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ABSTRACT

Lakomy P, Kwasna H., Cieslak R., Moliriska-Glura M., Dalke-Swiderska M. 2012. Zréznicowanie gene-
tyczne populacji Heterobasidion annosum sensu stricto i Heterobasidion parviporum w wybranych drzewosta-
nach sosnowych i §wierkowych w Polsce. Sylwan 156 (4): 270-279.

The study was done in five Scots pine and five Norway spruce stands. Pine stands were infested by
Heterobasidion annosum sensu stricto and spruce stands by Heterobasidion parviporum. In all stands the
pathogens’ genets were identified. In Scots pine stands 54 genets were found. The biggest one covered
area of 160,2 m? and was isolated from 11 stumps. 40% of genets were isolated only from one stump, but
in some cases two or three genets colonized the same stump. In Norway spruce stands 55 genets were
found. In most cases they were small and only two covered area of 38,5 m? and 40 m% The other ones
colonized only one stump or more genets were found in the same stump. Genetic diversity among genets
varied from 0 to 77%.
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Wstep
Huba korzeni powodowana przez grzyby rodzaju Heterobasidion jest jedng z najwazniejszych
pod wzgledem gospodarczych choréb drzewostanéw iglastych strefy klimatu umiarkowanego
[Peace 1962; Gremmen 1970; Korhonen i in. 1998; Dai, Korhonen 1999]. Z gatunku Hezerobasidion
annosum sesnu lato (korzeniowiec wieloletni) wyrézniono trzy gatunki H. annosum (Fr.) Bref.
sensu stricto (korzeniowiec sosnowy), H. parviporum Niemeli et Korhonen (korzeniowiec drob-
nopory) i H. abietinum Niemeld et Korhonen (korzeniowiec jodtowy) [Niemeld, Korhonen
1998]. W Polsce wyst¢puja wszystkie trzy gatunki tego patogena [Lakomy 1996; Kowalski,
Lakomy 1998; FLakomy i in. 2000]. Wystgpowanie trzech gatunkéw Heterobasidion pokrywa sig
z zasiggami wystgpowania ich gléwnych roslin gospodarzy, czyli odpowiednio sosny zwyczajnej
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dla H. annosum s. str., Swierka pospolitego dla H. parviporum i jodty pospolitej dla H. abietinum
[Lakomy, Werner 2003]. Zakres roslin gospodarzy, ktére sq porazane przez korzeniowce, jest
bardzo szeroki. Obejmuje ponad 200 gatunkéw drzew, krzewéw czy krzewinek [Webb, Alexander
1985]. Oprécz gatunkéw iglastych grzyby rodzaju Heterobasidion notowano na dgbach, grabie,
buku, brzozie czy olszach [Wagn 1980; L.akomy, Werner 2003; L.akomy, Cieslak 2008]. Patogen
rozprzestrzenia si¢ w drzewostanach dzigki zarodnikom podstawkowym, ktére kolonizujg swieze
pniaki lub rany w odziomkowej cz¢sci strzat swierkowych [Redfern, Stenlid 1998]. W zasiedlonym
drzewostanie patogen rozprzestrzenia si¢ w sposéb wegetatywny dzieki grzybni, ktéra przerasta
z porazonych korzeni do zdrowych przez zrosty korzeniowe [Stenlid, Redfern 1998]. Pojawianie
si¢ nowych genotypéw Heterobasidion w drzewostanach zwigzane jest z zakazeniami powodo-
wanymi przez zarodniki podstawkowe, wykonywanymi zabiegami hodowlanymi, stopniem za-
siedlenia drzewostanu przez patogeny oraz wystepowaniem owocnikéw. Wigkszosé badanych
genotypéw zasiedlata niewielki obszar drzewostanu ograniczajacy si¢ do pojedynczego pniaka
i jego systemu korzeniowego [Piri i in. 1990; Vasiliauskas, Stenlid 1998; F.akomy i in. 2007].
Stwierdzano takze genotypy zasiedlajgce nawet wigcej niz 10 drzew [Stenlid 1985; Piri, Korhonen
2001].

Celem pracy bylo zbadanie rozprzestrzeniania si¢ H. annosum s. str. i H. parviporum w drzewo-
stanach sosnowych i $wierkowych, analiza wyst¢powania ich genotypéw oraz ocena podobieristwa
genetycznego populacji patogenéw.

Material i metody

POWIERZCHNIE BADAWCZE. Badania przeprowadzono w pigciu drzewostanach sosnowych zloka-
lizowanych w nadlesnictwach Bolewice (20 lat, 52°51’N; 15°34’E), Cztopa (48 lat, 53°04'N;
16°05’E), Podanin (16 lat, 52°57’N; 17°03°’E), Tuczno (17 lat, 53'10°’N; 16'07°’E) i Skwierzyna
(47 lat, 52°32’N; 15°22’E) oraz w pigciu drzewostanach swierkowych zlokalizowanych w nadle-
$nictwach Henrykow (78 lat, 50°40°'N; 17°04’E), Szklarska Porgba (A: 55 lat, B: 60 lat, 50°51’N;
15°34°E) i Suwalki (A: 45 lat, B: 110 lat, 54°34°N; 23°01°E). Drzewostany z nadlesnictw Hen-
rykéw i Suwalki rosty na gruntach porolnych. W kazdym drzewostanie stwierdzono obecnosé
grzybéw rodzaju Heterobasidion. W drzewostanach 13-, 16- i 17-letnich pobierano systemy korze-
niowe zamartych sosen, natomiast w drzewostanach starszych pobierano drewno pniakowe oraz
korzeni do badari laboratoryjnych. Kazdy pniak lub drzewo, z ktérego pobierano materiat badaw-
czy, trwale oznaczano i nanoszono jego pozycj¢ na plan sytuacyjny.

[ZOLACJA 1 IDENTYFIKACJA PATOGENOW. Material badawczy po przywiezieniu do laboratorium
myto pod biezacg wodg i suszono w sterylnej bibule. Inokula pobrane z korzeni, odziomkéw oraz
pniakéw wyktadano na 1% pozywke maltozows (MERCK, Niemcy) z dodatkiem dwdch antybio-
tykéw, neomycyny i streptomycyny oraz benomylu w ptytkach Petriego. Po 4-5 dniach wyrostg
grzybni¢ Heterobasidion przeszczepiano na 1% pozywke maltozowg w probéwkach. Identyfikacje
przeprowadzono na podstawie testu zgodnosci genetycznej grzybni [Korhonen 1978]. Liczbg
genotypéw zasiedlajacych kazdy drzewostan okreslono za pomocg testu somatycznej zgodnosci
grzybni [Stenlid 1985]. Oszacowano takze powierzchnig, jakg w danym drzewostanie zasiedlaty
poszczegélne genotypy.

BADANIE ZROZNICOWANIA GENETYCZNEGO. Ekstrakcji DNA dokonano wedtug procedury stoso-
wanej w laboratoriach biologii molekularnej [Thompson, Henry 1995]. Profil amplifikaciji
uzyskano w PCR uzywajac mikrosatelity M13 (5~ AGGGTGGCGGTTCT=-3’; [Karlsson 1993]).
Amplifikacje wykonano w 25 pl roztworu zawierajgcych: Tris-HCI 10 mM, pH 8; dN'TPS



272 P Lakomy, H. Kwasna, R. Cieslak, M. Moliriska-Glura, M. Dalke-Swiderska

0,2 mM; MgCI2 2,5 mM, Taq 1 U/pl ministaelicy M13 12,7 uM i 20 ng DNA Heterobasidion.
Termocykler zaprogramowano na wstgpng denaturacj¢ na 93°C przez 3 minuty, nastgpnie na 45
cykli w 93°C przez 1 minutg, 55°C przez 1 minutg, 72°C przez 1 minute i ostatecznie w 72°C
przez 10 minut. Okoto 8 pl z kazdego produktu amplifikacji wprowadzano w 1,4% zel agarowy
z buforem TBE (40 mM Tris-borate, 1 mM EDTA, pH 8) i 0,5 pl/ml ethidium bromie). Elektro-
forez¢ przeprowadzono pod napieciem 90 V przez 2,5 godziny. Zel analizowano za pomocg UV
transiluminatora Vilber Lourmat ECX-12.M oraz uniwersalnego systemu dokumentacji zelu
POLYDOC (wersja 1.0). Stwierdzano obecnosé lub brak wektora minisatelity markeru M13 i na
tej podstawie tworzono macierz euklidesowg niezbedng dla obliczania podobieristwa gene-
tycznego badanych populacji Heterobasidion. Dendrogram skonstruowano wykorzystujac dystans
genetyczny [Nei, Li 1979].

Wyniki
W drzewostanach sosnowych stwierdzono wystepowanie Heterobasidion annosum sensu stricto
(korzeniowiec sosnowy), natomiast w drzewostanach swierkowych H. parviporum (korzeniowiec
drobnopory). Drzewostany sosnowe byty silnie zasiedlone przez patogena, poniewaz stwier-
dzono jego obecnosé w od 42% (Bolewice) do 100% (Podanin) pniakéw lub badanych drzew.
Z kolei korzeniowiec drobnopory zasiedlat od 28% (Suwatki A) do 35% (Henrykéw i Szklarska
Porgba B) pniakéw w drzewostanach swierkowych.

W drzewostanach sosnowych stwierdzono obecno$¢ 54 genotyp6w H. annosum s. str. Najmniej
z nich (5) wystgpowato na powierzchni zlokalizowanej w Nadlesnictwie Bolewice, natomiast
najwigcej (18) — w Nadlesnictwie Skwierzyna. Wigkszos¢ genotypéw w Nadlesnictwie Skwie-
rzyna zasiedlata pojedyncze pniaki bgdZ cz¢$¢ karpy lub korzeni, a tylko cztery genotypy — po
dwa pniaki. Powierzchnia drzewostanu zasiedlona przez te genotypy wynosita od 0,4 m? do 17,3 m?,
Najwickszg powierzchni¢ zasiedlong przez pojedynczy genotyp stwierdzono w Nadlesnictwie
Cztopa — 160 m? (11 zasiedlonych pniakéw, ryc. 1) oraz Tuczno — 80 m? (3 zasiedlone pniaki
i 6 drzew).

W drzewostanach swierkowych stwierdzono 55 genotypéw H. parviporum. Najmniej (7)
z nich wystgpowato na powierzchni A w Nadlesnictwie Szklarska Porgba, a najwiccej (14)
— w Nadlesnictwic Henrykéw. Powierzchnia zajmowana przez genotypy korzeniowca drobno-

Tabela.

Charakterystyka drzewostanéw pod wzgledem ich zasiedlenia przez grzyby rodzaju Heterobasidion oraz
liczby genotypéw i powierzchni przez nie zajmowanej

Characteristic of stands considered infestation by Hezerobasidion spp., number and genets size

Nadlesni Gatunek Zakres podobieristwa Srednie podobieristwo
adlesnictwo J .
1Zzewa genetycznego [%] populacji [%]

Bolewice Sosna 0-68 39,0
Cztopa Sosna 0-59 34,5
Podanin Sosna 0-61 36,8
Skwierzyna Sosna 0-63 32,0
Tuczno Sosna 0-59 39,1
Henrykéw Swierk 0-77 47,7
Suwatki A Swierk 0-78 42,8
Suwatki B Swierk 0-68 50,3
Szklarska Porgba A Swierk 0-70 40,0

Szklarska Porgba B Swierk 0-74 38,3
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Rye. 1.

Zasi¢g poszczegdlnych genotypow H. annosum
s. str. w Nadlesnictwie Cztopa

The range of H. annosum s. str. genets in Czlopa
Forest District

Cz1 - numer genotypu; m — pniak zasiedlony przez pato-
gena; O — pniak niezasiedlony, ® — sosna

Cz1 - genet number;m - colonized stump by pathogen;
o-no colonized stump; ® — pine

porego w drzewostanach §wierkowych byta ograniczona do pojedynczego pniaka i jego systemu
korzeniowego. Tylko w dwéch przypadkach na powierzchni B w Nadlesnictwie Szklarska Porgba
stwierdzono genotypy zasiedlajace po dwa pniaki. W 46% pniaki zasiedlone byty réwnoczesnie
przez dwa lub trzy genotypy. Przy czym grzybnie tych genotypéw izolowano zaréwno z drewna
pniakowego, jak i korzeni.

Analiza indekséw podobieristwa genetycznego uzyskanych w systemie binarnym umozli-
wita wyodr¢bnienie grup podobieristw w obrebie badanych genotypéw. Najczgsciej mozna byto
wyodrebni¢ dwie grupy podobieristwa genotypéw, ale na czterech powierzchniach (Czlopa,
Suwatki A i B, Trzcianka) niemalze wszystkie genotypy byly ze sobg spokrewnione. Zakres
podobieristwa genetycznego pomigdzy genotypami wahat si¢ od 0 do 77% (tab.). Najwicksze
zréznicowanie genotyp6w stwierdzono dla H. annosum s. str. w Nadlesnictwie Skwierzyna (ryc. 2).

Genotypy zasiedlajgce ten sam pniak w 27% przypadkéw byly genetycznie rézne. Podobieri-
stwo dwdch lub trzech genotypéw zasiedlajgcych ten sam pniak wynosito 42-55% w Nadle-
$nictwie Tuczno, 12-52% w Nadlesnictwie Skwierzyna, 22-68% w Nadlesnictwie Henrykdw,
36-68% na powierzchni B w Nadlesnictwie Suwatki, 70% na powierzchni A i 24-78% na po-
wierzchni B w Nadlesnictwie Szklarska Por¢gba. W Nadlesnictwach Tuczno i Suwatki stwier-
dzono po jednym genotypie, ktdry réznit si¢ genetycznie od pozostatych na tych powierzchniach.
Pokrewieristwo pomigdzy genotypami byto nieco nizsze w drzewostanach sosnowych (32-39,1%)
niz w $wierkowych (38,3-50,3%) (tab.).

Dyskusja
W badaniach nad zréznicowaniem genetycznym populacji grzybéw rodzaju Heterobasidion stwier-
dzono, ze w jednej luce w drzewostanach iglastych moze by¢ aktywnych wiele genotypéw pato-
gena [Chase, Ulrich 1983; Garbelotto 1996]. W drzewostanach $wierkowych genotypy mogg by¢
duze i zasiedla¢ nawet 15 drzew [Stenlid 1985]. Potwierdzeniem rozprzestrzeniania si¢ geno-
typéw H. annosum z drzewa na drzewo byly badania Piri i in. [1990] oraz Piri [1996]. Stwierdzili
oni, ze dany genotyp patogena moze zasiedlaé do 3 drzew. Z kolei L.akomy i in. [2007] dowiedli,
7e liczba genotypéw zasiedlajgcych drzewostany §wierkowe moze by¢ znaczna, a rozmiary geno-



274 P Lakomy, H. Kwasna, R. Cieslak, M. Moliiska-Glura, M. Dalke-Swiderska

R e

100 o+ -
|

e8]
S
I

100-Odl./Odl.maks
3

T B EEE REES EERE) EEEE EEEL AEER! RN RECEEEECEE CRCEEEED IRCRE EREEEES CEEREDE EEEE! SURE IRERS RREE

R e e B R e ] e Rt (Rl s btk RESE S (e [

0 T 1 — &1 1
LSS S2SSYIEYIISSEES
NS S oD DR ER S XS =M
Y N N B ¥ B e R B S B B Y ¥ o B N BV B )|
n n »n G RPN ANy N n N T 7 »n

n »n »n
Rye. 2.

Zwigzek filogenetyczny pomigdzy badanymi genotypami H. annosum s. str. w Nadlesnictwie Skwierzyna
Phylogenetic relationships amongst H. annosum s. str. genets in the Skwierzyna Forest District

typéw niewielkie. Stwierdzili wystgpowanie 24 genotypéw H. parviporum o niewiclkich rozmia-
rach, bo zasiedlajgcych najwyzej pojedynczy pniak w 53-letnim drzewostanie $wierkowym.
Nawet cztery genotypy mogly kolonizowaé ten sam pniak. Podobne wyniki uzyskali w badanym
34-letnim drzewostanic sosnowym, gdzie stwierdzili wyst¢powanie az 34 matych genotypéw,
z ktérych kazdy zasiedlat pojedynczy pniak. W pigciu przypadkach w jednym pniaku stwierdzili
obecnos¢ dwdch genotypéw, a w jednym — az trzech. Podobne zréznicowanie, jezeli chodzi
o liczbg genotypéw, stwierdzono w niniejszych badaniach. Szczegélnie widoczne byto to w drze-
wostanach swierkowych, gdzie stwierdzono genotypy korzeniowca drobnoporego, zasiedlajgce
gléwnie caly lub cz¢s$¢ pojedynczych pniakéw i ich systeméw korzeniowych. Czeste byty sytu-
acje egzystowania dwdéch lub trzech genotypéw na tym samym pniaku. Z kolei w drzewostanach
sosnowych stwierdzono, ze genotypy korzeniowca sosnowego mogg zasiedlaé wicksze powierz-
chnie drzewostanu, a powierzchnia 160,2 m? jest najwicksza potwierdzong powierzchnig zasied-
long przez pojedynczy genotyp H. annosum s. str. w Polsce. Nalezy si¢ spodziewad, ze rzeczywista
powierzchnia drzewostanu zasiedlana przez ten organizm moze by¢ wicksza, poniewaz przy sza-
cowaniu powierzchni nie brano pod uwage zasiegu systemu korzeniowego skrajnych pniakéw.
Wystgpowanie wielu genotypéw zasiedlajgcych niewielkie powierzchnie moze $wiadczyé o po-
czatkowej fazie kolonizacji drzewostanu przez grzyby rodzaju Heterobasidion. Taka sytuacja moze
by¢ takze wynikiem starzenia si¢ populacji i wycofywania si¢ patogenéw z systeméw korzenio-
wych drzew lub bardzo duzego zréznicowania i wystgpowania bardzo wielu organizméw konku-
rujgcych ze sobg w drewnie pniakowym i korzeni.

W drzewostanach naturalnych zréznicowanie genetyczne jest mniejsze, poniewaz podsta-
wowym sposobem rozprzestrzeniania si¢ patogena jest wegetatywne przerastanie grzybni z jed-
nego korzenia do drugiego [Swedjemark, Stenlid 1993]. Piri i Korhonen [2007] badajac dwie
wystepujace po sobie na tej samej powierzchni generacje drzewostanéw $wierkowych dowiedli,
ze 17,5% pniakéw pozostatych po drzewach poprzedniej generacji byto zasiedlonych przez
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H. parviporum. Po 12 latach nie stwierdzono pojawienia si¢ nowych genotypéw, natomiast tylko
5 nowych drzew zostalo porazonych przez patogena. Piri i Korhonen [2008] stwierdzili, ze w 43-
i 56-letnich drzewostanach $wierkowych, w ktérych wykonywano trzebieze, pojedynczy geno-
typ H. parviporum zasiedlat srednio 12,2 drzew, a na powierzchniach bez zabiegéw trzebiezy,
srednio 6,7 drzew. Nowe genotypy, czyli takie, ktére nie byly znalezione podczas badan prowa-
dzonych przez autoréw 10 lat wezesniej, zasiedlaty odpowiednio $rednio 1,8 drzewa na powierzch-
niach trzebiezowych i 1,2 drzewa na powierzchniach niepielggnowanych. Bodles i in. [2005]
analizujac porazenie drzewostanu swierka sitchajskiego (Picea sitchensis (Bong.) Carri¢re)) wyka-
zali, ze ten 45-letni drzewostan, w ktérym nigdy nie prowadzono zabiegéw pielggnacyjnych, byt
silnie porazony przez H. annosum s. str. Wykazali wystepowanie az 25 genotypéw patogena,
z ktérych najwigkszy rozciggat si¢ na odleglosci 22,5 m. Z kolei Dalke i L.akomy [2009] stwier-
dzili wystgpowanie genotypéw H. annosum s. str. o znacznych rozmiarach w drzewostanach
sosnowych z podsadzeniem bukowym. Najwickszy genotyp zasiedlat powierzchnie 84 m? i wy-
stepowal w trzech pniakach sosnowych i na 6 bukach.

Nie okreslono jeszcze Sredniej dtugosci zycia grzybni w srodowisku naturalnym. Stenlid
i Redfern [1998] stwierdzili, ze najwigkszy genotyp H. annosum sensu lato zasiedlal powierzch-
ni¢ drzewostanu o Srednicy 50 m. Wiek tego patogena mozna oszacowaé na okoto 50 lat, poniewaz
przyjmuje si¢, ze grzybnia Heterobasidion sp. rozprzestizenia si¢ w martwym drewnie teoretycznie
w $rednim tempie okoto 50 cm/rok [Rishbeth 1951, 1957; Slaughter, Parmeter 1995; Bendz-
-Hellgren i in. 1999]. W niniejszych badaniach najwigkszy obszar zajmowany przez jeden genotyp
patogena miat 160,2 m? (okoto 28 m srednicy) i mozna szacowaé, ze genotyp ten miat okoto 28 lat.

Populacje H. annosum s. str. na powierzchniach badawczych charakteryzowaty si¢ duzym
zréznicowaniem genetycznym polegajacym takze na niskim pokrewieristwic migdzy genotypami.
Nieco wyzszym podobieristwem charakteryzowaly si¢ populacje H. parviporum. Choé w przy-
padku obu patogenéw stwierdzono osobniki bardzo blisko spokrewnione, jak i wiele niespo-
krewnionych genetycznie. Fakt ten potwierdza duze znaczenie zarodnikéw podstawkowych
W procesie rozprzestrzeniania si¢ patogena i zasiedlania drzewostanéw przez pniaki po zabie-
gach pielggnacyjnych. Dowodzi to takze, ze konieczna jest ochrona biologiczna drzewostanéw
sosnowych rosngcych na gruntach porolnych juz od zabiegéw czyszczen péznych. Teoretycznie
najstarszy genotyp, ktéry stwierdzono na powierzchni w Nadlesnictwie Cztopa, zasiedlit drze-
wostan w wicku okoto 10 lat. Poniewaz byl to pierwszy drzewostan na gruncie porolnym, to do
zasiedlenia doszlo albo przez pniak powstaly po czyszczeniu wezesnym, albo zakazeniu ulegt
zraniony system korzeniowy sosny, w sasiedztwie ktérego rozwineta si¢ w glebie grzybnia pato-
gena. Trzecig mozliwoscig byto przeniesienie zarodnikéw H. annosum s. str. na ciele owadéw,
szkodnikéw upraw i mtodnikéw sosnowych, np. szeliniaka sosnowca (Hylobius abietis L.).

Wielu badaczy [Sierota 1987, 1995; Stenlid 1987; Garboletto i in. 1994; Garboletto 1996;
Piri 1996] stwierdzito, ze wystepuje Scisty zwigzek migdzy liczbg niewlasciwie zabezpieczonych
pniakéw a wzrostem liczby genotypéw patogena, ktére mogg wykazywacé si¢ wyzszg agresywno-
$cig w stosunku do genotypéw, ktére juz opanowaly drzewostan.

Dotychczasowe badania wskazujg na istnienie preferencji poszczegélnych gatunkdéw
Heterobasidion w stosunku do roslin gléwnych gospodarzy, ale takze pokazujg istnienie znacz-
nego zréznicowania agresywnosci poszczegélnych izolatéw w obrgbie tej samej grupy oraz
pomigdzy izolatami nalezacych do réznych gatunkéw [Werner 1991; Stenlid, Swedjemark 1988;
Stenlid 1994; Werner, Lakomy 2002a, b]. La Porta i in. [1997] oraz Werner i L.akomy [2002b]
sugerujg, ze wielkos¢ szkéd w drzewostanie moze zaleze¢ od zréznicowania genetycznego
H. annosum s. str.
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W badanych drzewostanach w wigkszosci przypadkéw istotng role w ich kolonizacji przez
grzyby rodzaju Heterobasidion petnity zarodniki podstawkowe. Silne zréznicowanie genetyczne,
obecnos¢ licznych zasiedlajgcych niewielkie powierzchnie genotypéw korzeniowcéw moze
wplywad na silniejszg konkurencj¢ pomigdzy nimi o nisze ekologiczne oraz przyczyniad si¢ do
wzrostu wpltywu patogena na stan zdrowotny drzewostanu. W skrajnych przypadkach moze
prowadzi¢ do utraty stabilnosci przez drzewostan i koniecznosci rozpoczecia procesu jego prze-
budowy. Badania dowodza, Zze mozliwe jest wezesne, pierwotne zasiedlenie drzewostanu przez
grzyby rodzaju Heterobasidion.

Whnioski

# Silne zréznicowanie genetyczne badanych populaciji grzybéw rodzaju Heterobasidion dowodzi,
ze zarodniki podstawkowe petnig istotng role w rozprzestrzenianiu si¢ patogenéw oraz kolo-
nizacji drzewostanéw.

#* Mozliwa jest wezesna infekcja drzewostanu pierwszej generaciji na gruncie porolnym, w fazie
uprawy lub mtodnika.

# Silna konkurencja pomigdzy licznymi genotypami grzybéw rodzaju Heterobasidion wystepu-
jacymi w drzewostanach moze wptywaé na wielkos¢ szkéd gospodarczych.

# Istnicje nadal potrzeba profilaktycznego wykorzystywania metody biologicznej w ochronie
drzewostanéw sosnowych i $wierkowych, rosngcych na gruntach porolnych, przed chorobami
systeméw korzeniowych.
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SUMMARY

Genetic diversity of Heterobasidion annosum sensu stricto
and Heterobasidion parviporum in chosen Scots pine
and Norway spruce stands in Poland

Heterobasidion spp. cause root and butt rots of forest trees in the boreal zone. Pathogens cause
one of the most important diseases in Polish forests. The aim of this work was to investigate i)
H. annosum s. str. and H. parviporum spread in Scots pine and Norway spruce stands, ii) genets
occurrence and iii) the genetic diversity of pathogens’ populations. The study was done in five
Scots pine stands (Bolewice, Cztopa, Podanin, Tuczno and Skwierzyna forest districts) and
in five Norway spruce stands (Henrykdéw, Suwatki and Szklarska Porgba forest districts). In each
stand the presence of Heterobasidion sp. was confirmed. Wood and roots from stumps were
collected from each stand. In addition the situation map of stumps or trees localization was
prepared. In Scots pines stands Heterobasidion annosum sensu stricto was found and in Norway
spruce stands H. parviporum. Scots pine stands were higher infested by pathogen, which were
found from 42% (Bolewice Forest District) to 100% (Podanin Forest District) stumps or trees.
Heterobasidion parviporum colonized from 28% (Suwatki Forest District, stand A) to 35% (Hen-
rykéw Forest District and Szklarska Porgba Forest District, stand B) spruce stumps. In Scots
pine stands 54 genets of H. annosum s. str were identified on the base of somatic compatibility
test. The biggest number of genets was noted in Skwierzyna Forest District (18) and the smallest
in Bolewice Forest District (5). 40% of genets colonized single stumps or its part. The biggest genet
covers area 160.2 m? and it was found in 11 stumps (Cztopa, fig. 1). In Norway spruce stands 55
genets of H. parviporum were found. The smallest number of genets (5) were identified In the
stand localized in Szklarska Porgba Forest District and the biggest number (14) in Henrykéw
Forest District. The occurrence of almost all genets were restricted to a single stump or its part
and only two genets covered bigger area — 38.5 m? and 40 m?. The analysis of genetic diversity
allowed to distinguish similarity groups among investigated genets. The range of similarity derived
from 0% to 77% (tab.). The highest genetic diversity was found in population of H. annosum
s. str., which colonized pine stumps in Skwierzyna Forest District (fig. 2). Genets who occurred
in the same stumps in 27% were genetically different. In other cases the similarity of two
or three genets colonizing the same stumps derived from 12% to 70%. The genetic similarity
amongst genets was lower in Scots pine (32%-39.1%) stands than in Norway spruce stands
(38.3%-50.3%). In the most cases in investigated stands basidiospores of Heterobasidion played
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an important role in stand colonization by. High genetic diversity, occurring small genets could
influence on a strong competition of ecological niche among them and could cause to increase
an influence of pathogen on health status of stand. There is a need to use a biological control
against Heterobasidion both in Scots pine and Norway spruce stands.



