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GENETIC CHARACTERIZATION IN RELATION TO THE HEALTH STATE
OF OAK POPULATIONS IN THE ELBL¥SKI AND KROTOSZYÑSKI REGIONS
OF POLAND

Abstract. Thirteen oak (Quercus robur L.) populations in the Elbl¹g and

Krotoszyn Forest Districts were analyzed in order to determine genetic

variation and similarity in relation to health and resistance to stress factors.

Chloroplast DNA was analyzed using PCR-RFLP markers and, after

amplification, separated on 8% polyacrylamide gel. Different frequencies of six

haplotypes (“1”, “4”, “5”, “7”, “10” and “12”) of “DT” and “CD” loci

primers were determined. Higher genetic variation was observed in trees from

Krotoszyn (HT = 0.809) in comparison to Elbl¹g (HT = 0.785). All oak populations

studied were characterized by high genetic variation (GST = 0.818). In oak stands at

the Elbl¹g Dobrocin, M³ynary, Orneta, Starogard and Zaporowo populations

shared some genetic similarity except the population Górowo I³aweckie. Most

stands of the Elbl¹g provenances presented a haplotype-pattern typical of the

Apennines postglacial oak refugium. High genetic distance separated two

populations (Jarocin and Karczma Borowa) from the other populations at

Krotoszyn (Krotoszyn-1, Krotoszyn-2, Milicz, Piaski and Taczanów). The majority

of Krotoszyn provenances showed the haplotype-pattern typical of the Balkan and

Iberian oak refugia. Stand health was monitored from 1999 in two populations,

M³ynary (provenance region 103) and Jarocin (provenance region 359). Different

levels of injury symptoms were observed between stands but mortality was higher in

Jarocin, presenting high frequency of Balkan haplotype “7”. Severe damage

affected 60% of trees in the Jarocin stand after 2003, probably due to a combination

of unfavorable climatic conditions and infection by pathogens e.g. Phytophthora

and Pythium. Comparing chloroplast DNA variation data obtained for M³ynary and

Jarocin, the population with higher cpDNA differentiation (M³ynary) appeared

better adapted to the changing environmental conditions (drought, high

temperature) than Jarocin with lower genetic variation.
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1. WSTÊP

Zmiennoœæ genetyczna populacji drzew leœnych jest jednym z kluczowych
elementów gwarantuj¹cych prze¿ywalnoœæ gatunku w ekosystemie i jego adaptacjê
do zmiennych warunków œrodowiska. Genom ka¿dego organizmu zawiera pod-
stawow¹ informacjê nt. cech strukturalnych (budowa, kszta³t, kolor), funkcjo-
nalnych (bior¹cych udzia³ w szeregu procesów metabolicznych) i odpornoœciowych
(takich jak bia³ka i substancje obronne przed patogenami grzybowymi i owadzimi).
Poznanie struktury puli genetycznej populacji umo¿liwia w pierwszym rzêdzie
ocenê zmiennoœci wewn¹trz- i miêdzypopulacyjnej, dalej – przep³ywu genów miê-
dzy populacjami i powi¹zañ filogenetycznych. Badanie struktury DNA jest mo-
¿liwe dziêki zastosowaniu markerów genetycznych DNA j¹drowego (m.in. SSR) i
cytoplazmatycznego (PCR-RFLP, STS), powszechnie stosowanych do okreœlenia
zmiennoœci genetycznej osobników, populacji i gatunków w genetyce drzew leœ-
nych, entomologii, fitopatologii i ³owiectwie (Nowakowska 2005, 2006, Nowa-
kowska i in. 2005).

D¹b szypu³kowy (Quercus robur L.) jest jednym z najwa¿niejszych rodzi-
mych gatunków liœciastych, zajmuje ró¿norodne warunki œrodowiskowe i wy-
stêpuje przewa¿nie na nizinach, do 600 m n.p.m. Zasiêg dêbu szypu³kowego
obejmuje wiêksz¹ czêœæ Europy, z wyj¹tkiem pó³nocnej Szkocji, Finlandii i pó³-
nocnej czêœci Rosji. Na po³udniu Europy populacje dêbowe porastaj¹ pó³nocn¹
czêœæ Pó³wyspu Pirenejskiego, Pó³wysep Apeniñski oraz czêœæ Pó³wyspu Ba³kañ-
skiego (Tomanek 1997).

Zmiennoœæ genetyczna dêbów w Europie jest szczegó³owo przebadana jedynie
na podstawie niekoduj¹cych sekwencji DNA chloroplastowego (Petit i in. 1997).
Polimorfizm fragmentów DNA chloroplastowego polega na wystêpowaniu mutacji
punktowych, zlokalizowanych w sekwencjach restrykcyjnych, niekoduj¹cych re-
gionów genomu. Chloroplastowe DNA charakteryzuje siê matecznym sposobem
dziedziczenia u drzew liœciastych i wykazuje wiêkszy stopieñ zmiennoœci ni¿ DNA
j¹drowe, dlatego wiêc jest powszechnie stosowane w badaniach filogenezy wielu
gatunków drzew liœciastych, w tym równie¿ dêbów Quercus petraea (Matt. Liebl.)
i Q. robur L. (McCauley 1995, Petit i in. 2002). Na podstawie genetycznej mapy
rozmieszczenia haplotypów chloroplastowego DNA dla dêbu w Europie udo-
kumentowano wystêpowanie 5 g³ównych grup (od A do E) populacji dêbowych
(Csaikl i in. 2002). Badania obecnoœci py³ku dêbów w skamienielinach wskazuj¹
na kolonizacjê œrodkowej i pó³nocnej Europy przez Quercus z trzech g³ównych
refugiów po³udniowoeuropejskich, a mianowicie Pó³wyspu Iberyjskiego, Ape-
niñskiego i Ba³kañskiego. Na podstawie analiz chloroplastowych loci psaA, psbC,
trnC, trnD, trnS i trnT ustalono, ¿e europejskie populacje dêbu dziel¹ siê na 5
podstawowych grup: „A”, „B”, „C”, „D” i „E”. Populacje typu „A”, „D” i „E”
wywodz¹ siê z refugium Pó³wyspu Ba³kañskiego, grupa „B” z Pó³wyspu Ibe-
ryjskiego, a grupa „C” z Pó³wyspu Apeniñskiego (Demesure i in. 1995, Taberlet i
in. 1991, Petit i in. 1997, Petit i in. 2002). Badania DNA chloroplastowego
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przeprowadzone dla 33 wybranych populacji dêbu w Polsce, wykaza³y ich przy-
nale¿noœæ filogenetyczn¹ g³ównie do grup „A” i „C” (G³az 2000, Csaikl i in. 2002).
Badania te okreœli³y charakterystykê genetyczn¹ populacji dêbowych, bez szcze-
gó³owej analizy rozmieszczenia haplotypów w obrêbie badanego regionu po-
chodzenia.

W Lasach Pañstwowych od 1988 r. obowi¹zuje regionalizacja nasienna pod-
stawowych gatunków drzew leœnych, która ma na celu zminimalizowanie strat
spowodowanych hodowl¹ odmian nieprzystosowanych do warunków klimatycz-
nych i siedliskowych danego terenu. Granice poszczególnych regionów leœnego
materia³u podstawowego (LMP) i zasady transferu leœnego materia³u rozmno-
¿eniowego (LMR) okreœlono m.in. na podstawie istniej¹cej w Instytucie Ba-
dawczym Leœnictwa bazy nasiennej rodzimych gatunków drzew leœnych oraz cech
siedliskowych i klimatycznych danego regionu, jak równie¿ podzia³u admini-
stracyjnego Polski na gminy (Matras 1996, Za³êski 2005, Dz. U. Nr 67, poz. 621).

Populacje dêbowe rozmieszczone s¹ w 10 regionach pochodzenia LMR (nr:
103, 104, 106, 301, 304, 308, 405, 501, 502 i 607) i dotychczas badano g³ównie
zmiennoœæ cech hodowlanych drzewostanów za³o¿onych na rodowo-prowenien-
cyjnych powierzchniach doœwiadczalnych z nasion pochodz¹cych z ww. regionów
(Za³êski 2005). Potrzeba jednak czasu, aby na podstawie tych doœwiadczeñ mo¿na
by³o ustaliæ zró¿nicowanie genetyczne i wartoœæ hodowlan¹ badanych populacji
dêbu szypu³kowego i bezszypu³kowego, a przede wszystkim poprawnie okreœliæ
obszary zró¿nicowania pul genetycznych populacji.

Zamieranie drzewostanów dêbowych w Europie nie jest zjawiskiem nowym
i okresowo pojawia siê w tych samych rejonach, zarówno w kraju, jak i za granic¹
od ponad 130 lat (Oszako, 2004). Nasuwa siê pytanie, czy zró¿nicowanie ge-
netyczne ma wp³yw na odpornoœæ drzewostanów dêbowych. Pytanie to jest tym
bardziej zasadne, ¿e do tej pory (pomimo szeroko zakrojonych badañ interdy-
scyplinarnych w wielu krajach Europy) nie stwierdzono, by za wielkopowierz-
chniowe uszkodzenia drzewostanów dêbowych by³ odpowiedzialny jeden czynnik.
Pomimo i¿ syndrom zamierania dotyczy wielu gatunków dêbów, to jednak w
centralnej Europie najsilniej uszkodzone s¹ monokultury dêbu szypu³kowego (a w
szczególnoœci odmiana wczesna, tzw. precox).

W celu przeprowadzenia szybkiej i precyzyjnej charakterystyki genetycznej
populacji dêbowych w Polsce zastosowano markery zmiennoœci DNA chloro-
plastowego, a otrzymane wyniki porównano ze stanem zdrowotnym badanych
populacji, uwzglêdniaj¹c wygl¹d koron i pni drzew w dwóch rejonach Polski:
pó³nocnym (reprezentowanym przez drzewostan w Nadleœnictwie M³ynary) i za-
chodnim (Jarocin).
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2. MATERIA£ I METODY

2.1. Materia³ roœlinny

Badaniami* objêto trzynaœcie drzewostanów dêbowych, po³o¿onych w dwóch
regionach pochodzenia – elbl¹skim (nr 103) i krotoszyñskim (nr 308). W obrêbie
ka¿dego z regionów wybrano trzy drzewostany dêbowe. W regionie dêbu elbl¹-
skiego (103) przebadano dwa drzewostany z centrum regionu (M³ynary i Orneta)
oraz jeden drzewostan po³o¿ony na obrze¿u regionu (Zaporowo). Trzy drze-
wostany kontrolne, po³o¿one poza granicami regionu 103, by³y zlokalizowane w
regionach pochodzenia 251 (Górowo I³aweckie), 156 (Starogard) i 106 (Dobrocin)
(ryc. 1).

W regionie pochodzenia dêbu krotoszyñskiego (308) wybrano jeden drze-
wostan po³o¿ony centralnie (Krotoszyn-1) oraz dwa drzewostany po³o¿one na
obrze¿ach (Krotoszyn-2 i Karczma Borowa). Populacjami kontrolnymi dla regionu
308 by³y Taczanów i Jarocin (region 359), Piaski (354) i Milicz (553) (ryc. 1).

Przy kwalifikacji drzewostanów kierowano siê nastêpuj¹cymi zasadami:
– do analiz typowano drzewostany rodzime, które powsta³y z materia³u lo-

kalnego rozmno¿eniowego,
– powierzchnia drzewostanu wynosi³a powy¿ej 4 ha,
– wybór ograniczono do drzewostanów stanowi¹cych rozmno¿eniow¹ bazê

nasienn¹, na któr¹ sk³adaj¹ siê wy³¹czone drzewostany nasienne (WDN) lub
gospodarcze drzewostany nasienne (GDN) w wieku powy¿ej 100 lat,

– badane drzewostany by³y zlokalizowane na optymalnych dla siebie sie-
dliskach (Lœw) i typowych dla gatunku glebach, tylko w wyj¹tkowych wypadkach
dopuszczano ró¿nice w jakoœci siedliska o jedn¹ klasê ¿yznoœci (LMœw do Lw),

– udzia³ badanego gatunku w wytypowanych do analiz drzewostanach wy-
nosi³ od 50 do 70%.

Analizami objêto po 50 drzew z ka¿dego drzewostanu. W celu prawid³owego
okreœlenia zmiennoœci genetycznej w drzewostanach, kierowano siê nastêpuj¹cymi
zasadami:

– ka¿dy drzewostan reprezentowany by³ przez jednakow¹ iloœæ osobników w
zbli¿onym wieku,

– z pojedynczego drzewostanu zebrano materia³ w sposób losowy,
– miêdzy wybranymi drzewami zachowano odstêp 25 m (przeciêtna wysokoœæ

drzew), w celu ograniczenia mo¿liwoœci wyboru osobników blisko spokrewnio-
nych,

– minimalna odleg³oœæ wytypowanych osobników od granicy drzewostanu
wynosi³a przynajmniej 25 m.

Przed wykonaniem analiz laboratoryjnych zebrany materia³ roœlinny prze-
chowywano w temp. -76°C.
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Ocenê zdrowotnoœci przeprowadzono na powierzchniach doœwiadczalnych
Nadleœnictw M³ynary i Jarocin, reprezentuj¹cych drzewostany dêbowe typowe –
pod wzglêdem wieku (powy¿ej 100 lat), siedliska (¿yzne, bonitacja I lub II) i stanu
zdrowotnego – dla obu nadleœnictw. Wyznaczono losowo po 100 drzew (20 drzew
wzd³u¿ linii oddzia³owych i 80 w g³êbi drzewostanów).

2.2. Metody

2.2.1. Izolacja DNA z liœci

Ca³kowite DNA ekstrahowano za pomoc¹ zestawów do izolacji DNA
(DNeasy 250 Plant Mini Kit, QIAGEN). Wydajnoœæ ekstrakcji badano za pomoc¹
elektroforezy w 1% ¿elu agarozowym i otrzymane wyniki analizowano za pomoc¹
programu Gel DocTM 2000 (BioRad).
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Ryc. 1. Frekwencja haplotypów chloroplastowego locus „DT” w badanych populacjach dêbowych
Fig. 1. Haplotype distribution of chloroplast locus „DT” in studied oak stands



2.2.2. Analizy PCR-RFLP

Analizy zmiennoœci genetycznej przeprowadzono na podstawie reakcji ³añ-
cuchowej polimerazy (PCR) przy zastosowaniu markerów dwóch loci chloro-
plastowego DNA: „DT” (trnD [tRNA-Asp(GUC)] – trnT [tRNA-Thr(GGU)]) i
„CD” (trnC [tRNA-Cys(GCA)]- trnD [tRNA-Asp(GUC)]) (Demesure i in. 1995).
Wybrane regiony DNA powielano za pomoc¹ specyficznych starterów, po czym
analizowano polimorfizm d³ugoœci fragmentów restrykcyjnych metod¹ RFLP
(ang. Restriction Fragment Length Polymorphism) (Demesure i in. 1995, Dumolin-

Lapègue i in. 1997).
Po oszacowaniu zawartoœci DNA genomowego, ekstrahowanego z ka¿dego

drzewa, przygotowywano po 25 μl nastêpuj¹cej mieszaniny reakcyjnej (QIAGEN
PCR Master Kit, w nawiasach podano stê¿enia koñcowe): DNA genomowe (50
ng), bufor reakcyjny (1,2×; pH = 8,0), MgCl2 (1,7 mM), roztwór Q (1,2×), dNTPs
(200 μM), startery „CD” lub „DT” (1 μM) oraz Taq polimeraza (1 U).

Mieszaninê umieszczano w termocyklerze (Biometra), zaprogramowanym na
30 cykli amplifikacji DNA, przy czym ka¿dy cykl obejmowa³ nastêpuj¹ce etapy:

Locus

1 2 3 4 5
temp.
[°C]

czas
[min.]

temp.
[°C]

czas
[min.]

temp.
[°C]

czas
[min.]

temp.
[°C]

czas
[min.]

temp.
[°C]

czas
[min.]

„DT” 95 4 93 0’45’’ 54,5 0’45’’ 72 3 72 10
„CD” 95 4 93 0’45’’ 58 0’45’’ 72 4 72 10

Do powielonych fragmentów DNA chloroplastowego (1 μg/μl) dodawano
enzym TaqI (Promega; 2,5U), bufor E (1×), BSA (2 μg/μl) i poddawano 3 go-
dzinnemu trawieniu w 65°C.

Fragmenty powsta³e w wyniku trawienia enzymem TaqI wizualizowano w 8%
¿elu akrylamidowym i analizowano przy u¿yciu programu BIO-PROFIL Bio-Gene
Windows Application V99.05 (Vilber Lourmat).

Powielone sekwencje DNA chloroplastowego oznaczano na podstawie kodu
okreœlonego przez Petit i in. (2002a, 2003). Zmiennoœæ wewn¹trzpopulacyjn¹ w
danej populacji obliczano na podstawie czêstoœci haplotypów oraz heterozygo-
tycznoœci h (Nei 1978), a pokrewieñstwo genetyczne - wyra¿ane za pomoc¹
dendrogramów - wed³ug metody analizy skupieñ œrednich po³¹czeñ (UPGMA, Nei
1978), obliczanych w programie PopGene wersja 1.32 (http://www.ualberta.
ca/~fyeh/). Statystyczne prawdopodobieñstwo wystêpowania grup w dendrogra-
mach testowano za pomoc¹ analizy MCMC (³añcuchy Markowa Monte-Carlo), w
programie BAPS 2.0 (liczba randomizacji = 10000, zapisywanie = 5000, za-
wê¿anie = 5, p = 0,02; Corander i in. 2003).

2.2.3. Ocena zdrowotnoœci

Ocenê wzrokow¹ stanu ulistnienia i uszkodzenia pni wykonywano dwukrotnie
w ci¹gu sezonu wegetacyjnego, tj. na jego pocz¹tku (w czerwcu) i na zakoñczenie
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(we wrzeœniu/paŸdzierniku). Przyjêto 5-stopniow¹ skalê uszkodzeñ, od 0 – drzewa
zdrowe, do 4 – drzewa obumar³e (Oszako 1990). Dla uproszczenia, w niniejszym
opracowaniu stopnie uszkodzenia 1, 2 i 3 zsumowano razem i wykazano jako
drzewa chore. Dziêki przyjêtej jednolitej metodyce i ci¹g³oœci obserwacji wy-
konywanej co roku, analizowano zarówno tempo zmian zdrowotnoœci drzewo-
stanów, jak i konsekwencji obumierania drzew (wyra¿onej odsetkiem drzew
martwych).

3. WYNIKI

3.1. Izolacja DNA

Œrednia zawartoœæ cz¹steczek genomowego DNA dla badanych pochodzeñ
dêbu wynosi³a ok. 15 μg DNA/100 mg œwie¿ej masy liœci. Dane te pos³u¿y³y do
ustalenia sk³adu buforu reakcyjnego tak, aby w amplifikacji bra³o udzia³ 50 ng
wyjœciowej iloœci DNA.

3.2. Frekwencja i lokalizacja haplotypów w badanych populacjach

W wyniku amplifikacji PCR otrzymano 6 ró¿nych haplotypów chloropla-
stowego genu trn dêbu, mianowicie haplotypy „1”, „4”, „5”, „7”, „10” i „12”
(ryc. 1, tab. 1).

Haplotyp „1” wystêpowa³ we wszystkich badanych populacjach dêbu el-
bl¹skiego (103) (œrednia czêstoœæ wystêpowania 33,9%) oraz w czterech drze-
wostanach dêbowych z regionu krotoszyñskiego: Piaski, Krotoszyn-1, Krotoszyn-
2 i Taczanów (tab. 1). Najmniejszy udzia³ haplotypu „1” stwierdzono w drze-
wostanach: Krotoszyn-1 (6,04%) i Starogard (9,1%).

Haplotyp „4” wystêpowa³ we wszystkich badanych drzewostanach, z wy-
j¹tkiem drzewostanu Dobrocin (106) i Karczma Borowa (354). By³ to najczêœciej
spotykany haplotyp w populacjach M³ynary (40,4%) i Starogard (43,2%). Naj-
mniej haplotypu „4” odnotowano w populacjach Krotoszyn-1 (3,2%), Górowo
I³aweckie (4,5%), Jarocin (6,6%) i Zaporowo (6,8%). £¹cznie, w regionach po-
chodzenia dêbu elbl¹skiego wystêpowa³o ok. dwa razy wiêcej haplotypów „1” i „4”
(odpowiednio 33,9 i 21,7%), ni¿ w populacjach dêbu krotoszyñskiego (15,6 i
12,0%) (tab. 1).

Haplotyp „5” wystêpowa³ we wszystkich badanych populacjach, oprócz po-
pulacji Piaski (308). Najmniejszy udzia³ tego haplotypu odnotowano w popu-
lacjach: Zaporowo (2,3%), Karczma Borowa (2,8%), Jarocin (3,3%) i Taczanów
(4,7%). Najwiêcej haplotypu „5” wykryto w populacjach Starogard (22,7%) i
Krotoszyn-1 (29,0%). Ogólnie, badane drzewostany dêbu elbl¹skiego i kro-
toszyñskiego mia³y podobny udzia³ haplotypu „5” (odpowiednio 10,9 i 9,4%) (tab. 1).

Nisk¹, 4,2–4,5% frekwencjê wystêpowania haplotypu „7” odnotowano w
populacjach Starogard, Krotoszyn-2 i Piaski. Wysoki udzia³ tego haplotypu za-
obserwowano w populacjach Jarocin (86,6%), Karczma Borowa (71,4%) i Górowo
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I³. (63,6%). Ogólnie, populacje dêbu z regionu krotoszyñskiego mia³y ok. 3 razy
wiêcej haplotypu „7” (26,3%) w porównaniu z populacjami z regionu elbl¹skiego
(7,9%) (tab. 1).

Haplotyp „10” wystêpowa³ w populacjach dêbu krotoszyñskiego (12,5%) i
elbl¹skiego (9,6%). Najmniejsz¹ frekwencjê haplotypu „10” zaobserwowano w
populacjach Orneta (2,5%), Górowo I³. i Zaporowo (obie populacje po 4,5%), a
najwiêksz¹ w populacjach Dobrocin (33,3%) i Krotoszyn-1 (25,8%) (tab. 1).

Badane drzewostany dêbu szypu³kowego z regionu elbl¹skiego charakte-
ryzowa³a mniejsza frekwencja haplotypu „12” (15,9%) w porównaniu do dêbu
krotoszyñskiego (24,1%). Najmniejszy udzia³ haplotypu „12” odnotowano w po-
pulacji Orneta (2,5%), a najwiêkszy – w populacji Taczanów (50,0 %) (tab. 1).

Podsumowuj¹c, badane populacje dêbów z regionu elbl¹skiego charakteryzuj¹
siê wysok¹ frekwencj¹ haplotypów „1” (33,9 %) i „4” (21,7%). W regionie tym,
haplotypy „5”, „7”, „10” i „12” s¹ rzadkie (tab. 1).

W regionie dêbu krotoszyñskiego, najczêœciej wystêpuje haplotyp „7” (26,3%)
i „12” (24,1%). Najrzadziej spotykanym haplotypem jest „5” (9,4%).

We wszystkich badanych populacjach dêbowych, najczêœciej wystêpuj¹cym
haplotypem jest haplotyp „1” (25,0%), a najrzadziej wystêpuj¹cym – „5” (10,1%)
(tab. 1).
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Tabela 1. Frekwencje haplotypów DNA chloroplastowego w badanych drzewostanach dêbowych
Table 1. Haplotype frequencies of chloroplast DNA in studied oak populations

Nadleœnictwo
Forest District

Region
pochodzenia
Provenance

region

Frekwencja haplotypów
Haplotype frequency

h

„1” „4” „5” „7” „10” „12”

1. Orneta 103 0,625 0,250 0,075 – 0,025 0,025 0,540
2. M³ynary 103 0,149 0,404 0,064 – – 0,383 0,664
3. Zaporowo 103 0,795 0,068 0,023 0,068 0,045 – 0,355
4. Górowo I³. 251 0,182 0,045 0,090 0,636 0,045 – 0,549
5. Starogard 156 0,091 0,432 0,227 0,045 0,113 0,091 0,730
6. Dobrocin 106 0,143 – 0,166 – 0,333 0,357 0,713

Œrednia Mean 0,339 0,217 0,109 0,079 0,096 0,159 HT = 0,785
7. Piaski 354 0,375 0,125 – 0,042 0,125 0,333 0,715
8. Karczma B. 308 – – 0,028 0,714 0,057 0,200 0,445
9. Krotoszyn-1 308 0,064 0,032 0,290 0,258 0,258 0,258 0,768
10. Krotoszyn-2 308 0,363 0,273 0,136 0,045 0,114 0,068 0,755
11. Taczanów 359 0,190 0,095 0,047 – 0,167 0,500 0,675
12. Jarocin 359 – 0,066 0,033 0,866 – 0,033 0,242
13. Milicz 553 – 0,277 0,111 0,111 0,167 0,333 0,759

Œrednia Mean 0,156 0,120 0,094 0,263 0,125 0,241 HT = 0,809
Razem All 0,250 0,170 0,101 0,168 0,110 0,198 GST = 0,818

h – zmiennoœæ wewn¹trzpopulacyjna, HT – zmiennoœæ genetyczna miêdzy populacjami, GST –
wspó³czynnik zmiennoœci genetycznej (Nei 1987)
h – genetic differentiation within a population, HT – genetic differentiation among populations, GST –
coefficient of genetic differentiation (Nei 1987)



Geograficzne rozmieszczenie frekwencji wszystkich haplotypów w badanych
drzewostanach dêbowych obu regionów przedstawiono na rycinach 1 i 2. W
regionie dêbu elbl¹skiego, drzewostan Orneta (103) oraz populacja Dobrocin (106)
maj¹ podobny sk³ad haplotypów locus „DT” „1”, „5”, „10” i „12”, wystêpuj¹cych
jednak¿e z odmienn¹ frekwencj¹. Pozosta³e populacje z regionu 103 - M³ynary i
Zaporowo maj¹ odpowiednio cztery („1”, „4”, „5” i „10”) i piêæ haplotypów („1”,
„4”, „5”, „7” i „10”). Populacja Starogard (156) ma szeœæ haplotypów („1”, „4”,
„5”, „7”, „10” i „12”), a Górowo I³. (251) – piêæ haplotypów („1”, „4”, „5”, „7” i
„10”). Ta ostatnia populacja wyró¿nia siê na tle pozosta³ych z powodu du¿ego
udzia³u haplotypu „7” (ryc. 1).

Geograficzne rozmieszczenie haplotypów locus „DT” w pochodzeniach dêbu
krotoszyñskiego wskazuje na wysok¹ frekwencjê haplotypu „7” w populacji we-
wn¹trz regionu – Karczma Borowa (308), i populacji obrze¿nej – Jarocin (359),
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Ryc. 2. Frekwencja haplotypów chloroplastowego locus „CD” w badanych populacjach dêbowych
Fig. 2. Haplotype distribution of chloroplast locus “CD” in studied oak stands



oraz na wysok¹ frekwencjê haplotypu „12” w trzech populacjach na zewn¹trz
regionu 308, a mianowicie Piaski (354), Milicz (553) i Taczanów (359). Warto
zwróciæ uwagê, ¿e dwie badane populacje z regionu 359 – Jarocin i Taczanów,
bardzo ró¿ni¹ siê pod wzglêdem sk³adu i czêstoœci wystêpowania haplotypów
DNA chloroplastowego (ryc. 1).

Analiza chloroplastowego locus „CD” wykaza³a wiêksz¹ jednorodnoœæ ha-
plotypów, wystêpuj¹cych z podobn¹ czêstoœci¹ zarówno w badanym regionie, jak i
w regionach s¹siednich. Otrzymany obraz zmiennoœci haplotypów wynika z ist-
nienia wy³¹cznie dwóch wariantów: haplotypu „1” oraz pozosta³ych haplotypów,
postrzeganych jako jedna grupa (Petit i in. 2002a). Na podstawie analizy locus
„CD” okaza³o siê, ¿e w regionie dêbu elbl¹skiego populacja M³ynary (103) ma
podobny rozk³ad haplotypów jak dwie populacje oœcienne: Starogard (156) i
Dobrocin (106), a populacja Orneta (103) przedstawia podobny wzorzec ha-
plotypów jak populacja Górowo I³. (251) (ryc. 2).

W regionie dêbu krotoszyñskiego haplotypy locus „CD” wskazuj¹ na ge-
netyczne podobieñstwo populacji Krotoszyn-1 (308) i Milicz (553), Karczma
Borowa (308) i Taczanów (359) oraz Piaski (354) i Krotoszyn-2 (308) (ryc. 2).

3.3. Zmiennoœæ genetyczna badanych drzewostanów dêbowych

Najbardziej zró¿nicowanymi genetycznie populacjami w regionie dêbu el-
bl¹skiego s¹ drzewostany Starogard (h = 0,730) i Dobrocin (h = 0,713), a najmniej
Zaporowo (h = 0,355) (tab. 1). W obrêbie regionu dêbu krotoszyñskiego, naj-
bardziej zró¿nicowanymi genetycznie s¹ populacje Krotoszyn-1 (h = 0,768), Milicz
(h = 0,759) i Krotoszyn-2 (h = 0,755). Najmniej haplotypów DNA chloroplastowego
ma populacja Jarocin (h = 0,242) (tab. 1).

Badane populacje dêbu elbl¹skiego charakteryzuje mniejsza efektywna liczba
alleli w locus (ne = 4,673), mniejszy indeks zmiennoœci genetycznej Shannon’a (I =
1,658), mniejsza ca³kowita zmiennoœæ miêdzypopulacyjna (HT = 0,785) i mniejszy
wspó³czynnik fiksacji haplotypów FST = 0,186; w porównaniu do parametrów
genetycznych, otrzymanych dla badanych populacji dêbu krotoszyñskiego (ne =
5,240; I = 1,721; HT = 0,809; FST = 0,309) (tab. 2).

Ogólne zró¿nicowanie genetyczne wszystkich badanych populacji jest wy-
sokie (GST = 0,818) (tab. 1), jak i wspó³czynnik fiksacji dla obu loci (FST = 0,292)
(tab. 2).

3.4. Charakterystyka podobieñstwa genetycznego

Na podstawie dystansu genetycznego (tab. 3 i 4), obliczonego wg metody
UPGMA, skonstruowano dendrogramy podobieñstwa genetycznego dla drzewo-
stanów z dwóch badanych regionów dêbów (ryc. 3).

Wœród badanych drzewostanów z regionu 103 wyró¿niono jedn¹ grupê piêciu
populacji spokrewnionych genetycznie (Dobrocin, M³ynary, Starogard, Orneta i
Zaporowo) oraz populacjê Górowo I³., oddalon¹ od pozosta³ych populacji naj-
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Tabela 2. Zmienne genetyczne badanych populacji dêbu z regionów pochodzenia 103 i 308 wraz
z populacjami oœciennymi
Table 2. Genetic variables calculated for oak stands in provenance regions 103 and 308 and their
neighborhood

Region pochodzenia
Provenance region

N ne I HT FST (±S.D.)

103 239 4,653 1,658 0,785 0,186 (0,022)

308 224 5,240 1,721 0,809 0,309 (0,027)

Razem All 5,489 1,745 FST = 0,292 (0,016)

N – liczba drzew, ne – efektywna liczba alleli w locus, I – wspó³czynnik zmiennoœci genetycznej
Shannona (Lewontin 1972), HT – wspó³czynnik zmiennoœci miêdzypopulacyjnej, FST – wspó³czynnik
fiksacji
N – number of trees, ne – effective allele number, I – Shannon index (Lewontin 1972), HT – genetic diversity
among populations, FST – fixation index

Tabela 3. Podobieñstwo genetyczne (nad przek¹tn¹) i dystans genetyczny (poni¿ej przek¹tnej)
badanych populacji dêbowych z regionu pochodzenia 103 i populacji s¹siednich, na podstawie
analiz chloroplastowego DNA
Table 3. Genetic identity (above diagonal) and distance (below diagonal) calculated for studied oak
populations from 103 provenance region and neighbor regions, based on the chloroplast DNA data

Populacja
Population

Dobrocin Górowo I³. M³ynary Orneta Starogard Zaporowo

Dobrocin **** 0,1566 0,5431 0,3277 0,4359 0,3083
Górowo I³. 1,8543 **** 0,1317 0,2921 0,2609 0,3623
M³ynary 0,6105 2,0273 **** 0,5301 0,7884 0,3167
Orneta 1,1156 1,2307 0,6347 **** 0,5308 0,9495
Starogard 0,8305 1,3437 0,2377 0,6334 **** 0,2763
Zaporowo 1,1767 1,0151 1,1497 0,0518 1,2863 ****

Tabela 4. Podobieñstwo genetyczne (nad przek¹tn¹) i dystans genetyczny (poni¿ej przek¹tnej)
badanych populacji dêbowych z regionu pochodzenia 308 i populacji s¹siednich, na podstawie
analiz chloroplastowego DNA
Table 3. Genetic identity (above diagonal) and distance (below diagonal) calculated for studied oak
populations from 308 provenance region and neighbor regions, based on the chloroplast DNA data

Populacja

Population
Jarocin Karczma B. Krotoszyn-1 Krotoszyn-2 Milicz Piaski Taczanów

Jarocin **** 0,9753 0,2565 0,1526 0,3190 0,1233 0,0503
Karczma B. 0,0250 **** 0,4147 0,1571 0,4582 0,2695 0,2660
Krotoszyn-1 1,3608 0,8803 **** 0,5410 0,8255 0,6190 0,7626
Krotoszyn-2 1,8797 1,8511 0,6143 **** 0,6051 0,8296 0,5654
Milicz 1,1424 0,7804 0,1917 0,5023 **** 0,7050 0,8580
Piaski 2,0934 1,3110 0,4797 0,1869 0,3495 **** 0,9262
Taczanów 2,9895 1,3244 0,2710 0,5702 0,1531 0,0767 ****



wiêkszym dystansem genetycznym DN = 0,671 (ryc. 3). Spoœród badanych
populacji regionu 103, Orneta i Zaporowo s¹ bardzo zbli¿one genetycznie (podo-
bieñstwo genetyczne 94,9%; DN = 0,026; tab. 3 i ryc. 3). Populacja M³ynary (103)
wykazuje wiêksze podobieñstwo genetyczne do populacji Starogard (78,8%, DN =
0,118) (ryc. 3).

Na podstawie analizy odleg³oœci genetycznej Nei (1978) okreœlonej dla ba-
danych drzewostanów z regionu 308 i okolic mo¿na wyró¿niæ dwie grupy populacji
zbli¿onych filogenetycznie: grupê Jarocin (359) i Karczma Borowa (308) oraz
grupê pozosta³ych populacji badanych w regionie dêbu krotoszyñskiego. Populacje
Jarocin i Karczma Borowa wykazuj¹ wysokie podobieñstwo genetyczne (97,5%) i
dzieli je bardzo ma³y dystans genetyczny (DN = 0,012; tab. 4 i ryc. 3). Populacje te
stanowi¹ odrêbn¹ pulê genow¹ w tym regionie, gdy¿ dzieli je od pozosta³ych
badanych drzewostanów regionu 308 i okolic du¿y dystans genetyczny (DN =
0,900). Wœród pozosta³ych populacji dêbu krotoszyñskiego wiêksze podobieñstwo
DNA chloroplastowego jest miêdzy drzewostanami Krotoszyn-1 i Milicz (82,5%;
DN = 0,095) oraz drzewostanami Piaski i Taczanów (92,6%; DN = 0,038) (ryc. 3,
tab. 4). W obu dendrogramach (ryc. 3), testowano prawdopodobieñstwo zgru-
powania P = 0,95 dla α = 0,05.
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Ryc. 3. Dendrogramy odleg³oœci genetycznej wg Nei (1978) dla drzewostanów dêbowych z
regionu pochodzenia 103 i okolic oraz 308 i okolic na podstawie markerów chloroplastowego
DNA. Cyframi oznaczono poszczególne drzewostany, a numery regionów podano w nawiasach,
jak w tab. 1.
Fig. 3. Dendrograms of genetic distances of Nei (1978) for oak populations from 103 region and
neighborhood and 308 and neighborhood, assessed with chloroplast DNA marker. Population
numbers follow table 1 and provenance region number are given in brackets



3.5. Ocena zdrowotnoœci wybranych drzewostanów dêbowych

Inwentaryzacja drzewostanów dêbowych w Nadleœnictwie M³ynary, wykony-
wana od 15 lat, wykazywa³a stale du¿y odsetek drzew chorych (stopnie 1–3, ryc. 4).

Objawy chorobowe wykazuj¹ prawie wszystkie drzewa, choæ do roku 1991 nie
stwierdzono w ogóle œmiertelnoœci drzew. Od kilkunastu lat i obecnie poziom
œmiertelnoœci jest bardzo niski (ok. 8%), pomimo dynamicznie zmieniaj¹cych siê
warunków œrodowiska.

Przeciwnie jest w drzewostanach dêbowych reprezentuj¹cych Nadleœnictwo
Jarocin. Obserwuje siê tam od kilkunastu lat procesy intensywnego wydzielania siê
drzew, siêgaj¹ce w 2005 roku a¿ 50%. Spoœród pozosta³ych drzew ponad 30% to
drzewa chore, a jedynie nieca³e 20% stanowi¹ drzewa zdrowe (ryc. 4).

4. DYSKUSJA

Analizy haplotypów DNA chloroplastowego s¹ Ÿród³em informacji na temat
przebiegu dróg migracji polodowcowej gatunków liœciastych takich, jak d¹b, buk,
brzoza i jesion (Petit i in. 2002a, Nowakowska 2006). W Europie naturalne bariery
masywów górskich (Alpy, Pireneje, Ba³kany i Karpaty) ogranicza³y migracjê z
po³udniowych refugiów lodowcowych na pó³noc kontynentu i kierowa³y drogi
migracji gatunków na dostêpne szlaki.

Oba analizowane pochodzenia dêbu – elbl¹ski (103) i krotoszyñski (308),
charakteryzuje zró¿nicowany profil chloroplastowych loci „DT” i „CD”. Wed³ug
klasyfikacji przedstawionej przez Petit i in. (2002a), populacje z du¿ym udzia³em
haplotypu „1” wywodz¹ siê z Pó³wyspu Apeniñskiego (grupa „C”), natomiast
haplotypy „4”, „5” i „7” przynale¿¹ do grupy populacji „A”, które historycznie
wywodz¹ siê z Pó³wyspu Ba³kañskiego. Populacje, które maj¹ przewa¿aj¹cy udzia³
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Ryc. 4. Zdrowotnoœæ drzewostanów dêbowych w stopniach uszkodzenia (0-zdrowe, 1+2+3-chore,
4-obumar³e) na terenie nadleœnictw M³ynary i Jarocin w latach 1991 i 2002–2005
Fig. 4. Health state of oak stands according to injury-scale (0 – healthy, 1+2+3 – damaged, 4 – dead)
from M³ynary and Jarocin Forest District in years 1991 and 2002–2005



haplotypów „10” i „12”, prawdopodobnie zasiedli³y kontynent europejski z Pó³-
wyspu Iberyjskiego (grupa „B”). Populacje dêbu elbl¹skiego w wiêkszoœci wy-
kazuj¹ genetyczne powinowactwo z populacjami dêbu z refugium apeniñskiego, a
populacje dêbu krotoszyñskiego – w wiêkszoœci z populacjami dêbu z refugium
ba³kañskiego. Otrzymane wyniki badañ potwierdzi³y dane otrzymane dla tych
regionów pochodzenia w analizach dêbu szypu³kowego i bezszypu³kowego (G³az
2000, Csaikl i in. 2002). Badania tych autorów wykaza³y, ¿e 3/4 populacji
dêbowych, g³ównie z po³udniowej i zachodniej Polski, pochodzi z refugium Pó³-
wyspu Ba³kañskiego. Populacje mazurskie pochodz¹ z refugium Iberyjskiego, a
populacje z Pomorza i pó³nocno-zachodniej Polski – z refugium Pó³wyspu
Apeniñskiego. Haplotypy wystêpuj¹ce w polskich drzewostanach dêbowych,
wystêpuj¹ równie¿ w innych krajach Europy, np. w Niemczech (haplotypy „1”,
„4”, „5”, „7” i „12”), we Francji („1”, „7”, „10”, „12”), w Czechach („1”, „5”, „7”),
we W³oszech („1”, „5”) i w Hiszpanii („1”, „7”, „10” i „12”) (Csaikl i in. 2002,
Jensen i in. 2002, König i in. 2002, Petit i in. 2002a, b, c; Finkeldey i Mátyás 2003).

Haplotypy „10” i „12” s¹ g³ównymi haplotypami wystêpuj¹cymi w popu-
lacjach dêbowych w Irlandii (Kelleher i in. 2004). Na podstawie analizy dwóch
chloroplastowych loci (DT i TF), stwierdzono, ¿e haplotyp „10” wystêpuje za-
równo w drzewostanach dêbu szypu³kowego i bezszypu³kowego, podczas gdy
haplotyp „12” charakteryzuje g³ównie drzewostany dêbu szypu³kowego (Q. pe-

traea), przy czym populacje irlandzkie dêbu charakteryzuje wysoki wspó³czynnik
zmiennoœci GST = 0,730.

Wraz z migracj¹ dêbu z po³udnia na pó³noc obserwuje siê spadek zmiennoœci
genetycznej tego gatunku. Populacje dêbowe w Pó³wyspu Iberyjskiego charak-
teryzuje wspó³czynnik zmiennoœci HT = 0,804; populacje francuskie HT = 0,734;
brytyjskie HT = 0,629 a irlandzkie HT = 0,374 (Cotrell i in. 2002, Olalde i in. 2002,
Petit i in. 2002a). Najprawdopodobniej spowodowane jest to utrat¹ alleli podczas
polodowcowej migracji gatunku i stopniowej adaptacji do zmieniaj¹cych siê wraz z
szerokoœci¹ geograficzn¹ warunków klimatycznych.

Badane drzewostany w regionie dêbu elbl¹skiego (region pochodzenia 103)
charakteryzuje wysoka frekwencja haplotypów „1” i „4”, tak wiêc populacje te s¹
w wiêkszoœci spokrewnione filogenetycznie z populacjami z Pó³wyspu
Apeniñskiego i Ba³kañskiego. Populacja Górowo I³. (251), „bogata” w haplotyp
„7”, ma prawie wy³¹cznie pochodzenie ba³kañskie.

W regionie dêbu krotoszyñskiego populacje Jarocin (359) i Karczma Borowa
(308) s¹ pochodzenia ba³kañskiego ze wzglêdu na du¿y udzia³ haplotypu „7”, a
pozosta³e badane populacje przynale¿¹ zarówno do grupy dêbów z Pó³wyspu
Apeniñskiego, jak i Ba³kañskiego (haplotypy „1” i „4”) oraz Iberyjskiego (ha-
plotypy „10” i „12”).

Niektóre badane populacje, np. Milicz (553), w której du¿y jest udzia³ ha-
plotypu „4” i „12”, s¹ powi¹zane genetycznie z populacjami dêbu zarówno z
Pó³wyspu Apeniñskiego, jak i Iberyjskiego. Obecnoœæ haplotypów z ró¿nych pul
genowych w poszczególnych badanych populacjach dêbowych mo¿na najpraw-
dopodobniej t³umaczyæ intensywn¹ gospodark¹ leœn¹ w przesz³oœci oraz prze-
noszeniem nasion dêbu na dalek¹ odleg³oœæ (Petit i in. 1997).
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Ogólne zró¿nicowanie genetyczne badanych populacji dêbu elbl¹skiego i
krotoszyñskiego jest wysokie (GST = 0,818) w porównaniu do innych populacji
dêbu w Europie (Moreau i in. 1994). Poprzednie badania polskich pochodzeñ
dêbów przy u¿yciu czterech markerów DNA chloroplastowego wykaza³y po-
równywalne, wysokie zró¿nicowanie genetyczne miêdzy badanymi populacjami
Q. robur i Q. petraea (GST= 0,700) (G³az 2000). Zró¿nicowanie genetyczne
europejskich populacji dêbu wynosi GST = 0,780 (Petit i in. 2002a), buka GST =
0,830 (Demesure i in. 1996), okrytonasiennych GST = 0,760 (Petit i in. 1999). Dla
porównania, zmiennoœæ genetyczna populacji dêbu Q. rubra L. z pó³nocnej Ame-
ryki, badanych na podstawie markerów chloroplastowego DNA technik¹ PCR-
RFLP, wynosi GST = 0,460 (Magni i in. 2005). Warto zaznaczyæ, ¿e w tym przy-
padku ró¿nice poziomu zró¿nicowania genetycznego miêdzy gatunkami drzew
leœnych s¹ przede wszystkim spowodowane zmienn¹ liczb¹ analizowanych poli-
morficznych loci, a nie ró¿nicami w czêstoœci alleli (Hamrick i in. 1992).

Porównanie stanu zdrowotnoœci analizowanych drzewostanów w regionach
pochodzeñ dêbu elbl¹skiego (Nadl. M³ynary) i krotoszyñskiego (Nadl. Jarocin) ze
stopniem zró¿nicowania genetycznego wykaza³o, i¿ populacja bardziej zró¿-
nicowana genetycznie (M³ynary, maj¹ca haplotypy pochodzenia apeniñskiego, ba³-
kañskiego i iberyjskiego, h = 0,664, tab. 1) jest lepiej przystosowana do reagowania
na wyst¹pienie zjawisk o charakterze kompleksowym i wieloczynnikowym, jakim
jest zjawisko zamierania dêbów w Europie, ni¿ drzewostan o mniejszym stopniu
zmiennoœci genetycznej (Jarocin, posiadaj¹cy g³ównie haplotyp pochodzenia ba³-
kañskiego, h = 0,242, tab. 1).

Czynniki klimatyczne (np. suche i upalne lata) w ró¿nym stopniu predy-
sponuj¹ poszczególne drzewa na uszkodzenia ze strony czynników szkodotwór-
czych, takich jak np. owady czy grzyby uszkadzaj¹ce aparat asymilacyjny, czy te¿
patogeny korzeni lub szkodniki wtórne. Gdy w maju 2003 roku wyst¹pi³y nie-
korzystne warunki meteorologiczne (miesiêczna suma opadów nie przekracza³a 25
mm, tj. 50% normy), zdrowotnoœæ dêbów w Nadleœnictwie M³ynary nie zmieni³a
siê do chwili obecnej (ryc. 4). Przeciwna sytuacja mia³a miejsce w drzewostanach
jednorodnych w Nadleœnictwie Jarocin, gdzie po okresie suszy 2003 r. zaob-
serwowano gwa³towny wzrost liczby drzew chorych (z 40 do 60%), a w nastêpnym
roku (2005) liczba drzew obumar³ych wzros³a z 25 do 50%.

Z punktu widzenia gospodarki leœnej masowe obumieranie drzew stanowi
powa¿ny problem nie tylko w aspekcie trwa³oœci gospodarki leœnej, ale równie¿
jest wyzwaniem organizacyjno-logistycznym, wynikaj¹cym z koniecznoœci zago-
spodarowania powsta³ego nieoczekiwanie surowca uzyskanego w ciêciach sa-
nitarnych. Os³abione monokultury dêbu szypu³kowego, jednorodne z punktu wi-
dzenia genetyki, mog¹ byæ tak¿e bardziej predysponowane na atak ze strony
opiêtków, opieniek czy lêgniowców (Oomycetes).

Prawdopodobn¹ przyczyn¹ lepszej zdrowotnoœci drzewostanów bardziej zró¿-
nicowanych s¹ ich wiêksze mo¿liwoœci adaptacyjne do zmieniaj¹cych siê dy-
namicznie warunków œrodowiska i mniejsza podatnoœæ chorobowa (np. na infekcje
korzeni drobnych przez patogeny rodzaju Phytophthora i Pythium). Hipotezê o
zamieraniu dêbów wywo³anym przez patogeny rodzaju Phytophthora, g³ównie P.
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quercina zaproponowa³ Jung i in. (1999, 2000, 2002) na podstawie badañ pro-
wadzonych w Niemczech. Twierdzi on, ¿e patogeny te w sprzyjaj¹cych dla siebie
warunkach, okresowej du¿ej wilgotnoœci gleby i wysokiej temperaturze mog¹ spo-
wodowaæ uszkodzenia nawet 90% korzeni drobnych i to w bardzo krótkim czasie.
Tak du¿a zdolnoœæ infekcji wynika z biologii patogenów, wytwarzaj¹cych du¿e
iloœci zarodników p³ywkowych (zoospor) maj¹cych zdolnoœæ ruchu tak¿e w wo-
dzie zawartej pomiêdzy cz¹steczkami gleby. Wystarcz¹ krótkie, intensywne opady,
aby w nas¹czonej wod¹ glebie masowo powstawa³y zarodnie (zoosporangia) z
zoosporami. Zatem okres burzowy w obu regionach badañ w maju 2003 (Sasim i
Mierkiewicz 2005) stymulowa³ zapewne masowy rozwój zarodników p³ywkowych
i prowadzi³ do licznych infekcji korzeni przez patogeny rodzaju Phytophthora i
Pythium. Nastêpnie, od po³owy czerwca, kiedy dêby wykazuj¹ najintensywniejszy
wzrost, nap³ywa³o bardzo ciep³e i suche powietrze, co os³abi³o drzewa i zak³óci³o
przebieg ich procesów fizjologicznych. Przypuszczalnie, powsta³a susza atmos-
feryczna i w konsekwencji glebowa, w miesi¹cach gdy sumy opadów stanowi³y
zaledwie kilkanaœcie procent normy wieloletniej, spowodowa³y zahamowanie
wzrostu i zwiêkszenie œmiertelnoœci drzew w roku nastêpnym 2004, szczególnie w
drzewostanach jednorodnych (por. ryc. 4). W kolejnym roku (2005) wyst¹pi³a ju¿
susza hydrologiczna, której efektem by³ spadek zwierciad³a wód powierzchnio-
wych i podziemnych. Pó³rocze zimowe, od listopada 2002 do kwietnia 2003,
charakteryzowa³o siê niedoborem opadów, najwiêkszym w Polsce centralnej i
pó³nocnej, pomimo tego zdrowotnoœæ drzew w roku 2004 pogorszy³a siê jedynie w
drzewostanach jednorodnych w zachodniej czêœci kraju. (Sasim i Mierkiewicz
2005).

Wzrost temperatury w maju i czerwcu 2003, odbiegaj¹cy od norm wieloletnich
o œrednio 2–3°C, tak¿e faworyzowa³ rozwój patogenów ciep³olubnych (np. nowo
odkryty gatunek Phytophthora polonica roœnie najlepiej w temperaturze ok. 30°C).
Ostatnio w Polsce odkryto tak¿e nowe gatunki Pythium: P. sterilum, P. spiculum i
P. quercum powoduj¹ce uszkodzenia korzeni drobnych wielu gatunków dêbów
(Belbahri i in. 2006).

5. WNIOSKI

Na podstawie uzyskanych wyników mo¿na sformu³owaæ nastêpuj¹ce wnioski:
1. W obu badanych regionach: dêbu elbl¹skiego i krotoszyñskiego stwier-

dzono wystêpowanie 6 ró¿nych haplotypów DNA chloroplastowego, a mianowicie
„1”, „4”, „5”, „7”, „10” i „12”.

2. Badane drzewostany dêbu krotoszyñskiego charakteryzuje wiêksze zró¿-
nicowanie frekwencji haplotypów w porównaniu do dêbu elbl¹skiego, m.in. po-
przez wiêkszy udzia³ rzadkiego haplotypu „7”, w porównaniu do populacji
elbl¹skich.

3. D¹b krotoszyñski ma wiêkszy stopieñ zmiennoœci wewn¹trzpopulacyj-
nej (HT = 0,809) w porównaniu do dêbu elbl¹skiego (HT = 0,785). Ogólny poziom
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zró¿nicowania miêdzypopulacyjnego dla badanych drzewostanów dêbu jest wy-
soki (GST = 0,818).

4. Analiza dystansu genetycznego wykaza³a, ¿e populacja Górowo I³awec-
kie (251) stanowi odrêbn¹ pulê genow¹ w regionie dêbu elbl¹skiego. Pozosta³e
populacje dêbu elbl¹skiego (Dobrocin, M³ynary, Orneta, Starogard, Zaporowo) s¹
zbli¿one genetyczne.

5. Analiza dystansu genetycznego w regionie dêbu krotoszyñskiego wy-
kaza³a, ¿e populacje Jarocin (359) i Karczma Borowa (308) stanowi¹ odrêbne pule
genowe. Pozosta³e populacje dêbu (Krotoszyn-1, Krotoszyn-2, Milicz, Piaski i
Taczanów) wykazuj¹ du¿e podobieñstwo genetyczne.

6. Drzewostany dêbu elbl¹skiego w wiêkszoœci przynale¿¹ do grupy po-
chodzeñ wywodz¹cych siê z Pó³wyspu Apeniñskiego (haplotyp „1”).

7. Populacje dêbu krotoszyñskiego w wiêkszoœci wywodz¹ siê z refugiów
Pó³wyspu Ba³kañskiego (haplotyp „7”) i Iberyjskiego („10” i „12”).

8. Populacje pó³nocne dêbów (zró¿nicowane) o wysokiej frekwencji ha-
plotypów (jak np. M³ynary, region 103) wydaj¹ siê byæ lepiej przystosowane do
zmieniaj¹cych siê warunków œrodowiska (susze, wysokie temperatury). Przejawia
siê to w obserwowanej niskiej œmiertelnoœci drzew w pochodzeniu M³ynary,
pomimo widocznych uszkodzeñ koron (defoliacja, deformacja pêdów) i pni drzew
(pêkniêcia kory i wysiêki soków).

9. Wysoka œmiertelnoœæ drzew cechuje populacjê Jarocin (region 359),
mniej zró¿nicowan¹ genetycznie, o du¿ym udziale haplotypu pochodzenia ba³kañ-
skiego.

10. Generalnie, odsetek drzew chorych w Nadleœnictwie M³ynary i Jaro-
cin 15 lat temu by³ na podobnym, wysokim poziomie. W chwili obecnej drzewo-
stany w rejonie pó³nocnym nadal choruj¹ (œmiertelnoœæ w okresie badañ wynios³a
8%), natomiast w rejonie zachodnim w analizowanym drzewostanie Nadleœnictwa
Jarocin obumar³a ju¿ po³owa drzew.

11. Znaczne pogorszenie zdrowotnoœci populacji z Jarocina nast¹pi³o pono-
wnie po roku 2003, który cechowa³ siê bardzo suchym i upalnym sezonem
wegetatywnym. Stres wodny spowodowa³ zwiêkszenie liczby drzew chorych z
40% w 2003 do 60% w 2004. W nastêpnym roku (2005) proces chorobowy
zaostrzy³ siê i obumar³y drzewa Ÿle przystosowane do niedoboru wilgoci w glebie.

Autorzy dziêkuj¹ mgr in¿. Micha³owi Zawadzkiemu oraz wszystkim

pracownikom nadleœnictw i leœnictw RDLP Olsztyn i Poznañ za aktywn¹

pomoc w pozyskaniu materia³u badawczego.
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