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Czy istniej¹ ró¿nice miêdzy

œwierkiem pospolitym z pó³nocnego

i po³udniowego zasiêgu wystêpowania

w Polsce na podstawie analiz DNA?

dr Justyna A. Nowakowska

Zak³ad Genetyki i Fizjologii Drzew Leœnych, Instytut Badawczy Leœnictwa,
Sêkocin Stary, ul. Braci Leœnej 3, 05-090 Raszyn,

J.Nowakowska@ibles.waw.pl

W Polsce przynale¿noœæ populacji œwierka pospolitego (Picea abies L.
Karst.) do dwóch zasiêgów wystêpowania tego gatunku w Europie – zasiêgu
po³udniowego (Karpaty i Alpy) lub pó³nocnego (Fennoskandia i Centralna
Rosja) jest stale kwesti¹ sporn¹. Powsta³y w wyniku dzia³alnoœci cz³owieka na
Ni¿u Polskim i w paœmie Beskidów tzw. pas bezœwierkowy geograficznie
oddziela obecnie oba wy¿ej wymienione zasiêgi i utrudnia okreœlenie miejsca,
w którym dwie g³ówne pule genowe tego gatunku (pó³nocna i po³udniowa)
spotka³y siê w okresie migracji polodowcowej. Prowadzone dot¹d badania
zmiennoœci genetycznej polskich populacji œwierka na podstawie markerów
DNA j¹drowego (RAPD) nie da³y jednoznacznej odpowiedzi czy obie pule
genowe ró¿ni¹ siê od siebie (Notatnik Naukowy IBL nr 7(67)/2004(XII)).
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Zastosowanie markerów DNA mitochondrialnego, które u drzew iglastych dziedziczone jest
matecznie, umo¿liwi³o dok³adniejsze przeœledzenie stopnia pokrewieñstwa oraz poznanie struktury
genetycznej œwierka z obu podzasiêgów tego gatunku w Polsce.

Analizami objêto 20 drzewostanów (w œrednim przedziale wieku od 79 do 166 lat), w których
wytypowano losowo od 15 do 20 drzew. W badaniach zastosowano markery miejsc znaczonych
sekwencyjnie (ang. STS), które u œwierka identyfikuj¹ cztery warianty mitochondrialnego genu nad1
(haplotypy „a”, „b”, „c” i „d”). Na zilustrowanych przyk³adowo elektroforegramach, widniej¹
odpowiednio: haplotyp „a” w populacji Myœlenice (ryc. 1.1) oraz haplotypy „a”, „c” i „d” w populacji
Bystrzyca K³odzka (ryc. 1.2).

Najczêœciej wystêpuj¹cym haplotypem w polskich drzewostanach œwierkowych jest haplotyp „a”
(frekwencja wystêpowania 64,2%), a najrzadziej wystêpuj¹cym - haplotyp „b” (5,3%).

haplotyp: „a” „a”
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„d” „a” ” „a” c” c” „a” „c” „a” c”„c „ „ „

M      1 3 4 5 6 7 8 M 9 10 11 12 13 14 15 M22)

Ryc. 1. Elektorforetyczna analiza zmiennoœci haplotypowej STS dla œwierka.
1) populacja Myœlenice (Leœnictwo Sidzina, oddzia³ 150c, region pochodzenia 851);
2) populacja Bystrzyca K³odzka (Leœnictwo Paszków, oddzia³ 189f, region pochodzenia 702);
M: marker100pb DNALadder Plus (MBI Fermentas);1-15:drzewa wybrane losowow drzewostanie.
Literami oznaczono warianty haplotypów genu nad1



Wszystkie badane populacje œwierka pospolitego cechuje wysokie zró¿nicowanie haplotypów
genu nad1 (GST = 0,529). Najwiêksz¹ zmiennoœæ genetyczn¹ (HT = 0,544) wykryto w populacjach
po³o¿onych w pasie bezœwierkowym (Karnieszewice, Piwniczna i P³oñsk), co mo¿e œwiadczyæ o
wymieszaniu siê na tym obszarze pul genowych z obu zasiêgów. Mniejsze zró¿nicowanie
charakteryzuje populacje z pó³nocnego wschodu (HT = 0,369), a najmniejsze (HT = 0,266) –
populacje z po³udniowej Polski.

Geograficzne rozmieszczenie frekwencji wystêpowania czterech haplotypów genu nad1 w
badanych populacjach œwierka jest równie¿ zró¿nicowane. Haplotyp „a” wystêpuje z najwiêksz¹
frekwencj¹ w po³udniowej, œrodkowej i wschodniej Polsce (ryc. 2). Haplotyp „b” charakteryzuje
g³ównie trzy populacje bezœwierkowego pasa Ni¿u Polskiego (Karnieszewice i P³oñsk) i
Œródkarpackiego (Piwniczna) oraz populacjê Zwierzyniec Lubelski, która le¿y na granicy miêdzy
pasem bezœwierkowym Ni¿u Polskiego a po³udniowym zasiêgiem œwierka w Polsce. Haplotyp „c”
charakteryzuje wy³¹cznie pochodzenia z pó³nocno-wschodniej Polski (Borki, Nowe Ramuki,
Go³dap i Suwa³ki) oraz jedno pochodzenie z po³udnia - Bystrzycê K³odzk¹. Haplotyp „d” wystêpuje
g³ównie w populacjach z po³udniowej Polski (Nowy Targ, Tarnawa i Bystrzyca K³odzka). Niewielki
udzia³ haplotypu „d” odnotowano w populacjach ze wschodniej Polski (Go³dap, Suwa³ki i
Bia³owie¿a) oraz w populacji Piwniczna z bezœwierkowego pasa Œródkarpackiego (ryc. 2).

Naturalny zasiêg �wierka

Legenda:
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Spis populacji:
1 - Wêgierska Górka 8 - Borki 15 - Miêdzylesie
2 - Ujso³y 9 - Go³dap 16 - Nowy Targ
3 - Tarnawa 10 - Suwa³ki 17 - Suchedniów
4 - Jele�nia 11 - Bystrzyca K³. 18 - Wis³a
5 - Karnieszewice 12 - Piwniczna 19 - Zwierzyniec Lub.
6 - Bia³owie¿a 13 - Kamienna Góra 20 - P³oñsk
7 - Borki 14 - My�lenice

bez�wierkowy pas Ni¿u Polskiego

bez�wierkowy pas �ródkarpacki

Ryc. 2. Geograficzne rozmieszczenie frekwencji haplotypów �a��b��c�i �d� genu nad1 w badanych populacjach
�wierka pospolitego



Tak wiêc rozmieszczenie haplotypów genu nad1w skali kraju wykazuje wyraŸny podzia³ na
populacje pó³nocno-wschodnie (o wysokiej czêstoœci wystêpowania haplotypu „c”), populacje pasa
bezœwierkowego Ni¿u Polskiego i Œródkarpackiego oraz populacje z pozosta³ych regionów Polski (z
przewag¹ haplotypu „a”, „b” i „d”).

Dendrogram podobieñstwa genetycznego, otrzymany na podstawie analizy algorytmu ³añcuchów
Markowa Monte Carlo (MCMC), wyraŸnie odró¿nia populacje przynale¿¹ce do pó³nocnego zasiêgu
œwierka w Polsce (Borki, Nowe Ramuki, Go³dap i Suwa³ki) od pozosta³ych populacji (ryc. 3).
Wyj¹tek stanowi populacja Bia³owie¿a, która wykazuje du¿e podobieñstwo do populacji z
po³udniowego zasiêgu œwierka. Wed³ug dendrogramu, populacje z tzw. pasa bezœwierkowego Ni¿u
Polskiego i Œródkarpackiego wykazuj¹ du¿e podobieñstwo w strukturze genetycznej badanych
haplotypów do pochodzeñ œwierka z po³udniowej czêœci kraju, choæ cechuje je wzglêdnie du¿y udzia³
haplotypu „b”, nieobecnego w pozosta³ych drzewostanach poza populacj¹ Zwierzyniec Lubelski.

A zatem hipoteza, ¿e oba zasiêgi œwierka, pó³nocny i po³udniowy ró¿ni¹ siê pod wzglêdem pul
genetycznych wydaje siê mieæ pozytywne uzasadnienie. Oba zasiêgi ró¿ni¹ siê na podstawie
mitochondrialnego DNA i prawdopodobnie spotka³y siê w przesz³oœci na poziomie Ni¿u Polskiego i
Œródkarpackiego. Pe³niejszy obraz przebiegu obu zasiê gów dostarcz¹ w najbli¿szym czasie podobne
analizy genetyczne z krajów s¹siednich.
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Ryc.3.Dendrogrampodobieñstwagenetycznegobadanychpopulaji�wierkowych.Czarnymdrukiemwymieniono
nazwy populacji z po³udniowegozasiêgu, niebieskim- z pó³nocnegozasiêgu, a czerwonym- z bez�wierkowego
pasa Ni¿u Polskiego i �ródkarpackiego


