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ABSTRACT

Chudzidska M., Patucka M., Pastawska A., Litkowiec M., Lewandowski A., Koziot C. 2018. Wyniki wstgp-
nych badari nad zmiennoscig genetyczng oraz zréznicowaniem genetycznym migdzy populacjami wigzu
gérskiego (Ulmus glabra Huds.) w Polsce. Sylwan 162 (9): 727-736.

Wych elm (Ulmus glabra Huds.) is a rare scattered forest tree species in Poland. First studies on
genetic diversity of the species in its natural range in Poland give a good basis for the management
and conservation of its genetic resources. In the present study, we determined the level of genetic
variation and genetic differentiation of seventeen natural Wych elm populations in Poland using
nine nuclear microsatellite loci. The number of analyzed individuals was 601. The level of genetic
diversity of Polish populations of Wych elm corresponded with the results of the previous studies
on this species in Europe. The populations show quite low level of genetic diversity of the species
on the population level and quite high diversity on the interpopulation level. A total of 119 alleles
was found, with average number per locus (A) equal 6.0 and allelic richness at medium high level
(AR10=4.7). Observed (H ) and expected (H,) heterozygosity reached 0.583 and 0.602 respectively.
The genetic differentiation between Polish populations of Wych elm occurred at a low level
(F,=0.089). Inbreeding depression may occur in the next generations (F, =0.031). Genetic diver-
sity between Wych elm populations in Poland may be the result of unfavorable random processes
related to the reduction of population size resulting from elm discase. To better understand the
processes related to the genetic diversity of Wych elm populations, research on field elm variation
should be undertaken. Such studies may give an answer to the potential influence of introgression
between these species on the genetic structure of the Wych elm. Both iz situ as well as ex situ
conservation measures are highly recommended to preserve genetic resources of this valuable
noble hardwood species in Polish landscape.
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Wstep

Wigz gorski, zwany takze brzostem (Ulmus glabra Huds.), wystgpuje niemalze w calej Europie,
za wyjatkiem péinocno-wschodnich kraric6w Skandynawii, pétnocnej czesci Niziny Rosyjskiej,
potudniowo-zachodniej partii Pétwyspu Pirenejskiego oraz zachodu Francji. Na wschodzie
siega do okoto 60° dtugosci geograficznej wschodniej [Boratyriska i in. 2015]. Obszar Polski znaj-
duje si¢ catkowicie w jego zasiggu. Rosnie on tu zar6wno na nizu, jak i w nizszych potozeniach
gorskich, jednak poza gérami jest gatunkiem stosunkowo rzadkim [Zajgc, Zajgc 2001].

Po ostatnim zlodowaceniu wigzy wkroczyly na terytorium Polski z kierunku potudniowo-
-wschodniego, czgsto wraz z leszczyna, osiggajac maksimum wystgpowania okoto 6,5 tys. lat temu.
Nastepnie, jak si¢ uwaza, presja plemion neolitycznych na srodowisko przyrodnicze oraz praw-
dopodobnie rozprzestrzeniajgca si¢ w calej Europie choroba wigzéw, podobna do epidemii,
z jakg mamy do czynienia wspélezesnie, doprowadzity do stopniowego zmniejszenia udziatu
wigzéw w skladzie laséw [Ralska-Jasiewiczowa i in. 2003]. Wszystkie trzy rodzime gatunki wig-
z6w (gérski, polny i szyputkowy) s obecnie gatunkami z dominujgcym udzialem miejscowego
wystgpowania, tj. od 5 do 10% w sktadzie drzewostanéw, a powierzchnia zredukowana zajmowana
przez te gatunki wynosi 17,6 tys. ha (0,24% ogélnej powierzchni Laséw Paristwowych) [Napierata-
-Filipiak i in. 2014]. Taki rodzaj wystgpowania stwarza realne zagrozenie erozjg puli genowe;j.
Fragmentacja populacji i redukcja zageszczenia osobnikéw w populacji potencjalnie mogg ogra-
niczaé przeplyw genéw, co w konsekwencji moze prowadzi¢ do utraty zmiennosci genetycznej,
niezb¢dnej w przystosowaniu gatunku do zmieniajgcego si¢ Srodowiska [Sork, Smouse 2006].
Mate, rozdrobnione populacje sg bardziej podatne na niekorzystne skutki proceséw losowych,
jak efekty ,,zatozyciela” i ,,waskiego gardta” [Jump i in. 2003; Leroy i in. 2017]. Tym niemniej
uwaza si¢, ze wiatropylne gatunki drzew, do jakich zalicza si¢ brzost, s3 mniej wrazliwe na frag-
mentacj¢ populacji z powodu potencjalnie dalekiej dyspersji pytku [Meagher 2007].

Pierwszym krokiem do rozpoznania skali zagrozenia utraty zmiennosci genetycznej wigzu
gorskiego i opracowania strategii ochrony gatunku jest poznanie zmiennosci genetycznej i zrézni-
cowania genetycznego pomi¢dzy populacjami. Bardzo dobrym narz¢dziem badawczym, szeroko
wykorzystywanym w tego typu pracach, s3 markery mikrosatelitarne jgdrowego DNA. Obecnie
znane sg i wykorzystywane markery mikrosatelitarne dla licznych gatunkéw wigzéw, w tym wigzu
gorskiego [Whiteley i in. 2003; Collada i in. 2004]. Jednak do tej pory w Polsce nie prowadzono
zadnych badari z wykorzystaniem markeréw genetycznych do poznania poziomu zmiennosci ro-
dzimych wigzéw.

Celem badari byto okreslenie poziomu zmiennosci oraz zréznicowania genetycznego
pomig¢dzy kilkunastoma polskimi populacjami wigzu gérskiego.

Material i metody

Materiat do badan w postaci lisci wigzu gérskiego zostat zebrany z 17 populacji na terenie 11 regio-
nalnych dyrekcji Laséw Paristwowych w latach 2016-2017. Lacznie zebrano 601 préb (tab. 1).
Przed dalszymi analizami material przechowywany byl w zamknietych kopertach w tempera-
turze pokojowej.

Przed przystgpieniem do izolacji wykonano nawazki po 20 mg tkanki roslinnej. Tkanke
poddano homogenizacji w mtynie kulowym MM 400 (Retsch, Niemcy). W celu wyizolowania
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Tabela 1.
Numer identyfikacyjny (NI), lokalizacja badanych populacji oraz liczba osobnikéw, z ktérych pozyskano
liscie (N)
Identification number (NI), location of the tested populations and the number of individuals from which
the leaves were obtained (N)

NI  Lokalizacja N
1 Gotdap Boczki (R) 22°29'54,495" E 54°19'54,08" N 51
2 Rudy Raciborskie Baboréw 331 b 18°1'56,873" E 50°6'56,682" N 10
3 Ustron Skarpa Wislicka (R) 184728,391"E  49'49'13238"N 50
4 Kroscienko Biata Woda (R) 20°35'0,754" E 49°23'56,544" N 41
5 Lesko Glinne 93 b 22°21'28,379" E 49°27'9,337" N 17
6 Tomaszéw Labunie 87 ¢ 23°21'26,029"E  50°37'13,144"N 37
7 Jarocin Dwunastak (R) 17°31'0,001" E 52°10'0,001" N 20
g  Osuowiec Bodzechéw 227 b 212641,549"E 50°549,782'N 50

Swigtokrzyski
9 Staszéw Kleczanéw 06 d 21°31'34,176" E 50°45'8,676" N 38

10 Choszczno Skalisty Jar Libberta (R) 15°11'11,309" E 53°3'16,186" N 49

11 Drawno Gradowe Zbocza (R) 15°34'14,718"E  53°16'16,493" N 14

12 Goscino Ledowo 444 b 15°31'15,707" E  53'56'32,532"N 50

13 Jamy Rogé7no Zamek (R) 1856'51,435" E  5331'18,642"N 50

14 Swidnical Lutomia 325 C 16729'53,595" E  50°%43'45336"N 24

15 Swidnica2 Lutomia 313 1631'16,32" E 50°44'15,54" N 27

16 Walbrzych Jedlinka 1851, j; 186 ¢, f 16°18'30,758" E ~ 50°41'28,885"N 23

17 Zlotoryja  Ostrzyca Proboszczowicka (R)  15°3'21,906" E 51°45'47,214"N 50

(R) - rezerwat przyrody; nature reserve

DNA uzyto komercyjnych zestawéw do izolacji ISOLATE II Plant DNA Kit firmy Bioline
(Wiclka Brytania), zgodnie z protokotem producenta, z drobnymi modyfikacjami.

Wstepnie przetestowano 23 markery genetyczne przeznaczone dla rodzaju Ulmus: Ulm2,
Ulm3, Ulm6, Ulm9, Ulm12, Ulm19, Ulm8 [Whiteley i in. 2003]; Ulmil-11, Ulmi-21, Ulmil-98,
Ulmil-165, Ulmi2-16 [Collada i in. 2004]; UR101, UR123, UR138, UR141, UR 153, UR158,
UR159, UR173a, UR173b, UR175 i UR188a [Zalapa i in. 2008]. Reakcje przeprowadzono w obje-
tosci 10 pl przy uzyciu odezynnikéw Multiplex Master Mix firmy Qiagen (Niemcy). Ostatecznie
do badari wybrano 9 najbardziej polimorficznych markeréw jadrowego DNA i przygotowano
2 reakcje Multiplex PCR (Multiplex1: UR138, UR141, UR159, UR188a, Ulm3; Multiplex2:
Ulm8, Ulm1-165, UR153, UR175). Reakcje zostaly przeprowadzone przy uzyciu odezynnikéw
Multiplex Master Mix (Qiagen, Niemcy) w termocyklerze Nexus Gradient (Eppendorf, Niemcy).

Uzyskane produkty reakcji PCR poddano rozdziatowi elektroforetycznemu w analizatorze
genetycznym 3130 Genetic Analyzer (Applied Biosystems, USA), wedtug procedury dostarczo-
nej przez producenta. Do odczytania wynikéw elektroforezy kapilarnej dziewigciu mikrosateli-
tarnych loci zastosowano program GeneMapper® Software Version 4.0 (Applied Biosystems,
USA), ktéry umozliwia okreslenie wielkosci fragmentéw mikrosatelitarnych w poréwnaniu z wew-
netrznym markerem wielkosci GeneScan™ 600 LIZ (Life Technologies, USA).

Poziom zmiennosci genetycznej w badanych populacjach wigzu gérskiego okreslono w opar-
ciu o Srednig (A) i efekeywng (A) liczbg alleli w locus oraz heterozygotycznos¢ oczekiwang (H,)
i obserwowang (H ). Ze wzgledu na nieréwng liczebnos¢ badanych populacji wyliczono bogactwo
alleliczne (AR10) - redukujgc liczebnosé wszystkich populacji do 10 osobnikéw (liczebnos¢ po-
pulacji Rudy Raciborskie), co pozwala na realne por6wnanie tego parametru mi¢dzy populacjami.
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Oszacowano takze liczbe ,alleli prywatnych” dla danych populacji. Do obliczed wykorzystano
programy FSTAT 2.9.3 [Goudet 2001] oraz GENALEX [Peakall, Smouse 2006].

W celu sprawdzenia, czy populacja wykazuje odchylenie od stanu réwnowagi Hardy-Weinberga,
zastosowano metod¢ Monte Carlo z wykorzystaniem taicuchéw Markowa, bedaca odpowiedni-
kiem testu doktadnego (ang. exact test) [Weir, Cockerham 1996], zaimplementowang w programie
GENEPOP v.4.0 [Rousset 2008]. Wykorzystujac program GENEPOP, obliczono wspétczynnik
wsobnosci (F,).

Poziom zréznicowania genetycznego miedzy populacjami okreslono, wykorzystujgc para-
metr F_. Do jego obliczenia wykorzystano programy FSTAT 2.9.3 i FREENA. Metoda zaimple-
mentowana w programie FREENA pozwala na obliczenie F, za pomocg metody ENA (ang.
Excluding Null Alleles), korygujacej dodatnie obcigzenie estymatora wynikajace z obecnosci alleli
zerowych [Chapuis, Estoup 2007]. Oceng efektywnej wielkosci populacji przeprowadzono w opar-
ciu 0 model nieréwnowagi gametycznej, wykorzystujac oprogramowanie NeEsttimator v.2.0 [Do
iin. 2014].

Wyniki i dyskusja
POLIMORFIZM MARKEROW GENETYCZNYCH (ZMIENNOSC GENETYCZNA CALEGO BADANEGO MA-
TERIALU). Badane loci byly niejednorodne pod wzgledem poziomu zmiennosci genetycznej.
Najmniejszg liczbe alleli (5) stwierdzono w locus UR141, a najwigkszg (28) w locus Ulmil-165.
We wszystkich analizowanych loci znaleziono tacznie 119 alleli. Srednia liczba alleli w przelicze-
niu na locus wyniosta 13,2. Znacznie nizsza byta efektywna liczba alleli w locus (A ): od 1,6
w locus UR159 do 6,5 w najbardziej zmiennym locus Ulmil-165, przy sredniej 3,2. Srednig
warto$¢ heterozygotycznosci oczekiwanej oszacowano na 0,602. Najnizszg wartosé heterozygo-
tycznosci oczekiwanej, H =0,335, stwierdzono w locus UR159, a najwyzsza, H =0,841, w locus
Ulmil-165. Srednia warto$¢ heterozygotycznosci obserwowanej (H,=0,583) byta nieco nizsza od
Sredniej wartosci heterozygotycznosci oczekiwanej. W pigciu badanych loci stwierdzono niewielki
nadmiar heterozygot w stosunku do réwnowagi Hardy-Weinberga, a w czterech — nadmiar homo-
zygot. W trzech przypadkach odchylenie to bylo istotne statystycznie.

Srednia wartos¢ wspétezynnika wsobnosci F,, wyniosta 0,028. Pomigdzy badanymi popu-
lacjami stwierdzono stosunkowo wysoki poziom zréznicowania genetycznego (Srednia wartos¢
F=0,089). Obecnos¢ alleli zerowych nie wptyneta na oszacowang wartos¢ zréznicowania gene-
tycznego (F_,;,=0,088). Sposréd analizowanych loci najbardziej réznicujgcym badane populacje
byt locus Ulm8 (F =0,120). Najmnicjsze zr6znicowanic pomigdzy badanymi populacjami zna-
leziono w locus Ulm3 (F_=0,061) (tab. 2).

Czgs¢ z loci analizowanych przez autoréw prezentowanego opracowania byla wezesniej wy-
korzystana w badaniach nad zmiennoscig wigzéw gérskich na terenic Europy. Z zestawu 9 analizo-
wanych loci 2 byly analizowane w populacjach durskich [Nielsen, Kjaer 2010] oraz 5 w populacjach
hiszpariskich [Martin del Puerto i in. 2017]. W locus Ulm3 w materiale z Danii znaleziono 6 alleli,
w Hiszpanii 9, zas w Polsce 13 alleli. W najbardziej zmiennym locus Ulmil-165 zidentyfiko-
wano w Polsce az 28 alleli, w Hiszpanii 23 allele, natomiast w Danii 15. Badane loci wykazywaty
wigkszy polimorfizm w populacjach polskich niz hiszpariskich i duriskich.

ZMIENNOSC GENETYCZNA POSZCZEGOLNYCH POPULAC]L. W badanym materiale sposréd wykry-
tych 119 alleli 24 byto allelami rzadkimi, wystgpujacymi z czgstosciami ponizej 5%. Sposréd
wszystkich alleli 19 byto allelami prywatnymi, czyli takimi, ktére byly charakterystyczne tylko
dla jednej z 17 badanych populacji (tab. 3). Najwigcej alleli prywatnych, po 4, znaleziono w popu-
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lacjach z Jarocina (pop. 7) i Ztotoryi (pop. 17). Zazwyczaj allele prywatne wystgpowaly z niskimi
czestosciami, ponizej 10%. Na uwage zastuguje populacja z Jarocina, w ktérej wszystkie prywatne
allele wystgpowaly z czgstosciami powyzej 10%. Pigé z badanych populacji (Gotdap, Staszéw,
Drawno, Swidnica2 oraz Watbrzych) nie miato alleli prywatnych.

Tabela 2.
Poziom zmiennosci genetycznej loci mikrosatelitarnych
Level of genetic diversity of microsatellite loci

LOCUS A Ae Ho Hc Fis PHW FS[ 1::stNull
Ulm3 13 2,8 0,635 0,625 -0,027 0,698 0,061 0,060
Ulm8 12 1,7 0,342 0,345 0,003 0,178 0,120 0,125
Ulmil-165 28 6,5 0,800 0,841 0,054 0,063 0,076 0,072
UR138 12 32 0,681 0,679  -0,003 0,911 0,102 0,101
UR141 5 2,6 0,514 0,611 0,159 <0,001 0,063 0,060
UR153 13 2,6 0,536 0,603 0,109 <0,001 0,092 0,089
UR159 8 1,6 0,338 0,335 -0,016 0,023 0,081 0,084
UR175 1 31 0,651 0,640 -0,011 0,278 0,095 0,094
[}IR188a 17 42 0,749 0,739 -0,013 0,727 0,118 0,117
Srednia 13,2 3.2 0,583 0602 0,028 0089 0,088
Average

A - liczba alleli, A — efektywna liczba alleli, Hy, — heterozygotycznos¢é obserwowana, He — heterozygotycznosé oczekiwana,
Fis — wspdlczynnik wsobnosci, Py — istotnos¢ testu na zgodno$é ze stanem réwnowagi Hardy-Weinberga; Fge — wspétezynnik
utrwalenia, FgNyl) — wspétezynnik utrwalenia z korektg ENA

A - number of alleles, A — effective number of alleles, H, — observed heterozygosity, He — expected heterozygosity, Fis — Wright's
fixation index, Pyyy - significance of departure from Hardy-Weinberg equilibrium, Fg — fixation index, Fgny - fixation index with
ENA correction

Tabela 3.
Allele prywatne w badanych populacjach wigzu gérskiego (NI) i ich czg¢stosé (Cz)
Private alleles in the studied mountain elm populations (NI) and their frequency (Cz)

NI Locus Allel Cz
2 Ulm8 182 0,05
2 UR188a 127 0,1
3 UR188a 141 0,01
4 UR159 262 0,012
5 Ulm8 190 0,059
6 UR138 207 0,027
7 Ulm3 186 0,105
7 Ulm8 170 0,132
7 Ulm8 210 0,132
7 UR153 185 0,132
8 UR188a 139 0,06

10 Ulm8 184 0,061

12 UR153 167 0,01

13 UR153 175 0,01

14 UR138 243 0,021

17 Ulm3 190 0,01

17 Ulmil-165 153 0,01

17 Ulmil-165 205 0,03

17 UR175 209 0,08
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Ogdlnie badane populacje charakteryzowaly si¢ srednim poziomem zmiennosci genetycznej
(tab. 4). Srednia (A) liczba alleli w locus wyniosta 6,2, wahajac si¢ w zakresie od 5 w populacjach
z Leska (pop. 5) i Staszowa (pop. 9) do 8 w populacji z Choszczna (pop. 10). Srednia wartos¢
bogactwa allelicznego AR10 wyniosta 4,7 i byta dos¢ jednorodna, oscylujac w zakresie od 4 w szes-
ciu populacjach do 6 w trzech populacjach. Srednia wartos¢ heterozygotycznosci obserwowanej
(H,=0,583) byta nizsza od sredniej wartosci heterozygotycznosci oczekiwanej (H,=0,602), wska-
zujac na niewielki poziom wsobnosci analizowanego materiatu (Fis=0,0§1, p<0,001). Tym nie-
mniej w szesciu badanych populacjach (Kroscienko, Lesko, Ostrowiec Swigtokrzyski, Drawno,
Jamy i Swidnica2) stwierdzono nadmiar osobnikéw heterozygotycznych w stosunku do réwno-
wagi Hardy-Weinberga. Najwigkszy nadmiar osobnikéw heterozygotycznych stwierdzono w popu-
lacji Swidnica2 (F,;==0,130). Najbardziej wsobna (I, =0,151) byta populacja z Jarocina (pop. 7).

Powyzsze analizy znajdujg odzwierciedlenie w wyliczonych wartosciach wspétczynnika
genetycznego zréznicowania pomigdzy badanymi populacjami wigzu gérskiego (F ). Srednio
wspélezynnik zréznicowania genetycznego pomi¢dzy siedemnastoma populacjami byt wysoki
(F,,=0,089) i statystycznie istotny (p<0,01). Najmniejsze genetyczne zréznicowanie (F_=0,010)
stwierdzono pomig¢dzy populacjami z Rud Raciborskich (pop. 2) i Watbrzycha (pop. 16), a naj-
wigksze pomiedzy populacjami z Jarocina (pop. 7) i Staszowa (pop. 9) (ryc.). Zréznicowanic
genetyczne bylo nieistotne statystycznie tylko pomiedzy Rudami Raciborskimi a populacjami
2 Choszczna, Drawna, Swidnicy1 i Watbrzycha oraz pomigdzy Choszeznem a Drawnem i Draw-
nem a Swidnicgl. Wszystkie pozostate wartosci byly statystycznie istotne (p<0,01).

Tabela 4.
Zmienno$¢ genetyczna w badanych populacjach wigzu gérskiego
Genetic variability of the studied mountain elm populations

NI N A AR10 H, H. Fi Puw N, CI (95%)
1 st 7 5 0577 0,598 0,035 0,079 28,1 20,9-39,2
2 0 6 6 0,589 0,643 0,089 0,014 60,3 12,8-00
3 50 6 4 0,502 0528 0,048 0,299 237,1 74,7-00
4 a7 5 0583 0,581 ~0,003 0,148 25 17,9-63,9
5 17 5 4 0,654 0630 0,038 0,571 20,6 10,9-58,8
6 37 6 5 0572 0,581 0,015 0,111 428 27,4-79,0
7 9 7 6 0,655 0,769 0,151 0,001 1,7 1,5-2,0
8 50 6 4 0,606 058 0,030 0,827 23,1 17,2-31,8
9 38 5 4 0439 0,512 0,145 0,003 614 30,9-371,9

10 9 8 6 0657 0,717 0,085 <0,001 16 13,4-19,2

1 4 6 5 0,659 0628 0,051 0,639 166,6 23,7-00

12 50 6 4 0447 0454 0,015 0,136 22,2 16,3-31,0

13 50 7 5 0,593 0,591 ~0,002 0,212 1335  71,8-515,8

14 24 6 5 0,560 0,627 0,108 0,002 211 13,6-37,4

15 27 6 5 0,696 0617 0,130 1,000 8,5 5,7-12,5

16 4 7 5 0,602 0,626 0,039 0,334 352 214758

17 0 6 4 0518 0,547 0,054 0,067 35 21,7-72,9

Srednia 62 47 0585 0,602 0,031 <0,001 14,7

Average

N - liczba analizowanych drzew, A — §rednia liczba alleli, AR10 — bogactwo alleli, H, — heterozygotycznosé obserwowana, He — hetero-
zygotyczno$¢ oczekiwana, Fig — wspétezynnik wsobnosci, Ppyw — istotno$¢ testu na zgodnos$¢ ze stanem réwnowagi Hardy-Weinberga,
N, — efektywna wielkos¢ populacji, CI (95%) — 95-procentowy przedziat ufnosci

N - number of analyzed trees, A — average number of alleles, AR10 —allelic richness, H,, — observed heterozygosity, He — expected hete-
rozygosity, Fis — Wright’s fixation index, Py - significance of departure from Hardy-Weinberg equilibrium, N, — effective population
size, CI (95%) — 95% confidence interval
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Badane populacje réznity si¢ takze pod wzglgdem oszacowanej wartosci efektywnej wiel-
kosci populacji (N_), ktdra wahata si¢ w szerokim zakresie: od zaledwie 1,7 (pop. 7) do 237,1
(pop. 3) (tab. 4). Wskazuje to, ze badane populacje powstaly z bardzo zr6znicowanej liczby osob-
nik6w. Niekiedy, tak jak w przypadku populacji z Jarocina (pop. 7) i Swidnicy2 (pop. 15), mogto
to by¢ zaledwie kilka osobnikéw (silne zawgzenie puli genowej).

Pierwsze tego typu badania nad polskimi populacjami wigzu gérskiego potwierdzity wyniki
wezesniejszych badari nad zmiennoscig wigzu gérskiego w Europie, wskazujac, ze jest to gatu-
nek o stosunkowo niskim poziomie zmiennosci genetycznej i duzym zréznicowaniu migdzy-
populacyjnym [Nielsen, Kjaer 2010; Martin del Puerto i in. 2017]. Populacje polskie miaty nizszg
srednig liczbe alleli w locus (A=6) niz populacje duriskie (A=8) i hiszpaiiskie (A=9) oraz posred-
nig wartos¢ heterozygotycznosci oczekiwanej (H_ =0,602) w stosunku do populacji hiszpariskich
(H,=0,566) i duriskich (H_=0,774) [Nielsen, Kjar 2010; Martin del Puerto i in. 2017]. Populacje
z Polski byly znacznie mniej zréznicowane niz populacje z Hiszpanii, odpowiednio: F_=0,089
i F =0,239 [Martin del Puerto i in. 2017]. Przy czym nalezy zaznaczy¢, ze poréwnania pomigdzy
badanymi populacjami wigzéw w Europie powinny by¢ ostrozne, ze wzgledu na odmienne ze-
stawy analizowanych loci i liczb¢ badanych osobnikéw i populaciji.

Polskie populacje wigzu gérskiego majg nizszy poziom zmiennosci genetycznej (A=6,2;
H_=0,602), réwniez w poréwnaniu do wielu innych gatunkéw drzewiastych rosngeych w naszym
kraju. Duzo wyzszy poziom zmiennosci genetycznej wykazujg dgb szyputkowy i topola czarna
- odpowiednio A=22,2 i H _=0,847 oraz A=14,7 i H_=0,731 [Lewandowski, Litkowiec 2017; Bur-
czyk i in. 2018]. Podobnie wysoki poziom zmiennosci wykazujg gatunki iglaste, jak choéby sosna
zwyczajna i modrzew polski [LLewandowski i in. 2017]. W populacjach cisa pospolitego, ktéry
wystepuje podobnie jak wigz w malych, rozproszonych populacjach, wykryto srednio 11,7 allela
w locus oraz H _=0,738 [Litkowiec i in. 2018].

Jest wysoce prawdopodobne, ze wigzy utracity wysoki poziom zmiennosci genetycznej,
jaki wykazuje wigkszos¢ europejskich gatunkéw drzewiastych, juz w ostojach refugialnych czy
tez w trakcie wedréwki gatunku po ostatnim zlodowaceniu, w wyniku rozprzestrzeniajgcej si¢
w catej Europie choroby wigzéw [Ralska-Jasiewiczowa i in. 2003]. Redukcja liczebnosci popu-
lacji mogta prowadzi¢ do powstania i utrwalenia stosunkowo duzego zréznicowania mi¢dzypopu-
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lacyjnego w makroskali. Tym niemniej badania przeprowadzone w Danii wskazujg, Ze przeptyw
genéw w skali lokalnej pomiedzy drzewami rosngecymi w rozproszeniu moze byé ciagle efektywny
[Nielsen, Kjaer 2010]. Wyzszy poziom genetycznego zréznicowania pomiedzy populacjami hisz-
pariskimi niz polskimi nalezy wigzac z tym, ze populacje z Pétwyspu Pirenejskiego sg filogene-
tycznie starsze. Wigzy wkroczyly na teren Polski dopiero po ostatnim zlodowaceniu.

W naturze wiaz gérski bardzo czesto krzyzuje si¢ z wigzem polnym, wytwarzajac osobniki
mieszaicowe, dlatego aby lepiej poznac procesy, ktére mogly doprowadzi¢ do zréznicowania
genetycznego pomi¢dzy polskimi populacjami wigzu gérskiego, niezbedne jest podjecie badari
nad zmiennoscig wigzu polnego.

OCHRONA ZASOBOW GENOWYCH. Po dokonaniu inwentaryzacji zasobéw genowych wigzu gérskiego
w Polsce, a tym samym okresleniu przynaleznosci taksonomicznej stanowisk, w tym hybryd
wigzu gérskiego i polnego i p6Zniejszej ocenie zmiennosci genetycznej populacji, nalezy zadbaé
o wlasciwe zachowanie ich naturalnych siedlisk. Sposréd zinwentaryzowanych populacji nalezy
wytypowaé do ochrony 7z situ te, w ktérych mozna zlokalizowa¢ minimum 50 obradzajgcych drzew
i ktére charakteryzujg si¢ wysokim poziomem zmiennos$ci genetycznej. Dziatania hodowlane
in situ koncentrowaé si¢ powinny na propagowaniu i ochronie odnowieri naturalnych, a takze na
wzmacnianiu, poprzez podsadzenia sztuczne, mniej licznych populacji i tych znajdujacych si¢
w stadium ubozenia zmiennosci genetycznej. Wazne jest podejmowanie dziatan hodowlanych
polegajacych na tworzeniu z nasadzen sztucznych korytarzy tgczgcych istniejgce populacje natu-
ralne. W ramach dzialand ex situ nalezy przede wszystkim skoncentrowaé si¢ na matych popula-
cjach, poddanych silnej fragmentacji, na ktére wywierana jest silna presja wywotana DED (ang.
Dutch Elm Disease). Ochrona ex situ polega¢ powinna na zaktadaniu plantacji zachowawczych
zaréwno wegetatywnych, jak i generatywnych, najlepiej z tej samej strefy ekologicznej (regionu
nasiennego), w celu zwigkszenia efektywnej wielkosci populacji. Dobrym sposobem ochrony
zasob6éw genowych jest takze zaktadanie zywoplotéw z reprezentujgcych dang populacje lub
rézne populacje genotypéw, co ogranicza mozliwos¢ infekeji przez owady z rodzaju Scolytus. Prefe-
rowanym sposobem diugotrwatego przechowywania zasobéw genowych z wszystkich wytypo-
wanych do ochrony populacji jest metoda kriokonserwacji [Chmielarz 2007]. Przynajmniej kilka
polskich populacji wigzu gérskiego powinno zosta¢ takze wiaczonych do paneuropejskiego sys-
temu EUFGIS ochrony i situ zasobéw genowych wigzu gérskiego [Collin i in. 2000; Eriksson
2001].

Whioski

# Uzyskane wyniki potwierdzity wezesniejsze badania nad zmiennoscig wigzu gérskiego w Euro-
pie, wskazujac, ze jest to gatunek o stosunkowo niskim poziomie zmiennosci genetycznej i du-
zym zréznicowaniu mi¢dzypopulacyjnym.

# W naturze wigz gorski bardzo czesto krzyzuje si¢ z wigzem polnym, wytwarzajac osobniki
mieszaiicowe, dlatego aby lepiej zrozumie¢ procesy zwigzane ze stwierdzonym znacznym
zréznicowaniem genetycznym pomiedzy populacjami wigzu gérskiego, niezbedne jest pod-
jecie badani nad zmiennoscig wigzu polnego. Badania te mogg da¢ odpowiedz, jaki jest poten-
cjalny wplyw introgresji mi¢dzy tymi gatunkami na struktur¢ genetyczng wigzu gérskiego.

# W programie zachowania zasobéw genowych wigzu gérskiego w Polsce nalezy zwrécié szcze-
g6lng uwage na populacje charakteryzujace si¢ wysokim poziomem zmiennosci genetycznej
i 0 duzej efektywnej wiclkosci populacji. Z przebadanych populacji dwie — Jarocin i Swidnica2
- wydajg si¢ najmniej wartosciowe pod tym wzglgdem. Tym niemniej populacja z Jarocina ma
zestaw kilku utrwalonych alleli prywatnych, ktére by¢é moze warto zachowad. Jednak z uwagi



Wyniki wstgpnych badari nad zmiennoscig 735

na dos¢ powszechny proces przeptywu genéw pomiedzy wigzem gérskim i polnym nie wiadomo
na obecnym etapie badar, czy te allele nie pochodzg od wigzu polnego.

# 7Zr6znicowanie genetyczne pomigdzy populacjami wigzu gérskiego w Polsce moze by¢ wyni-
kiem niekorzystnych proceséw losowych zwigzanych z redukejg wielkosci populacji (bgdacej
skutkiem choroby wigzéw). W zwigzku z tym w trakcie realizacji przysztych programéw resty-
tucji tego gatunku zasadne byloby mieszanie nasion pochodzacych z réznych rejonéw Polski.

# Nalezy opracowac strategi¢ ochrony 7z situ i ex situ zasobéw genowych wigzéw w Polsce, w tym
ze szezegblnym uwzglednieniem wigzu gérskiego, gdyz zaden z naszych rodzimych gatun-
kéw wigzéw nie podlega ochronie prawnej ani tez nie jest ujgty w ustawie o leSnym materiale
rozmnozeniowym.
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