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ABSTRACT

Masternak K., Polak-Berecka M. 2014. Polimorfizm izoenzymdw swierka pospolitego rasy istebniarskiej,
tarnawskiej oraz wybranych pochodzen doswiadczenia IPTNS-IUFRO 1964/68 w Krynicy. Sylwan 158 (7):
516-523.

In this study the genetic structure of Istebna and Tarnawa plus trees was studied and polymorphism of twenty
four provenances of spruce tested in a [PTNS-IUFRO 1964/68 site in Krynica representing selected regions
of the species occurrence was analyzed. The genetic diversity was estimated with seven isoenzyme systems
encoded in eleven loci. The highest genetic polymorphism was shown by plus trees of the Istebna and
Tarnawa race and the lowest by spruce from IUFRO experiment. There was a statistically significant
effect of origin on the mean number of alleles per locus. The origin of the analyzed trees had no effect on
other parameters of genetic variability: the effective number of alleles per locus, observed and expected
heterozygosity and Wright index.
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Wstep

Wyniki dotychczasowych badari proweniencyjnych koordynowanych przez Mi¢dzynarodowy
Uni¢ Lesnych Organizacji Badawczych (International Union of Forest Research Organisations,
IUFRO) wskazujg na wysokie walory hodowlane swierkéw karpackich, a w szczegélnosci swierka
rasy istebniariskicj. W najstarszym doswiadczeniu [TUFRO 1938 wykazano, ze niezaleznie od micj-
sca lokalizacji powierzchni badawczych najwyzszg wysokos¢ osigga swierk istebniariski. Podobne
rezultaty otrzymano w przypadku pomiaru piersnicy i produkcji masy na hektar [Giertych 1984].
Dobrg warto$¢ genetyczno-hodowlang wigkszosci drzewostanéw rasy istebniariskiej z Beskidu
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Slaskiego i Zywieckiego potwierdzily badania wykonane na powierzchniach poréwnawczych
mi¢dzynarodowego doswiadczenia inwentaryzacyjnego IPTNS-IUFRO 1964/68, gdzie zdecy-
dowana wigkszos¢ proweniencji karpackich wykazywata wysokos¢ wyzsza od sredniej oszacowa-
nej dla europejskich populacji tego gatunku oraz duzg dynamike przyrostu [Sabor 1989]. Réwniez
w kolejnym doswiadczeniu TUFRO 1972 swierki proweniencji Istebna z Lesnictwa Bukowiec
i Zapowiedz osiggnety wysokos¢ wyzszg od przecigtnej. Proweniencja Tarnawa nalezata natomiast
do jednej z najwolniej przyrastajagcych [Barzdajn 1994].

Obecnie $wierk rasy istebnianiskiej jest uwazany za standard bazy nasiennej w realizowa-
nych programach selekeji i zachowania lesnych zasobéw genowych w Polsce. Zaleca si¢ stoso-
wanie nasion tej rasy w odnowieniach drzewostanéw nalezgcych do okoto 50 nadlesnictw kraju,
jak réwniez (z uwagi na wysokg plastyczno$¢) poza granicami Polski [Sabor 2005]. Pomimo
duzej wiedzy na temat wartosci genetyczno-hodowlanej swierka istebniariskiego [Giertych
1984; Sabor 1989; Barzdajn 1994] nieliczne badania donosza o zmiennosci genetycznej tej rasy
[Prus-Gtowacki, Modrzyriski 2003; Polak-Berecka, Perchlicka 2007]. W przedstawionej pracy
okreslono zmiennos¢é genetyczng drzew matecznych $wierka rasy istebnianskicj i tarnawskiej
oraz wybranych proweniencji z zasiggu péinocno-wschodniego, alpejskiego i karpackiego.

Celem badan bylo oszacowanie réznic pomigdzy populacjami doswiadczenia IUFRO
reprezentujgcymi wybrane regiony wystgpowania gatunku a $wierkiem rasy istebniariskiej,
stanowigcym elit¢ selekcyjng w Polsce.

Material i metody

Analizy wykonano na 24 proweniencjach $wierka obj¢tych mi¢dzynarodowym doswiadczeniem
inwentaryzacyjnym IPTNS-IUFRO 1964/68 w Krynicy oraz swierkach rasy karpackiej nalezg-
cych do dwéch odrebnych populacji: istebniariskiej z Beskidu Slaskiego (swierk zachodnio-
karpacki) i tarnawskiej z Bieszczad (§wierk wschodniokarpacki). Ogétem badaniami objgto 240
drzew do$wiadczenia IUFRO w wicku 45 lat, 61 drzew matecznych rasy istebniariskiej oraz 25
rasy tarnawskiej. f.gcznie przeanalizowano zmienno$¢ genetyczng 326 swierkéw z 13 regionéw
geograficznych [Krutzsch 1968].

Badano siedem systeméw izoenzymowych kodowanych w 11 loci: dehydrogenaze glutami-
nianowg (GDH, E.C. 1.4.1.2, locus Gdh-A), dehydrogenaze szikimianowg (SHDH, E.C.
1.1.1.25, locus Shdh-A), dehydrogenazg jabtczanowg (MDH, E.C. 1.1.1.37, loci Mdh-A, Mdh-B,
Mdh-C), dehydrogenaze izocytrynianows (IDH, E.C. 1.1.1.42, locus Idh-B), dehydrogenaz¢
glutaminowo-szczawioctanowg (GO, E.C. 2.6.1.1, loci Got-A, Got-B, Got-C), aminopeptydaze
leucynowg (LAP, E.C. 3.4.11.1, locus Lap-B) oraz izomeraz¢ fosfoglukonianows (PGI, E.C.
5.3.1.9, locus Pgi-A). Do analiz wybrano te systemy enzymatyczne, ktére sg najbardziej zmienne
w obrebie gatunku Picea abies [Opracowanie... 2003].

Okreslono srednig liczbg alleli w locus (V) oraz heterozygotycznos¢ obserwowang (H)
opisujgca udziat heterozygot w catkowitej liczbie osobnikéw badanej populacji. W celu ustale-
nia, jaka czes¢ alleli zostanie przekazana kolejnemu pokoleniu, obliczono efektywng liczbe alleli
w locus (V) [Bergmann, Gregorius 1979]. Heterozygotycznos¢ oczekiwang (H), czyli taka, jaka
istniataby w populacji bedgcej w stanie réwnowagi genetycznej Hardy ego-Weinberga, osza-
cowano na podstawie wzoru Nei’a i Roychoundry’ego [1974]. Nast¢pnie okreslono indeks
wsobnosci wedtug Wrighta [1987], ktéry jest miarg wsobnosci populacji i przyjmuje wartosci
z przedziatu (~1; 1). Gdy populacja znajduje si¢ w stanie réwnowagi genetycznej, wéwczas W=0
(H=H).
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Podobiedstwo genetyczne pomigdzy analizowanymi proweniencjami obliczono wedlug
wzoru podanego przez Nei’a [1972], a na tej podstawie wykonano dendrogram oparty na analizie
skupieri metodg srednich potgczedn (UPGMA) [Sneath, Sokal 1973]. Parametry zmiennosci
genetycznej obliczono za pomocg programu PopGene ver. 1.3 [Yeh i in. 1999]. Do oszacowania
wplywu pochodzenia na parametry zmiennosci genetycznej badanych populacji $wierka zastoso-
wano jednoczynnikowsg analiz¢ wariancji. Obliczenia wykonano przy wykorzystaniu programu
Statistica ver. 9.0 (StatSoft, Inc.).

Wyniki
Najwyzszymi wartosciami $redniej liczby alleli w locus charakteryzowaty si¢ drzewa mateczne
rasy tarnawskiej, natomiast efektywnej liczby alleli w locus drzewa mateczne rasy istebniariskiej.
Najnizsze wartosci wymienionych parametréw zanotowano dla proweniencji doswiadczenia
IUFRO. Réwniez wartosci heterozygotycznosci obserwowanej i oczekiwanej byly w przypadku
proweniencji $wierkéw badanych na powierzchni badawczej w Krynicy generalnie nizsze niz
w przypadku drzew matecznych reprezentujgcych ras¢ istebniariskg i tarnawskg (tab. 1).

Na poziomie poszczegélnych pochodzeri najwyzsze wartosci wigkszosci parametréw zmien-
nosci genetycznej zanotowano dla proweniencji Swierka z Beskidu Slgskiego (pochodzenie
Bukowiec), a najnizsze dla populacji ze wschodnich Karpat w Rumunii (pochodzenie Cosna,
Cucureasa 4A). Srednia oraz efektywna liczba alleli w locus wyniosta odpowiednio od 1,182 1,107
do 2,091 i 1,268. Wartosci obu parametréw byly do siebie najbardziej zblizone w przypadku drzew
doborowych z lesnictwa Zapowiedz, a wigc dla $wierka z Beskidu Slaskiego i Zywieckiego
(region 63). Najnizszg wartoscig heterozygotycznosci obserwowanej i oczekiwanej charakteryzo-
wato si¢ pochodzenie Cosna, Cucureasa 4A (0700) oraz z Tyrolu w Austrii (region 28), natomiast
najwyzszg drzewa doborowe z lesnictwa Bukowiec (region 63). Identyczne wartosci parametréw
heterozygotycznosci obserwowanej i oczekiwanej, a zatem jednakowsg proporcj¢ homozygot do
heterozygot, zanotowano u $wierkéw pochodzenia Ukmerges (0351) i z péinocno-wschodniej
Styrii w Austrii (region 32), co wskazuje, ze proweniencje te znajdujg si¢ w stanie réwnowagi
Hardy’ego-Weinberga. Najnizszg wartos¢ indeksu wsobnosci Wrighta, wskazujacg na najwyzszg
liczbg heterozygot, zanotowano dla populacji Cimpeni, XV Valea Mare 24 (0,417). Najwyzszg
liczb¢ homozygot zaobserwowano u drzew proweniencji Bukowiec (0,283; tab. 1).

Jednoczynnikowa analiza wariancji wykazala istotny wpltyw pochodzenia na srednig liczbe
alleli w locus. Pod wzglgdem wymienionego parametru test Tukeya podzielit populacje na dwie
grupy jednorodne. Do pierwszej nalezaty swierki doswiadczenia IUFRO z trzech regionéw wy-
stgpowania gatunku oraz drzewa mateczne rasy istebniadskiej. Drugg grupe reprezentowaty
swierki z regionu alpejskiego, karpackiego oraz drzewa mateczne rasy istebniariskiej i karpackiej.
Réznice pomigdzy wartosciami pozostatych parametréw zmiennosci genetycznej bylty w zale-
znosci od regionu pochodzenia statystycznie nieistotne (tab. 2).

Sredni dystans genetyczny wyni6st 0,0344. Najwyzsze podobiefistwo zanotowano pomigdzy
drzewami matecznymi z lesnictwa Bukowiec i Malinka, ktére na dendrogramie utworzyly
odrebne skupienie. W pozostalych przypadkach nie zaobserwowano znacznego podobieristwa
genetycznego proweniencji z tych samych regionéw wystgpowania gatunku: karpackiego, alpej-
skiego i pétnocno-wschodniego. Populacje odlegte geograficznie, np. 0326 — Knyszyn oraz 0735
- Kanittelfeld, skupione sg bowiem w jednej grupie na dendrogramie. Z kolei duzy dystans
genetyczny zanotowano pomiedzy pochodzeniami zlokalizowanymi w jednym regionie
geograficznym, np. 0856 — Roslavi, 0111 — Bricalovic i 1147 — Mogilevskoje Oblast (ryc.).
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Tabela 1.
Srednie wartosci parametréw zmiennosci izoenzymowej badanych populacji
Mean values of isoenzyme variability for analysed populations
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Region Krutzscha Nazwa pochodzenia N, N, H, H, w
Swierk z zasiegu pétnocno-wschodniego
68 - Eg{:ﬁ‘:r‘e Mazurskie; 0447 - Borki Knieja 1,364 1237 0,109 0,113 0,035
69 — Pojezierze Augustow- 0326 — Knyszyn 1,273 1,155 0,091 0,088 -0,034
skie, Podlasie; Polska 0917 — Mikaszowka 1,546 1,209 0,136 0,125 —0,088
70 — Puszcza Biatlowieska; Polska 0146 — Puszcza Bialowieska 1,455 1,181 0,100 0,113 0,115
71 - Pojezierze Wileriskie, Pojezie- 0351 — Ukmerges 1,455 1,200 0,118 0,118 0,000
rze Bialoruskie; Litwa, Biatorus 0841 — Ignalino 1,455 1,218 0,100 0,128 0,219
75 — Biatoru$ 0111 — Bricalovic 1,546 1,231 0,164 0,131 -0,252
75 — Biatorus 1147 — Mogilevskoje Oblast 1,455 1,198 0,127 0,117 -0,085
76‘(\)"\,;’;;‘0(’[‘;2‘\5‘”532? Rosia "534~ Mohvotiesk 1,455 1,194 0,155 0,120 -0,292
78 — Rosja 2 0856 — Roslavi 1,364 1,151 0,109 0,094 -0,160
Srednia 1,437 1,197 0,121 0,115 -0,054
Swierk alpejski
: . 0761 — Liembergwald/
28 — 'Tyrol-Salzburg; Austria Zell Am See, 39 1,546 1,145 0,073 0,094 0,223
32 Styria (N-E) 1; Austria o/~ StanaKindtal- 0y yos 15 0001 0,122 0254
’ -Allerheiligen
32 — Styria (N-E) 1; Austria 0441 — Deutschlandsberg 1,364 1,179 0,118 0,111 -0,063
32 — Styria (N-E) 1; Austria 0451 — Seewiesen, Seereith 1,364 1,193 0,127 0,119 -0,067
32 — Styria (N-E) 1; Austria 0735 — Knittelfeld 1,546 1,193 0,118 0,123 0,041
32 - Styria (N-E) 1; Austria 0765 — Stuebing/Gamskogel 1,273 1,158 0,100 0,094 -0,064
32 — Styria (N-E) 1; Austria 0986 — Foelz, Mayerberg 1,364 1,216 0,164 0,133 -0,233
Srednia 1,416 1,185 0113 0,113 0,013
Swierk karpacki
58 — Géry Bihor, Transylvania; 0340 — Cimpeni,
Rumunia XV Valea Mare 24 L1273 L185 0,146 0105 0,417
59 — Karpaty Wsch.; Rumunia ?14%190;1:,)23: Cindrent, 364 1193 0,127 0,119 0,067
59 — Karpaty Wsch.; Rumunia 0487 — Cucureasa, 65 1,273 1,107 0,073 0,070 -0,043
59 — Karpaty Wsch.; Rumunia 0700 — Cosna, Cucureasa 4A 1,182 1,107 0,055 0,065 0,154
59 - Karpaty Wsch.; Rumunia 0749 — Cucureasa, 65 1,364 1,149 0,073 0,099 0,263
59 — Karpaty Wsch.; Rumunia 0922 — Cucureasa, 65 1,455 1,268 0,182 0,155 -0,174
60 = Beskidy Wschodnie 0925 - Tarnawa 1273 1206 0,136 0,112 0,214
(Tarnawa); Polska
Srednia 1,312 1,173 0,113 0,103 -0,071
Swierk istebniariski
63 — Beskid quski i Zyw.; Polska Bukowiec 2,091 1259 0,172 0,240 0,283
63 — Beskid glqski i Zyw.; Polska Malinka 1,556 1,248 0,139 0,136 -0,022
63 — Beskid Slqski i Zyw.; Polska Zapowiedz 1,222 1,206 0,125 0,114 -0,096
Srednia 1,623 1,238 0,145 0,163 0,055
Swierk tarnawski
60 — Bieszczady; Polska Sianki 2,000 1,234 0,147 0,140 -0,050
Srednia 2,000 1,234 0,147 0,140 -0,050

Numeracja i nazwy pochodzen wedtug Baluta i Sabora [2001]; provenance names and numbers after Balut and Sambor [2001]
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Tabela 2.
Ocena wptywu pochodzenia na parametry zmiennosci genetycznej drzew
Effect of provenance on isoenzyme variability

Parametr Suma Stopnie Sredni F
kwadrat6w swobody kwadrat
N, 0,53288 4 0,13322 5,49*
Btad 0,55845 23 0,02428 -
N, 0,01085 4 0,00271 1,81
Btad 0,03335 23 0,00145 -
H, 0,00333 4 0,00083 0,77
Blad 0,02475 23 0,00108 -
H, 0,00840 4 0,00210 2,73
Btad 0,01773 23 0,00077 -
w 0,05272 4 0,01318 0,38
Blad 0,79958 23 0,03476 -

*istotne na poziomie 0,01
O Puszcza Bialowieska
Legenda O Bricalovic
O $wierk z zasiggu pétnocno-wschodniego O Ukmerges
0 swierk alpejski O Seewiesen, Seereith
ot , O Mikaszowka
A S\merk kdr?afkl # Sianki
© rasa istebniariska © Knyszyn
¥ rasa tarnawska O Knittelfeld
A Tarnawa
A Cimpeni, XV Valea Mare 24
O Stanz-Kindtal-Allerheiligen
©O Ignalino
A Dorna Cindreni, IT Rosia, 50A
o ZapowiedZ
o Roslavi
o Stuebing/Gamskogel
A Cucureasa 65
A Cosna, Cucureasa 4A
A Cucureasa, 65
A
n]
o
e}
(¢}
o
o
<
<

Cucureasa, 65
Foelz, Mayerberg
Borki Knieja

—

Molvotitsk

Mogilevskoje Oblast R
<|E Liembergwald/Zell Am See, 59 ye. ,
Deutschlandsberg Dystans genetyczny Nei’a mi¢dzy ba-
— ¢ Bukowicc danymi pochodzeniami swierka
s 85 -— ¢ Malinka Nei’s genetic distance among analysed
' — i provenances
Dyskusja

Polimorfizm genetyczny drzew matecznych rasy istebniariskiej (V,=1,623, H =0,146) i tarnaw-
skiej (V =2,00, H =0,147), okreslony za pomocg sredniej liczby alleli w locus i heterozygoty-
czno$ci obserwowanej, byt generalnie wyzszy od polimorfizmu analizowanych proweniencji
doswiadczenia [UFRO (N =1,394, H =0,116) oraz od zmiennosci drzew w catym zasiggu wyste-
powania gatunku okreslonej przez Langercrantza i Rymana [1990] (V =1,58, H =0,115). Byt na-
tomiast nizszy od wartosci wymienionych parametréw uzyskanych przez Bergmanna i Gregoriusa
[1979] (N ,=2,14-3,14, H =0,36-0,45). Wyzsze wartoSci parametréw zmiennosci genetycznej
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otrzymali Lewandowski i in. [1997] oraz Lewandowski i Burczyk [2002] analizujacy populacje
$wierka z Polski, a takze Prus-Glowacki i Modrzynski [2003] badajacy polskie proweniencje
objete doswiadczeniem IUFRO 1972, w tym populacj¢ Istebna. Réwniez Polak-Berecka [2001]
oraz Polak-Berecka i Perchlicka [2007] badajace te same drzewa mateczne rasy istebniariskiej
i tarnawskiej, jakie analizowano w prezentowanej pracy, wykazaty ich wyzszy polimorfizm gene-
tyczny. Stwierdzone réznice mogg wynikac z odmiennej liczby analizowanych loci izoenzymowych.
Podczas gdy Polak-Berecka [2001] badata 11 enzyméw kodowanych w 24 loci, w przedstawionej
pracy analizg objeto 7 systeméw izoenzymowych. Otrzymane réznice mogg byé ponadto efek-
tem specyfiki badanej populacji. Praca przedstawia bowiem analiz¢ zmiennosci genetycznej
drzew matecznych oraz populacji reprezentujgcych doswiadczenie proweniencyjne, obejmujace
potomstwo $wierka z calego zasiggu wystgpowania gatunku. Z kolei Bergmann i Gregorius
[1979], Langercrantz i Ryman [1990], Lewandowski i in. [1997] oraz Lewandowski i Burczyk
[2002] analizowali plantacje nasienne swierka lub drzewostany naturalne.

Zgodnie z wynikami badari Bergmanna i Gregoriusa [1979] wykazano niewielkie réznice
W poziomie zmiennosci genetycznej pomigdzy pochodzeniami z pétnocno-wschodniego i potud-
niowego zasiggu wystgpowania gatunku. Heterozygotycznosé obserwowana dla pochodzer
z Karpat i Alp wyniosta 0,113, a dla $wierkéw z zasi¢gu péinocno-wschodniego 0,121. Uzyskane
wyniki sg podobne do opisanej dotychczas w literaturze wartosci parametru heterozygotycznosci
obserwowanej otrzymanej dla drzewostanéw z Karpat i Alp, ktéra wyniosta od 0,144 do 0,165
[Giannini i in. 1991; Prus-Glowacki i in. 2007; Korshikov i in. 2008].

Rozpatrujac ogélne podobieristwo zmiennosci genetycznej drzew matecznych i populaciji
doswiadczenia IUFRO, nie udalo si¢ wskaza¢, do ktérej populacji i z jakiego regionu $wierk
istebniaiski wykazuje najwigksze podobieristwo. W otrzymanym dendrogramie brak jest
bowiem wyraznego podzialu analizowanych proweniencji pod wzglgdem regionu pochodzenia.
Wedtug Sabora [1996] swierk istebniariski jest natomiast pochodzeniem obcym, a korzystne
wartosci genetyczno-hodowlane wynikajg z wysokiej zdolnosci adaptacyjnej tej rasy.

Uzyskane wyniki analizy 11 loci izoenzymowych nie wykazaty réznic w zmiennosci gene-
tycznej populacji §wierka rasy istebniariskiej, tarnawskiej oraz proweniencji do$wiadczenia
IUFRO. Najwyzszymi warto$ciami parametréw zmiennosci genetycznej charakteryzowaly si¢
zaréwno drzewa mateczne rasy tarnawskiej, ktére w doswiadczeniu IUFRO 1964 wykazywaty
713 jako$¢ genetyczna, jak i $wierk istebniariski stanowigcy elit¢ selekeyjng tego gatunku [Sabor
1996]. Najnizszy polimorfizm zanotowano natomiast w przypadku populacji doswiadczenia
IUFRO. Na uzyskane wartosci parametréw zmiennosci genetycznej mogta mie¢ wplyw rézna
liczba drzew nalezgcych do kazdej z badanych populacji. Brak wyraznych réznic pomiedzy
$wierkiem rasy istebniarskicj i tarnawskiej oraz proweniencjami z karpackiego, alpejskiego
i pétnocno-wschodniego regionu wystepowania gatunku moze réwniez wynikaé z rodzaju zasto-
sowanej techniki. [zoenzymy nalezg bowiem do markeréw wolno mutujgcych, pozwalajacych na
wykazanie nizszej réznorodnosci genetycznej w poréwnaniu do markeréw szybko ewoluuja-
cych, do ktérych nalezg np. mikrosatelity [Freeland 2008]. Prawdopodobnie istotne réznice
w zmiennos$ci genetycznej swierka bedzie mozna ustali¢ za pomocg bardziej czulych metod
molekularnych. Potwierdzajg to m.in. badania sosny czerwonej (Pinus resinosa), dla ktérej u 159
osobnikéw stwierdzono brak zmiennosci izoenzymowej oraz niewielkg zmienno$¢ markeréw
RAPD, natomiast na podstawie 9 loci mikrosatelitarnych wyodrgbniono 25 alleli i 23 réznych
haplotypéw [Echt i in. 1998]. Podobne rezultaty przyniosty réwniez analizy sosny wydmowej
(Pinus contorta) [ Thomas i in. 1999].
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Podsumowanie

Drzewa mateczne rasy istebniariskiej i tarnawskiej nie wykazaly znaczaco lepszej jakosci gene-
tycznej w poréwnaniu do wybranych populacji do§wiadczenia IPTNS-IUFRO 1964/68 w Krynicy
z zasiggu péinocno-wschodniego, alpejskiego i karpackiego. Informacja ta ma duze znaczenie
dla praktyki lesnej, bowiem drzewa mateczne, bedgce Zrédlem pozyskania lesnego materiatu
rozmnozeniowego, powinny umozliwié¢ pozyskanie wartosciowych nasion [Dawidziuk 2001].
Mozna zatem stwierdzi¢, Ze pomimo istotnego wptywu pochodzenia na srednig liczbg alleli
w locus, rozktad grup jednorodnych wskazuje, Ze drzewa mateczne rasy istebniariskiej i tarnaw-
skiej dobrze reprezentujg zmiennosé swierka z calego zasiggu wystgpowania gatunku i z powo-
dzeniem mogg by¢ wykorzystywane w gospodarce lesnej.
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SUMMARY

Isoenzyme polymorphism of Norway spruce of the Istebna and Tarnawa
race and selected provenances tested in IPTNS-IUFRO 1964/68
trial in Krynica

The paper presents the assessment of the genetic variability of Norway spruce plus trees of the
Istebna and Tarnawa race and selected provenances from north-eastern, alpine and carpathian range
of the species occurrence. The genetic diversity was estimated using seven isoenzyme systems
encoded in eleven loci. The highest genetic variability was shown for plus trees of the Tarnawa
race, that in the [TUFRO 1964/68 experiment showed a poor genetic quality, and the Istebna
spruce representing the best stands of this species. The lowest value of genetic polymorphism
was observed for spruce from IUFRO experiment. There was no effect of origin of the analyzed
trees on the parameters of genetic variability: the effective number of alleles per locus, observed
and expected heterozygosity and Wright’s index. There was only a significant effect of the origin
on the average number of alleles. Considering the overall similarity of the genetic structure of the
plus trees and population from IUFRO experiment, it has not been shown, to which population
and from which region Istebna spruce is most similar. The Istebna and Tarnawa plus trees did
not also show significantly higher genetic quality compared to some of the population of IPTNS-
-IUFRO 1964/1968 experiment in Krynica. The distribution of homogeneous groups obtained
from the analysis of variance, indicates that the plus trees of Istebna and Tarnawa race represent
the variability of spruce from all the range of the occurrence of species and can be successfully
used in forest management.



