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ABSTRACT

Magnuszewski M., Nowakowska J. A., Zasada M., Orozumbekov A. 2014. Charakterystyka genetyczna
swierka Schrenka (Picea schrenkiana) w gradiencie wysokosciowym i geograficznym gér Tien-Szan w Kirgi-
stanie. Sylwan 158 (5): 361-369.

The study showed the genetic structure of nine Schrenk spruce stands, which represented altitude and
geographical variants in the Tien-Shan mountains in Kyrgyzstan. Comparison between genetic structure
of stands was based on frequencies of nuclear microsatellite (SSR) alleles occurring in three DNA loci.
The total genetic differentiation of Schrenk spruce populations was low (FST=0.0651). Eight main groups
of populations were distinguished in the dendrogram defined by Nei’s genetic distances based on micro-
satellite markers.
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Wstep

Swierk Schrenka (Picea schrenkiana) i swierk pospolity (P abies (L.) Karst) sq gatunkami blisko
spokrewnionymi, o czym $wiadczy fakt, ze krzyzujg si¢ na granicy zasiggéw wystgpowania [Bykow
1985]. Swierk pospolity jest dobrze znany i opisany przez Boratyriskiego [1998], natomiast mniej
znany jest swierk Schrenka, bgdgcy jednym z gléwnych gatunkéw iglastych tworzgeych lasy na
terytorium gér Tien-Szan [Berezejuk 1953; Grisa i in. 2008]. Géry Tien-Szan to system gérski
w Azji Srodkowej na pograniczu Kazachstanu, Kirgistanu i Chin. Kirgistan jest krajem potozonym
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w Centralnej Azji, sasiadujgcym od pétnocy i pétnocnego zachodu z Kazachstanem, a od wschodu
i potudniowego wschodu z Chinami. Ponad 90% powierzchni kraju stanowig géry o wysokosci
od 800 do 7000 m n.p.m., co powoduje duze zréznicowanie warunkéw klimatycznych. Dlatego
tez Kirgistan zostat podzielony na 7 regionéw klimatyczno-lesnych, na terenie ktérych wyste-
puja okreslone gatunki roslin [Gan 1970; Grisa i in. 2008].

W kirgiskim pasmie gér Tien-Szan $wierk Schrenka zajmuje wraz z jodlg Siemionowa
(Abies siemionovii 1..) okoto 10% powierzchni. W znaczacym udziale gatunek ten wystgpuje
w pétnocnych regionach lesnych: Issyk-Kul VII (29% udziatu gatunkowego), Chui-Kemin VI
(20%) i wewngtrznym Tien-Szan VIII (26%). W potudniowej czesci republiki swierk Schrenka
wystepuje w I regionie lesnym Fergano-Czatkal w duzo mniejszym udziale niz w pozostatych
regionach (okoto 4%). Rosnie on tu gléwnie w Rezerwacie Biosfery Sary-Chelek oraz w lesnych
gospodarstwach Arkit i Avletim [Gan 1970; Grisa i in. 2008]. Drzewostany swierkowe na teryto-
rium kirgiskiego Tien-Szanu sg bardzo rozdrobnione, co wynika z uksztaltowania terenu. Ponadto
wystepuja gléwnie w postaci paséw, smug i grup [Berezjuk 1953].

Morfologia szyszek i igiet §wierka z réznych cz¢sci Tien-Szanu jest odmienna [Orlow
1989]. Moze to wskazywaé na zréznicowanie genetyczne populacji Swierka Schrenka na terenie
Kirgistanu [Bykow 1985; Orlow 1989]. Biorgc pod uwagg rézne cechy morfologiczne drzew w po-
pulacji swierka Schrenka, wyrézniono nastgpujace podgatunki, odmiany i formy: Picea schrenkiana
var. erythrocarpa (Bykow 1950), P. schrenkiana var. chlorocarpa (Bykow 1950), [P, schrenkiana var.
griseocortica (Federov 1960), Cortex griseus), [P. schrenkiana var. rubricortica (Federov 1960), Cortex
rubrus), P. schrenkiana ¥. et M. var. prostrata, P. schrenkiana f. cristata (Beresin, Grigorjev 1972),
P, schrenkiana f. plana (Beresin, Grigorjev 1972), P. schrenkiana f. clinalis longifolia (Bykow 1950),
P schrenkiana f. (clinalis) brevifolia (Bykow 1950), P. schrenkiana lus. nat pyramidalis (Matveev
1945), P. schrenkiana subsp. saurica m.

Wedtug Bykowa [1985] swierk Schrenka jest gatunkiem silnie polimorficznym i tatwo krzy-
zuje si¢ z innymi gatunkami swierkéw. Bykow [1985] i Orlow [1989] twierdzg, ze gatunek ten
w swoim zasi¢gu geograficznym styka si¢ z trzema innymi gatunkami Swierkéw: himalajskim
(P smithiana (Wall.) Boiss), rosngcym w Himalajach od Nepalu do wschodniego Afganistanu
z wyjatkiem dalekiej pétnocy oraz pétnocnego wschodu, pospolitym (P, abies (L..) Karst.), wyste-
pujacym na potudniu Attaju z arealem od pétnocno-wschodniej czg¢sci Europy do Pirenejéw,
oraz syberyjskim (P obovata), wystgpujacym na znacznych obszarach azjatyckich w Kazach-
stanie, na Syberii, w Mongolii oraz w Chinach. Na styku z innymi gatunkami $wierka mogg
tworzy¢ si¢ formy posrednie (krzyzéwki), uznawane za podgatunki. Sg to: P. schrenkiana subsp.
tianschanica (Rupr.) B. Bykow (1950) — krzyzéwka swierka himalajskiego (P morinda Link.
subsp. tianschanica Beresin 1970) (P smithiana) (P. tianschanica Rupr. 1869) i swierka Schrenka
(P schrenkiana), P schrenkiana subsp. saurica — krzyzéwka $wierka Schrenka (P schrenkiana)
i Swierka syberyjskiego (P. obovata), P abies var. medioxima Nyl. — krzyzéwka swierka syberyj-
skiego (P, obovata) i swierka pospolitego (P. abies). Poszczegélne podgatunki charakteryzujg sig
zréznicowanym rozmieszczeniem na terytorium Tien-Szanu. Biorac pod uwage zmiennosé
fenologiczng, morfologiczng i ekologiczna, Bykow [1989] podaje, ze charakteryzujg si¢ one
duzym spektrum dostosowari do warunkéw ekologicznych panujgcych na terytorium Tien-Szanu,
co ma duze znaczenie dla trwatosci lasu i mozliwosci odnawianiu lasu w przysztosci.

W zwigzku z duzg liczbg odmian, podgatunkéw i form swierka Schrenka, celem niniejszej
pracy bylo zbadanie zmiennosci i genetycznego zréznicowania populacji tego gatunku wystgpu-
jacego w poszczegdlnych czgsciach Kirgistanu na podstawie analizy jadrowego DNA.
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Material i metody

ZBIOR MATERIALU BADAWCZEGO. Do badari wybrano 9 populacji swierka Schrenka pochodzacych
z kirgiskiej czgsci gér Tien-Szan. Wybér powierzchni badawcezych dostosowano do naturalnego
wystepowania drzewostanéw §wierkowych, uwzgledniajac podziat Kirgistanu na regiony lesne
oraz zréznicowanie wysokosciowe. Powierzchnie badawcze zlokalizowane zostaty w czterech regio-
nach lesnych, w ktérych badany gatunek ma najwigkszy udziat powierzchniowy: Issyk-Kul VII
(powierzchnia Karakol 2500), Chui-Kemin VI (powierzchnie Chui-Kemin 2300, Aktuz 2300 i Aktuz
2700), Wewnetrzny Tien-Shan VIII (powierzchnie Naryn 2300 i Naryn 2900) oraz Fergano-
-Cratkal ITI (powierzchnie Sary-Chelek 1400, Sary-Chelek 1600 i Sary-Chelek 1900). W lokowa-
niu powierzchni badawczych uwzgledniono naturalne wysokosciowe wystgpowanie drzewostanéw.
Wysokos¢ wystgpowania laséw ksztattowata si¢ w zaleznosci od wysokosci gér i warunkéw atmo-
sferycznych panujgcych w danym regionie. Powierzchnie badawceze potozone byty na wysokosci
od 1400 m n.p.m. w regionie III Fergano-Czatkal do 2900 m n.p.m. w regionie VIII Wewnetrzny
Tien-Shan (tab. 1).

Material badawczy do analiz DNA stanowily fragmenty tkanki twérczej (kambium) wraz
z korg i drewnem, pobierane z bocznej czgsci pnia na wysokosci piersnicy u drzew zywych za
pomocy $widra Presslera. Liczba préb byla dostosowana do liczby drzew na poszczegélnych
powierzchniach badawczych. Ksztattowata si¢ ona od 6 na powierzchni Sary-Chelek 1900 do 29 na
powierzchni Naryn 2900. L.gcznie pobrano 166 prébek. Badania DNA przeprowadzono w Zakta-
dzie Hodowli Lasu i Genetyki Drzew Lesnych w Instytucie Badawczym Lesnictwa w Sgkocinie
Starym.

ANALIZY POLIMORFIZMU DNA. DNA genomowe kazdego osobnika izolowano z okoto 100 mg
drewna i kambium, rozdrobnionych przy uzyciu mozdzierzy w ciektym azocie. [zolacj¢ wykonano
za pomocg komercyjnego zestawu do izolacji catkowitego DNA z materiatu roslinnego DNeasy
Plant 250-Mini Kit (Qiagen), zgodnie z procedurg podang przez producenta (DNeasy Plant
Handbook, Qiagen). Zmiennos¢ genetyczng badanych populacji $wierka Schrenka oszacowano na
podstawie analizy polimorfizmu 3 sekwencji mikrosatelitarnych (SSR — ang. Simple Sequences
Repeats) DNA jadrowego, przy zastosowaniu trzech loci: SPAC1, SPAC1-HS, SpAG-D1.
Sekwencje SSR amplifikowano w reakcji taricuchowej polimerazy (PCR - ang. Polymerase
Chain Reaction) wedlug zmodyfikowanej procedury Pfeiffera i in. [1997] oraz Yazdani i in. [2003],

Tabela 1.
Charakterystyka powierzchni badawczych
Study plots characteristics

Powierzchnia Wysokosé Liczba pobra-

epglom lething N B badawcza n.p.m. nych préb
Srodkowy Tien-Szan (VIII) 41°23'479” 076°11°532” Naryn 2900 2900 29
Srodkowy Tien-Szan (VIII) 41°24°705” 076°11°213” Naryn 2300 2300 19
Chui-Kemin (VI) 42°53°578”  076°09°802” Aktuz 2300 2300 16
Chui-Kemin (VI) 42°54°005”  076°12°260” Aktuz 2700 2700 20
Chui-Kemin (VI) 42°51°297”  076°37°380”  Chui-Kemin 2300 2300 20
Issyk-Kull (VII) 42°24°0577  07828078” Karakol 2500 2500 20
Fergano-Czatkal (I1I) 41°47°669”  071°56915”  Sary-Chelek 1400 1400 14
Fergano-Czatkal (IIT) 41°79°444”  071°95°312”  Sary-Chelek 1600 1600 22

Fergano-Czatkal (I1I) 41°87°117”  071°97°060”  Sary-Chelek 1900 1900 6




364 Michal Magnuszewski, Justyna A. Nowakowska, Michat Zasada, Almazbek Orozumbekov

przeprowadzajac osobng reakcje PCR dla kazdego locus, tj. SpAC1, SpACI-H8 i SpAG-DI.
Amplifikacj¢ DNA prowadzono w 25pl nast¢pujacej mieszaniny reakeyjnej (Qiagen): 1x stezony
bufor PCR, 1x Q-Solution, 2mM MgCl2, 200 pM dN'TP Mix, 0,15 pM (dla locus SpAG-D1) lub
0,24 pM (dla locus SPAC1-H8) startera wiodacego, 0,135 pM (dla locus SpAG-D1) lub 0,216 pM
(dla locus SPAC1-H8) znakowanego fluorescencyjnie startera wstecznego, 0,03 U Taq polime-
razy i 50 ng matrycy DNA. Catos¢ inkubowano w termocyklerze PTC-200™ (M] Research, Inc.)
zaprogramowanym na wstepne podgrzewanie préb przez 5 min w temp. 95°C, 40 cykli ampli-
fikacji DNA wedtug schematu: 45 s w 94°C, 45 s w 56°C (dla locus SpAG-D1) lub 60°C (dla locus
SPAC1-HS8), 45 s w 72°C, koricowe wydtuzanie powielonych fragmentéw DNA przez 10 min
w 72°C.

Po zakorczeniu reakeji jako$¢ powielonych fragmentéw mikrosatelitarnego DNA oceniono
na podstawie migracji elektroforetycznej produktéw PCR w 1,5% zelu agarozowym barwionym
bromkiem etydyny. Elektroforez¢ prowadzono w buforze TBE przy napieciu 80 V przez 1 go-
dzine. Wizualizacje zeli w swietle UV wykonano w systemie Bio-Rad Gel Doc™ 2000 (Bio-Rad
Laboratories, USA).

W celu okreslenia wielkosci otrzymanych fragmentéw DNA na podstawie genotypowania
produkty PCR zostaly rozdzielone elektroforetycznie w 7% zelu akrylamidowym w automaty-
cznym sekwenatorze CEQ™B8000 (Beckman-Coulter®, Fullerton, USA). Allel oznacza tutaj
wariant wielko$ci powielonego fragmentu DNA mikrosatelitarnego w danym locus (SpAC1,
SpACI-H8 i SpAG-DI), wyrazony w parach zasad (pz). Prébki DNA przygotowano poprzez
dodanie wyznacznika masy DNA Size Standard Kit 400 Genome Lab™ oraz roztworu SLS
(Sample Loading Solution) wedlug zaleceri producenta Beckman-Coulter®. Genotypowanie
przeprowadzono metodg multipleks, tzn. badajac w sekwenatorze jednoczesnie wszystkie trzy
loci, dzigki zastosowaniu réznych znacznikéw fluorescencyjnych dla kazdej pary starteréw
[Nowakowska 2009]. Wyznakowane fragmenty DNA byty automatycznie denaturowane i roz-
dzielane metodg elektroforezy kapilarnej, a ich wielkos¢ odczytano za pomocg oprogramowania
CEQ™ 8000 Series Genetic Analysis System Software v 9.0 (Beckman-Coulter®, USA). Na pod-
stawie danych otrzymanych w wyniku genotypowania DNA, dla kazdego locus okreslono liczbe
oraz czestos¢ wystepowania (frekwencje) poszezegdlnych wariantéw mikrosatelitarnego DNA.
Zmiennos¢ genetyczng populacji Swierka Schrenka na terenie Kirgistanu oraz heterozygtycznosé
poszczegdlnych populacji scharakteryzowano, stosujgc nast¢pujgce parametry: obserwowang
liczbg alleli na locus Na, oczekiwang liczbg alleli na locus Ne, indeks Shannona I, heterozygo-
tyczno$é obserwowang Ho i oczekiwang He, heterozygotycznosé wedlug Nei'a [1978], dzigki
algorytmom obliczeniowym w programie PopGen 1.31 [Yeh i in. 1999]. Zr6znicowanie genety-
czne pomiedzy drzewostanami w ramach gatunku oszacowano za pomocg wspétczynnika utrwa-
lenia (fiksacji) FST, wspétczynnika wsobnosci FIS i wspélezynnika heterozygotycznosci FIT.
Okreslona réwniez zostata wielko$¢ przeptywu genéw Nm pomigdzy populacjg rodzicielskg
i populacja potomng [Yeh i in. 1999]. Podobieristwo genetyczne pomigdzy drzewostanami
wyrazono za pomocg dystansu genetycznego DN. Parametry Nm i DN obliczono w programie
PopGen 1.31, stosujgc estymacj¢ nicobcigzong wedtug Nei’a [1987].

Wyniki
Przeprowadzone analizy wskazujg na wysoki poziom zmiennosci genetycznej §wierka Schrenka.
Na podstawie reakcji PCR otrzymano szereg produktéw (fragmentéw DNA) o réznej wielkosci:
dla locus SpAG2 od 57 do 122 par zasad (pz), dla startera locus SpACIHS8 od 91 do 200 pz, a dla
locus SpAGDI - od 114 do 253 pz.



Tabela 2.
Wspétezynniki zmiennosci genetycznej dla badanych populacji $wierka Schrenka z podziatem na powierzchnie badawcze i zastosowane loci

Genetic variability coefficients for analysed Shrenk spruce populations with regard to study sites and applied loci

Locus C1

Locus D1

Locus H8

Ne Ho He

6,672

Na

He

0,944
0,932

Ho

0,893

Ne
13,754
11,164

Na

Ne Ho He

Na

0,865

1,000
1,000
1,000
0,875

14
12
12
10
15
9
9
7

56
40
28

56
42

0,934

0,545
1,000
1,000
1,000
1,000
1,000
1,000
1,000
1,000
0,936

11,524
5,281

17
8
8
9
9
8
8
11
9
23

44

Naryn 2900
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0,878

0,830 0,952 6,956

42

Sary-Chelek 1600

0,904

7,840

12 8,909 1,000 0,920
10,666 0,937

28

28 4,612 0,812

Sary-Chelek 1400
Aktuz 2300

0,738

3,507

32
40
38
34
38

0,935

0,828

5,069
5,031

0,950 0,913

9,091

1,000 0,886

0,900

7,339
8,510

13
11,782
10,776
4,500

40

0,822

40

Karakol 2500

0,801

1,000
1,000
1,000
1,000
0,981

4,541

0,905

40

0,794
0,797

4,4209
4,438

40

Chui-Kemin 2300

Naryn 2300

0,820

4,898

0,941

0,944

16

36
38

36

0,704

3,180
4,800

0,932

1,000
0,833

14
8
39

N - liczba alleli w locus, Na — obserwowana liczba alleli w locus, Ne — oczekiwana liczba alleli w locus, Ho — heterozygotycznosé obserwowana, He — heterozygotycznos¢ oczekiwana;
N - number of alleles in locus, Na — observed number of alleles in locus, Ne — expected number of alleles in locus, Ho — observed heterozygosity, He — expected heterozygosity

0,862

6,224

Aktuz 2700

0,864

7
21

12

318

0,848

12
324

0,954

12 8,000

312

Sary-Chelek 1900

Srednia

0,870

7,555

0,947

0,944

17,847

0,867

7,386

Suma alleli w poszczegdlnych loci ksztat-
towala si¢ nastepujaco: w locus SpACI-H8
- 312 alleli, w locus SpAG-DI - 324 allele
oraz w locus SpAC1 — 318 alleli. Srednia
liczba alleli dla wszystkich trzech loci wynio-
sta 318. Najwicksza liczba alleli w poszcze-
gélnych loci wystepowata w populacji
Naryn 2900: od 56 (SpAG-DI, SpAC1) do
44 (SpACI-HS8), natomiast najnizszg liczbg
alleli charakteryzowala si¢ populacja Sary-
-Chelek 1900, gdzie dla wszystkich trzech
loci SpACI-H8, SpAG-DI, SpACI ich liczba
wyniosta 12. Dos¢ niskg liczbe alleli miata
réwniez populacja Sary-Chelek 1400, gdzie
dla wszystkich loci ich liczba wyniosta 28,
a dla pozostatych populacji liczba alleli wy-
niosta ponad 30 (tab. 2).

Analizujgc dendrogram dystansu gene-
tycznego (ryc. 1), mozna zaobserwowad,
iz populacja $wierka Populacja swierka
Schrenka podzielona zostala na 3 grupy:
pierwszg — skladajacg si¢ z siedmiu podgrup
(Naryn 2900, Sary-Chelek 1400, Karakol
2500, Aktuz 2300, Aktuz 2700, Chui-
-Kemin 2300, Naryn 2300), drugg — zawie-
rajacg jedng populacje (Sary-Chelek 1600)
oraz trzecig — zawierajacg populacje Sary-
-Chelek 1900. Najwickszy dystans gene-
tyczny (DN=0,548) wystgpowal pomigdzy
populacjami Sary-Chelek 1900 i Aktuz
2300. Znacznym dystansem genetycznym
charakteryzowaly si¢ réwniez populacje
pochodzace z Sary-Chelek 1900 i Karakol
2500, gdzie wartos¢ DN wyniosta 0,5485.
Interesujace jest, iz dwie populacje pocho-
dzgce z III regionu lesnego z Rezerwatu
Przyrody Sary-Chelek, wystepujace na zréz-
nicowanych wysokosciach (Sary-Chelek
1400 i Sary-Chelek 1900), charakteryzo-
waly si¢ znacznym dystansem genetycznym
mimo bliskiej odleglosci. Stwierdzono réw-
niez, ze pomigdzy populacjami wyst¢puja-
cymi w wyzszych potozeniach n.p.m. dystans
genetyczny jest wigkszy niz pomigdzy popu-
lacjami z nizszych potozen. Populacje z p6t-
nocy kraju (Chui-Kemin oraz Issyk-Kull)
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majg niskg wartos¢ dystansu genetycznego. Populacja z nizszych potozen ze srodkowej czesci
Kirgistanu (Naryn) jest zblizona do populacji z nizszych potozen w péinocnej czesci Chui-
-Kemin. Populacja z Naryn 2900 miata maly dystans genetyczny nie tylko wzglgdem populacji
Naryn 2300, ktéra byta jej geograficznie najblizsza, ale i wzgledem populacji Aktuz 2700
z pétnocnego regionu lesnego (VI). Jednoczesnie DN byt wigkszy niz odnotowany w populacji
z potudnia (Sary-Chelek 1600 i Sary-Chelek 1400). Populacja Naryn 2300 ma maty dystans
genetyczny do wszystkich populacji, a najmniejszy — do populacji Chui-Kemin 2300, przy czym
wigksza odleglos¢ genetyczna istnieje pomigedzy populacjami z péinocy i najwyzszej wysokosci
(Sary-Chelek 1900) niz z nizszych powierzchni (rye. 2). Wartos¢é wspétezynnika przeptywu
genéw mie¢dzy populacjami Nm wyniosta 3,5927.

Dyskusja
Kirgistan, w zwigzku z wystepowaniem w poszczegdlnych jego regionach gér Tien-Szan o réznej
wysokosci, charakteryzuje si¢ zréznicowanym uksztaltowaniem terenu i odmiennymi warunkami
klimatycznymi [Grisa i in. 2008]. W warunkach naturalnych $wierk Schenka rosnie na stromych
zboczach péinocnej wystawy. Sg to tereny potozone w wyzszych partiach gér i trudno dostgpne.
Nie wyst¢puje on natomiast w nizszych potozeniach, ze wzgledu na panujgce tam niekorzystne
dla wzrostu tego gatunku warunki atmosferyczne [Ratkowski 1952]. Takie rozmieszczenie
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Rozmieszczenie populacji o zblizonej strukturze genetycznej na tle regionéw przyrodniczo-lesnych
Kirgistanu

Distribution of populations with similar genetic structure against forest and natural regions of Kirgizstan
Kirgizstan: I - Turkestano-Alaj; II - kemin, Kemin-Alaj; III - Fergano-Czatkal; IV — Czatkal; V - Talas; VI - Chui-Kemin; VII - Issyk-Kul;
VIII - Wewngtrzny Tien-Szan -Naryn
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zostalo wyksztalcone w sposéb naturalny. W Polsce przerwane wystgpowanie dotyczy swierka
pospolitego. Wyodrgbnia si¢ zasigg potudniowy i pétnocno-wschodni [Jaworski 1995], natomiast
w czesci srodkowej kraju jego wystepowanie jest rozproszone. Swierk rosnie tu w odizolowaniu
od pozostatych drzewostanéw. W badanych regionach lesnych w Kirgistanie §wierk Schrenka
wystgpuje w zréznicowanych warunkach wysokosciowych oraz w réznych formach zmieszania
o nieregularnej postaci, w formie paséw, smug i grup. Potwierdzeniem tego, ze takie rozdrobnie-
nie Swierka Schrenka wplywa na tworzenie si¢ subpopulacji i ich wysokg zmiennos¢, sg srednie
wartosci wspétczynnikéw zmiennosci genetycznej.

Wartosci wspétezynnika HS=0,8360 dla wszystkich drzewostanéw oraz H'T'=0,8920 ozna-
czajg wysokg heterozygotycznosé. Wspétezynnik FST=0,0651 swiadczy o umiarkowanym zrézni-
cowaniu genetycznym mi¢dzypopulacyjnym $wierka Schrenka na terenie Kirgistanu. Natomiast
nizsza warto$¢ wspétczynnika FST od wartosci wspétezynnika zmiennosci wewnatrzpopulacyjne;j
(HT'=0,8920) $wiadczy o tym, ze badane stanowiska Swierka Schrenka sg bardziej zréznicowane
w obrgbach poszczegélnych drzewostanéw niz pomi¢dzy nimi, dlatego zr6znicowanie genetyczne
pomi¢dzy poszczegdlnymi pochodzeniami Swierka z Kirgistanu nie jest wysokie i wynosi 6,5%.

O duzym utrwaleniu alleli w badanych loci DNA jadrowego wewnatrz populacji $wiadcza
tez ujemne wartosci wspétczynnikéw FI'T=-0,0691 i FIS=-0,1435. Analiza wspdélczynnikéw
zmiennosci genetycznej w locus SPACIT-HS (tab. 2) pokazuje, ze najbardziej zréznicowana jest
populacja Naryn 2900 oraz Sary-Chelek 1900. Najmniejszg zmiennoscig charakteryzuje si¢ popu-
lacja z Chui-Kemin 2300 oraz Naryn 2300. W locus SpAG-D1 najwigkszg zmiennoscig charak-
teryzuje si¢ populacja Naryn 2900 oraz Naryn 2300, a najnizszg populacja z Sary-Chelek 1900 oraz
Karakol 2500. W locus SPACI najwickszg zmiennoscig charakteryzuje si¢ populacja Karakol
2500 oraz Sary-Chelek 1400, natomiast najnizszg Aktuz 2700 oraz Aktuz 2300. Warto$¢ wspét-
czynnika Nm wyniosta 3,5927, co §wiadczy o duzym przeplywie genéw mig¢dzy populacjami.

Wezesniejsze badania prowadzone na terenie Tien-Szanu przez Bykowa [1985], ktéry brat
pod uwagg forme igiet oraz szyszek i dokonat podziatu $wierka Schrenka na podgatunki, wskazujg
na wysokie zréznicowanie gatunku. Prezentowane w niniejszej pracy wyniki pokazujg jednak,
ze zmienno$¢ w w obrebie calej populacji nie jest wysoka, natomiast wyst¢puje duza zmiennos¢
w poszczegdlnych drzewostanach, co moze potwierdza¢ badania Bykowa [1985] i uzasadniac
réznice w budowie morfologicznej i fenologii. Réwniez w przypadku swierka pospolitego Bora-
tyniski i in. [1998] wymieniajg kilkanascie odmian, ktére wystgpujg w areale jego geograficznego
zasiggu. Wedhug Boratyriskiego swierk pospolity jest gatunkiem wykazujacym duzg zmiennos¢
(geograficzna, ekologiczng, morfologiczng i fizjologiczng), ktérej nie spotyka si¢ u zadnego
innego gatunku w tym regionie. Wyst¢puje wiele odmian geograficznych i form réznigcych si¢
mi¢dzy sobg wielkoscia, ksztattem i zabarwieniem szyszek, a szczegélnie tusek nasiennych.

Badania nad zmiennoscig genetyczng $wierka pospolitego na terenie Polski na podstawie
analizy polimorfizmu sekwencji jadrowego DNA mikrosatelitarnego (SSR) prowadzita
Nowakowska [2009]. Analizujgc dwadziescia okoto stuletnich drzewostanéw $wierka pospo-
litego z podziatem na zasi¢gi pétnocno-wschodni, potudniowy oraz pas bezswierkowy, wymienia
ona warto$ci parametréw zmiennosci genetycznej dla poszczegélnych populacji: z péinocnego
wschodu (HS=0,925, HT'=0,851, FST=0,087), z potudnia (HS=0,922, HT'=0,851, FST=0,085) oraz
populacji z Srodkowej Polski, czyli tzw. pasa bezswierkowego (HS=0,928, H'T=0,851,
FST=0,039). Srednie wartosci zréznicowania genetycznego dla tych populacji $wierka pospo-
litego wyniosty HS=0,933, HT=0,851 i FST=0,088 [Nowakowska 2010].

O duzym podobieristwic gatunkéw swiadczy¢ moze réwniez fake, ze do analizy zmiennosci
genetycznej Swierka Schrenka zostaly uzyte te same markery, ktére wykorzystano w przypadku
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Swierka pospolitego. Poréwnujac badane grupy swierkéw, mozna zauwazyé, ze §wierk Schrenka
charakteryzuje si¢ Srednio nizszymi wspétczynnikami zmiennosci genetycznej (HS=0,8360,
HT=0,8920, FST=0,0651) niz swierk pospolity (HS=0,933, HT=0,851, FST=0,088), natomiast
warto$ciami najbardziej zblizonymi do wspélezynnikéw z dysjunkeji Nizu Polskiego (HS=0,928,
HT=0,851, FST=0,039), gdzie swierk wystgpuje w duzej izolacji w poréwnaniu z populacjami
z potudnia i pétnocnego wschodu [Nowakowska 2009].

W prawie wszystkich populacjach swierka Schrenka dystans genetyczny pokryt si¢ z roz-
ktadem geograficznym, gdyz najwigksze dystanse wystepowaty pomigdzy drzewostanami, ktére
sg od siebie najbardziej oddalone. Wyjatek stanowig populacj¢ z powierzchni Naryn oraz Sary-
-Chelek, ktére geograficznie byly potozone najblizej siebie, a wystgpowaty mi¢dzy nimi znaczne
dystanse genetyczne. W badaniach prowadzonych przez Nowakowska [2010] nie stwierdzono
zadnej korelacji przestrzennej migdzy wystgpowaniem genotypéw a potozeniem geograficznym
populacji swierka pospolitego pochodzacego z Polski. W populacji swierka pospolitego geno-
typy w badanych populacjach byly oddalone srednio o DN=0,496. Zaobserwowany brak regiona-
lizacji wsréd zblizonych genetycznie populacji Swierka pospolitego na podstawie markeréw SSR
prawdopodobnie wskazuje na polaczenie dwdch puli genowych Swierka z zasiggu potudnio-
wego i pétnocnego Europy na terenie Nizu Polskiego.

Whnioski

% 7réznicowanie genetyczne populacii $wierka Schrenka z Kirgistanu okreslonego na podstawie
mikrosatelitarnych loci DNA jgdrowego jest niskie (FST=0,0651). Wszystkie badane
pochodzenia sg bardziej zr6znicowane w obrebie drzewostanéw niz mi¢dzy nimi.

# W por6éwnaniu ze $wierkiem pospolitym $wierk Schrenka wykazuje nizszq zmienno$¢ gene-
tyczng, poréwnywalng do $wierka pospolitego pochodzgcego z centralnej czg¢sci Polski.

# Populacje swierka pospolitego oraz Swierka Schrenka charakteryzuja si¢ bliskim pokrewier-
stwem, gdyz krzyzujg si¢ w miejscach wspdlnego wystgpowania, w zwigzku z tym do badan
zmiennosci genetycznej DNA jadrowego uzyto tych samych markeréw.

# Swierk Schrenka dzieli si¢ na 3 grupy. W ramach pierwszej mozna wydzieli¢ 7 drzewostanéw
(podgrup), dwie pozostate stanowig pojedyncze podgrupy.
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SUMMARY

Genetic characteristic of Schrenk spruce (Picea schrenkiana) in the altitudal
and geographical gradient in Kyrgyz part of 'Tien-Shan mountains

In the Tien-Shan mountains Schrenk spruce (Picea schrenkiana Fisch Mey) is one of the main
forest-forming coniferous species. In the Kirgiz part of Tien-Shan mountains Schrenk spruce
together with Semenov fir (Adies siemionovii 1..) occupies together about 10% of the area. All these
forests are valuable areas of the UNESCO Biosphere Reserve. The major share of spruce occupies
northern regions of the Kirgizstan forest regions: Issyk-Kul VII (29%), Chui-Kemin VI (20%),
internal Tien-Shan VIII (26%) and in the southern part of the Fergana region III — Chatkal (4%)
(fig. 2). Spruce forests in the Kirgiz Tien-Shan are highly fragmented, forming mainly stripes and
groups. Schrenk spruce is an important water and soil protecting species and equally valuable
in terms of non-production functions to be performed. Due to the large number of Schrenk
spruce ecotypes, the aim of this study was to investigate the genetic variability and population
differentiation in this species, occurring in different parts of Kirgizstan, on the basis of the analysis
of nuclear DNA. The analyzes indicated a high level of Schrenk spruce genetic variability: high
heterozygosity (HS=0.8360, H'T'=0.8920), moderate genetic differentiation between stands
(FST=0.0651). Analyzing the genetic distance dendrogram (fig. 1) it can be seen that the population
of Schrenk spruce has been divided into two groups. In nearly all Schrenk spruce populations,
genetic distance follows the geographical distribution, as the greatest distance are observed
between forest stands that are the most distant from each other. Exceptions are Naryn and Sary-
-Chelek stands that were geographically closest to each other with the biggest genetic distances.
The comparison of Schrenk spruce with Picea abies (1..) Karst from Poland showed that Schrenk
spruce has a lower average coefficients of genetic variation (HS=0.8360, HT=0.8920, FST=0.0651
vs. HS=0.933, HT=0.851, FST=0.088).



