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ABSTRACT. The genetic structure of the three natural populations of the spruce and their progeny
from the Sudety Mts. was described by means of the variability of the four enzymes (GDH, GOT,
PGI, SKDH) divided electrophoretically on the starchy gel.

The following parameters were figured out by means of statistic methods: the attendance of
alleles (p), effective number of alleles (n.), the percentage of polymorphic loci (P), the expected
heterozygosity (He), the observed heterozygosity (Ho), the genetic similarity according to Nei
(SN), the genetic distance according to Nei (DN), the attendance of genotypes (g), the coefficient
of gene flow (Nm), fixation index (F).

The populations were characterized by the huge genetic variability.

The genetic structure of the descendant population is different in relation to the parental popu-
lations.

Key words: Picea abies, genetic structure, genetic diversity and differentiation, isoen-
zymes, mating system

Wstep

Poznanie struktury genetycznej populacji ma fundamentalne znaczenie dla zrozu-
mienia procesOw genetycznych, ktére w niej zachodza. Procesy te reguluje system koja-
rzenia, ktory okreslajac sposoby przekazywania informacji genetycznej z populacji
rodzicielskiej do potomnej, jest jednocze$nie waznym czynnikiem determinujacym jej
genetyczna strukturg (Stern i Roche 1974, Clegg 1980).

System kojarzenia (ang. mating system) wplywa na rozktad zmiennosci genetycznej
wewnatrz i migdzy populacjami, determinuje wsobno$¢ i efektywna wielkos¢ populacji
oraz sposob przestrzennego rozmieszczenia genotypoéw (Mitton 1992, Epperson 1992).
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System kojarzenia w populacjach iglastych drzew lesnych jest zgodny z modelem
kojarzenia mieszanego (ang. mixed-mating model). Model ten zaklada, ze czg$¢ nasion
zawiazanych przez ro$ling powstaje w wyniku samozaptodnienia (s), a reszta po za-
ptodnieniu krzyzowym (t), gdzie t = 1 — s (Shaw i in. 1981, Ritland i El-Kassaby
1985). Pozwala on na obliczenie parametrow systemu kojarzenia zardbwno na podstawie
zestawu kilku loci jednoczes$nie (metoda multilocus), jak 1 osobno dla poszczegolnych
loci (metoda single-locus).

Swierk pospolity ma pewne naturalne mechanizmy, zmniejszajace mozliwo$é samo-
zapylenia i chowu wsobnego, dzialajace w czasie pylenia i rozwoju zarodkow. Nalezy
do nich zjawisko metandrii polegajace na tym, iz poczatek pylenia nastgpuje pdzniej niz
rozchylanie tusek kwiatow zenskich tego samego osobnika. W pewnym stopniu metan-
dria jest wspomagana przez ograniczona pojemno$¢ komory pytkowej.

Badania proceséw kojarzenia u drzew iglastych przez wiele lat koncentrowaty si¢
gtdwnie na okresleniu poziomu samozaptodnienia, co miato duze znaczenie poznawcze
i praktyczne. Parametr okreslajacy samozaptodnienie jest juz znany dla wszystkich
wazniejszych gatunkéw drzew le$nych, takze $wierka, u ktorego udziat zapylen wia-
snym pytkiem ocenia si¢ w granicach 3-10% (Koski 1973, Walles 1967).

Doktadne, kompleksowe zbadanie struktury genetycznej §wierka (Picea abies) ma
przede wszystkim na celu wyrdznienie pul genowych populacji tego gatunku. Poznanie
genotypow pomoze obja¢ ochrona zasoby genowe $wierka, ktore sa wynikiem dlugo-
trwatego procesu ewolucji (Matras 1996), wiadomo bowiem, ze duze zrdéznicowanie
genetyczne sprzyja adaptacji do zmieniajacych si¢ warunkow $rodowiska i stwarza
szansg przezycia gatunku.

W Sudetach wystgpuje kilka zasadniczych czynnikéw utrudniajacych lub wrecz
uniemozliwiajacych utworzenie wlasciwie funkcjonujacej bazy dostarczajacej odpo-
wiednig ilo$¢ nasion. Nalezg do nich:

— czynniki biotyczne, abiotyczne i antropogeniczne,

— specyficzne warunki ekologiczne.

Sposrod czynnikow antropogenicznych negatywnie wplywajacych na prawidlowy
rozwoj drzewostanow i mozliwosci pozyskania nasion najgrozniejsze sa niewatpliwie
przemystowe zanieczyszczenia powietrza. Do uszczuplenia bazy nasiennej dochodzi
takze albo bezposrednio pod wpltywem czynnikow biotycznych — szkodnikéw nasion
pojawiajacych si¢ masowo na obszarach lesnych znajdujacych si¢ pod wptywem emisji,
lub tez posrednio — przez fizjologiczne ostabienie zdrowotnosci drzew.

Czynnikiem abiotycznym, ktory ma najwigkszy wplyw na ograniczenie bazy na-
siennej, sa szkody wywolane przez wiatry. Podloze geologiczne Sudetéw stanowiag
utwory ubogie w weglan wapnia, ktorych wspolna cecha jest kwasny odczyn podtoza.
Ten specyficzny uktad warunkoéw klimatycznych i glebowych, szczegdlnie w wyzszych
partiach gor, uniemozliwia odnawianie kompleksow lesnych za pomoca nasion sprowa-
dzanych z innych regionéw gorskich. Dlatego uwaza sig, ze podstawowa bazg nasienng
dla Sudetéw nalezy tworzy¢ na podstawie lokalnych (autochtonicznych) populacji, ktore
pod wptywem dhugotrwatlej selekcji naturalnej dostosowaty si¢ do panujacych warunkow.

Celem pracy bylo:

1) okreslenie struktury genetycznej wybranych populacji §wierka pospolitego (Picea
abies) z Sudetow na podstawie zmiennos$ci izoenzymatycznej,

2) ustalenie sktadu genetycznego potomstwa pojedynczych drzew, dla zobrazowania
potencjalnych mozliwosci naturalnego odnowienia lasu na tym terenie,

3) okreslenie udziatu puli genéw ojcowskich §wierka w tworzeniu nowego pokolenia.
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Material i metody

Material ro§linny

Materiat ro$linny do badan zebrano z drzew pochodzacych z trzech nadle$nictw:
Sniezka, Szklarska Porgba, Jugéw.

Nasiona zebrano z wybranych losowo pojedynczych drzew matecznych w celu
okreslenia ich genotypéw metoda elektroforezy enzymow. Analizy elektroforetyczne
prowadzono na haploidalnej tkance megagametofitow (=endosperm, makrogametofit)
nasion oraz diploidalnej tkance zarodkow. Komodrki megagametofitu maja identyczny
genotyp z komorka jajowa, poniewaz pochodza z tej samej haploidalnej megaspory,
totez okreslajac genotyp endospermow, ustala sig¢ tym samym genotyp drzewa matecz-
nego (Miiller-Starck 1977).

W niniejszej pracy, dla okreslenia genotypu pojedynczego drzewa, wybierano loso-
wo 10 megagametofitow. Genotypy nastgpnego pokolenia, a wigc potencjalny sktad
genetyczny populacji potomnej ustala si¢ za pomoca analizy tkanki diploidalnych za-
rodkéw. Do tego celu z kazdego drzewa pobierano 30 zarodkéw, ktdre poddawano
badaniom biochemicznym.

Metody biochemiczne

Technika, ktérej uzyto do badan, jest metoda elektroforetycznego rozdziatu biatek,
w ktorej funkcje molekularnego sita speinia zel skrobiowy. Elektroforeza uwidacznia
roznice w ruchliwosci enzymow w polu elektrycznym, ktére wynikaja z roznorodnosci
molekut biatkowych pod wzgledem wielkosci ich czasteczki i fadunku elektrycznego.
Stosujac specyficzne metody barwien, dobrane dla okreslonego rodzaju biatek enzyma-
tycznych, mozna wnioskowa¢ o zréznicowaniu na poziomie alleli w wielu loci geno-
wych jednoczes$nie. Wykorzystane markery enzymatyczne ilustruje tabela 1.

Analizy biochemiczne zostaly wykonane w Zaktadzie Genetyki Uniwersytetu im.
Adama Mickiewicza w Poznaniu.

Tabela 1
Wykaz analizowanych systeméw enzymatycznych
List of the analysed enzymatic systems

Enzym Skrot Numer katalogowy | Analizowane loci
Enzyme Abbreviation | Catalogue number Analysed loci
Dehydrogenaza glutaminianowa GDH E.C.14.13 Gdh-G
Glutamate dehydrogenase
Dehydrogenaza szikimowa SKDH E.C.1.1.1.25 Skdh— A, -B
Shikimic acid dehydrogenase
Izomeraza fosfoglukozowa PGI E.C53.1.9 Pgi—P
Phosphoglucose isomerase
Transaminaza glutaminianowo- GOT E.C.2.6.1.1 Got—A,-B,-C
-szczawiooctanowa
Glutamate oxalacetate transaminase
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Metody statystyczne

Szczegdtowej analizy wynikow badan dokonano na podstawie nastgpujacych para-
metrow: frekwencja alleli (p), efektywna liczba alleli (n.), procent loci polimorficznych
(P), heterozygotyczno$¢ oczekiwana (H.), heterozygotyczno$¢ obserwowana (H,), po-
dobienstwo genetyczne wg Nei’a (SN), odleglo$¢ genetyczna wg Nei’a (DN), frekwen-
cja genotypdw (g), wskaznik przeptywu genoéw (N,,), fixation indeks (F).

Analizg statystyczna przeprowadzono w Instytucie Biologii i Ochrony Srodowiska
Wyzszej Szkoty Pedagogicznej w Bydgoszczy.

Wyniki

Zmienno$¢ systemow izoenzymowych

W systemie GDH stwierdzono jeden locus G. Locus ten okazat si¢ monomorficzny
we wszystkich trzech drzewostanach matecznych, podczas gdy w populacjach potom-
nych zaobserwowano dwa nowe allele G1 i G3.

Allel G3 wystapit w potomstwie wszystkich trzech badanych populacji, natomiast
allelu G1 nie wykryto w potomstwie populacji z Jugowa (ryc. 1).

Uktad enzymatyczny GOT wykazat obecno$¢ trzech loci. Locus A, o najwigkszej
ruchliwosci elektroforetycznej, oznaczony jako Got A, okazal si¢ monomorficzny w
przypadku wszystkich trzech badanych populacji matecznych. Locus Got B okazat si¢
niezmienny w drzewostanach z Jugowa i Szklarskiej Porgby, natomiast w populacji ze
Sniezki wykryto jedno drzewo mateczne bedace heterozygota B1B2, a pozostate drzewa
sklasyfikowano jako homozygoty B2B2.

Najbardziej zmienny byt locus oznaczony jako Got C, w ktorym stwierdzono obec-
no$¢ trzech alleli. Najrzadszy byt allel 3, ktory wystapit dwa razy w uktadzie heterozy-
gotycznym C1C3 w drzewostanie z Jugowa i raz w heterozygotycznym drzewie ma-
tecznym C2C3 ze Szklarskiej Porgby. W populacji ze Sniezki allel C3 nie wystepowat.
W systemie GOT populacji potomnych nie stwierdzono zadnych dodatkowych alleli
(ryc. 2).

W systemie PGI stwierdzono jeden locus, w ktorym wystepowaty dwa allele — P1
i P2. W pokoleniu potomnym obserwowano jeden allel P3, ktory zawsze wystgpowat
w uktadzie heterozygotycznym P2P3 (ryc. 3).

W uktadzie enzymatycznym SKDH zaobserwowano dwie strefy aktywnos$ci. Locus
Skdh A okazatl si¢ monomorficzny, natomiast w locus Skdh B stwierdzono obecnos¢
trzech alleli. W locus Skdh B potomstwa obserwowano dwa nowe allele B4 i BS, ktore
miaty ruchliwo$¢ posrednia w stosunku do alleli B2 i B3. Obecnos$¢ tych alleli przeja-
wiata si¢ w genotypach heterozygotycznych B2B4 i B2B5 (ryc. 4).

Obserwacje zymogramow zarodkow wykazaty, ze uktady enzymatyczne GOT i PGI
maja charakter dimeryczny, natomiast systemy enzymowe GDH i SKDH sa monome-
rami.

Parametry charakteryzujace strukturg genetyczna trzech badanych populacji rodzi-
cielskich przedstawiono w tabeli 2.
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Tabela 2
Struktura genetyczna trzech badanych populacji rodzicielskich
The genetic structure of three investigated parental populations
Locus Gdh G Got B Got C Pgi P Shdh B Srednia
Average
Allele
Al 0,000 0,0059 0,4529 0,3235 0,0824
A2 1,0000 0,9941 0,5294 0,6765 0,8941
A3 0,0000 0,0000 0,0176 0,0000 0,0235
H, 0,0000 0,0118 0,5882 0,5294 0,1882 0,2635
H nei o) 0,0000 0,0117 0,5143 0,4377 0,1932 0,2314
F —-0,0059 -0,1439 -0,2095 0,0258 —0,0833
ne 1,0000 1,0118 2,0587 1,7785 1,2395 1,4177
n, 1,0000 2,0000 3,0000 2,0000 3,0000 2,2000
G —test 0,0000 2,3849ns| 3,7567n.s| 1,1205n.s
Df 1 3 1 3

Analizujac dendrogram odleglosci genetycznych wg Nei’a, mozna zauwazy¢, iz po-
pulacje z Jugowa i ze Szklarskiej Porgby tacza si¢ ze soba (odlegto$¢ miedzy nimi jest
bardzo niewielka i wynosi DN = 0,03), a wyraznie odbiega od nich populacja ze Sniez-
ki, ktora od pozostatych dwoch dzieli dystans DN = 0,17 (ryc. 5).

Parametry opisujace strukturg genetyczna populacji potomnych zawarto w tabeli 3.

Dokonujac analizy dendrogramu odleglosci genetycznych wg Nei’a mozna zauwa-
zy¢, ze populacje potomne (ryc. 6) grupuja si¢ odmiennie niz populacje rodzicielskie.
Pewne podobienstwo wykazuja pokolenia potomne ze Sniezki i Szklarskiej Poreby,
natomiast odbiega od nich populacja potomna z Jugowa (DN = 0,04), co odzwierciedla
takze ich geograficzne rozmieszczenie.

System kojarzenia na podstawie biochemicznej analizy potomstwa

Poréwnanie wspolczynnikéw zaplodnienia krzyzowego obliczonych metodami sin-
gle-locus 1 multilocus pozwala na zaobserwowanie zjawiska kojarzenia krewniaczego
(tab. 4). Otrzymane warto$ci wspotczynnikow s i tm byly podobne, jednak mozna za-
uwazy¢, ze wartosci wspotczynnika #s dla populacii ze Szklarskiej Porgby i Sniezki byty
nieco mniejsze od wartosci tm tychze populacji. Taki wynik sugeruje, iz wsobno$¢
populacji potomnej jest spowodowana nie tylko przez samozaplodnienie, ale rowniez
przez kojarzenie si¢ osobnikow spokrewnionych ze soba (Shaw i Allard 1982).
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Ryec. 5. Dendrogram odlegtosci genetycznych wg Nei’a skonstruowany na podstawie czestosci
alleli dla populacji rodzicielskich: 1 — Jugéw, 2 — Szklarska Porgba, 3 — Sniezka
Fig. 5. The dendrogram of genetic distances by Nei made on the basis of alleles frequencies
for parental populations: 1 — Jugdw, 2 — Szklarska Poreba, 3 — Sniezka

W przypadku populacji pochodzacej z Jugowa mamy sytuacj¢ odwrotna, gdyz war-
tos¢ ts przewyzsza warto$¢ tm, co wskazuje na czgstsze kojarzenie niekrewniacze.

Kompletne zaptodnienie krzyzowe mozna stwierdzi¢, gdy ¢ = 1, jednak wartos¢ ta
jest czgsto zanizona 1 wynosi np. 0,976 dla populacji ze Szklarskiej Porgby, cho¢ rozni-
ca ta nie jest istotna statystycznie. Na zanizenie parametru ¢ wplywa — jak juz wspo-
mniano — kojarzenie si¢ osobnikow spokrewnionych ze soba, a takze heterogenicznos¢
puli pytkowej (Lewandowski i in. 1995).

Sporadycznie obserwuje si¢ wartosci ¢ wigksze od jednosci (populacja pochodzaca z
Jugowa i ze Sniezki). Wartosci te, trudne do przyjecia w sensie biologicznym, sa nie-
kiedy statystycznie uzasadnione (Ritland i El-Kassaby 1985). Moze to by¢ spowodo-
wane kojarzeniem selektywnie ujemnym, ktore zachodzi wowczas, gdy osobniki o
roznigcych si¢ znacznie genotypach kojarza si¢ czgéciej niz wynikatoby to z zalozenia
stanu panmiksji.

Wartosci wspotczynnika rp dla Jugowa i Szklarskiej Porgby sa duze i wskazuja na
duze prawdopodobienstwo powstania grupy pelnego rodzenstwa (ok. 20%).
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Tabela 3
Struktura genetyczna trzech badanych populacji potomnych
The genetic structure of three investigated progeny populations
Locus Gdh G Got B Got C Pgi P Shdh B zred“‘a
verage
Allele
Al 0,0014 0,0086 0,4588 0,3365 0,0627
A2 0,9957 0,9914 0,5255 0,6606 0,9043
A3 0,0029 0,0000 0,0157 0,0029 0,0190
A4 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0102
A5 0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 0,0037
H, 0,0086 0,0157 0,4875 0,4561 0,1769 0,2289
H Nei o) 0,0086 0,0171 0,5131 0,4504 0,1778 0,2334
F —-0,0034 0,0830 0,0500 —-0,0126 0,0053 0,0245
ne 1,0087 1,0174 2,0538 1,8195 1,2162 1,4231
n, 3,0000 2,0000 3,0000 3,0000 5,0000 3,2000
G —test 0,0909 n.s | 6,1938 n.s| 10,0979 n.s | 12,7259%* 19,2921*
df 3 1 3 3 10
*Parametr istotny na poziomie p < 0,05.
*One parameter essential for p < 0.05 level.
Tabela 4
Parametry zaplodnienia krzyZzowego
Parameters of outcrossing
Populacja
Population tm ts tm—ts P
Jugow 1,016 (0,040) 1,127 (0,043) —0,111 (0,046) 0,206 (0,057)
Szklarska Porgba | 0,976 (0,044) 0,949 (0,065) +0,027 (0,027) 0,224 (0,071)
Sniezka 1,045 (0,039) 1,028 (0,076) +0,016 (0,058) 0,131 (0,033)

tm — wspotczynnik zaptodnienia krzyzowego multilocus,

ts — wspotczynnik zaptodnienia krzyzowego single-locus ($rednia najmniejszej wariancji),

rp — wspolezynnik korelacji puli pytkowej (ojcostwo) w ramach drzewa matecznego lub ina-
czej — prawdopodobienstwo, ze losowo wybrana para potomstwa danego drzewa matecznego jest
pelnym rodzenstwem, czyli ma tego samego ojca. W nawiasach podano wartosci odchylenia

standardowego.

tm — the average multilocus population outcrossing (o/c) rate,

ts — the average singlelocus population o/c rate (minimum variance),

rp — the correlation of outcrossed paternity within progeny arrays (or the probability that a
randomly chosen pair of progeny from the same array are full sibs).
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Ryec. 6. Dendrogram odlegtosci genetycznych wg Nei’a skonstruowany na podstawie czestosci
alleli dla populacji potomnych: 1 — Jugdw, 2 — Szklarska Porgba, 3 — Sniezka
Fig. 6. The dendrogram of genetic distances by Nei made on the basis of alleles frequencies
for progeny populations: 1 — Jugéw, 2 — Szklarska Porgba, 3 — Sniezka

Dyskusja

Poziom zmienno$ci genetycznej stwierdzony dla $§wierka jest podobny do tego, jaki
podaje si¢ dla innych gatunkéw drzew iglastych o szerokich zasiggach wystgpowania
(Ledig 1986, Miiller-Starck i in. 1992). Generalnie duzy polimorfizm, wynikajacy z
historii gatunku oraz realizowanej strategii zyciowej, znajduje swe odbicie w poziomie
zmiennosci biatek enzymatycznych mierzonym metodami elektroforezy (Hamrick i in.
1979).

W niniejszej pracy sposrod siedmiu zbadanych loci enzymatycznych dwa loci (GotA
i SkdhA) byly monomorficzne we wszystkich trzech populacjach rodzicielskich pocho-
dzacych z Jugowa, Sniezki i Szklarskiej Porgby oraz w ich potomstwie. Pozostale pigé
loci byto mniej lub bardziej polimorficzne. Zdecydowanie najbardziej réznorodny pod
wzgledem liczby wykrytych alleli okazat si¢ locus SkdhB — pig¢ alleli (pokolenie F1).
Pozostale loci prezentowaly $redni poziom zmienno$ci, a obserwowana liczba alleli
wahata si¢ od dwoch do trzech, przy czym locus GdhG wykazal monomorfizm w poko-
leniu rodzicielskim.

Na podstawie czgstosci alleli obliczono $rednie wartosci parametrow zmiennosci
genetycznej. Srednia liczba alleli na locus dla trzech badanych populacji rodzicielskich
wynosi 2,2 (tab. 11), natomiast dla pokolenia potomnego tych populacji wartos¢ ta jest
znacznie wigksza i wynosi 3,2 (tab. 3).

Sredni poziom heterozygotycznosci w populacjach rodzicielskich byt bardzo wysoki
i wynosit H, = 0,264 i H, = 0,231. Warto$ci charakteryzujace potomstwo byly zblizone
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i wynosily odpowiednio H, = 0,229 i H, = 0,233. Procent loci polimorficznych w popu-
lacjach rodzicielskich z Jugowa i Szklarskiej Porgby wynosit 60% (3 loci), a w popula-
cji ze Sniezki 80% (4 loci).

Wszystkie trzy badane populacje rodzicielskie cechuje ujemny wspotczynnik F
Wrighta przy $redniej — 0,0833 (tab. 11), co moze by¢ spowodowane niewielkim nad-
miarem heterozygot. Natomiast $rednia warto$ci wspotczynnika wsobnosci dla pokole-
nia potomnego nieznacznie przekracza 0 (0,0245 — tab. 3).

Obie te wartosci oscyluja jednak wokot zera, co $wiadczy, ze populacje znajduja si¢
w stanie rownowagi Hardy’ego-Weinberga.

Parametry genetycznej zmiennos$ci przedstawione w niniejszej pracy sa stosunkowo
wysokie i zblizone do wynikéw uzyskanych w pracy Krzakowej i Korczyka (1995),
szczegolnie jesli chodzi o warto§¢ okreslajaca heterozygotycznos¢. Cytowani autorzy,
uwzgledniajac 11 polimorficznych loci, stwierdzili bardzo wysoki $redni poziom hete-
rozygotycznosci (H. = 0,253 1 H, = 0,237) w populacji swierka z Puszczy Biatowie-
skiej.

Wyniki uzyskane w prezentowanej pracy sa tez bardzo bliskie rezultatom badan
Modrzynskiego i Prus-Glowackiego (1998) nad izoenzymatyczna zmiennoscia §wier-
ka z poludniowego i potnocnego zasiggu wystgpowania tego gatunku w Polsce. Otrzy-
mana przez nich §rednia liczba alleli na locus wynosita 2,3, a wspotczynnik H, = 0,212.

Badania allozyméw s$wierka pozwolily stwierdzic wysoki poziom genetycznej
zmiennosci, zgodny z tym, jaki obserwuje si¢ u wigkszosci gatunkow drzew iglastych
(Lovelles i Hamrick 1984), jak réwniez mate zrdéznicowanie populacyjne; 95% catko-
witej zmienno$ci gatunku wystgpuje wewnatrz populacji, a tylko 5% przypada na
zmienno$¢ migdzy populacjami (Lagercrantz i Ryman 1990). Uwaza sig, ze najwaz-
niejsze przyczyny matych réznic genetycznych obserwowanych migdzy populacjami
wigkszo$ci drzew iglastych, w tym takze $wierka pospolitego, to rozlegle i ciagle obsza-
ry wystgpowania, duze zaggszczenie osobnikdéw w populacji, potencjalne zdolnosci do
dalekiego transportu pylku i nasion oraz dominujacy krzyzowy sposob zapylania
(Hamrick i in. 1979). Te wplywy utrzymuja genetyczna zmienno$¢ i funkcjonuja jako
swoiste czynniki uniemozliwiajace zréznicowanie wsrod populacji (Lagercrantz
i Ryman 1990).

Male genetyczne zrdznicowanie $wierka ma swoje odbicie w matych warto$ciach
dystanséw genetycznych Nei’a migdzy populacjami tego gatunku. Lagercrantz i Ryman
(1990) stwierdzili, ze obliczone przez nich wartoéci dystansow genetycznych migdzy
badanymi 70 populacjami nie przekroczyly nigdy warto$ci 0,04. Po zanalizowaniu
wynikow uzyskanych w niniejszej pracy stwierdzono, ze rownie mata odlegto$¢ gene-
tyczna wystepuje pomigdzy populacjami rodzicielskimi z Jugowa i ze Szklarskiej Porg-
by (DN = 0,03), natomiast znacznie odbiega od nich populacja ze Sniezki, ktora od
pozostatych dwoch dzieli dystans DN = 0,17. Mate wartosci tego parametru wystgpuja
takze pomigdzy pokoleniem potomnym badanych populacji. Nalezy zauwazy¢, iz po-
tomstwo grupuje si¢ odmiennie niz populacje rodzicielskie, cho¢ dzielace je dystanse sa
niewielkie. Bardzo zblizone sa do siebie populacje pokolen potomnych ze Sniezki
i Szklarskiej Porgby (DN = 0,02), natomiast nieznacznie odbiega od nich populacja
potomna z Jugowa (DN = 0,04).

Badanie systemow kojarzenia ma — oprocz walordw poznawczych — pewne znacze-
nie praktyczne, gdyz pozwala z duzym prawdopodobienstwem oszacowac¢ w puli bada-
nych nasion liczbg nasion, ktore powstaly w wyniku samozaptodnienia. Uzyskanie tego
rodzaju informacji o posiadanych nasionach jest cenne, gdyz wiele gatunkow iglastych
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drzew lesnych charakteryzuje si¢ silna depresja wsobna, ktéra w nastgpstwie samoza-
ptodnienia czy kojarzenia krewniaczego prowadzi czg¢sto do redukcji liczby wytworzo-
nych petnych nasion oraz zmniejszenia zywotnosci i wigoru potomstwa (Koski 1973,
Sorensen i Miles 1982, Fowler 1982, Kosinski 1986).

Obecnie wykorzystywane metody statystyczne pozwalaja na jednoczesng analizg wie-
lu loci, niekoniecznie z unikatowymi allelami (Shaw i in. 1981, Ritland i El-Kassaby
1985). Jedna z takich metod zastosowano w niniejszej pracy (Ritland 1996), w ktorej
dokonano oceny poziomu zaptodnienia krzyzowego zarowno za pomoca metody single-
-locus, jak i multilocus.

Nie zaobserwowano wyraznych réznic migdzy wspotczynnikami multilocus 1 single-
-locus. Nalezy jednak zauwazy¢, iz tak jak w wigkszo$ci populacji naturalnych, warto-
$ci wspotczynnika tm dla populacji ze Szklarskiej Porgby i ze Sniezki sa nieco wigksze
od wartosci ts tychze populacji. Jest to wynikiem (jak juz powiedziano) nie tylko samo-
zaplodnienia, ale i kojarzenia si¢ osobnikow spokrewnionych ze soba. Inna sytuacja
panuje w populacji pochodzacej z Jugowa — warto$¢ ts przewyzsza warto$¢ tm, co moze
wynikac z czgstego kojarzenia niekrewniaczego.

Muona i in. (1990) poréwnywali system kojarzenia w dwodch naturalnych popula-
cjach, pochodzacych z Finlandii i stowackich Tatr. Autorzy stwierdzili stosunkowo
male warto$ci wspotczynnikow kojarzenia obcego, odpowiednio ¢ = 0,83 oraz ¢ = 0,74,
co wskazuje na mozliwosc¢ istnienia w badanych populacjach kilkunastoprocentowego
samozaptodnienia. Stosunkowo duzg wartos¢ samozaptodnienia thumaczy si¢ redukcja
efektywnej wielkosci populacji, wywotana stabym i nieregularnym kwitnieniem oraz
zbiorem szyszek z dolnych rejondw korony. U drzew iglastych samozaptodnienie jest
zazwyczaj wigksze w dolnej partii korony, co wiaze si¢ z wigksza iloscia gromadzacego
si¢ tu wlasnego pytku (Shen i in. 1981, Shaw i Allard 1982, Burczyk i in. 1991).

Wartosci zaptodnienia krzyzowego obliczone metoda multilocus dla poszczegodlnych
drzew matecznych badanych populacji znacznie si¢ r6znily. Najwigksza wartos¢ wspot-
czynnika (1,84) zaobserwowano w populacji pochodzacej ze Szklarskiej Porgby, a naj-
mniejsza warto$é (0,33) wystapita w populacji ze Sniezki. Wartosci tych wspotczynni-
kéw sa faktycznie wspotczynnikami zenskimi, bowiem moéwia, jaka proporcja gamet
zenskich osobnika bierze udziat w tym procesie (Ritland i El-Kassaby 1985).

Znajomos¢ parametru tm dla poszczegolnych drzew ma duze znaczenie praktyczne.
Znajac poziom zaplodnienia krzyzowego poszczegodlnych drzew, mozna unikaé zbioru
szyszek z tych drzew, dla ktoérych stwierdzono duze wartosci samozaplodnienia (Shaw
i Allard 1982, Neale i Adams 1985).

Z analizy wspotczynnika rp (tab. 4) wynika, ze w tej samej populacji moga sig two-
rzy¢ grupy pelnego rodzenstwa. Parametr ten mowi, iz ok. 22% potomstwa drzew ma-
tecznych ze Szklarskiej Porgby ma tego samego ojca. W pokoleniu potomnym populacji
z Jugowa udzial puli gendéw ojcowskich byt bardzo zblizony, gdyz ok. 20% potomstwa
byto pelnym rodzenstwem. Potomstwo populacji ze Sniezki charakteryzowato si¢ naj-
wigksza roznorodnoscia puli pylkowej, gdyz tylko ok. 13% generacji potomnej miato
wspolnego ojca.

Zaobserwowane w niniejszej pracy tworzace si¢ grupy petnego rodzenstwa §wiad-
cza o tym, iz udziat poszczegbélnych drzew ojcowskich w produkcji potomstwa byt
niejednakowy. To zroznicowanie moze wynikac ze stabego kwitnienia jednych drzew, a
obfitego innych. Moze to by¢ istotnym problemem na plantacjach nasiennych, ktore sa
tworzone z klondw pochodzacych z réznych regiondw, a wigc mogacych roznié sig
istotnie fenologia.
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Istotne jest zdanie sobie sprawy z tego, iz meski sukces kojarzenia moze si¢ zmie-
nia¢ w szerokich granicach. Zalezy on przede wszystkim od odlegloséci drzew ojcow-
skich od drzew matecznych oraz od kierunku ich lokalizacji wzgledem drzew matecz-
nych. Ten ostatni czynnik moze $§wiadczy¢ o pewnej kierunkowosci przeptywu pytku w
ramach lokalnej populacji, przypuszczalnie na skutek specyficznych warunkow pogo-
dowych (wiatru) panujacych w okresie pylenia. Waznym czynnikiem jest rowniez feno-
logia kwitnienia oraz intensywnos$¢ produkcji pytku. Drzewa ojcowskie, ktore produku-
ja znaczne ilosci pytku oraz pyla w okresie receptywnosci kwiatow zenskich drzew
matecznych, maja istotnie wigkszy sukces kojarzenia niz inne osobniki o mniej inten-
sywnym pyleniu i odmiennej fenologii kwitnienia. Nalezy jednak pamigtaé, ze istotnosé¢
poszczegodlnych czynnikéw moze si¢ zmieniaé¢ u réznych gatunkow oraz migdzy popu-
lacjami, a nawet osobnikami.

Whioski

Badane trzy populacje §wierka pospolitego Picea abies z Sudetow wykazaty zrdzni-
cowanie genetyczne — zardwno pod wzgledem struktury genetycznej, jak i zmiennos$ci —
ktorego poziom nie odbiega od skali zmienno$ci innych populacji, wezesniej w Polsce
badanych.

Analizowane pokolenia potomne rdznia si¢ od pokolen rodzicielskich (m.in. pod
wzgledem liczby alleli w locus, wartosci wspotczynnika F), co ilustruja dendrogramy
odleglosci genetycznych wg Nei’a, z ktorych wynika, Ze populacje potomne grupuja si¢
odmiennie niz populacje rodzicielskie. Oznacza to rowniez, ze w przypadku uzyskania
szansy naturalnego odnowienia, struktura genetyczna przyszlego lasu roznitaby si¢ od
obecnie stwierdzonej.

Poréwnanie wspotczynnikoéw zaptodnienia krzyzowego obliczonych metodami sin-
gle-locus 1 multilocus pozwala na zaobserwowanie zjawiska kojarzenia krewniaczego.

Wartosci wspotczynnika rp dla Jugowa i Szklarskiej Porgby sa duze i wskazuja na
duze prawdopodobienstwo powstania grupy petnego rodzenstwa. Parametr ten pokazu-
je, ze ok. 20% rodzenstwa ma tego samego ojca.

Poznanie proporcji sukcesu kojarzenia ma ogromne znaczenie praktyczne dla za-
chowania puli genowej gatunku i planowania odnowienia powierzchni lesnych.
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PARTICIPATION OF PATERNAL GENES
OF A SPRUCE (PICEA ABIES (L.) KARST.)
IN CREATING A NEW GENERATION

Summary

The level of genetic diversity and the mating system of the spruce (Picea abies (L.) Karst) in
the Sudety Mts. has been investigated on the basis of the seven allozyme loci.

The investigations are based on the analysis of 75 trees coming from the three populations of
Jugdw, Sniezka and Szklarska Porgba as well as their progeny.

The spruce, owing to its self — fertalization and outcrossing, belongs to the species with a
mixed — mating system.

Evaluations of the level of outcrossing has been made via the “single-locus” and “multilocus”
method. Values of the coefficients for the population from Szklarska Poreba and Sniezka are a bit
higher than the #s values of the same populations. It results, not only, in self — fertalization but
also testifies the existence of the relative mating system. The analysis of genetic parameters, for
example, the number of alleles per locus and values of the F coefficient have shown the differ-
ences between a parental generation and its progeny presented by dendograms of genetic dis-
tances by Nei. It turns out that progeny populations cluster unlike parental ones.

The analysis of the rp coefficient shows that there is a probability of forming groups of full
sibs (about 20% of progeny).

The male success of mating can change within broad ranges. It depends, first of all, on the
distances of paternal trees from the maternal ones and the direction of their location in relation to
maternal trees.

Knowing the factors and the extent to which they can influence the male success of mating is
crucial in order to understand the processes of natural reproductions among coniferous species.



