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KATARZYNA ZYGMUNT, MALGORZATA KLIMKO

Badania nad zmiennoscig genetyczng w naturalnie
odnawiajacych si¢ populacjach daglezji zielonej
(Pseudotsuga menziesii (Mirb.) Franco)*

Genetic variability of naturally regenerated populations
of Douglas fir (Pseudotsuga menziesii (Mirb.) Franco)

ABSTRACT

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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Wstep

Daglezja zielona (P menziesii), w $wiatowej gospodarce lesnej zaliczana jest do waznych
gatunkéw drzew iglastych. Ze wzgledu na walory dekoracyjne i odporno$¢ na czynniki srodo-
wiska, od dawna byla i nadal jest stosowana do nasadzen parkowych. Pod wzgledem wydajnosci
masy przewyzsza prawic wszystkie rodzime gatunki drzew wystgpujgcych w Polsce. W lasach
europejskich jest najwazniejszym drzewem obcego pochodzenia. Wyniki badaii prowenien-
cyjnych wskazujg na duzg zmiennosé morfologiczng daglezji zielonej, ale jednoczes$nie dobre
przystosowanie tego gatunku do warunkéw Srodowiska [Chylarecki 1976; Mejnartowicz 1997,
Klimko, Zygmunt 2003].

Istotnym zagadnieniem jest wyjasnienie, jak proces introdukeji obcych dla danej flory
gatunkéw wplywa na pule genowe introdukowanych populacji, okreslenie czy w stosunku do
populacji rodzimych tracg one cz¢$¢ zmiennosci genetycznej i na czym polegajg procesy adap-
tacyjne naturalnych odnowied w nowych najczesciej odmiennych warunkach srodowiska.
Badania tego typu majg nie tylko znaczenie poznawcze, lecz takze praktyczne.

Celem niniejszych badari nad enzymami jako markerami genetycznymi daglezji zielonej,
jest wieloaspektowa analiza genetyczno-statystyczna umozliwiajaca identyfikacjg alleli w loci

*) Praca naukowa finansowana ze srodkéw Komitetu Badar Naukowych w latach 2002-2003 jako projekt badawczy
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kodujgcej biatka enzymatyczne, oszacowanie stopnia heterozygotycznosci i polimorfizmu,
a nastgpnie stopnia podobieristwa i zréznicowania genetycznego badanych populacji P, menziesii.

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

— LAP [Bergman 1975, 1978; Copes 1975; Mejnartowicz 1976; Miiller 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 uwzglgdniane w badaniach genetycznych nad innymi gatunkami roslin
nagozalazkowych Pinus sylvestris, Abies alba, Picea excelsa, Taxus baccata [Modrzynski, Prus-Gto-
wacki 1998; Krzakowa, Korczyk 1998; Lewndowski i in. 1995; Lewandowski i in. 2001;
Matusova 1995].

Materiat i metody

Do badari wybrano siedem populacji naturalnego odnowienia daglezji zielonej (P menziesii)
z szesciu stanowisk potozonych w zachodnim pasie Polski. Przy wyborze populacji kierowano
si¢ gléwnie fazg i postacig naturalnego odnowienia, a takze polozeniem geograficznym
powierzchni badawczej (ryc. 1).

Wykaz powierzchni badawczych:

1. Nadlesnictwo Migdzyzdroje, oddziat
44 n, 5-letnie odnowienie w postaci na-
lotu,

2. Nadlesnictwo Migdzyzdroje, oddzial
44 m, 15-letnie odnowienie w postaci
podrostu,

3. Nadlesnictwo Karnieszewice, oddziat
238 1, okoto 10-letnie odnowienie w for-
mie podrostu grupowego,

4. Nadlesnictwo Drawsko, oddziat 41 a, b,
25-30-letnie odnowienie w formie pod-
rostu grupowego,

. Nadle$nictwo Miradz, oddziat 109 b,
10-letnie odnowienie w formie podro-
stu,

6. Nadlesnictwo Swiebodzin, oddziat 46 d,

20-letnie odnowienie w formie podrostu
masowego,

f Karnieszewice)

<=
Swiebodzin

ZIELONA
GORA

OBJASNIENIA:
granica RDLP

WROCELAW nazwy RDLP

Py

L] badane stanowisko

Rye. 1.
Lokalizacja badanych stanowisk
Location of study sites

7. Nadle$nictwo Kamienna Gdra, oddziat
253 ¢, 10-letnie odnowienie w formie
podrostu grupowego.

Materiatem uzytym do badad byly paki spo-
czynkowe z 30 drzew w kazdej populacji, zbie-
rane wraz z 3-5 c¢cm fragmentem pedu. Paki
przechowywano w temperaturze -200°C do



4

Badania nad zmiennoscig genetyczng 45

czasu wykonania cyklu analiz. Badania ekstraktéw przeprowadzono metodg elektroforetycz-
nego rozdziatu biatek, w ktérej funkcj¢ molekularnego sita spetniat zel skrobiowy.

W badaniach wykorzystano nast¢pujace 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).

Analiz¢ biochemiczng wykonano zgodnie z metodami podanymi przez Muona [1987].
Barwienie systeméw enzymatycznych i ich genetyczng interpretacjg przeprowadzono wg Rudina
i Ekberga [1978], Szmidt’a i Yazdanego [1984], Muona i Szmidt’a [1985] w Zaktadzie Genetyki
Uniwersytetu im. Adama Mickiewicza.

Metody statystyczne

Szczeg6towy analiz¢ wynikéw badan przeprowadzono na podstawie nastgpujgcych parametréw:
frekwencji alleli i genotypéw, heterozygotycznosci oczekiwanej (He), heterozygotycznosci
obserwowanej (Ho), wspétczynnika polimorfizmu zmiennosci genotypowej (Pg), wspétczyn-
nika wsobnosci Wrighta (F), podobieristwa genetycznego wg Nei'a, odleglosci genetycznych
wedtug Nei’a i Hedrick’a. Na podstawie obliczonych odleglosci genetycznych pomigdzy popu-
lacjami skonstruowano dendrogramy metodg UPGMA (cluster analysis). Analiz¢ statystyczng
wykonano wykorzystujac program ,, GEN” [Bzowy, Bzowy-Nowak, niepubl.].

Wyniki
ANALIZA CZESTOSCI ALLELIL. W analizowanych populacjach w dziesi¢ciu badanych loci enzy-
matycznych stwierdzono ogétem wyst¢powanie 30 alleli (tab. 1).

— Frekwencja alleli diaforazy Dia. W tym systemie enzymatycznym brano pod uwagg jeden
locus. Wyrézniono w nim trzy allele. Allel Dia-1 z duzg frekwencjg 100% wystgpowat
w pigciu populacjach i nieco mniejsza (97%) w dwdch populacjach. Allel Dia-2 z frek-
wencjg 3,0% obserwowano w populacji z Migdzyzdrojéw 1, podobnic 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 picrwsze
allele obserwowano we wszystkich populacjach, a ich cz¢stos¢ w pigciu populacjach byta
wyréwnana i wynosita dla Gépd 1 od 47% do 57% i 42% do 52% dla Gpd 2. Najwickszg
odrebnos¢ wykazywata populacja z Migdzyzdrojéw 1. Czgstosé allela Gopd 1 wynosita
95% a gbpd 2 zaledwie 2%. Czgstosé allelu G6pd 3 byta niska od 2 do 5% w populacjach
3,7, 4. W populacjach z Miradza i Mi¢dzyzdrojéw (tab. 1) nie stwierdzono wystepowa-
nia tego allela.

- System enzymatyczny Got reprezentowaly dwa loci Got A i Got C, sktadajgce si¢
z trzech alleli kazde. Najezgstszym byt allel Got Al, natomiast Got A2 i Got A3 stwier-
dzono jedynie w populacji ze Swiebodzina (tab. 1). W locus Got C allel Got C1 obser-
wowano we wszystkich populacjach z wysokg czgstoscig od 83 do 100%. Frekwencja
alleli Got C2 i Got C3 byta niska i wynosita odpowiednio od 2% do 17% oraz 2%-5%.
W populacji Kamiennej Géry nie stwierdzono wystgpowania allelu Got C2, a w popu-
lacjach z Karnieszewic i Swiebodzina i Mi¢dzyzdrojéw 2 allelu Got C3.
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— Frekwencja alleli dehydrogenazy izocytrynianowej. W opisywanym locus tego systemu
wystapity trzy allele. Allele Idh 1 i Idh 2 stwierdzono we wszystkich populacjach natu-
ralnego odnowienia ze zréznicowang czgstoscig (tab.1). Allel Idh 3 stwierdzono w pré-
bach z Drawska i Kamiennej Géry z niskg czestoscig odpowiednio 3% i 5%.

— Frekwencja alleli fosfoglukoizomerazy. W tym locus zaobserwowano wystgpowanie
trzech alleli (Pgi 1, Pgi 2, Pgi 3). Najczgstszym allelem byt Pgi 1, keéry wystgpowat we
wszystkich populacjach, a najwickszg frekwencje (93%) stwierdzono w populacjach
7 Drawska, Karnieszewic i Migdzyzdrojow 2. Allelu Pgi 2 nie stwierdzono w populacji
z Miedzyzdrojéw 2, a Pgi 3 w populacjach Kamieszewice i Swiebodzin (tab. 1).

- Frekwencja alleli fosfoglukomutazy. System enzymatyczny Pgm byl kodowany przez
dwa loci oznaczone jako Pgm A i Pgm B. W pierwszym z nich wyrézniono cztery allele.
Pierwsze trzy (Pgm Al, Pgm A2, Pgm A3) wystgpowaty we wszystkich populacjach ze
zréznicowang czgstoscig (tab. 1). Allel Pgm A4 stwierdzono tylko w populacjach:
Kamienna Géra i Swiebodzin (z odpowiednig czestoscig 2 i 8%). Locus Pgm B reprezen-
towaly trzy allele. Allele Pgm Bl i Pgm B2 obserwowano w siedmiu populacjach.
Na uwagg zastugujg dwie populacje z Migdzyzdrojéw 1, odr¢bne pod wzgledem czg-
stosci Pgm B1 (92% i 90%), Pgm B2 (8% i 10%). Trzeci allel Pgm B3 z niska cz¢stoscig
3% i 2% obserwowano w dwdéch populacjach: Kamienna Géra i Miradz (tab. 1).

- W locus dehydrogenazy sorbitolowej zaobserwowano wystgpowanie jednego allela,
ktérego frekwencja wynosita 100% (tab. 1).

- Frekwencja alleli dehydrogenazy szikimowej. W locus Shdh zaobserwowano wyste-
powanie czterech alleli enzymatycznych (tab. 1). Najczgsciej wystgpujagcym byt allel
Shdh 1 (95%) w populacjach ze Swiebodzina i Migdzyzdrojéw 2, a najrzadziej Shdh 2
w populacji ze Swiebodzina oraz Shdh 3 w populacjach z Karnieszewic i Miradza z 2%
czgstoscig (tab. 1).

ANALIZA CZESTOSCI GENOTYPOW. Po analizie réznic we frekwencji alleli sprawdzono czy czg-
sto$¢ genotypéw enzymatycznych podlega wahaniom ilosciowym w badanych populacjach.

— Najczgstszym genotypem w locus Dia byta homozygota 1/1, ktérej czestos¢ wynosita
od 93 — 100% w pi¢ciu populacjach, a w dwéch pozostatych: Miedzyzdroje 1 i Karnie-
szewice wystgpowaly heterozygoty Dia 1/2 oraz Dia 1/3, ktérej czestosé wynosita 7%
(tab. 2, ryc. 2).

- Frekwencja genotypéw homozygotycznych Gopd 1/1 i G6pd 2/2 byta bardzo zréznico-
wana, zwlaszcza w locus Gépd 1/1 w populacjach z Miradza i Swiebodzina 7%, Drawska
13% oraz 23% Karnieszewice i Kamienna Géra, 30% w populacji Migedzyzdroje 11 90%
Miedzyzdroje 2 (tab. 2). Réwniez zr6znicowana byta czestos¢ wystgpowania heterozygot
genotypu Gopd 1/2 3% w populacji Mi¢dzyzdroje 1, 47% w populacji Karnieszewice
i 93% w populacji z Miradza (tab. 2, ryc. 2).

- Frekwencja genotypéw Got — w locus Got A czestosé homozygoty Got Al/1 w pigciu
populacjach wynosita 100%, a w prébie ze Swiebodzina 87%. Réwnoczesnie w populacji
ze Swiebodzina stwierdzono wystepowanie heterozygot Got A1/2 i Got A1/3 z czgstoscig
10% i 3%. Locus Got C charakteryzowat si¢ zblizonym rozktadem czgstosci homozygot
Got C1/1. W siedmiu populacjach jej czgstosé wynosita od 68 do 100%. W populacji
Karnieszewice stwierdzono wystgpowanie drugiej homozygoty Got C2/2 z 13% czgstos-
cig. Udziat heterozygot Got C1/2 i Got C1/3 byt mniejszy, a cz¢stos¢ ich wystgpowania
wynosita odpowiednio 3%-10% (tab. 2, ryc. 2).
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— Frekwencja genotypéw Idh. Najczgstszym geno-
typem w locus Idh byla homozygota Idh 1/1,
ktérej czestos¢ w analizowanych populacjach
wynosita od 40% do 87%, czgstosé drugiej
homozygoty Idh 2/2, wynosita od 7% do 10%
(Migdzyzdroje 2 i Karnieszewice). Heterozygota
Idh 1/2 wystepowata z czg¢stoscia od 13% do 37%
a Idh 1/3 od 7% do 10% (tab. 2, ryc. 2).

— Frekwencja genotypéw Pgi. W locus Pgi najcze-
stszym genotypem w szesciu populacjach byta
homozygota Pgi 1/1 (79-87%). W populacji
z Miedzyzdrojéw jej frekwencja wynosita 40%.
Druga homozygota Pgi 2/2 wystgpowata tylko
w trzech populacjach (tab. 2, ryc. 2), a jej czestosé
wynosita 3-10%. W szerokich granicach wahaty si¢
takze frekwencje heterozygoty Pgi 1/2 (7-43%)
i heterozygoty Pgi 1/3 (3-13%).

- Frekwencja genotypéw Pgm. W locus Pgm
stwierdzono wystgpowanie o$Smiu genotypGw.
Najczgstszym genotypem byta homozygota Pgm
Al/1, ktérej czgstosé wynosita 47-86%. Homozy-
gota Pgm A2/2 wystgpowala z niskg czestoscig 3%
(tylko w populacji ze Swicbodzina), a Pgm A3/3
w dwdch populacjach z czestoscig 7% (Migdzy-
zdroje) i 3% Swicbodzin. Najczestszym geno-
typem heterozygotycznym wystepujagcym we
wszystkich populacjach byly heterozygoty Pgm
A1/2 z czgstoscig 10-23% i Pgm A1/3, ktéra wyste-
powata z czgstoscig 3-37% (tab. 2, ryc. 2). W locus
Pgm B najczgstszym genotypem wyst¢pujacym
z czgstoscig 13-83% byta homozygota Pgm B1/1.
W szerokich granicach wahaly si¢ takze heterozy-
goty Pgm B1/2. W badanych populacjach czgstosé
tego genotypu wyniosta 7-77%. Czgstosé hete-
rozygot Pgm B1/3 i Pgm B2/3 wynosily zaledwie
3% (tab. 2, ryc. 2).

- Frekwencja genotypéw Sdh. W locus Sdh geno-
typem byla homozygota Sdh 1/1, ktérej czgstosé
wynosita 100%.

- Frekwencja genotypéw Shdh. W analizowanych
loci Shdh najczestszym genotypem byta homozy-
gota Shdh 1/1, ktérej czgstosé wynosita 48-90%.
Pozostale homozygoty Shdh 2/2 i Shdh 3/3 wys-
tgpowaly sporadycznic z czestoscig 10% i 3%.
Czgstosé heterozygoty Shdh 1/2 wynosita 3-38%,
a pozostalych heterozygot frekwencja wahata sig¢
od 3% do 13% (tab. 2, ryc. 2).
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MIARY ZMIENNOSCI GENETYCZNE]. Heterozygotycznosé¢ obserwowang Ho, wspétczynnik poli-
morfizmu genotypowego Pg oraz wspétezynnik wsobnosci Wright’a (F) dla 9 loci przedstawiono
na rycinie 3. Z analiz wytgczono monomorficzny we wszystkich populacjach locus.
Hetrerozygotycznosé (Ho) analizowanych 9 loci w poszczegélnych populacjach byta bardzo
zmienna, od 0,33 do 0,93%. Ho (0,067) dla loci Dia obserwowano w dwéch populacjach z Karnie-
szewic i Migdzyzdrojéw 1, natomiast dla loci G6pd najwickszg warto$¢ Ho odnotowano w prébie
z Miradza (0,931), a najmniejsza w populacji z Karnieszewic (0,100). Ho w systemie Got miata
r6zny rozklad. Heterozygotycznosé Ho w locus Got A obserwowano tylko w populacji ze Swiebo-
dzina, natomiast Got C w populacjach: Drawsko, Karnieszewice, Miradz, Mi¢dzyzdroje 11 2 oraz
Swiebodzin. Bardzo wysokim wspétczynnikiem (Ho=0,433) odznaczata si¢ populacja z Drawska,
dla systemu enzymatycznego Idh. Ta sama populacja oraz populacje z Karnieszewic, Kamiennej
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Migdzyzdroje 1~ Migdzyzdroje 2 Karnieszewice Drawsko Miradz Swiebodzin Kamienna Géra
R bbbttt it ittt
Ho - heterozygotycznos¢ obserwowana Pg - wspétczynnik polimorfizmu genotypowego F - wspétezynnik wsobnosci
Rye 3.

Miary zmiennosci genetycznej: heterozygotycznosé 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

Gory, Migdzyzdrojéw 2 cechowaly si¢ najmniejszg heterozygotycznoscig (Ho) dla locus Pgi.
Locus Pgm A charakteryzuje si¢ wartoscig Ho od 0,138 (Miradz) do 0,533 (Drawsko), natomiast
Pgm B osigga wartosci Ho od 0,067 (Mi¢dzyzdroje 2) do 0,833 (Kamienna Géra). W locus Shdh
najwyzszg warto$¢ Ho (0,414) miata populacja z Karnieszewic, najnizszg Ho (0,100) obserwowano
w populacjach ze Swiebodzina i Miedzyzdrojéw 2.

Nie obserwowano heterozygotycznosci trzech loci: Dia w populacjach: Migdzyzdroje 2,
Drawsko, Miradz, Swiebodzin, Kamienna Géra; Got A w populacjach: Miedzyzdroje 1 i 2, Kar-
nieszewice, Drawsko, Miradz, Kamienna Géra; Got C w populacjach z Karnieszewic.

Duzy polimorfizm Pg przekraczajacy 0,5 stwierdzono w loci G6pd, Idh, Pgi, Pgm A, Pgm
B i Shdh. W pozostatych loci wartos¢ Pg nie przekroczyta 5%.

Najwigksze zréznicowanie polimorfizmu zaobserwowano w locus Gépd w prébie z Mira-
dza (Pg=0,13) i Karnieszewic (Pg=0,66). W locus Shdh Pg=0,18 w prébach ze Swiebodzina
i Migdzyzdrojéw 2, a w Kamiennej Gérze Pg wynosito 0,68. Locus Sdh byt monomorficzny.

Wspétezynnik wsobnosci Wrighta (F) zostat uzyty jako wzglgdna miara odchyleri od stanu
réwnowagi Hardy’ego-Weinberga. Srednie wartosci F (dla 10 loci enzymatycznych) przedsta-
wia rycina 3. Sposréd 7 populacji, dwie z nich: Migdzyzdroje 1 i Miradz, znajdujg si¢ w stanie
zblizonym do réwnowagi Hardego-Weinberga.

Najwiecej heterozygot obserwowano w locus G6pd w populacjach z Miradza, Swiebodzina
oraz w locus Pgm B w populacji z Kamiennej Géry; nadmiar homozygot w loci Got C i Pgm B,
w populacjach z Karnieszewic i Migdzyzdrojéw 2.
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ZROZNICOWANIE GENETYCZNE POMIEDZY BADANYMI POPULACJAMI. Obliczanie wartosci catko-
witej (H.), wewngtrzpopulacyjnej (Hg) i migdzypopulacyjnej (Dgy) réznorodnosci genowej
oraz wspétczynnik wzglednej wielkosci genetycznego zréznicowania (Ggp) dla kazdego locus
przedstawiono w tabeli 3.

Wartosci H.. zmieniaty si¢ w zaleznosci od badanego locus. Mate wielkosci Ht obserwowano
w loci: Dia i Got A, natomiast najwigksze dla Gépd (H 0,50), srednia wartosci catkowitej
réznorodnosci wynosita 0,25. Wielkosci wewngtrzpopulacyjnej réznorodnosci genowej (Hg) majg
podobny rozktad jak wartosci H . i nieco mniejszq srednig 0,23. Wartosci wspétezynnika wzgled-
nego zréznicowania genetycznego Gy dla analizowanych populacji przedstawia tabela 3.

Sredni wspélczynnik Gy dla 9 loci enzymatycznych wynosi 6,1%, catkowitej zmiennosci
genetycznej gatunku, zas najwigkszy z G obliczonych dla poszczegélnych loci wynosi 10,2%
(G6pd).

W celu ustalenia podobieristw genetycznych migdzy badanymi populacjami obliczono
indeksy podobienistwa genetycznego Nei'a [Nei 1972], ktdre opierajg si¢ na frekwencji alleli
i genotypéw oraz odleglosci genetyczne Nei'a i Hedrick’a [Hedrick 1974].

Odleglos¢ genetyczna (DN) 10 loci enzymatycznych osigga wartosci 0,008 pomigdzy po-
pulacjami: Drawsko, Karnieszewice i Kamienna Géra do 0,04 pomigdzy populacjami Miedzy-
zdroje 1i 2. W dendrogramie (ryc. 4A) badane populacje tworzg jedng grupe ztozong z populacji,
ktdra zréznicowana jest na dwie podgrupy. Izolowane potozenie zajmuje populacja Mi¢dzy-
zdroje 2, a najwigksza odrebnosé wykazuje populacja Miedzyzdroje 1.

Najmniejszq wartos¢é (Dh) zanotowano pomiedzy populacjami Miradza i Swiebodzina
- 0,019, najwigkszg byta odleglos¢ Hedricka migdzy populacjami z Migdzyzdrojéw 1 i Migdzy-
zdrojéw 2 — 0,089.

Dendrogram utworzony na podstawie odleglosci genetycznych Hedrick’a (ryc. 4B) gru-
puje analizowane populacje podobnie jak poprzedni dendrogram utworzony dla odleglosci
Nei’a (ryc. 4A). Jedyne réznice dotyczg odlegtosci miedzy populacjami w obrebie wyréznionych
podgrup.

) Podsumowanie i wnioski

D K KG M S MZzMZ71 Po raz pierwszy w Polsce wykonano badania nad

0,000 \_‘ﬁ‘:‘_r‘—‘—‘ zmienno$cig genetyczng naturalnie odnawia-
jacych si¢ populacji Pseudotsuga mengiesii na oSmiu

0,042 systemach enzymatycznych (Dia, G6pd, Got, Idh,
Pgi, Pgm, Sdh, Shdh).
B) W niniejszej pracy sposréd o$smiu badanych

) loci enzymatycznych dla dwdch: fosfoglukomutazy

D KG M 5 K MZZMZ1 j transaminazy szczawiooctanowej, zidentyfikowa-

0,000 no allele dwdch loci. Szesé loci enzymatycznych

0,042 charakteryzowato si¢ polimorfizmem genetycz-
nym, co $wiadczy o trafnosci w ich doborze.

0,109 # W populacjach polskich naturalnego odnowie-

nia introdukowanej daglezji nie obserwuje si¢

Ryc 4. » znaczgcego zubozenia puli genowej, kiedy

D A oSt ach Sy pordwnamy to 7c Sredniy liczbg alleli na locus

A dendrogram based on genetic distance accord- odkrywang w introdukowanych populacjach
ing to Nei (A), Hedrick (B) tego gatunku w Europie.
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% W pieciu polskich populacjach stwierdzono podwyzszong heterozygotycznosé (z wyijatkiem
populacji: Migdzyzdroje 2, Karnieszewice). Dotychczas w europejskich badaniach wickszos¢
populacji wykazywata przewage liczebng homozygot .

4 Srednia loci polimorficznych w Europie [Forest i in. 2001] jest zblizona do wynikéw
uzyskanych w niniejszych badaniach i wynosi 69,4%.

# Notuje si¢ wysoki poziom heterozygotycznosci w naturalnych odnowieniach i nie obserwuje
si¢ znaczgcego efektu chowu wsobnego, sgdzac z wartosci wspétezynnika F w wickszosci
badanych odnowier.

# Najwicksze podobierstwo pod wzgledem struktury genetycznej wykazuja populacje
z Miradza i Swiebodzina, nalezace do dwéch odrebnych typéw [Coastal, Interior].

# Najwigksza odrebnos¢ genetyczng stwierdzono w miodym, 5-letnim odnowieniu populaciji
Mig¢dzyzdroje 1.
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SUMMARY

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 (Mig¢dzyzdrojel, 2, Karnieszewice, Drawsko, Miradz, Swiebodzin and
Kamienna Géra). 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 (Swiebodzin) types, were highly similar to each other in terms
of genetic structure. The most distinct was the youngest generation (5 years old), at Miedzy-
zdroje.



