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Zmiennosé izoenzymatyczna niektérych polskich populacji
swierka (Picea abies (L..) Karst.) z dos§wiadczenia

proweniencyjnego IUFRO - 1972

I[sozymatic variability in some of the Polish populations of Norway spruce
(Picea abies (L..) Karst.) in the [UFRO - 1972 provenance trial

ABSTRACT

Genetic differentiation of nine Polish Norway spruce populations, expressed by their isozymatic poly-
morphism, is presented. The results suggest a presence of two gene pools, one in north-eastern, another
in southern Poland.
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Wstep

Badania struktury genetycznej swierka pospolitego (Picea abies (L.) Karst.) prowadzone byty
przez wielu badaczy. Wsréd tych prac badania Lagerkranza i Rymana [1990], Liesebacha
i wspétautoréw [1992], Gomory i Paulego [1993] byly najbardziej kompleksowe i obejmowaty
najwigkszg liczb¢ populacji, a takze dotyczyly duzej liczby loci enzymatycznych. Prezentowaty
one zmiennos¢ izoenzymatyczng od 20 do 30 populacji z zasi¢gu tego gatunku. Niektdre prace
obejmowaly takze populacje z Polski, jednakze pomijaly one pewne interesujace aspekty
zwigzane z biogeografig i ekologig tego drzewa w Polsce. Pod tym wzgledem postglacjalna his-
toria Picea abies w Europie i drogi rekolonizacji tego obszaru po ustgpieniu lodowca przedsta-
wiajg si¢ szczegdlnie interesujgco w zestawieniu z obecnym zréznicowaniem genetycznym
populacji $wierka.

Wedtug Schmidt-Vogta [1974, 1977] Swierk pospolity kolonizowat péinocng Polske
z refugiéw lodowcowych w centralnej Rosji, a potudniows czes¢é kraju z refugiéw w Karpatach
Wschodnich. Rozprzestrzenianie si¢ pul genowych tego gatunku z refugiow lodowcowych po
ustgpieniu lodowca i krzyzowanie si¢ drég migracji wptyngto niewatpliwie na uksztattowanie
struktury genetycznej polskich populacji §wierka. Tak zwana dysjunkcja §rodkowo-polska
przedstawia inny interesujgcy problem zwigzany z rozmieszczeniem $wierka w Europie.
Niektérzy autorzy prezentujg opini¢, Ze dysjunkcja jest wtérnym zjawiskiem zwigzanym
z dziatalnoscig cztowieka [Chylarecki i Giertych 1969, Srodori 1977, Ralska-Jasiewiczowa 1983].
Inni sg zdania, ze dysjunkcja ma podstawy w polodowcowych drogach migracji swierka i zwig-
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zana jest z niekorzystnymi warunkami ekologicznymi dla tego drzewa w srodkowej Polsce
[Schmidt-Vogt 1974, 1977].

Potudniowy zasi¢g swierka w Polsce zwigzany jest gléwnie z Sudetami i Karpatami, gdzie
jego wystepowanie w szerokim gradiencie wysokosciowym wiaze si¢ ze znacznym zréznico-
waniem tego gatunku jezeli chodzi o adaptacje fenotypowe i genotypowe [Bergmann 1978,
Modrzyniski 1993, 1995, Oleksyn i in. 1997]. Wspomniane tutaj zjawiska pozostaja w dalszym
ciagu niejasne z genetycznego punktu widzenia, szczegélnie w mikroskali poszczegélnych pasm
gorskich.

Szeroko rozumiana dzialalnosé ludzka jest takze istotnym czynnikiem ksztattujacym
specyficzng pulg genowg populacji przez introdukcj¢ materiatu obcego pochodzenia, praktyki
hodowlano-lesne jak réwniez selekcyjne dzialanie zanieczyszczen przemystowych. Z jednej
strony niektére dziatania cztowieka mogg wzbogacac pule genowe lokalnych populacji, z drugiej
jednak strony skazenie przemystowe i aktywno$¢ zwigzana z hodowlg lasu prowadzi¢ mogg do
erozji puli genowej gatunku [Scholz i Bergmann 1984, Gregorius i in. 1985, Scholz 1986,
Bergmann i Scholz 1987, Prus-Glowacki i Godzik 1995].

Celem niniejszej pracy bylto okreslenie struktury genetycznej i wzajemnych relacji takso-
nomicznych dziewigciu populacji §wierka pochodzacych z péinocnej, nizinnej czgsci zasiggu
tego gatunku oraz z potudniowych, gérskich regionéw kraju. Badane populacje stanowig czgs¢
mi¢dzynarodowego doswiadczenia [TUFRO - 1972 obejmujgcego 20 polskich populacji swierka.

Niniejsza praca opiera si¢ w duzej mierze na naszej poprzedniej publikacji [Modrzyriski
i Prus-Glowacki 1998] i jest rozwinigciem referatu wygloszonego na Konferencji Naukowej IBL,
,Genetyczna i hodowlana warto$¢ polskich populacji $wierka z zasiggu pétnocno-wschodniego”
Augustéw, Knyszyn, Czarna Bialostocka 21-23 czerwca 1999.

Materiat i metody

Pochodzenia badanych populacji przedstawia tabela 1. Szczegélowe dane dotyczace zastoso-
wanych procedur elektroforetycznych, ekstrakcji enzyméw z makrogametofitéw oraz specy-
ficznego barwienia jak réwniez metod statystycznych opisujgcych strukturg genetyczng
badanych populacji, przedstawiono na podstawie procedur opisanych przez Concle i wsp6t-
autoréw [Conckle i in. 1982] w pracy Modrzyriskiego i Prus-Glowackiego [1998]. Badano zmien-

Tabela 1.

Dane o pochodzeniu badanych populacji $wierka pospolitego oraz skréty nazw populacji, stosowane
W pracy

Information about the origin of the investigated populations of Norway spruce and abbreviations of
population names used in the paper

Nr populacji  Nadlesnictwo Lesnictwo Szerokos¢ i dhugosé Potozenie
Skrét geograficzna npm (m)
1 ZW Zwierzyniec Pogorzelce 5248 23°47 160
2 NR Nowe Ramuki Przykop 5341 20034’ 160
8 MI Migdzygérze Wodospad 5013 1645 580
10 WI Wista Malinka 4938’ 18°53’ 710
12 1S Istebna Zapowiedz 4932 1858 600
14 RY Rycerka Praszywka 4929 1900’ 700
16  OR Orawa Sokoliki 4934 1933 1050
18 TA Tarnawa Staricowa 4905 2252 750

20  BL Blizyn Swinia Géra 51°04 2041 310
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no$¢ 30 nast¢pujacych loci enzymatycznych: akonitaza (ACO) E.C. 4.2.1.3. -1 locus, kwasna fos-
fataza (ACP) E.C. 3.1.3.2. -2 loci, dehydrogenaza alaninowa (ALA) E.C. 4.1.1.1.- 1 locus, aldolaza
(ALD) E.C. 4.1.2.13. -1 locus, beta-galaktozydaza (BGAL) E.C. 3.2.1.22. -1 locus, fruktozo- 1,6
dwufosfataza (FDP) E.C. 3.1.3.11.- 2 loci, katalaza (CAT) E.C. 1.11.1.6. -1 locus, esteraza floures-
cencyjna (FEST) E.C. 3.1.1.1. -1 locus, fumaraza (FUM) E.C. 4.2.1.2.- 1 locus, aminotransferaza
asparaginianowa (GOT) E.C. 2.6.1.1. - 3 loci, dehydrogenaza izocytrynianowa (IDH) E.C.
1.1.1.42. - 2 loci, leucynylo aminopeptydaza. (LAP) E.C. 4.4.1.1. 2 loci, dehydrogenaza
jabtczanowa (MDH) E.C. 1.1.1.37. - 4 loci, reduktaza menadionowa (MNR) E.C.- 1 locus, fos-
foglukoizomeraza (PGI) E.C. 5.3.1.9. - 2 loci, fosfoglukomutaza (PGM) E.C. 2.7.5.1. - 2 loci,
glukozo-6-fosforanowa izomeraza (6PGI) E.C. 5.3.1.9. - 1 locus, urydyno-5-glukozo pirofosfataza
(UGPP) E.C. 2.7.7.9. - 1 locus, dehydrogenaza szkimianowa (SKDH) E.C.1.1.1.25. - 1 locus.

Na podstawie czestosci alleli i genotypéw okreslono nastgpujace parametry genetyczne
populacji - Srednig liczbg alleli i genotypéw na locus (A/L i G/LL) heterozygotycznosé (Hy, i He),
podobieristwa i odleglosci genetyczne, wspétezynniki wsobnosci (F) oraz zréznicowanie gene-
tyczne wewngtrz populacji (DST) i migdzy populacjami (GST).

Wyniki
Analizy izoenzymatyczne zmiennosci 30 loci wykazaly u badanych dziewieciu populacji $wier-
ka pospolitego obecnosé 106 alleli. Najwigkszg liczbe alleli zanotowano dla locus ACP1 oraz
IDHI1. Niektdére z badanych loci byly monomorficzne. Najwigkszg liczbe polimorficznych loci
zanotowano dla populacji z Migdzygdrza, Wisty, Istebnej i Rycerki, najmniejszg dla populacji
z Nowych Ramuk (tab. 2).

Srednia liczba alleli na locus, obrazujaca bogactwo genetyczne populacji waha si¢ od 2,13
w populacji z Nowych Ramuk do 2,47 w populacji z Wisty. Cechujace si¢ takze wysoka srednig
liczbg alleli na locus to populacje gérskie z Istebnej i Migdzygérza -2,40 A/L (tab. 2). Poziom
zmienno$ci genetycznej okreslany heterozygotycznoscia byt w badanych populacjach
zréznicowany. Najnizszy poziom tego wskaznika (Hg) notuje si¢ dla dwéch populacji z pét-

Tabela 2.

Niektére parametry genetyczne badanych populacj $wierka pospolitego: Hy, — srednia heterozygotycznosé
(estymacja obcigzona), H, — heterozygotycznosé obserwowana, A/L — srednia liczba alleli przypadajaca na
locus, F — indeks fiksacji, S, — btad standardowy

Selected genetic parameters of the investigated populations of Norway spruce: H, — mean heterozygosity
(biased estimation), H, — observed heterozygosity, A/L. — mean number of alleles per locus, F - fixation
index, Sy, — standard deviation

Populacja H, Sg H, Sg AL S F Kryterium
polimorficz.
95% 99%

1 Zwierzyniee 0,205 0,037 0,185 0034 233 023 0115 5667 7333
6 Nowe Ramuki 0,198 0,042 0,106 0,042 2,13 024 0030 4333 60,00
8 Micdzygérze 0,224 0,041 0212 0,039 240 023 0070 66,67 80,00

10 Wisha 0,231 0,042 0230 0042 247 025 0021 6333 7667
12 Istebna 0,226 0,036 0228 0037 240 023 0008 6333 80,00
14 Rycerka 0,203 0,038 0210 0041 233 0,18 -0014 5333 8333
16 Orawa 0,209 0,038 0213 0040 227 022 0000 5667 6667
18 Tarnawa 0216 0,040 0234 0044 217 0,18 -0063 5667 70,00
20 Blizyn 0,200 0,036 0202 003 220 021 0010 60,00 70,00

Srednio 0,212 0,212 2,30 57,78 73,33
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Rye. 1.
Pokrewieristwa genetyczne badanych populacji. A — dendrogram oparty na czgstosci genéw, B — dendryt
skonstruowany na podstawie metody najblizszego sasiedztwa (Swofford i Selander 1981)

Genetic similarities of the investigated populations. A — dendrogram based on gene frequency, B — dendrite
constructed using the nearest neighbourhood method (Swofford and Selander 1981)

nocno-wschodniej Polski Nowych Ramuk i Zwierzyrica (odpowiednio 0,196 i 0,185). O 20 pro-
cent wickszg heterozygotycznosé obserwuje si¢ dla populacji gérskich z Wisty i Istebnej (0,230
i 0,228). Srednia warto$¢ heterozygotycznosci dla catej grupy wynosi 0,212 (tab. 2). Wsp6k-
czynnik wsobnosci F [Wright 1965] méwigcy o tym czy badane populacje sg w stanie réwno-
wagi genotypowej, wskazuje na réwnowage Hardy-Weinberga u wickszosci z wyjatkiem popu-
lacji ze Zwierzyiica, gdzie obserwuje si¢ znaczny nadmiar homozygot.

Zréznicowanie genetyczne wewnatrz populacyjne (DST) jest stosunkowo mate i wynosi
0,008, natomiast miedzy populacjami (GST) dla catej badanej grupy wynosi 0,063.

Wrynik analizy grupowari wg Cavali-Sforza i Edwardsa [Swofford i Selander 1981] pokazu-
je rycina 1. Populacje ze Zwierzyfica, Nowych Ramuk i Orawy tworzg jedng grupg, mocno
zréznicowang genetycznie w poréwnaniu z pozostatymi populacjami. Populacje z Beskidéw
(Wista, Istebna i Rycerka) tworzg drugg grupg do ktérej nawigzuje populacja z Migdzygérza
w Sudetach. Populacje Tarnawa z Bieszczadéw i Blizyn z Gér Swictokrzyskich nawigzujg
jedynie luzno do populacji z Beskidéw i Sudetéw. Najbardziej odlegta od catosci jest populacja
z Tarnawy.

Dyskusja i wnioski
Procent loci polimorficznych w populacjach uzyty jako miara ich zréznicowania genetycznego
wskazuje, Ze populacje nizinne posiadajg mniejszg liczbe loci polimorficznych niz populacje
z rejonéw gorskich. Jest to szczegdlnie wyrazne przy kryterium polimorficznosci na poziomie
0,95 (tab. 2). Taki wz6r zmiennosci moze by¢ odbiciem zréznicowania ekologicznego populaciji
gorskich zasiedlajgcych rézne faicuchy gérskie. Obliczone parametry genetyczne mieszczg si¢
w zakresach tych parametréw podawanych przez innych autoréw dla innych populacji tego
gatunku. Srednia heterozygotycznosé obserwowana H,, dla badanych dziewigciu polskich popu-
lacji wynosita 0,212 (minimum 0,185, maksimum 0,234). Wartos¢ ta jest bardzo bliska obserwo-
wanej populacji z Finlandii podawanej przez Muong i wspétautoréw [1987]. Z drugiej strony
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Goncharenko i wspétautorzy [1993] oraz Krutowski i Bergmann [1993] okreslili $rednig warto$¢
H, na 0,185 dla pigciu populacji totewskich i 0,254 dla szesciu populacji z innych regionéw
Europy od Centralnej Rosji do Niemiec i Szwecji. Pod tym wzglgdem nasze wskazniki dla
30 loci sg nieco mniejsze niz ustalili to dla populacji z szerokiego zasicgu Krutowski i Bergmann
[1993], lecz nieco wigksze niz te obserwowane dla populacji z Lotwy. Giannini iinni
wspélautorzy [1991] badajac zmienno$¢ 17 loci enzymatycznych w dziewigciu populacjach
z pétnocnych Wioch uzyskali stosunkowo matg $rednig wartos¢ H,=0,179, natomiast Gomory
i Paule [1993] wykazali znacznie wigksze wartosci H, dla populacji $wierka ze Stowackich
Karpat - 0,270 i 0,400 dla dziesi¢ciu i pigtnastu loci polimorficznych. Autorzy ci thumacza
wysokg heterozygotycznos¢ polodowcows historig swierka na Stowacji, ktéry pochodzi z wigk-
szej liczby lodowcowych refugiéw z potudniowych Karpat i Rumunii. Wysoka wartos¢ hetero-
zygotyczno$ci stowackich populacji moze byé takze wynikiem uwzglgednienia w analizach
jedynie loci polimorficznych. Tylko locus GOT A byt monomorficzny w niekt6rych popula-
cjach. Nasze badania wykazaly bardzo zblizone wartosci Ho dla bliskich sobie geograficznie
populacji z pétnocno-wschodniej Polski i Lotwy (Hy=0,185 i H,=0,196), lecz mniejsze w pol-
skich populacjach gérskich niz w populacjach stowackich.

Srednia liczba alleli na locus wykazata w tym wzgledzie znaczne podobieristwo populaci
lotewskich i pétnocno-polskich (2,26 i 2,3 allela na locus). W populacjach wloskich obserwuje
sic ogélnie mniejszg liczbe¢ alleli na locus (migdzy 1,66 do 2,04 — srednio 1,83). Podobny wzér
zmiennos$ci genetycznej populacji z pétnocno-wschodniej Polski i L.otwy moze by¢ wynikiem
ich wspélnego postglacjalnego pochodzenia i zblizonych warunkéw klimatycznych [Chylarecki
i Giertych 1969, Schmidt-Vogt 1974].

Wewnatrz populacyjne zréznicowanie genetyczne populacji polskich jest stosunkowo
mate, (DST=0,008) podczas gdy indeks zréznicowania mig¢dzy populacyjnego GST jest relaty-
wnie wysoki i dla populacji gérskich osiaga wartos¢ 0,061, a dla gérskich i nizowych trak-
towanych razem réwna si¢ 0,063.

Wskaznik ten jest znacznie wigkszy od wartosci uzyskanych przez Goncharenke i wspét-
autoréw [1993] dla populacji $wierka z Fotwy ze stosunkowo matego obszaru geograficznego
(0,018). Dla wtoskich populacji tego gatunku wartosci uzyskane przez Gianniniego i wspét-
autoréw [1991] byly wicksze (0,042) niz dla populacji litewskich, lecz mniejsze od tych
uzyskanych dla populacji polskich. Badania [Krutowski i Bergmann 1993] dotyczace populacji
Swierka z szerokiego zasiggu od Niemiec do Centralnej Rosji wykazaty wartos¢ wskaznika GST
0 2% wickszg (0,084) od wartosci dla populacji z Polski. Znaczne zréznicowanie migdzy popu-
lacyjne swierka, wykazane w naszej pracy, wigze si¢ przypuszczalnie z postglacjalnymi migra-
cjami tego gatunku z réznych ostoi polodowcowych na tereny péinocno-wschodniej i potud-
niowej Polski. Szes¢ z badanych przez nas populacji pozostaje w réwnowadze Hardy-Weinberga
podczas gdy trzy pozostate (Zwierzyniec, Migdzygérze i Nowe Ramuki) wykazujg nadmiar
homozygotycznosci, szczegélnie duzy dla populacji ze Zwierzyrica. Populacja z Tarnawy odna-
cza si¢ podwyzszonym poziomem heterozygotycznosci (tab. 2).

Pokrewieristwo genetyczne badanych populacji wskazuje na okreslong zaleznosé
geograficzng. Trzy z populacji wykazujg znaczng odrgbnos¢é w stosunku do pozostatych
i znaczne zréznicowanie mi¢dzy sobg. Grupa ta zawiera dwie populacje nizowe (Nowe Ramuki
i Zwierzyniec) oraz wysokogérskg populacje z Orawy. Pozostale gérskie populacje tworzg dwie
spokrewnione grupy. Taki uklad podobiedstw genetycznych sugeruje istnienie dwéch pul
genowych; jednej w péinocnej czgsci kraju i drugiej na potudniu zréznicowanej na dwie pod-
grupy, uformowanych w okresie polodowcowych migracji $wierka z ostoi glacjalnych (ryc. 2).
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Drogi migracji swierka z ostoi glacjalnych po ostatnim zlodowaceniu (Schmidt-Vogt 1977)
Routs of spruce migration during the last glaciation (Schmidt-Vogt 1977)

Podobierstwa genetyczne grup populacji mogg wynikac z ich wspélnego pochodzenia, lecz nie
mozna tu wykluczy¢ innych czynnikéw mogacych mie¢ wptyw na pule genowe tych populacji.
Jednym z takich czynnikéw moze by¢ efekt intensywnego przeptywu genéw migdzy bliskimi
sobie populacjami gérskimi i upodobnienie si¢ w ten sposéb ich struktury genetycznej. Innym
czynnikiem moggcym mieé tu znaczenie sg podobne warunki ekologiczne, ksztattujace (przez
procesy selekeyjne) pule genowe w podobny sposéb. Efekt taki moze mieé miejsce takze
w przypadku introdukeji materiatu genetycznego obcego pochodzenia z innych czgsci Europy
[Modrzyriski 1991, 1993]. W przypadku badanych populacji brak dokumentacji czy sg one rodzi-
me, czy tez obcego pochodzenia, trudno wige jednoznacznie okresli¢, kt6ry z omawianych czyn-
nikéw ksztaltowat w decydujgcy sposéb pule genowe tych populacji. Pod tym wzgledem wyraz-
na odrgbnosé populacji z Orawy wystepujacej najwyzej (1050 m n.p.m.), w stosunku do innych
populacji gérskich jest szczegélnie interesujgca, gdyz nawigzuje ona do populacji z pétnocnej
Polski. Ta genetyczna odrgbnosé wysokogdrskiej populaciji z Orawy i jej podobieristwo do popu-
lacji nizowych moze by¢ wynikiem podobnych warunkéw klimatycznych w gérach i na pétnocy
Polski. Wedtug Czarnowskiego [1993], 100 m réznicy wysokosciowej odpowiada 100 km prze-
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suni¢cia na pélnoc. Z drugiej jednak strony nie mozna wykluczyé wspdlnego sztucznego
pochodzenie populacji z Orawy i pétnocnej Polski i pézniejszego dalszego ich réznicowania.

Dendryt ilustrujacy pokrewiedstwo genetyczne badanych populacji oparty na metodzie
najblizszego sasiedztwa pokazuje specyficzng, posrednig pozycj¢ populacji z Blizyna w Gérach
Swictokrzyskich (ryc. 1). Takze pozostate parametry genetyczne potwierdzaja posrednig pozy-
cj¢ tej populacii. O ile jest ona rodzima, wéwczas rejon Blizyna mozna by uznac za rejon miesza-
nia si¢ pul genowych z péinocy i poludnia zasiggu, podczas migracji polodowcowych
[Chylarecki i Giertych 1969].

Nasze wstgpne wyniki na temat zr6znicowania genetycznego Swierka wykazaty znaczne
zréznicowanie tego gatunku w Polsce. Planuje si¢ dalsze badania na znacznie wigkszym mate-
riale w celu bardziej szczegbtowego okreslenia charakteru tego zréznicowania.
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SUMMARY

Isozymatic variability in some of the polish populations of Norway spruce
(Picea abies L. Karst) in the [IUFRO - 1972 provenance trial

The isozymatic studies performed on nine Picea abies 1. Karst populations from Poland,
indicated considerable genetic variation among investigated stands. Genetic similarities have
demonstrated a clear pattern of geographicall variability. Three of the nine studied populations
(Zwierzyniec, Nowe Ramuki i Orawa) have shown markedly diverse characteristics compared to
the remaining populations. The mountain populations have formed one group with two related
subgroups. The mean number of alleles per locus and level of heterozygosity for the lowland
populations are within the range of these parameters for other Norway spruce populations from
Finland and Latvia. The populations from the Carpathians and the Sudety mountains are genet-
ically more polymorphic than others. This pattern of genetic variations suggests the presence
of two gene pools, one in southern, the other in northern Poland, formed during the glacial
periods and differentiated in southern Poland into two subgroups.



