych innych
badaniach, gdzie srednia liczba alleli w locus dochodzi do 3,7 [Herzog, Miiller-Starck 1993;
Zanetto i in. 1994; Kleinschmit i in. 1995; Siegismund, Jensen 2001]. Wyniki otrzymane
w niniejszej pracy zblizone sg do analiz Gomory’ego i in. [2001] i Finkeldey’a [2001a, b].
Mniejszg liczbe alleli w locus obserwowali Bacilieri i in. [1995] badajgcy 12 systeméw enzyma-
tycznych u dgb6éw z péinocno-zachodniej Francji. Znacznie mniejsza niz w Europie okazata si¢
réwniez heterozygotycznosé obserwowana (Ho=0,103). Podobne, niewysokie wartosci tej
charakterystyki otrzymat tylko Yakovlev [2000]. W badaniach wigkszosci autoréw prowadzo-
nych na europejskich populacjach Q. robur i Q. petraea wartosci heterozygotycznosci okazywaty
si¢ dos¢ wysokie. Herzog i Miiller-Starck [1993] podajg Srednie wartos¢ Ho ponad 25%. Bardzo
podobnie ksztattowaly si¢ wartosci heterozygotycznosci w badaniach Kleinschmita i in. [1995].
Nieco mniejsze wartosci Ho osiggata w analizach Zanetto i in. [1994] oraz Finkeldey’a [2001a, b],
ale i tak dwukrotnie przewyzsza wyniki otrzymane w prezentowanej pracy. Wickszy poziom
zmiennosci genetycznej drzew doborowych debu bezszyputkowego w Nadlesnictwie Smolarz
stwierdzili Lewandowski i Siwecki [1998]. Na obecnym etapie badari trudno jednoznacznie
stwierdzié, czy przedstawione réznice sg wynikiem realnie istniejgcych réznic w poziomie zmien-
nosci genetycznej dgb6w, czy tez sg wynikiem réznej liczby i odmiennych zestawéw loci anali-
zowanych przez poszczegélnych autoréw.

W badanych populacjach obu gatunkéw debéw, za wyjatkiem populacji Lutéwko, indeks
wsobnosci Wrighta przyjmowat wartosci dodatnie, co $wiadczy o przewadze homozygot. Jest to
zjawisko charakterystyczne dla drzewostanéw bedgcych w mlodym wieku. Bardzo czesto wraz
ze starzeniem si¢ populacji nastepuje sukcesywna eliminacja osobnikéw homozygotycznych,
w rezultacie czego powstaje nadmiar heterozygot [Rossi i in. 1996]. Niewielkie wartosci wspét-
czynnikéw wsobnosci obserwowali Yakovlev [2000] w Rosji, Siegismund i Jensen [2001] w Danii
oraz Belletti i in. [2005] we Wtoszech.

Badane populacje polskie obu gatunkéw dgbéw cechowata niewielka zmienno$¢ migdzy-
populacyjna (okoto 13%). Zmiennos¢ pomi¢dzy populacjami wynika¢ mogta w tym wypadku
ze znacznych odleglosci migdzy drzewostanami macierzystymi oraz réznicami gatunkowymi.
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Przewagg zmiennosci wewngtrz badanych populacji nad zréznicowaniem mig¢dzypopulacyjnym
obserwowali réwniez Zanetto i in. [1994]. W przypadku ich badar réznice pomigdzy prowe-
niencjami byly niewielkie, mimo iz byly one bardzo odlegle geograficznie. Hertel i Degen
[1998] otrzymali réznice pomig¢dzy drzewostanami w wysokosci 10%, a Yakovlev [2000] jedynie
2,5%. Siegismund i Jensen [2001] niewiclkie zréznicowanie mi¢dzypopulacyjne tlumaczg
mozliwym przeptywem genéw pomigdzy populacjami.

Stwierdzono istotne réznice pomi¢dzy badanymi gatunkami debéw. Q. robur wydaje si¢
by¢ gatunkiem bardziej zréznicowanym genetycznie niz Q. petraea. W populacjach dgbu szyput-
kowego zaobserwowano wigcej alleli w locus (2,71) niz w populacjach dgbu bezszyputkowego
(2,43). Podobng zaleznos¢ zaobserwowali Herzog i Miiller-Starck [1993], Bacilieri i in. [1995]
oraz Siegismund i Jensen [2001]. W badaniach pozostatych autoréw [Lochelt 1994; Zanetto i in.
1994; Kleinschmit i in. 1995; Gomory i in. 2001] jest odwrotnie. Tam populacje Q. petraea
charakteryzujg si¢ wigkszg liczbg alleli w locus. Réwniez w polskich proweniencjach Q. robur
heterozygotycznosé obserwowana (Ho=0,138) byla wigksza niz u Q. petraea (Ho=0,069).
Wigkszy poziom heterozygotycznosci w populacjach dgbéw szyputkowych nad bezszyputko-
wymi potwierdzajg Kleinschmit i in. [1995] oraz Gomory i in. [2001]. U pozostalych badaczy
[Herzog i in. 1993; Zanetto i in. 1994; Finkeldey 2001a, b; Belletti i in. 2005] to populacje dgbu
bezszyputkowego cechowaty si¢ wigksza heterozygotycznoscig. Polskie populacje d¢bu
szyputkowego charakteryzowaly si¢ takze wicksza, niz populacje Q. perraea, liczbg polimor-
ficznych loci oraz wigkszymi dystansami genetycznymi pomig¢dzy populacjami.

Do odréznienia obu badanych gatunkéw debéw najlepsze okazaly si¢ systemy enzymaty-
czne IDH oraz PGM,; co zgadza si¢ z wigkszoscig publikacji [Lochelt 1994; Zanetto i in. 1994;
Hertel, Degen 1998; Finkeldey 2001a, b]. Niekt6rzy badacze wskazujg na kwasng fosfataze.
Jednak enzym ten nie byt analizowany w prezentowanej pracy. Dystans genetyczny obliczony
pomiedzy Q. roburi Q. petraea wynosit 0,0284 i przewyzszat dystanse genetyczne pomigdzy popu-
lacjami. Jest to wartos¢ niewielka i podobna do wynikéw uzyskanych przez innych autorGw.
Bacilieri i in. [1995] podajg podobng wartos¢ dystansu genetycznego pomi¢dzy dwoma gatunka-
mi dgbéw — 0,034. W badaniach Kleinschmita i in. [1995] warto$¢ ta byta wigksza i wyniosta 0,14.
Generalnie, wigkszos$¢ autoréw podkresla niewicelkie réznice pomi¢dzy dgbami szyputkowymi
i bezszyputkowymi i pewne trudnosci z ich odréznianiem, takze na poziomie genetycznym.
Jednak zwykle, jesli do badari uzyta zostanie odpowiednio duza liczba osobnikéw, okreslenie
przynaleznosci gatunkowej populacji, tak jak w przypadku tej pracy, staje si¢ mozliwe.

Pewng cickawostkg w przeprowadzonych badaniach izoenzymatycznych okazata si¢ popu-
lacja Q. robur z Milicza (nr 99), ktéra pod wzgledem genetycznym byta bardziej podobna do
badanych populacji Q. petraea (ryc.). Jest to interesujace, gdyz przynaleznos¢ gatunkowsg tych
deboéw okreslono jednoznacznie na podstawie analizy cech lisci, ktére uznaje si¢ powszechnie
za najlepsze do tego celu [Kremer i in. 2002]. Najprawdopodobniej populacja z Milicza jest po-
pulacjg odrgbng od pozostatych pochodzeri Q. robur, potwierdzajaca znaczne zréznicowanie
genetyczne tego gatunku. 7 drugiej strony wynik ten moze potwierdzaé bliskie pokrewieristwo
obu gatunkéw debdw.
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SUMMARY

Preliminary research on izoenzyme variability of oaks in the provenance
experiment in the Milicz Forest District

The pedunculate oak (Quercus robur 1..) and sessile oak (Quercus petraea [Matt.] Liebl.) are species
of great economic importance in Poland. Nevertheless, only a few studies on their genetic variation
have been conducted so far. The objective of this paper was to determine the level of the genetic
variation and genetic variability among a number of the selected pedunculate and sessile oak
populations growing at the experimental site in the territory of the Milicz Forest District.

The studies were conducted on the material collected from the provenance experimental
site established in 1995 in the territory of the Milicz Forest District where 78 pedunculate and
sessile oak provenances from all over the country were planted in 5 replications. The izoenzyme
analyses took in dormant buds from 300 trees of randomly selected 5 pedunculate oak and 5
sessile oak provenances.

Six enzyme systems were taken for analysis: Glutamate Oxaloacetic Acid Transaminase
(GOT), Isocitrate Dehydrogenase (IDH), Phosphoglucoisomerase (PGI), Phosphoglucomutase
(PGM), Superoxide Dismutase (SOD) and Glucose-6-phosphate Dehydrogenase (6-PDH).

In total, 7 loci were analysed of which 6 were polymorphic ones. Locus SOD appeared
to be monomorphic. The greatest differences in allele frequency between the analysed oak
species were found in loci IDH and PGM. The examined oak populations were characterised
by a lower level of genetic variation in comparison with the populations from other regions
of Europe. Q. robur seems to be more genetically varied species than Q. petraea.

The level of variation among analysed oak populations (Fst=0.132) means that the
interpopulation variation accounts for only 13% of the total genetic variation. The calculated
genetic distance between (. robur and Q. petraca was 0.0284 and it exceeded genetic distances
among the populations within the species.

It is interesting that the Q. robur population from Milicz (nr 99) showed higher genetic
similarity to the analysed Q. petraea populations. It is likely that the Milicz population is
a different population than the remaining provenances of Q. robur, which confirms a significant
genetic variability of this species. On the other hand, this finding can prove a high level
of genetic similarity of both species.



