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1. Wstêp

W ostatnim dziesiêcioleciu w wiêkszo-
œci krajów europejskich prowadzone s¹ ba-
dania nad metodami ochrony kasztanowców
przed szrotówkiem kasztanowcowiaczkiem.
Nie znaleziono jednak dotychczas skutecz-
nych sposobów i nie nale¿y oczekiwaæ, ¿e w
najbli¿szej przysz³oœci problem przedwcze-
snego zasychania i opadu liœci kasztanow-
ców zostanie rozwi¹zany. Poniewa¿ szro-
tówek nie ma wyspecjalizowanych wrogów
naturalnych, którzy mogliby regulowaæ jego
liczebnoœæ i charakteryzuje siê zdolnoœci¹ do
gwa³townego rozprzestrzeniania, a jego sta-
dia larwalne maj¹ skryty tryb ¿ycia w mi-
nach wewn¹trz liœci, celem strategii ochron-
nych mo¿e byæ raczej ograniczenie uszko-
dzeñ liœci ni¿ wyeliminowanie szrotówka
jako szkodnika drzew ozdobnych.

Dotychczasowe próby ochrony kaszta-
nowców wskazuj¹, ¿e najprostsz¹ metod¹
redukcji liczebnoœci szrotówka jest jesienne
wygrabianie spod drzew liœci z diapauzu-
j¹cymi poczwarkami szkodnika i niszczenie
ich lub kompostowanie. Usuwanie liœci jest
szczególnie skuteczne w przypadkach poje-
dynczo rosn¹cych kasztanowców, w miej-
scach, gdzie powierzchnia gleby nie jest po-
roœniêta traw¹, roœlinami okrywowymi lub
chwastami. Im dok³adniej zostan¹ usuniête
liœcie pora¿one przez szrotówka, tym d³u¿ej
kasztanowce w roku nastêpnym pozostan¹
zielone.

We W³oszech Pavan i in. (2003) stwier-
dzili, ¿e prawie ca³kowite usuniêcie liœci
jesieni¹ spowodowa³o spadek uszkodzenia
koron drzew o 90% w pocz¹tkach czerwca,
o 75% w koñcu lipca i o 30% w koñcu

sierpnia w roku nastêpnym. W Niemczech
Niesar i in. (2002) stwierdzili, ¿e dok³adne
jesienne usuniêcie liœci zredukowa³o o 97%
poziom wiosennych uszkodzeñ kasztanow-
ców, a Arnold i Sengonca (2002) wykazali,
¿e w przypadku przykrycia zgrabionych li-
œci grub¹ warstw¹ ziemi, wylêgaj¹ce siê z
poczwarek motyle nie s¹ w stanie wyjœæ na
powierzchniê. W Polsce Kuku³a i in. (2002)
liczyli motyle na pniach kasztanowców, pod
którymi w poprzednim roku jesieni¹ usu-
niêto zasiedlone liœcie. Œrednio na 400 cm2

powierzchni pnia drzew, wokó³ których zgra-
biono liœcie i drzew kontrolnych, stwierdzo-
no obecnoœæ odpowiednio 17 i 200 motyli.

W celu wstêpnej oceny skutecznoœci za-
biegu wygrabiania, Zak³ad Ochrony Lasu
IBL przeprowadzi³ w roku 2004 porównaw-
cze obserwacje liczby min na liœciach ka-
sztanowców w parkach w Grójcu i w Ra-
dziejowicach (woj. Mazowieckie), gdzie li-
œcie by³y wygrabiane z ró¿n¹ dok³adnoœci¹.

2. Metodyka

Liœcie do analiz liczebnoœci min po-
wsta³ych wskutek ¿erowania szrotówka œci-
nano z dolnych czêœci koron (z wysokoœci
2,5–3 m), zasiedlanych w pierwszej kolej-
noœci przez nastêpuj¹ce po sobie generacje
szkodnika, po czym w laboratorium liczono
miny o wielkoœci 5 mm na ca³ych 7-palcza-
stych liœciach.

Jesieni¹ 2003 r.w parku w Grójcu, na
glebie poroœniêtej w niewielkim stopniu tra-
w¹, liœcie zosta³y wygrabione bardzo do-
k³adnie pod wszystkimi drzewami. Do ba-
dañ pobierano liœcie z 5 drzew w 3 ter-
minach: 6 lipca, 8 sierpnia i 16 paŸdziernika
2004 r.
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W parku w Radziejowicach do badañ
pobierano liœcie z 4 kasztanowców rosn¹-
cych w pobli¿u pa³acu na terenie poroœniê-
tym traw¹ i krzewami, z którego jesieni¹
2003 r. liœcie zosta³y wygrabione czêœcio-
wo. Liœcie porównawcze zosta³y œciête z 4
kasztanowców w g³êbi parku, gdzie ubie-
g³oroczne liœcie nie by³y wygrabione. Liœcie
œcinano w 3 terminach: 24 czerwca, 5
sierpnia i 14 wrzeœnia 2004 r.

3. Wyniki

�Park w Grójcu
Podczas pobierania prób liœci w dniu 6

lipca stwierdzono bardzo nieliczne wystê-
powanie pierwszego pokolenia szrotówka,
przeciêtnie 1 mina przypada³a na 2 liœcie. W
dniu 5 sierpnia, kiedy na liœciach by³y obec-
ne miny pierwszego oraz drugiego poko-
lenia, ich liczebnoœæ wzros³a œrednio do 6
min/liœæ. Analiza liœci zebranych w dniu 16
paŸdziernika wykaza³a obecnoœæ min trzech
pokoleñ szrotówka, œrednio na 1 liœæ œciêty
w dolnej czêœci korony przypada³o oko³o 36
min. Górne czêœci koron by³y zasiedlone w
niewielkim stopniu lub wcale. Graficzn¹ in-
terpretacjê wyników przedstawiono na ryc. 1.

�Park w Radziejowicach
Dane przedstawione na ryc. 2a,b œwiad-

cz¹, ¿e w dniu 24 czerwca na kasztanow-

cach, pod którymi ubieg³oroczne liœcie by³y
czêœciowo wygrabione, przypada³o œrednio
53 miny/liœæ, podczas gdy na liœciach z
kasztanowców w g³êbi parku, z terenu nie
wygrabianego by³o ich œrednio 122. Analizy
liœci zebranych w dniu 5 sierpnia wskazuj¹,
¿e na terenie wygrabionym i niewygrabio-
nym przypada³o na 1 liœæ kasztanowca
odpowiednio 110 i 240 min. Œrednia liczba
min 3 pokoleñ g¹sienic na liœciach zebra-
nych w dniu 14 wrzeœnia na terenach czê-
œciowo wygrabionych i niewygrabionych
wynosi³a odpowiednio 116 i 269.
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Ryc. 1. Œrednia liczba min szrotówka kasztanow-
cowiaczka C. ohridellla na liœciach kaszta-
nowców A. hippocastanum w parku w Grójcu,
pod którymi wygrabiono ubieg³oroczne liœcie
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Ryc. 2. Œrednia liczba min szrotówka kasztanowcowiaczka C. ohridellla na liœciach kasztanowców A.

hippocastanum w parku w Radziejowicach, pod którymi wygrabiono (a) i nie wygrabiono (b)
ubieg³orocznych liœci



4. Wnioski

Dok³adne wygrabienie i usuniêcie liœci
kasztanowców z diapauzuj¹cymi poczwar-
kami szrotówka zapewni³o znaczn¹ reduk-
cjê liczebnoœci szkodnika w nastêpnym se-
zonie wegetacyjnym i pozwoli³o na zacho-
wanie wartoœci dekoracyjnych drzew do koñ-
ca wrzeœnia.

W warunkach, gdy pomimo grabienia,
czêœæ liœci pozosta³a w pobli¿u kasztanow-
ców, zasiedlenie liœci przez pierwsze poko-
lenie szkodnika w nastêpnym sezonie wege-
tacyjnym okaza³o siê zredukowane o ponad
50%. Jednak¿e, wskutek intensywnego roz-
woju nastêpnych pokoleñ szrotówka, ju¿ w
sierpniu liœcie kasztanowców zosta³y inten-
sywnie pora¿one, a walory dekoracyjne drzew
znacznie siê obni¿y³y.
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Wstêp

Sosna zwyczajna jest wa¿nym gatunkiem
gospodarczym i krajobrazowym w krajach
œrodkowej i wschodniej Europy. W Polsce
P. sylvestris wystêpuje na terenie ca³ego kraju,
a na Ukrainie g³ównie na pó³nocnym za-
chodzie (Boratyñski 1993, Giertych 1993).

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

nowych tego gatunku, g³ównie w celu za-
chowania ró¿norodnoœci biologicznej, jako
niezbêdnego warunku adaptacji P. sylvestris

do zmiennych warunków œrodowiska. Ba-
dania sk³adu genetycznego i filogenezy ga-
tunków drzew leœnych s¹ podstaw¹ wielu
wspó³czesnych badañ genetycznych, opar-
tych g³ównie na markerach DNA (Cha³upka
2003, Kremer i Reviron 2004, Hamrick
2004). W badaniach filogenetycznych
drzew leœnych stosuje siê przede wszystkim
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markery komórkowe (chloroplasty i mito-
chondria), których zalet¹ jest dziedziczenie
uniparentalne, czyli wy³¹cznie od jednego z
drzew rodzicielskich. U drzew iglastych
chloroplasty przekazywane s¹ potomstwu
wraz z py³kiem drzewa ojcowskiego, a mito-
chondria przekazywane s¹ przez drzewo
mateczne. Zatem w potomstwie sosny
zwyczajnej mitochondrialne DNA (czyli
haplotyp) ma tê sam¹ strukturê jak drzewo
macierzyste, tak wiêc charakterystyka ha-
plotypowa drzew pozwala na ustalenie po-
krewieñstwa osobników w drzewostanie i
miêdzy drzewostanami, a w konsekwencji
umo¿liwia m.in. odtworzenie dróg migracji
gatunku po okresie ostatniego zlodowacenia
w Europie (Newton i in. 1999, Hamrick
2004). Dziêki zastosowaniu markerów chlo-
roplastowych i mitochondrialnych udowod-
niono, ¿e ekspansja polodowcowa wielu ga-
tunków drzew leœnych na pó³noc Europy
nastêpowa³a z trzech g³ównych refugiów po-
³udniowo-europejskich, po³o¿onych na pó³-
wyspie Iberyjskim, Apeniñskim i Ba³kañ-
skim, oraz z refugium po³o¿onego w cen-
tralnej Rosji (Sinclair i in. 1999, Mitton i in.
2000, Prus-G³owacki i in. 2003).

Nasilaj¹ca siê ostatnio ingerencja cz³o-
wieka w sk³ad gatunkowy zasobów leœnych,
znacz¹co wp³ynê³a na zmianê struktury ge-
netycznej wielu gatunków w Europie. Zmia-
ny te przyczyni³y siê z jednej strony g³ównie
do redukcji swobodnego przep³ywu genów
miêdzy eksploatowanymi pochodzeniami,
ale z drugiej strony umo¿liwi³y w niektó-
rych przypadkach powstanie nowych pul
genowych, na skutek introdukcji obcych
pochodzeñ (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 (nad1), dziedziczonego ma-
tecznie u drzew iglastych (Mitton i in. 2000).

Celem pracy by³o porównanie struktury
haplotypów genu nad1 w s¹siaduj¹cych ze
sob¹ polskich i ukraiñskich populacjach so-

sny zwyczajnej i okreœlenie filogenetycz-
nego pokrewieñstwa miêdzy przygranicz-
nymi drzewostanami sosny. Do analiz wy-
brano trzy populacje polskie: jedn¹ z mikro-
regionu nasiennego 405 – Strzelce, i dwie z
mikroregionu 606 – Janów Lub. i Józefów
(Za³êski 2000), oraz trzy populacje ukraiñ-
skie: Stradcz, Busk i Radehiv (Gout, mat.
niepubl.), po³o¿one w odleg³oœci od 30 do
100 km na wschód od granicy polsko-
ukraiñskiej.

Metodyka badañ

Analizy zmiennoœci genetycznej prze-
prowadzono na ig³ach zebranych z piêtnastu
losowo wybranych drzew w populacjach
polskich i z trzydziestu drzew w popula-
cjach ukraiñskich (tab.). Ca³kowite DNA
ekstrahowano z igie³ za pomoc¹ zestawów
do izolacji DNA (DNeasy 250 Plant Mini
Kit, QIAGEN), a wydajnoœæ ekstrakcji oce-
niano na podstawie migracji elektroforetycz-
nej w 1% ¿elu agarozowym oraz kompu-
terowej analizy w programie Gel DocTM

2000 (BioRad).
Nastêpnie przeprowadzono analizy zmien-

noœci genetycznej na podstawie reakcji ³añ-
cuchowej polimerazy (PCR) przy zastoso-
waniu markerów STS. U¿ywaj¹c specyficz-
nych starterów Hf i Ir, amplifikowano po-
limorficzny region o d³ugoœci ok. 223-254
par zasad intronu b/c genu NADH dehy-
drogenazy nad1 (Mitton i in. 2000, Soranzo
i in. 2000). Reakcja PCR przebiega³a w
nastêpuj¹cych warunkach: 30 ng DNA ge-
nomowego; 1 × bufor reakcyjny (pH = 8,0);
1,5 �M MgCl2; 1 × roztwór Q; 200 �M
dNTP; 1�M starterów Hf i Ir; oraz 1 U Taq
polimerazy. Ca³oœæ umieszczano do inku-
bacji w termocyklerze (Biometra), zapro-
gramowanym na 30 cykli amplifikacji (So-
ranzo i in. 2000, zmodyfikowane). Ka¿dy
cykl powielania DNA (PCR) obejmowa³ na-
stêpuj¹ce etapy: I – temp. 95 °C przez 3
min.; II – 92 °C, 30 s; III – 55 °C, 30 s; IV –
72 °C, 1 min). Koñcowe wyd³u¿anie frag-
mentów przebiega³o przez 5 min w 72 °C.
Amplifikowane fragmenty DNA rozdziela-
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no w 1,8% ¿elu agarozowym i analizowano
za pomoc¹ programu BIO-PROFIL Bio-Ge-
ne Windows Application V99.05.

Zgodnie z przyjêt¹ nomenklatur¹, otrzy-
mane warianty sekwencji DNA mito-
chondrialnego okreœlano terminem „haploty-
pów” i oznaczano na podstawie nastêpu-
j¹cego kodu: fragmenty o d³ugoœci 189-222
par zasad – haplotyp „a”; 223-229 pz – „c”;
230-236 pz – „d” i 237-250 pz – „b”
(Soranzo i in. 2000, zmodyfikowane).

Wspó³czynniki zmiennoœci genetycznej
obliczano na podstawie czêstoœci haploty-
pów oraz wspó³czynnika zmiennoœci gene-
tycznej h (Nei 1978), a pokrewieñstwo ge-
netyczne przedstawiono za pomoc¹ dendro-
gramu wg analizy skupieñ œrednich po³¹-
czeñ (UPGMA, Nei 1978), w programie
PopGene wersja 1.32 (http:// www.ualberta.
ca/~fyeh/).

Wyniki i dyskusja

Przedstawione badania dotycz¹ oceny
zmiennoœci haplotypów wybranych polskich
i ukraiñskich pochodzeñ sosny zwyczajnej
na poziomie mitochondrialnego DNA oraz
próby analizy filogenetycznego pokrewieñ-
stwa miêdzy nimi. Podobny wiek badanych

populacji (89–118 lat) umo¿liwi³ porówna-
nie struktury genetycznej pochodzeñ.

Analiza frekwencji poszczególnych ha-
plotypów wystêpuj¹cych w populacji sta-
nowi cenn¹ informacjê na temat struktury
genetycznej i znajduje szerokie zastosowa-
nie w identyfikacji zasobów genowych P.

sylvestris (Perry i Bousquet 2001, Hamrick
2004). Na podstawie analiz STS wyodrêb-
niono cztery warianty haplotypów genu
nad1 sosny zwyczajnej: „a”, „b”, „c” i „d”,
wystêpuj¹ce z ró¿n¹ frekwencj¹ w bada-
nych populacjach. Wœród polskich popula-
cji najczêœciej wystêpuj¹cym haplotypem
by³ haplotyp „d” (45,5%), a najrzadziej –
„b” (0,45%) (tab.). W trzech polskich po-
pulacjach sosny nie wyst¹pi³ haplotyp „a”.
Najwiêksz¹ zmiennoœæ wewn¹trzpopulacyj-
n¹ stwierdzono dla pochodzenia Strzelce (h
= 0,604), a najmniejsz¹ – dla pochodzenia
Józefów (h = 0,337). Ca³kowita zmiennoœæ
haplotypów dla badanych polskich pocho-
dzeñ wynosi HT = 0,541 (tab.).

Najczêœciej wystêpuj¹cym haplotypem
wœród badanych pochodzeñ sosny ukraiñ-
skiej by³ haplotyp „a” (44%), a najrzadziej –
haplotyp „b” (0,71 %) (tab.). Pochodzenie
Busk charakteryzowa³a najwiêksza zmien-
noœæ wewn¹trzpopulacyjna (h = 0,711), a
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Tabela. Frekwencje haplotypów genu nad1 i zró¿nicowanie genetyczne badanych pochodzeñ sosny
zwyczajnej

Mikroregion
nasienny*

Pochodzenie Frekwencje haplotypów
h Nei

a b c d

606 (PL) Janów L. – 0,333 0,667 0,444

606 (PL) Józefów – 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 HT = 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 HT = 0,681

* PL – pochodzenia polskie, UA – pochodzenia ukraiñskie (wg Za³êski 2000, dla polskich pochodzeñ)



pochodzenie Stradcz – najmniejsza (h = 0,542).
Wszystkie trzy pochodzenia ukraiñskie po-
siadaj¹ wysok¹ ca³kowit¹ zmiennoœæ we-
wn¹trzpopulacyjn¹ HT = 0,869 (tab. 1).

Ogólnie, ukraiñskie populacje P. sylvestris

charakteryzuje wiêksze zró¿nicowanie we-
wn¹trzpopulacyjne haplotypów (HT = 0,681)
ni¿ badane polskie pochodzenia (HT = 0,541).
W porównaniu do drzewostanów sosny z
innych regionów Polski, badanych na pod-
stawie markerów losowo amplifikowanego
polimorficznego DNA (RAPD), po³udnio-
wo-wschodnie populacje (m.in. Strzelce, Ja-
nów L. i Józefów) charakteryzuje wzglêdnie
niski wspó³czynnik zmiennoœci miêdzypo-
pulacyjnej (GST= 0,146; Nowakowska 2003).

Wartoœci zmiennoœci wewn¹trzpopula-
cyjnej (HT) testowanych polskich i ukraiñ-
skich pochodzeñ sosny mo¿na uznaæ za po-
równywalne, bior¹c pod uwagê zmiennoœæ
haplotypów nad1 w innych regionach Polski,
np. HT = 0,650 dla sosny spalskiej i HT =
0,597 dla sosny napiwodzko-ramuckiej
(Nowakowska i Rakowski, 2005).

Poddane analizie drzewostany sosny zwy-
czajnej wykaza³y zró¿nicowany udzia³ ha-
plotypów mitochondrialnego genu nad1
„a”, „b”, „c” i „d” w zale¿noœci od geo-
graficznego po³o¿enia przygranicznych po-
pulacji (w Polsce lub na Ukrainie) (ryc. 1).

Trzy polskie populacje sosny zwyczajnej
(Janów L., Józefów i Strzelce) charaktery-
zowa³y siê brakiem wystêpowania haplo-
typu „a”, podczas gdy jego wystêpowanie
odnotowano w populacjach ukraiñskich.
Wczeœniejsze badania haplotypów nad1 u
sosny wykaza³y wystêpowanie haplotypu „a”
g³ównie w po³udniowo-zachodniej Hiszpa-
nii, w Niemczech, Czechach oraz w Szkocji
(Soranzo i in. 2000). Haplotyp „a” jest rów-
nie¿ obecny na terenie pó³nocnej oraz po-
³udniowej Polski (Nowakowska i Rakow-
ski, 2005).

Niniejsze doniesienie potwierdza wystê-
powanie rzadkiego haplotypu „b” w po³ud-
niowo wschodniej czêœci Polski (pochodze-
nie Strzelce) oraz w dwóch badanych po-
chodzeniach ukraiñskich (Busk i Radehiv).
Haplotyp „b” wystêpuje równie¿ z nisk¹ frek-
wencj¹ w innych polskich pochodzeniach w
pó³nocnej (Kubryk, Wipsowo, Myszyniec)
oraz w po³udniowej Polsce (Smardzewice,
Spa³a, Brzeziny, Barycz i Be³chatów; So-
ranzo i in. 2000, Nowakowska i Rakowski
2005). Obecnoœæ tego haplotypu w Europie
odnotowano w populacjach sosny zwyczaj-
nej w pó³nocno-wschodniej Hiszpanii (So-
ranzo i in. 2000). Haplotypy „c” i „d”,
wykryte dotychczas jedynie w Polsce, w
mniejszym stopniu ró¿nicuj¹ badane po-
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iñskich pochodzeniach
sosny zwyczajnej



chodzenia, gdy¿ s¹ obecne zarówno w
polskich, jak i ukraiñskich pochodzeniach
(Nowakowska i Rakowski 2005).

Odrêbnoœæ filogenetyczn¹ badanych
polskich i ukraiñskich populacji sosny wy-
raŸnie ilustruje dendrogram dystansu gene-
tycznego (UPGMA). Na jego podstawie
mo¿na wyró¿niæ dwie grupy populacji spo-
krewnionych genetycznie: grupê populacji
polskich (Janów Lub., Józefów i Strzelce)
oraz grupê populacji ukraiñskich (Stradcz,
Busk i Radehiv) (ryc. 2). Obie grupy dzieli
du¿y dystans genetyczny (DN = 0,226).
Populacje polskie (Janów Lub. i Józefów) s¹
bardziej spokrewnione genetycznie miêdzy
sob¹ (DN = 0,002), podczas gdy populacjê
Strzelce oddziela od nich wiêkszy dystans
genetyczny (DN = 0,122). Wœród badanych
pochodzeñ ukraiñskich, pochodzenia Busk i
Radehiv s¹ bardziej spokrewnione ze sob¹,
ni¿ z pochodzeniem Stradcz (ryc. 2).

Podsumowuj¹c, przygraniczne pocho-
dzenia ukraiñskie charakteryzuje wiêksza
ró¿norodnoœæ haplotypów („a”, „b”, „c” i
„d”) mitochondrialnego DNA ni¿ przygra-
niczne pochodzenia polskie. Przeprowadzo-
ne wczeœniej badania izoenzymatyczne wy-
kaza³y wzglêdnie du¿y polimorfizm i wy-
sok¹ liczbê alleli na locus w pó³nocno-za-
chodnich pochodzeniach sosny na Ukrainie
(Prus-G³owacki 1994). Poniewa¿ struktura

genetyczna testowanych polskich populacji
jest bardziej jednorodna pod k¹tem jakoœci i
frekwencji wystêpuj¹cych haplotypów (g³ów-
nie „c” i „d”, z domieszk¹ „b”), zubo¿enie
haplotypowe przygranicznych polskich po-
chodzeñ sosny jest prawdopodobnie przy-
czyn¹ obserwowanego podzia³u filogenetycz-
nego miêdzy s¹siaduj¹cymi ze sob¹ pocho-
dzeniami polskimi i ukraiñskimi. Stan ten
wynika prawdopodobnie z odmiennych
dzia³añ gospodarki leœnej prowadzonych w
obu pañstwach. Na Ukrainie przyjmuje siê,
¿e populacja Radehiv jest prawdopodobnie
obcego pochodzenia, gdy¿ by³a za³o¿ona w
ubieg³ych stuleciach przez pañstwo austria-
ckie (Gout, mat. niepubl.).

Aby w pe³ni porównaæ sk³ad genetyczny
polskich i ukraiñskich pochodzeñ sosny
zwyczajnej, przewiduje siê rozszerzenie ni-
niejszych badañ o wiêksz¹ liczbê pocho-
dzeñ tego gatunku w Polsce i na Ukrainie, co
w znacznej mierze umo¿liwi ustalenie szcze-
gó³owych powi¹zañ filogenetycznych miê-
dzy populacjami P. sylvestris w tym regio-
nie Europy.

Wnioski

Poddane analizie populacje sosny zwy-
czajnej wykaza³y zró¿nicowany udzia³ ha-
plotypów mitochondrialnego genu nad1 „a”,
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(1978) dla badanych pochodzeñ sosny zwy- czajnej. PL –
pochodzenia polskie, UA – pochodzenia ukraiñskie



„b”, „c” i „d” w zale¿noœci od geograficz-
nego po³o¿enia przygranicznych polskich i
ukraiñskich populacji. Wszystkie badane po-
pulacje charakteryzowa³a obecnoœæ haplo-
typów „c” i „d”.

„b”, „c” i „d” w zale¿noœci od geograficz-
nego po³o¿enia przygranicznych polskich i
ukraiñskich populacji. Wszystkie badane po-
pulacje charakteryzowa³a obecnoœæ haplo-
typów „c” i „d”.

Trzy polskie pochodzenia (Janów Lub.,
Józefów i Strzelce) charakteryzowa³y siê
brakiem wystêpowania haplotypu „a”. Ha-
plotyp „b” wystêpowa³ jedynie w pocho-
dzeniu Strzelce (0,45%).

Du¿y udzia³ haplotypu „a” charaktery-
zowa³ badane pochodzenia ukraiñskie (44%).
U dwóch z nich (Busk i Radehiv) stwier-
dzono wzglêdnie du¿y udzia³ rzadkiego ha-
plotypu „b” (0,71%).

Mniejsze zró¿nicowanie genetyczne ha-
plotypów wykryto w polskich badanych po-
chodzeniach (HT = 0,541) w porównaniu do
trzech przygranicznych pochodzeñ ukraiñ-
skich (HT = 0,681).

Na podstawie dendrogramu dystansu
genetycznego wykazano, ¿e pochodzenia
polskie i ukraiñskie stanowi¹ dwie odrêbne
grupy filogenetyczne. Wiêksza jednorodnoœæ
frekwencji haplotypów nad1 w przygra-
nicznych polskich pochodzeniach sosny jest
prawdopodobnie spowodowana zubo¿eniem
puli genowej w wyniku intensywnej gospo-
darki leœnej.
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