Czy istniejg roznice mi¢dzy
swierkiem pospolitym z poilnocnego
i poludniowego zasi¢gu wystepowania
w Polsce na podstawie analiz DNA?

dr Justyna A. Nowakowska
Zaktad Genetyki i Fizjologii Drzew Lesnych, Instytut Badawczy Lesnictwa,
Sekocin Stary, ul. Braci Le$nej 3, 05-090 Raszyn,
J.Nowakowska@ibles.waw.pl

W Polsce przynalezno$¢ populacji §wierka pospolitego (Picea abies L.
Karst.) do dwoch zasiggow wystgpowania tego gatunku w Europie — zasiggu
poludniowego (Karpaty i Alpy) lub pdéinocnego (Fennoskandia i Centralna
Rosja) jest stale kwestia sporna. Powstaly w wyniku dziatalnosci czlowieka na
Nizu Polskim i w pasmie Beskidéw tzw. pas bez§wierkowy geograficznie
oddziela obecnie oba wyzej wymienione zasiggi i utrudnia okreslenie miejsca,
w ktérym dwie gtéwne pule genowe tego gatunku (pdinocna i poludniowa)
spotkaty si¢ w okresie migracji polodowcowej. Prowadzone dotad badania
zmiennosci genetycznej polskich populacji swierka na podstawie markerow
DNA jadrowego (RAPD) nie daly jednoznacznej odpowiedzi czy obie pule
genowe roznia si¢ od siebie (Notatnik Naukowy IBL nr 7(67)/2004(XII)).
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haplotyp:

12 13 14 15 M

,d”’ ,a” ,c”,a”,c ,c”,a’,c

Ryc. 1. Elektorforetyczna analiza zmiennosci haplotypowej STS dla $wierka.
1) populacja Myslenice (Lesnictwo Sidzina, oddziat 150c, region pochodzenia 851);
2) populacja Bystrzyca Ktodzka (Le$nictwo Paszkéw, oddziat 189f, region pochodzenia 702);
M: marker 100pb DNA Ladder Plus (MBI Fermentas); 1-15: drzewa wybrane losowo w drzewostanie.
Literami anty b W A [ =10}

Zastosowanie markerow DNA mitochondrialnego, ktére u drzew iglastych dziedziczone jest
matecznie, umozliwito doktadniejsze przesledzenie stopnia pokrewienstwa oraz poznanie struktury
genetycznej swierka z obu podzasiggéw tego gatunku w Polsce.

Analizami objeto 20 drzewostanow (w srednim przedziale wieku od 79 do 166 lat), w ktérych
wytypowano losowo od 15 do 20 drzew. W badaniach zastosowano markery miejsc znaczonych
sekwencyjnie (ang. STS), ktore u §wierka identyfikuja cztery warianty mitochondrialnego genu nadl
(haplotypy ,,a”, ,,b”, ,,¢” i ,d”). Na zilustrowanych przyktadowo elektroforegramach, widniejq
odpowiednio: haplotyp ,,a”” w populacji Myslenice (ryc. 1.1) oraz haplotypy ,,a”, ,,¢” 1,,d” w populacji
Bystrzyca Ktodzka (ryc. 1.2).

Najczesciej wystepujacym haplotypem w polskich drzewostanach §wierkowych jest haplotyp ,,a”
(frekwencja wystepowania 64,2%), a najrzadziej wystgpujacym - haplotyp ,,b” (5,3%).




Legenda:

~__~ MNaturalny zasiey Swierka bezéwierkowy pas Sradkarpacki
c
Oznaczenie A
haplotypdw: B D
Spis populacji:
1-Wegierska Gorka 2 - Borki 15 - Migdzylesie
2 - Ujsoby 9 - Goaotdap 16 - Mowey Targ
3 - Tarnawa 10 - Suwaltki 17 - Suchednidw
4 - Jeleznia 11 - Bystrzyca Kb 18 - Wista
3 - Karnieszewice 12 - Piwiniczna 19 - Zwierzyniec Lub.
- Biatowieza 13 - Kamienna Gara 20 - Ptansk
7 - Borki 14 - Myslenice

Ryc. 2. Geograficzne rozmieszczenie frekwencii haplotypdw a" b",c"l ,d" genu nad1 w badanych populacjach
Swierka pospolitego

Wszystkie badane populacje swierka pospolitego cechuje wysokie zréznicowanie haplotypow
genu nadl (Ggr = 0,529). Najwigksza zmiennos¢ genetyczng (Ht = 0,544) wykryto w populacjach
potozonych w pasie bez§wierkowym (Karnieszewice, Piwniczna i Plonsk), co moze swiadczy¢ o
wymieszaniu si¢ na tym obszarze pul genowych z obu zasiggdw. Mniejsze zroznicowanie
charakteryzuje populacje z poinocnego wschodu (Ht = 0,369), a najmniejsze (Hr = 0,266) —
populacje z potudniowej Polski.

Geograficzne rozmieszczenie frekwencji wystegpowania czterech haplotypéw genu nadl w
badanych populacjach swierka jest rdwniez zroznicowane. Haplotyp ,,a” wystgpuje z najwigksza
frekwencja w potudniowej, srodkowej i wschodniej Polsce (ryc. 2). Haplotyp ,,b” charakteryzuje
glownie trzy populacje bezswierkowego pasa Nizu Polskiego (Karnieszewice i Plonsk) i
Srédkarpackiego (Piwniczna) oraz populacje Zwierzyniec Lubelski, ktéra lezy na granicy miedzy
pasem bezswierkowym Nizu Polskiego a potudniowym zasiggiem swierka w Polsce. Haplotyp ,,c”
charakteryzuje wylacznie pochodzenia z pdinocno-wschodniej Polski (Borki, Nowe Ramuki,
Goldap i Suwatki) oraz jedno pochodzenie z potudnia - Bystrzyce Ktodzka. Haplotyp ,,d” wystgpuje
glownie w populacjach z potudniowej Polski (Nowy Targ, Tarnawa i Bystrzyca Ktodzka). Niewielki
udzial haplotypu ,,d” odnotowano w populacjach ze wschodniej Polski (Gotdap, Suwalki i
Bialowieza) oraz w populacji Piwniczna z bezéwierkowego pasa Srodkarpackiego (ryc. 2).
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Ryc. 3. Dendrogrampodobienstwagenetycznegobadanychpopulaji swierkowych Czarnym drukiemwymieniono
nazwy populaciiz potudniowegozasiegu, niebieskim -z pétnocnegozasiegu, a czerwonyim - z bezswierkowego
pasa Mizu Polskiegoi Srédkarpackiego

Tak wigc rozmieszczenie haplotypow genu nadlw skali kraju wykazuje wyrazny podzial na
populacje péinocno-wschodnie (o wysokiej czgstosci wystgpowania haplotypu ,,c”’), populacje pasa
bezswierkowego Nizu Polskiego i Srédkarpackiego oraz populacje z pozostatych regionéw Polski (z
przewaga haplotypu ,,a”, ,,b” 1,,d”).

Dendrogram podobienstwa genetycznego, otrzymany na podstawie analizy algorytmu tancuchow
Markowa Monte Carlo (MCMC), wyraznie odréznia populacje przynalezace do poétnocnego zasiggu
swierka w Polsce (Borki, Nowe Ramuki, Gotdap i Suwatki) od pozostatych populacji (ryc. 3).
Wyjatek stanowi populacja Bialowieza, ktéra wykazuje duze podobienstwo do populacji z
poludniowego zasiggu swierka. Wedlug dendrogramu, populacje z tzw. pasa bezswierkowego Nizu

Polskiego i Srédkarpackiego wykazuja duze podobienstwo w strukturze genetycznej badanych
haplotypdw do pochodzen swierka z poludniowej czgsci kraju, cho¢ cechuje je wzglednie duzy udziat
haplotypu ,,b”, nieobecnego w pozostatych drzewostanach poza populacja Zwierzyniec Lubelski.

A zatem hipoteza, ze oba zasiggi swierka, poinocny i1 potudniowy rdznig si¢ pod wzgledem pul
genetycznych wydaje si¢ mie¢ pozytywne uzasadnienie. Oba zasiggi roznig si¢ na podstawie
mitochondrialnego DNA i prawdopodobnie spotkaly si¢ w przeszlosci na poziomie Nizu Polskiego i
Srédkarpackiego. Petniejszy obraz przebiegu obu zasie gow dostarcza w najblizszym czasie podobne
analizy genetyczne z krajow sasiednich.




