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Usuwanie lisci zasiedlonych przez szrotéwka kasztanowcowiaczka
Cameraria ohridella Deschka et Dimi¢ jako metoda ochrony
kasztanowca zwyczajnego Aesculus hippocastanum L.

Barbara Glowacka,
Zakitad Ochrony Lasu, Instytut Badawczy Lesnictwa,
ul. Bitwy Warszawskiej 1920 r. nr 3, 00-973 Warszawa

1. Wstep

W ostatnim dziesigcioleciu w wigkszo-
$ci krajow europejskich prowadzone sa ba-
dania nad metodami ochrony kasztanowcow
przed szrotowkiem kasztanowcowiaczkiem.
Nie znaleziono jednak dotychczas skutecz-
nych sposobdw i nie nalezy oczekiwacé, ze w
najblizszej przysztosci problem przedwcze-
snego zasychania i opadu lisci kasztanow-
cOW zostanie rozwigzany. Poniewaz szro-
towek nie ma wyspecjalizowanych wrogdéw
naturalnych, ktérzy mogliby regulowacd jego
liczebnos$¢ i charakteryzuje si¢ zdolnoscia do
gwaltownego rozprzestrzeniania, a jego sta-
dia larwalne maja skryty tryb zycia w mi-
nach wewnatrz lisci, celem strategii ochron-
nych moze by¢ raczej ograniczenie uszko-
dzen lisci niz wyeliminowanie szrotowka
jako szkodnika drzew ozdobnych.

Dotychczasowe préby ochrony kaszta-
nowcoOw wskazuja, ze najprostszg metoda
redukcji liczebnoscei szrotéwka jest jesienne
wygrabianie spod drzew lisci z diapauzu-
jacymi poczwarkami szkodnika i niszczenie
ich lub kompostowanie. Usuwanie lisci jest
szczegoblnie skuteczne w przypadkach poje-
dynczo rosnacych kasztanowcdéw, w miej-
scach, gdzie powierzchnia gleby nie jest po-
rosnigta trawa, roslinami okrywowymi lub
chwastami. Im doktadniej zostana usunigte
liscie porazone przez szrotowka, tym diuzej
kasztanowce w roku nastgpnym pozostana
zielone.

We Wtoszech Pavan i in. (2003) stwier-
dzili, ze prawie calkowite usunigcie lisci
jesienig spowodowato spadek uszkodzenia
koron drzew o 90% w poczatkach czerwca,
o 75% w koncu lipca i o 30% w koncu

sierpnia w roku nastgpnym. W Niemczech
Niesar i in. (2002) stwierdzili, ze doktadne
jesienne usunigcie lisci zredukowato 0 97%
poziom wiosennych uszkodzen kasztanow-
cow, a Arnold i Sengonca (2002) wykazali,
ze w przypadku przykrycia zgrabionych li-
$ci gruba warstwa ziemi, wylegajace si¢ z
poczwarek motyle nie sg w stanie wyj$¢ na
powierzchni¢. W Polsce Kukuta i in. (2002)
liczyli motyle na pniach kasztanowcdéw, pod
ktérymi w poprzednim roku jesienia usu-
nieto zasiedlone liscie. Srednio na 400 cm®
powierzchni pnia drzew, wokot ktérych zgra-
biono liscie i drzew kontrolnych, stwierdzo-
no obecno$¢ odpowiednio 17 i 200 motyli.
W celu wstepnej oceny skutecznosci za-
biegu wygrabiania, Zaktad Ochrony Lasu
IBL przeprowadzit w roku 2004 pordwnaw-
cze obserwacje liczby min na lisciach ka-
sztanowcow w parkach w Grojcu 1 w Ra-
dziejowicach (woj. Mazowieckie), gdzie li-
Scie byly wygrabiane z r6zng doktadnoscia.

2. Metodyka

Liscie do analiz liczebnosci min po-
wstatych wskutek zerowania szrotdwka sci-
nano z dolnych czg¢$ci koron (z wysokos$ci
2,5-3 m), zasiedlanych w pierwszej kolej-
nosci przez nastgpujace po sobie generacje
szkodnika, po czym w laboratorium liczono
miny o wielko$ci 5 mm na catych 7-palcza-
stych lisciach.

Jesienia 2003 r.w parku w Grojcu, na
glebie porosnigtej w niewielkim stopniu tra-
wa, liscie zostaly wygrabione bardzo do-
ktadnie pod wszystkimi drzewami. Do ba-
dan pobierano liscie z 5 drzew w 3 ter-
minach: 6 lipca, 8 sierpnia i 16 pazdziernika
2004 r.
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W parku w Radziejowicach do badan
pobierano liscie z 4 kasztanowcow rosna-
cych w poblizu patacu na terenie porosnig-
tym trawa i krzewami, z ktérego jesienia
2003 r. liscie zostaly wygrabione czg¢$cio-
wo. Liscie porownawcze zostaly Scigte z 4
kasztanowcow w glebi parku, gdzie ubie-
gloroczne liscie nie byly wygrabione. Liscie
§cinano w 3 terminach: 24 czerwca, 5
sierpnia i 14 wrzesnia 2004 r.

3. Wyniki

@Park w Grojcu

Podczas pobierania prob lisci w dniu 6
lipca stwierdzono bardzo nieliczne wyste-
powanie pierwszego pokolenia szrotowka,
przecigtnie 1 mina przypadata na 2 liscie. W
dniu 5 sierpnia, kiedy na lisciach byty obec-
ne miny pierwszego oraz drugiego poko-
lenia, ich liczebno$¢ wzrosta srednio do 6
min/li$¢. Analiza lisci zebranych w dniu 16
pazdziernika wykazata obecnos¢ min trzech
pokolen szrotowka, $rednio na 1 1is¢ Scigty
w dolnej czesci korony przypadato okoto 36
min. Goérne czescei koron byly zasiedlone w
niewielkim stopniu lub wcale. Graficzng in-
terpretacj¢ wynikéw przedstawiono naryc. 1.

(@Park w Radziejowicach
Dane przedstawione na ryc. 2a,b $wiad-
cza, ze w dniu 24 czerwca na kasztanow-
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Ryc. 1. Srednia liczba min szrotoéwka kasztanow-
cowiaczka C. ohridellla na lisciach kaszta-
nowcow A. hippocastanum w parku w Grojcu,
pod ktorymi wygrabiono ubiegloroczne liscie

cach, pod ktérymi ubiegtoroczne liscie byly
czg$ciowo wygrabione, przypadato srednio
53 miny/li$¢, podczas gdy na lisciach z
kasztanowcow w glebi parku, z terenu nie
wygrabianego byto ich §rednio 122. Analizy
lisci zebranych w dniu 5 sierpnia wskazuja,
ze na terenie wygrabionym i niewygrabio-
nym przypadato na 1 li§¢ kasztanowca
odpowiednio 110 i 240 min. Srednia liczba
min 3 pokolen gasienic na lisciach zebra-
nych w dniu 14 wrzesnia na terenach cze-
$ciowo wygrabionych i niewygrabionych
wynosita odpowiednio 1161 269.
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Ryc. 2. Srednia liczba min szrotéwka kasztanowcowiaczka C. ohridellla na lisciach kasztanowcow A.
hippocastanum w parku w Radziejowicach, pod ktérymi wygrabiono (a) i nie wygrabiono (b)

ubieglorocznych lisci
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4. Wnioski

Doktadne wygrabienie i usunigcie lisci
kasztanowcow z diapauzujacymi poczwar-
kami szrotowka zapewnito znaczng reduk-
cj¢ liczebnosci szkodnika w nastgpnym se-
zonie wegetacyjnym i pozwolito na zacho-
wanie wartosci dekoracyjnych drzew do kon-
ca wrzesnia.
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z pogranicza polskiego i ukrainskiego na podstawie analizy mitochondrialnego DNA
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Wstep

Sosna zwyczajna jest waznym gatunkiem
gospodarczym i krajobrazowym w krajach
srodkowej i wschodniej Europy. W Polsce
P. sylvestris wystepuje na terenie catego kraju,
a na Ukrainie gléwnie na pdtnocnym za-
chodzie (Boratynski 1993, Giertych 1993).

Poznanie struktury genetycznej popula-
cji sosny zwyczajnej w Europie ma klu-
czowe znaczenie w ochronie zasobdw ge-

nowych tego gatunku, gléwnie w celu za-
chowania réznorodnosci biologicznej, jako
niezb¢dnego warunku adaptacji P. sylvestris
do zmiennych warunkéw srodowiska. Ba-
dania sktadu genetycznego i filogenezy ga-
tunkéw drzew lesnych sq podstawa wielu
wspotczesnych badan genetycznych, opar-
tych gtoéwnie na markerach DNA (Chatupka
2003, Kremer i Reviron 2004, Hamrick
2004). W badaniach filogenetycznych
drzew lesnych stosuje si¢ przede wszystkim
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markery komdrkowe (chloroplasty i mito-
chondria), ktérych zaleta jest dziedziczenie
uniparentalne, czyli wytacznie od jednego z
drzew rodzicielskich. U drzew iglastych
chloroplasty przekazywane sa potomstwu
wraz z pylkiem drzewa ojcowskiego, a mito-
chondria przekazywane sa przez drzewo
mateczne. Zatem Ww potomstwie sosny
zwyczajnej mitochondrialne DNA (czyli
haplotyp) ma t¢ sama strukturg¢ jak drzewo
macierzyste, tak wigc charakterystyka ha-
plotypowa drzew pozwala na ustalenie po-
krewienstwa osobnikow w drzewostanie i
miedzy drzewostanami, a w konsekwencji
umozliwia m.in. odtworzenie drog migracji
gatunku po okresie ostatniego zlodowacenia
w Europie (Newton i in. 1999, Hamrick
2004). Dzigki zastosowaniu markeréw chlo-
roplastowych i mitochondrialnych udowod-
niono, ze ekspansja polodowcowa wielu ga-
tunkéw drzew lesnych na pdétnoc Europy
nastgpowata z trzech gtéwnych refugiow po-
hudniowo-europejskich, potozonych na pot-
wyspie Iberyjskim, Apeninskim i Batkan-
skim, oraz z refugium potozonego w cen-
tralnej Rosji (Sinclair i in. 1999, Mitton 1 in.
2000, Prus-Gtowacki i in. 2003).

Nasilajaca si¢ ostatnio ingerencja czto-
wieka w sktad gatunkowy zasobdw lesnych,
znaczaco wptynela na zmiang struktury ge-
netycznej wielu gatunkow w Europie. Zmia-
ny te przyczynity si¢ z jednej strony gltéwnie
do redukcji swobodnego przeptywu gendéw
migdzy eksploatowanymi pochodzeniami,
ale z drugiej strony umozliwity w niekto-
rych przypadkach powstanie nowych pul
genowych, na skutek introdukcji obcych
pochodzen (Latta i in. 2001, Sabor 2003,
Smouse i Sork 2004).

W badaniach zastosowano markery miejsc
znaczonych sekwencyjnie STS (Sequence
Tagged Sites) w celu amplifikacji mitochon-
drialnej sekwencji intronu b/c, genu NADH
dehydrogenazy (nadl), dziedziczonego ma-
tecznie u drzew iglastych (Mitton i in. 2000).

Celem pracy bylo poréwnanie struktury
haplotypéw genu nadl w sasiadujacych ze
soba polskich i1 ukrainskich populacjach so-

sny zwyczajnej 1 okreslenie filogenetycz-
nego pokrewienstwa migdzy przygranicz-
nymi drzewostanami sosny. Do analiz wy-
brano trzy populacje polskie: jedna z mikro-
regionu nasiennego 405 — Strzelce, i dwie z
mikroregionu 606 — Janow Lub. i Jozefow
(Zateski 2000), oraz trzy populacje ukrain-
skie: Stradcz, Busk i Radehiv (Gout, mat.
niepubl.), polozone w odlegtosci od 30 do
100 km na wschod od granicy polsko-
ukrainskie;j.

Metodyka badan

Analizy zmiennosci genetycznej prze-
prowadzono na igtach zebranych z pigtnastu
losowo wybranych drzew w populacjach
polskich i z trzydziestu drzew w popula-
cjach ukrainskich (tab.). Calkowite DNA
ekstrahowano z igiet za pomocg zestawdw
do izolacji DNA (DNeasy 250 Plant Mini
Kit, QIAGEN), a wydajnos$¢ ekstrakcji oce-
niano na podstawie migracji elektroforetycz-
nej w 1% zelu agarozowym oraz kompu-
terowej analizy w programie Gel Doc™
2000 (BioRad).

Nastgpnie przeprowadzono analizy zmien-
nosci genetycznej na podstawie reakcji tan-
cuchowej polimerazy (PCR) przy zastoso-
waniu markeréw STS. Uzywajac specyficz-
nych starterow Hf i Ir, amplifikowano po-
limorficzny region o dtugosci ok. 223-254
par zasad intronu b/c genu NADH dehy-
drogenazy nadl (Mitton i in. 2000, Soranzo
i in. 2000). Reakcja PCR przebiegata w
nastepujacych warunkach: 30 ng DNA ge-
nomowego; 1 x bufor reakcyjny (pH = 8,0);
1,5 OM MgCly; 1 x roztwor Q; 200 OM
dNTP; 1 OM starterow Hf'i Ir; oraz 1 U Taq
polimerazy. Calo$¢ umieszczano do inku-
bacji w termocyklerze (Biometra), zapro-
gramowanym na 30 cykli amplifikacji (So-
ranzo i in. 2000, zmodyfikowane). Kazdy
cykl powielania DNA (PCR) obejmowat na-
stgpujace etapy: I — temp. 95 °C przez 3
min.; [1-92 °C, 30 s; [II - 55 °C, 30 s; IV —
72 °C, 1 min). Koncowe wydluzanie frag-
mentow przebiegato przez 5 min w 72 °C.
Amplifikowane fragmenty DNA rozdziela-
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Tabela. Frekwencje haplotypdw genu nadl i zréznicowanie genetyczne badanych pochodzen sosny
zZwyczajnej

Mikroregign Pochodzenie Frekwencje haplotypow )
nasienny . . . q h Nei
606 (PL) Janow L. - 0,333 0,667 0,444
606 (PL) Jozefow - 0,786 0,214 0,337
405 (PL) Strzelce - 0,133 0,400 0,467 0,604

Razem PL - 0,045 0,500 0,454 Hr=0,541
UA Stradcz 0,630 0,259 0,111 0,524
UA Busk 0,379 0,103 0,241 0,276 0,711
UA Radehiv 0,321 0,107 0,179 0,393 0,699

Razem UA 0,440 0,071 0,226 0,262 Hr=0,681

"PL - pochodzenia polskie, UA — pochodzenia ukrainskie (wg Zateski 2000, dla polskich pochodzen)

no w 1,8% zelu agarozowym i analizowano
za pomocg programu BIO-PROFIL Bio-Ge-
ne Windows Application V99.05.

Zgodnie z przyjeta nomenklatura, otrzy-
mane warianty sekwencji DNA mito-
chondrialnego okreslano terminem ,,haploty-
pdéw” 1 oznaczano na podstawie nastgpu-
jacego kodu: fragmenty o dlugosci 189-222
par zasad — haplotyp ,,a”; 223-229 pz —,,c”;
230-236 pz — ,,d” i 237-250 pz — ,b”
(Soranzo i in. 2000, zmodyfikowane).

Wspotczynniki zmiennosci genetyczne;j
obliczano na podstawie czestosci haploty-
pow oraz wspotczynnika zmiennosci gene-
tycznej h (Nei 1978), a pokrewienstwo ge-
netyczne przedstawiono za pomoca dendro-
gramu wg analizy skupien $rednich pota-
czen (UPGMA, Nei 1978), w programie
PopGene wersja 1.32 (http:// www.ualberta.
ca/~fyeh/).

Wyniki i dyskusja
Przedstawione badania dotycza oceny
zmiennosci haplotypdéw wybranych polskich
i ukrainskich pochodzen sosny zwyczajnej
na poziomie mitochondrialnego DNA oraz
proby analizy filogenetycznego pokrewien-
stwa migdzy nimi. Podobny wiek badanych

populacji (89—118 lat) umozliwil poréwna-
nie struktury genetycznej pochodzen.

Analiza frekwencji poszczegdlnych ha-
plotypéw wystepujacych w populacji sta-
nowi cenng informacj¢ na temat struktury
genetycznej i znajduje szerokie zastosowa-
nie w identyfikacji zasobow genowych P.
sylvestris (Perry 1 Bousquet 2001, Hamrick
2004). Na podstawie analiz STS wyodrgb-
niono cztery warianty haplotypdw genu
nadl sosny zwyczajnej: ,,a”°, ,,b”, ,.c”’1,,d”,
wystepujace z rdzna frekwencja w bada-
nych populacjach. Wsrod polskich popula-
¢ji najczescie] wystepujacym haplotypem
byt haplotyp ,,d” (45,5%), a najrzadziej —
»0” (0,45%) (tab.). W trzech polskich po-
pulacjach sosny nie wystapit haplotyp ,,a”.
Najwigksza zmiennos¢ wewnatrzpopulacyj-
ng stwierdzono dla pochodzenia Strzelce (h
= 0,604), a najmniejsza — dla pochodzenia
Jozetow (h = 0,337). Catkowita zmienno$é
haplotypow dla badanych polskich pocho-
dzen wynosi Hr = 0,541 (tab.).

Najczescie] wystepujacym haplotypem
wsérod badanych pochodzen sosny ukrain-
skiej byt haplotyp ,,a” (44%), a najrzadziej —
haplotyp ,,b” (0,71 %) (tab.). Pochodzenie
Busk charakteryzowata najwigksza zmien-
no$¢ wewnatrzpopulacyjna (h = 0,711), a
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=" Ryc. 1. Geograficzne
' rozmieszczenie czterech
haplotypéw ,,a”, ,,b”, ,,c”
i,d” genu nadl w ba-
danych polskich i ukra-
B, inskich  pochodzeniach
% | sosny zwyczajnej

Spis pochodzen i kod
oznaczenia haplotypow
1 —Janoéw L.

2 — Jozefow

3 — Strzelce

4 — Stradcz

5 — Busk

6 — Radehiv

pochodzenie Stradcz—najmniejsza (h=0,542).
Wszystkie trzy pochodzenia ukrainskie po-
siadaja wysoka catkowitag zmienno$¢ we-
wnatrzpopulacyjng Hr = 0,869 (tab. 1).

Ogolnie, ukrainskie populacje P. sylvestris
charakteryzuje wigksze zréznicowanie we-
wnatrzpopulacyjne haplotypow (Hr = 0,681)
niz badane polskie pochodzenia (Hr=0,541).
W poréwnaniu do drzewostandw sosny z
innych regionéw Polski, badanych na pod-
stawie markerow losowo amplifikowanego
polimorficznego DNA (RAPD), potudnio-
wo-wschodnie populacje (m.in. Strzelce, Ja-
néw L. 1 J6zefdw) charakteryzuje wzglednie
niski wspotczynnik zmiennosci migdzypo-
pulacyjnej (Gsr=0,146; Nowakowska 2003).

Wartosci zmiennosci wewnatrzpopula-
cyjnej (Hr) testowanych polskich i ukrain-
skich pochodzen sosny mozna uzna¢ za po-
réwnywalne, biorac pod uwage zmiennosé¢
haplotypéw nadl w innych regionach Polski,
np. Hr = 0,650 dla sosny spalskiej i Hr =
0,597 dla sosny napiwodzko-ramuckiej
(Nowakowska i Rakowski, 2005).

Poddane analizie drzewostany sosny zwy-
czajnej wykazaty zréznicowany udziat ha-
plotypéw mitochondrialnego genu nadl
»a, b7, ¢’ 1,d” w zalezno$ci od geo-
graficznego polozenia przygranicznych po-
pulacji (w Polsce lub na Ukrainie) (ryc. 1).

Trzy polskie populacje sosny zwyczajnej
(Janow L., Jozefow i Strzelce) charaktery-
zowaly si¢ brakiem wystepowania haplo-
typu ,,a”, podczas gdy jego wystgpowanie
odnotowano w populacjach ukrainskich.
Weczesniejsze badania haplotypow nadl u
sosny wykazaly wystepowanie haplotypu ,,a”
glownie w potudniowo-zachodniej Hiszpa-
nii, w Niemczech, Czechach oraz w Szkocji
(Soranzo i in. 2000). Haplotyp ,,a” jest row-
niez obecny na terenie pdtnocnej oraz po-
hudniowej Polski (Nowakowska i Rakow-
ski, 2005).

Niniejsze doniesienie potwierdza wyste-
powanie rzadkiego haplotypu ,,b” w potud-
niowo wschodniej czgsci Polski (pochodze-
nie Strzelce) oraz w dwdch badanych po-
chodzeniach ukrainskich (Busk i Radehiv).
Haplotyp ,,b” wystgpuje rowniez z niska frek-
wencja w innych polskich pochodzeniach w
potnocnej (Kubryk, Wipsowo, Myszyniec)
oraz w poludniowej Polsce (Smardzewice,
Spata, Brzeziny, Barycz i Belchatéw; So-
ranzo 1 in. 2000, Nowakowska i Rakowski
2005). Obecnos¢ tego haplotypu w Europie
odnotowano w populacjach sosny zwyczaj-
nej w potnocno-wschodniej Hiszpanii (So-
ranzo i in. 2000). Haplotypy ,c” i ,,d”,
wykryte dotychczas jedynie w Polsce, w
mniejszym stopniu rdznicuja badane po-
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(1978) dla badanych pochodzen sosny zwy- czajnej. PL —
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chodzenia, gdyz sa obecne zaréwno w
polskich, jak i ukrainskich pochodzeniach
(Nowakowska i1 Rakowski 2005).

Odregbno$é  filogenetyczna badanych
polskich 1 ukrainskich populacji sosny wy-
raznie ilustruje dendrogram dystansu gene-
tycznego (UPGMA). Na jego podstawie
mozna wyrozni¢ dwie grupy populacji spo-
krewnionych genetycznie: grupe populacji
polskich (Jandw Lub., Jozefow i Strzelce)
oraz grup¢ populacji ukrainskich (Stradcz,
Busk i Radehiv) (ryc. 2). Obie grupy dzieli
duzy dystans genetyczny (Dy = 0,226).
Populacje polskie (Janéw Lub. i Jozefow) sa
bardziej spokrewnione genetycznie migdzy
soba (Dy = 0,002), podczas gdy populacje
Strzelce oddziela od nich wigkszy dystans
genetyczny (Dy = 0,122). Wsrod badanych
pochodzen ukrainskich, pochodzenia Busk i
Radehiv sa bardziej spokrewnione ze soba,
niz z pochodzeniem Stradcz (ryc. 2).

Podsumowujac, przygraniczne pocho-
dzenia ukrainskie charakteryzuje wicksza
réznorodnos$¢ haplotypow (,,a”, ,,b”, ,.c” 1
,»d”’) mitochondrialnego DNA niz przygra-
niczne pochodzenia polskie. Przeprowadzo-
ne wczesniej badania izoenzymatyczne wy-
kazaty wzglednie duzy polimorfizm i wy-
soka liczbe alleli na locus w poinocno-za-
chodnich pochodzeniach sosny na Ukrainie
(Prus-Glowacki 1994). Poniewaz struktura

5. Busk (UA)

6. Radehiv (UA)

pochodzenia polskie, UA — pochodzenia ukrainskie

genetyczna testowanych polskich populacji
jest bardziej jednorodna pod katem jakosci i
frekwencji wystepujacych haplotypow (glow-
nie ,,¢” 1 ,,d”, z domieszka ,,b”), zubozenie
haplotypowe przygranicznych polskich po-
chodzen sosny jest prawdopodobnie przy-
czyna obserwowanego podziatu filogenetycz-
nego migdzy sasiadujagcymi ze soba pocho-
dzeniami polskimi i ukrainskimi. Stan ten
wynika prawdopodobnie z odmiennych
dziatan gospodarki lesnej prowadzonych w
obu panstwach. Na Ukrainie przyjmuje si¢,
ze populacja Radehiv jest prawdopodobnie
obcego pochodzenia, gdyz byta zatozona w
ubiegtych stuleciach przez panstwo austria-
ckie (Gout, mat. niepubl.).

Aby w pelni poréwnac sktad genetyczny
polskich i ukrainskich pochodzen sosny
zwyczajnej, przewiduje si¢ rozszerzenie ni-
niejszych badan o wigkszg liczbg pocho-
dzen tego gatunku w Polsce i na Ukrainie, co
W znacznej mierze umozliwi ustalenie szcze-
gotowych powigzan filogenetycznych mig-
dzy populacjami P. sylvestris w tym regio-
nie Europy.

Whnioski

Poddane analizie populacje sosny zwy-
czajnej wykazaly zréznicowany udzial ha-
plotypéw mitochondrialnego genu nadl ,,a”,
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»0”, ¢’ 1,,d” w zaleznosci od geograficz-
nego potozenia przygranicznych polskich i
ukraifiskich populacji. Wszystkie badane po-
pulacje charakteryzowata obecnos¢ haplo-
typow ,,c” 1 ,,d”.

Trzy polskie pochodzenia (Janéw Lub.,
Jozeftow i1 Strzelce) charakteryzowaly sig¢
brakiem wystgpowania haplotypu ,,a”. Ha-
plotyp ,,b” wystgpowat jedynie w pocho-
dzeniu Strzelce (0,45%).

Duzy udzial haplotypu ,,a” charaktery-
zowal badane pochodzenia ukrainskie (44%).
U dwoch z nich (Busk i Radehiv) stwier-
dzono wzglednie duzy udzial rzadkiego ha-

Mnigjsze zroznicowanie genetyczne ha-
plotypéw wykryto w polskich badanych po-
chodzeniach (Hr = 0,541) w poréwnaniu do
trzech przygranicznych pochodzen ukrain-
skich (Hr= 0,681).

Na podstawie dendrogramu dystansu
genetycznego wykazano, ze pochodzenia
polskie i ukrainskie stanowia dwie odr¢bne
grupy filogenetyczne. Wigksza jednorodnosé
frekwencji  haplotypéw nadl w przygra-
nicznych polskich pochodzeniach sosny jest
prawdopodobnie spowodowana zubozeniem
puli genowej w wyniku intensywnej gospo-
darki lesne;.

plotypu ,,b” (0,71%).
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