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Genetic variability of Douglas fir was studied in seven naturally regenerated populations. The genetic
structure of the self−sown young generation was described by means of variability of eight enzymes (Dia,
G−6−pd, Got, Idh, Pgi, Pgm, Sdh and Shdh) separated electrophoretically on a starch gel. The results indi−
cate that no substantial reduction of the genetic pool and no substantial inbreeding effect were observed
in naturally regenerated Polish populations of this introduced species. 
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Wstęp
Daglezja zielona (P. menziesii), w światowej gospodarce leśnej zaliczana jest do ważnych
gatunków drzew iglastych. Ze względu na walory dekoracyjne i odporność na czynniki środo−
wiska, od dawna była i nadal jest stosowana do nasadzeń parkowych. Pod względem wydajności
masy przewyższa prawie wszystkie rodzime gatunki drzew występujących w Polsce. W lasach
europejskich jest najważniejszym drzewem obcego pochodzenia. Wyniki badań prowenien−
cyjnych wskazują na dużą zmienność morfologiczną daglezji zielonej, ale jednocześnie dobre
przystosowanie tego gatunku do warunków środowiska [Chylarecki 1976; Mejnartowicz 1997;
Klimko, Zygmunt 2003].

Istotnym zagadnieniem jest wyjaśnienie, jak proces introdukcji obcych dla danej flory
gatunków wpływa na pule genowe introdukowanych populacji, określenie czy w stosunku do
populacji rodzimych tracą one część zmienności genetycznej i na czym polegają procesy adap−
tacyjne naturalnych odnowień w nowych najczęściej odmiennych warunkach środowiska.
Badania tego typu mają nie tylko znaczenie poznawcze, lecz także praktyczne.

Celem niniejszych badań nad enzymami jako markerami genetycznymi daglezji zielonej,
jest wieloaspektowa analiza genetyczno−statystyczna umożliwiająca identyfikację alleli w loci
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kodującej białka enzymatyczne, oszacowanie stopnia heterozygotyczności i polimorfizmu, 
a następnie stopnia podobieństwa i zróżnicowania genetycznego badanych populacji P. menziesii.

W dotychczasowych badaniach izoenzymatycznych daglezji zielonej opierano się m.in. na
enzymach:

– LAP [Bergman 1975, 1978; Copes 1975; Mejnartowicz 1976; Müller 1976], 
– GOT [Copes 1975; Yang i in. 1977]; PDE [Mejnartowicz, Bergman 1977], 
– GDH [Yang i in. 1977].

W niniejszych badaniach wykorzystano dodatkowo inne enzymy: Dia, G6pd, Idh, Pgi, Pgm,
Sdh, Shdh dotychczas uwzględniane w badaniach genetycznych nad innymi gatunkami roślin
nagozalążkowych Pinus sylvestris, Abies alba, Picea excelsa, Taxus baccata [Modrzyński, Prus−Gło−
wacki 1998; Krzakowa, Korczyk 1998; Lewndowski i in. 1995; Lewandowski i in. 2001;
Matusova 1995].

Materiał i metody
Do badań wybrano siedem populacji naturalnego odnowienia daglezji zielonej (P. menziesii) 
z sześciu stanowisk położonych w zachodnim pasie Polski. Przy wyborze populacji kierowano
się głównie fazą i postacią naturalnego odnowienia, a także położeniem geograficznym
powierzchni badawczej (ryc. 1).

Wykaz powierzchni badawczych:
1. Nadleśnictwo Międzyzdroje, oddział

44 n, 5−letnie odnowienie w postaci na−
lotu,

2. Nadleśnictwo Międzyzdroje, oddział 
44 m, 15−letnie odnowienie w postaci
podrostu,

3. Nadleśnictwo Karnieszewice, oddział
238 f, około 10−letnie odnowienie w for−
mie podrostu grupowego,

4. Nadleśnictwo Drawsko, oddział 41 a, b,
25−30−letnie odnowienie w formie pod−
rostu grupowego,

5. Nadleśnictwo Miradz, oddział 109 b,
10−letnie odnowienie w formie podro−
stu, 

6. Nadleśnictwo Świebodzin, oddział 46 d,
20−letnie odnowienie w formie podrostu
masowego,

7. Nadleśnictwo Kamienna Góra, oddział
253 c, 10−letnie odnowienie w formie
podrostu grupowego.

Materiałem użytym do badań były pąki spo−
czynkowe z 30 drzew w każdej populacji, zbie−
rane wraz z 3−5 cm fragmentem pędu. Pąki
przechowywano w temperaturze –200°C do
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Lokalizacja badanych stanowisk
Location of study sites 
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czasu wykonania cyklu analiz. Badania ekstraktów przeprowadzono metodą elektroforetycz−
nego rozdziału białek, w której funkcję molekularnego sita spełniał żel skrobiowy. 

W badaniach wykorzystano następujące markery enzymatyczne: diaforaza (DIA
E.C.1.6.4.3), dehydrogenaza glukozo−6−fosforanowa (G6PD, E.C.1.1.1.49), transaminaza gluta−
minianowo−szczawianooctowa (GOT, E.C.2.6.1.1), dehydrogenaza izocytrynianowa (IDH,
E.C.1.1.1.40), fosfoglukoizomeraza (PGI, E.C.5.3.1.9), fosfoglukomutaza (PGM, E.C.5.4.2.2),
dehydrogenaza sorbitolowa (SDH E.C.1.1.1.14), dehydrogenaza szikimowa (SHDH,
E.C.1.1.1.25).

Analizę biochemiczną wykonano zgodnie z metodami podanymi przez Muona [1987].
Barwienie systemów enzymatycznych i ich genetyczną interpretację przeprowadzono wg Rudina
i Ekberga [1978], Szmidt’a i Yazdanego [1984], Muona i Szmidt’a [1985] w Zakładzie Genetyki
Uniwersytetu im. Adama Mickiewicza.

Metody statystyczne
Szczegółową analizę wyników badań przeprowadzono na podstawie następujących parametrów:
frekwencji alleli i genotypów, heterozygotyczności oczekiwanej (He), heterozygotyczności
obserwowanej (Ho), współczynnika polimorfizmu zmienności genotypowej (Pg), współczyn−
nika wsobności Wrighta (F), podobieństwa genetycznego wg Nei’a, odległości genetycznych
według Nei’a i Hedrick’a. Na podstawie obliczonych odległości genetycznych pomiędzy popu−
lacjami skonstruowano dendrogramy metodą UPGMA (cluster analysis). Analizę statystyczną
wykonano wykorzystując program „GEN” [Bzowy, Bzowy−Nowak, niepubl.].

Wyniki
ANALIZA CZĘSTOŚCI ALLELI. W analizowanych populacjach w dziesięciu badanych loci enzy−
matycznych stwierdzono ogółem występowanie 30 alleli (tab. 1).

– Frekwencja alleli diaforazy Dia. W tym systemie enzymatycznym brano pod uwagę jeden
locus. Wyróżniono w nim trzy allele. Allel Dia−1 z dużą frekwencją 100% występował 
w pięciu populacjach i nieco mniejszą (97%) w dwóch populacjach. Allel Dia−2 z frek−
wencją 3,0% obserwowano w populacji z Międzyzdrojów 1, podobnie jak allel Dia−3 
w populacji Karnieszewice (tab. 1).

– Frekwencja alleli dehydrogenazy glukozo−6−fosforanowej. W tym systemie enzymatycz−
nym stwierdzono w jednym locus trzy allele: G6pd 1, G6pd 2 i G6pd 3. Dwa pierwsze
allele obserwowano we wszystkich populacjach, a ich częstość w pięciu populacjach była
wyrównana i wynosiła dla G6pd 1 od 47% do 57% i 42% do 52% dla Gpd 2. Największą
odrębność wykazywała populacja z Międzyzdrojów 1. Częstość allela G6pd 1 wynosiła
95% a g6pd 2 zaledwie 2%. Częstość allelu G6pd 3 była niska od 2 do 5% w populacjach
3, 7, 4. W populacjach z Miradza i Międzyzdrojów (tab. 1) nie stwierdzono występowa−
nia tego allela.

– System enzymatyczny Got reprezentowały dwa loci Got A i Got C, składające się 
z trzech alleli każde. Najczęstszym był allel Got A1, natomiast Got A2 i Got A3 stwier−
dzono jedynie w populacji ze Świebodzina (tab. 1). W locus Got C allel Got C1 obser−
wowano we wszystkich populacjach z wysoką częstością od 83 do 100%. Frekwencja
alleli Got C2 i Got C3 była niska i wynosiła odpowiednio od 2% do 17% oraz 2%−5%. 
W populacji Kamiennej Góry nie stwierdzono występowania allelu Got C2, a w popu−
lacjach z Karnieszewic i Świebodzina i Międzyzdrojów 2 allelu Got C3.
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– Frekwencja alleli dehydrogenazy izocytrynianowej. W opisywanym locus tego systemu
wystąpiły trzy allele. Allele Idh 1 i Idh 2 stwierdzono we wszystkich populacjach natu−
ralnego odnowienia ze zróżnicowaną częstością (tab.1). Allel Idh 3 stwierdzono w pró−
bach z Drawska i Kamiennej Góry z niską częstością odpowiednio 3% i 5%.

– Frekwencja alleli fosfoglukoizomerazy. W tym locus zaobserwowano występowanie
trzech alleli (Pgi 1, Pgi 2, Pgi 3). Najczęstszym allelem był Pgi 1, który występował we
wszystkich populacjach, a największą frekwencję (93%) stwierdzono w populacjach 
z Drawska, Karnieszewic i Międzyzdrojów 2. Allelu Pgi 2 nie stwierdzono w populacji 
z Międzyzdrojów 2, a Pgi 3 w populacjach Karnieszewice i Świebodzin (tab. 1).

– Frekwencja alleli fosfoglukomutazy. System enzymatyczny Pgm był kodowany przez
dwa loci oznaczone jako Pgm A i Pgm B. W pierwszym z nich wyróżniono cztery allele.
Pierwsze trzy (Pgm A1, Pgm A2, Pgm A3) występowały we wszystkich populacjach ze
zróżnicowaną częstością (tab. 1). Allel Pgm A4 stwierdzono tylko w populacjach:
Kamienna Góra i Świebodzin (z odpowiednią częstością 2 i 8%). Locus Pgm B reprezen−
towały trzy allele. Allele Pgm B1 i Pgm B2 obserwowano w siedmiu populacjach. 
Na uwagę zasługują dwie populacje z Międzyzdrojów 1, odrębne pod względem czę−
stości Pgm B1 (92% i 90%), Pgm B2 (8% i 10%). Trzeci allel Pgm B3 z niską częstością
3% i 2% obserwowano w dwóch populacjach: Kamienna Góra i Miradz (tab. 1).

– W locus dehydrogenazy sorbitolowej zaobserwowano występowanie jednego allela,
którego frekwencja wynosiła 100% (tab. 1).

– Frekwencja alleli dehydrogenazy szikimowej. W locus Shdh zaobserwowano wystę−
powanie czterech alleli enzymatycznych (tab. 1). Najczęściej występującym był allel
Shdh 1 (95%) w populacjach ze Świebodzina i Międzyzdrojów 2, a najrzadziej Shdh 2 
w populacji ze Świebodzina oraz Shdh 3 w populacjach z Karnieszewic i Miradza z 2%
częstością (tab. 1).

ANALIZA CZĘSTOŚCI GENOTYPÓW. Po analizie różnic we frekwencji alleli sprawdzono czy czę−
stość genotypów enzymatycznych podlega wahaniom ilościowym w badanych populacjach.

– Najczęstszym genotypem w locus Dia była homozygota 1/1, której częstość wynosiła 
od 93 – 100% w pięciu populacjach, a w dwóch pozostałych: Miedzyzdroje 1 i Karnie−
szewice występowały heterozygoty Dia 1/2 oraz Dia 1/3, której częstość wynosiła 7%
(tab. 2, ryc. 2).

– Frekwencja genotypów homozygotycznych G6pd 1/1 i G6pd 2/2 była bardzo zróżnico−
wana, zwłaszcza w locus G6pd 1/1 w populacjach z Miradza i Świebodzina 7%, Drawska
13% oraz 23% Karnieszewice i Kamienna Góra, 30% w populacji Międzyzdroje 1 i 90%
Międzyzdroje 2 (tab. 2). Również zróżnicowana była częstość występowania heterozygot
genotypu G6pd 1/2 3% w populacji Międzyzdroje 1, 47% w populacji Karnieszewice 
i 93% w populacji z Miradza (tab. 2, ryc. 2).

– Frekwencja genotypów Got – w locus Got A częstość homozygoty Got A1/1 w pięciu
populacjach wynosiła 100%, a w próbie ze Świebodzina 87%. Równocześnie w populacji
ze Świebodzina stwierdzono występowanie heterozygot Got A1/2 i Got A1/3 z częstością
10% i 3%. Locus Got C charakteryzował się zbliżonym rozkładem częstości homozygot
Got C1/1. W siedmiu populacjach jej częstość wynosiła od 68 do 100%. W populacji
Karnieszewice stwierdzono występowanie drugiej homozygoty Got C2/2 z 13% częstoś−
cią. Udział heterozygot Got C1/2 i Got C1/3 był mniejszy, a częstość ich występowania
wynosiła odpowiednio 3%−10% (tab. 2, ryc. 2).
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– Frekwencja genotypów Idh. Najczęstszym geno−
typem w locus Idh była homozygota Idh 1/1,
której częstość w analizowanych populacjach
wynosiła od 40% do 87%, częstość drugiej
homozygoty Idh 2/2, wynosiła od 7% do 10%
(Międzyzdroje 2 i Karnieszewice). Heterozygota
Idh 1/2 występowała z częstością od 13% do 37%
a Idh 1/3 od 7% do 10% (tab. 2, ryc. 2).

– Frekwencja genotypów Pgi. W locus Pgi najczę−
stszym genotypem w sześciu populacjach była
homozygota Pgi 1/1 (79−87%). W populacji 
z Międzyzdrojów jej frekwencja wynosiła 40%.
Druga homozygota Pgi 2/2 występowała tylko 
w trzech populacjach (tab. 2, ryc. 2), a jej częstość
wynosiła 3−10%. W szerokich granicach wahały się
także frekwencje heterozygoty Pgi 1/2 (7−43%) 
i heterozygoty Pgi 1/3 (3−13%).

– Frekwencja genotypów Pgm. W locus Pgm
stwierdzono występowanie ośmiu genotypów.
Najczęstszym genotypem była homozygota Pgm
A1/1, której częstość wynosiła 47−86%. Homozy−
gota Pgm A2/2 występowała z niską częstością 3%
(tylko w populacji ze Świebodzina), a Pgm A3/3 
w dwóch populacjach z częstością 7% (Między−
zdroje) i 3% Świebodzin. Najczęstszym geno−
typem heterozygotycznym występującym we
wszystkich populacjach były heterozygoty Pgm
A1/2 z częstością 10−23% i Pgm A1/3, która wystę−
powała z częstością 3−37% (tab. 2, ryc. 2). W locus
Pgm B najczęstszym genotypem występującym 
z częstością 13−83% była homozygota Pgm B1/1.
W szerokich granicach wahały się także heterozy−
goty Pgm B1/2. W badanych populacjach częstość
tego genotypu wyniosła 7−77%. Częstość hete−
rozygot Pgm B1/3 i Pgm B2/3 wynosiły zaledwie
3% (tab. 2, ryc. 2).

– Frekwencja genotypów Sdh. W locus Sdh geno−
typem była homozygota Sdh 1/1, której częstość
wynosiła 100%.

– Frekwencja genotypów Shdh. W analizowanych
loci Shdh najczęstszym genotypem była homozy−
gota Shdh 1/1, której częstość wynosiła 48−90%.
Pozostałe homozygoty Shdh 2/2 i Shdh 3/3 wys−
tępowały sporadycznie z częstością 10% i 3%.
Częstość heterozygoty Shdh 1/2 wynosiła 3−38%,
a pozostałych heterozygot frekwencja wahała się
od 3% do 13% (tab. 2, ryc. 2).
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MIARY ZMIENNOŚCI GENETYCZNEJ. Heterozygotyczność obserwowaną Ho, współczynnik poli−
morfizmu genotypowego Pg oraz współczynnik wsobności Wright’a (F) dla 9 loci przedstawiono
na rycinie 3. Z analiz wyłączono monomorficzny we wszystkich populacjach locus.

Hetrerozygotyczność (Ho) analizowanych 9 loci w poszczególnych populacjach była bardzo
zmienna, od 0,33 do 0,93%. Ho (0,067) dla loci Dia obserwowano w dwóch populacjach z Karnie−
szewic i Międzyzdrojów 1, natomiast dla loci G6pd największą wartość Ho odnotowano w próbie
z Miradza (0,931), a najmniejszą w populacji z Karnieszewic (0,100). Ho w systemie Got miała
różny rozkład. Heterozygotyczność Ho w locus Got A obserwowano tylko w populacji ze Świebo−
dzina, natomiast Got C w populacjach: Drawsko, Karnieszewice, Miradz, Międzyzdroje 1 i 2 oraz
Świebodzin. Bardzo wysokim współczynnikiem (Ho=0,433) odznaczała się populacja z Drawska,
dla systemu enzymatycznego Idh. Ta sama populacja oraz populacje z Karnieszewic, Kamiennej
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Góry, Międzyzdrojów 2 cechowały się najmniejszą heterozygotycznością (Ho) dla locus Pgi.
Locus Pgm A charakteryzuje się wartością Ho od 0,138 (Miradz) do 0,533 (Drawsko), natomiast
Pgm B osiąga wartości Ho od 0,067 (Międzyzdroje 2) do 0,833 (Kamienna Góra). W locus Shdh
najwyższą wartość Ho (0,414) miała populacja z Karnieszewic, najniższą Ho (0,100) obserwowano
w populacjach ze Świebodzina i Międzyzdrojów 2.

Nie obserwowano heterozygotyczności trzech loci: Dia w populacjach: Międzyzdroje 2,
Drawsko, Miradz, Świebodzin, Kamienna Góra; Got A w populacjach: Międzyzdroje 1 i 2, Kar−
nieszewice, Drawsko, Miradz, Kamienna Góra; Got C w populacjach z Karnieszewic.

Duży polimorfizm Pg przekraczający 0,5 stwierdzono w loci G6pd, Idh, Pgi, Pgm A, Pgm
B i Shdh. W pozostałych loci wartość Pg nie przekroczyła 5%.

Największe zróżnicowanie polimorfizmu zaobserwowano w locus G6pd w próbie z Mira−
dza (Pg=0,13) i Karnieszewic (Pg=0,66). W locus Shdh Pg=0,18 w próbach ze Świebodzina 
i Międzyzdrojów 2, a w Kamiennej Górze Pg wynosiło 0,68. Locus Sdh był monomorficzny.

Współczynnik wsobności Wrighta (F) został użyty jako względna miara odchyleń od stanu
równowagi Hardy’ego−Weinberga. Średnie wartości F (dla 10 loci enzymatycznych) przedsta−
wia rycina 3. Spośród 7 populacji, dwie z nich: Międzyzdroje 1 i Miradz, znajdują się w stanie
zbliżonym do równowagi Hardego−Weinberga.

Najwięcej heterozygot obserwowano w locus G6pd w populacjach z Miradza, Świebodzina
oraz w locus Pgm B w populacji z Kamiennej Góry; nadmiar homozygot w loci Got C i Pgm B,
w populacjach z Karnieszewic i Międzyzdrojów 2.

51

Międzyzdroje 1 Międzyzdroje 2 Karnieszewice Drawsko Miradz Świebodzin Kamienna Góra

Ho – heterozygotyczność obserwowana Pg – współczynnik polimorfizmu genotypowego F – współczynnik wsobności

Ryc 3.
Miary zmienności genetycznej: heterozygotyczność obserwowana (Ho), polimorfizm genotypowy (Pg) 
i indeks Wrighta (F) w 7 populacjach Pseudotsuga menziesii (Mirb.) Franco
Genetic variability measures: observed heterozygocity (Ho), genotypic polymorphism (Pg) and Wright
index (F) in seven Pseudotsuga menziesii (Mirb.) Franco populations
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ZRÓżNICOWANIE GENETYCZNE POMIĘDZY BADANYMI POPULACJAMI. Obliczanie wartości całko−
witej (HT), wewnątrzpopulacyjnej (HS) i międzypopulacyjnej (DST) różnorodności genowej
oraz współczynnik względnej wielkości genetycznego zróżnicowania (GST) dla każdego locus
przedstawiono w tabeli 3.

Wartości HT zmieniały się w zależności od badanego locus. Małe wielkości Ht obserwowano
w loci: Dia i Got A, natomiast największe dla G6pd (HT 0,50), średnia wartości całkowitej
różnorodności wynosiła 0,25. Wielkości wewnątrzpopulacyjnej różnorodności genowej (HS) mają
podobny rozkład jak wartości HT i nieco mniejszą średnią 0,23. Wartości współczynnika względ−
nego zróżnicowania genetycznego GST dla analizowanych populacji przedstawia tabela 3.

Średni współczynnik GST dla 9 loci enzymatycznych wynosi 6,1%, całkowitej zmienności
genetycznej gatunku, zaś największy z GST obliczonych dla poszczególnych loci wynosi 10,2%
(G6pd).

W celu ustalenia podobieństw genetycznych między badanymi populacjami obliczono
indeksy podobieństwa genetycznego Nei’a [Nei 1972], które opierają się na frekwencji alleli 
i genotypów oraz odległości genetyczne Nei’a i Hedrick’a [Hedrick 1974].

Odległość genetyczna (DN) 10 loci enzymatycznych osiąga wartości 0,008 pomiędzy po−
pulacjami: Drawsko, Karnieszewice i Kamienna Góra do 0,04 pomiędzy populacjami Między−
zdroje 1 i 2. W dendrogramie (ryc. 4A) badane populacje tworzą jedną grupę złożoną z populacji,
która zróżnicowana jest na dwie podgrupy. Izolowane położenie zajmuje populacja Między−
zdroje 2, a największą odrębność wykazuje populacja Międzyzdroje 1.

Najmniejszą wartość (Dh) zanotowano pomiędzy populacjami Miradza i Świebodzina 
– 0,019, największą była odległość Hedricka między populacjami z Międzyzdrojów 1 i Między−
zdrojów 2 – 0,089.

Dendrogram utworzony na podstawie odległości genetycznych Hedrick’a (ryc. 4B) gru−
puje analizowane populacje podobnie jak poprzedni dendrogram utworzony dla odległości
Nei’a (ryc. 4A). Jedyne różnice dotyczą odległości miedzy populacjami w obrębie wyróżnionych
podgrup.
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Ryc 4.
Dendrogram oparty na odległościach genetycz−
nych według Nei'a (A), według Hedrick'a  (B)
A dendrogram based on genetic distance accord−
ing to Nei (A), Hedrick (B)

Podsumowanie i wnioski
Po raz pierwszy w Polsce wykonano badania nad
zmiennością genetyczną naturalnie odnawia−
jących się populacji Pseudotsuga menziesii na ośmiu
systemach enzymatycznych (Dia, G6pd, Got, Idh,
Pgi, Pgm, Sdh, Shdh).

W niniejszej pracy spośród ośmiu badanych
loci enzymatycznych dla dwóch: fosfoglukomutazy
i transaminazy szczawiooctanowej, zidentyfikowa−
no allele dwóch loci. Sześć loci enzymatycznych
charakteryzowało się polimorfizmem genetycz−
nym, co świadczy o trafności w ich doborze.
� W populacjach polskich naturalnego odnowie−

nia introdukowanej daglezji nie obserwuje się
znaczącego zubożenia puli genowej, kiedy
porównamy to ze średnią liczbą alleli na locus
odkrywaną w introdukowanych populacjach
tego gatunku w Europie.
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� W pięciu polskich populacjach stwierdzono podwyższoną heterozygotyczność (z wyjątkiem
populacji: Międzyzdroje 2, Karnieszewice). Dotychczas w europejskich badaniach większość
populacji wykazywała przewagę liczebną homozygot .

� Średnia loci polimorficznych w Europie [Forest i in. 2001] jest zbliżona do wyników
uzyskanych w niniejszych badaniach i wynosi 69,4%.

� Notuje się wysoki poziom heterozygotyczności w naturalnych odnowieniach i nie obserwuje
się znaczącego efektu chowu wsobnego, sądząc z wartości współczynnika F w większości
badanych odnowień.

� Największe podobieństwo pod względem struktury genetycznej wykazują populacje 
z Miradza i Świebodzina, należące do dwóch odrębnych typów [Coastal, Interior].

� Największą odrębność genetyczną stwierdzono w młodym, 5−letnim odnowieniu populacji
Międzyzdroje 1.
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Genetic variability of naturally regenerated populations 
of Douglas fir (Pseudotsuga menziesii (Mirb.) Franco)

The paper presents results of research on genetic variability of 7 naturally regenerated popula−
tions of Douglas fir (Międzyzdroje1, 2, Karnieszewice, Drawsko, Miradz, Świebodzin and
Kamienna Góra). The study material consisted of winter buds of 30 self−sown seedlings from
each population. The variability of 8 enzymes (Dia, G−6−pd, Got, Idh, Pgi, Pgm, Sdh and Shdh)
was assessed by starch gel electrophoresis.

The statistical analysis of collected data included allele and genotype frequencies,
observed and expected heterozygosity, Wright's inbreeding coefficient, and index of genotype
polymorphism.

Genetic differences between the studied populations were analysed by Nei's measure of
genetic differentiation as well as Nei's and Hendrick's genetic distances. On the basis of the dis−
tances, dendrograms were constructed by means of cluster analysis (UPGMA method).

The results show that in Polish naturally regenerated populations of this introduced
species no reduction of the gene pool is observed in comparison with the mean number of alle−
les per locus in other introduced populations of this species in Europe. A high level of het−
erozygosity was observed in the self−sown young generation and no substantial inbreeding
effect was recorded, considering the F value in most of the studied populations. The young
generations in populations originating from south−western Canada (British Columbia), assigned
to the coastal (Miradz) or interior (Świebodzin) types, were highly similar to each other in terms
of genetic structure. The most distinct was the youngest generation (5 years old), at Między−
zdroje.
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