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Zachowanie zasobow genowych sosny zwyczajnej zaklada poznanie
stopnia zréznicowania genetycznego w obrgbie gatunku oraz zbadanie
podobienstwa genetycznego populacji.

W Lasach Panstwowych od 1988 r. obowiazuje regionalizacja nasienna
podstawowych gatunkéw drzew lesnych, ktora ma na celu zminimalizowanie
strat spowodowanych hodowlg odmian nieprzystosowanych do warunkow
klimatycznych i siedliskowych danego terenu.
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Charakterystyka genetyczna zasobow genowych, okreslona na podstawie
zmiennosci DNA daje pelny obraz poziomu zr6znicowania genetycznego
danych populacji. Badania DNA mitochondrialnego, ktore jest przekazywane
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potomstwu przez matke u drzew iglastych, umozliwia analiz¢ przeplywu gendéw z pokolenia na
pokolenie i okreslenie pokrewienstwa genetycznego gatunku.

Zmienno$¢ DNA mitochondrialnego analizowano w 42 populacjach sosny zwyczajnej,
zlokalizowanych w 38 regionach pochodzen, reprezentowanych przez jeden lub dwa drzewostany.

Materiat do analiz (igly) pozyskano poprzez zestrzeliwanie pedow ze $rednio 33 drzew sosny w
drzewostanie. Do analiz wybierano drzewa zdrowe, losowo potozone w drzewostanach w srednim
przedziale wieku od 90 do 174 lat. Wybodr ograniczono do drzewostanéw rodzimych, stanowigcych
rozmnozeniowg baze nasienna, na ktora sktadajg si¢ wylaczone drzewostany nasienne (WDN) lub
gospodarcze drzewostany nasienne (GDN). Analizy zmiennosci genetycznej sosny zwyczajnej
przeprowadzono na podstawie markerow DNA mitochondrialnego — ang. STS, czyli polimorfizmu
miejsc znaczonych sekwencyjnie, identyfikujacych zmiennos¢ struktury badanego mitochondrialnego
genu. Na podstawie otrzymanych wynikéw badan uzyskano dla P. sylvestris dwa warianty mito-
chondrialnej sekwencji genu ,,a” i ,,b”, rézniace si¢ wielkoscig fragmentu DNA (ryc. 1.).

Najczesciej spotykanym w badanych populacjach byt haplotyp ,,a” (96,4 %), ktory wystepowat na
terenie catego kraju, ze szczegdlnie wysoka frekwencja w potnocno-wschodniej Polsce. Rzadki
haplotyp ,,b” (3,6% w skali kraju) wystgpowal w zachodniej, srodkowej i poludniowo-wschodniej
Polsce, a najwigkszy jego udzial odnotowano w populacjach z Polski zachodnie;.

W poréwnaniu do wynikéw innych badan zmiennosci mitochondrialnego DNA u sosny w Euro-
pie, polskie drzewostany sosnowe charakteryzuje niski stopien zroéznicowania genetycznego (ryc. 2).
Jak wynika z danych literaturowych, najbardziej zréznicowane sa populacje sosny w Hiszpanii, potem
w Szkocji, a nastgpnie w Polsce.

Obecnos$¢ w badanych drzewostanach P. sylvestris rzadkiego haplotypu ,,b”, wystepujacego
przede wszystkim na Potwyspie Iberyjskim, wskazuje na pewne powinowactwo polskich populacji
sosny z hiszpanskimi, prawdopodobnie powstale bardziej na skutek transferu nasion w przesztosci niz
na skutek migracji polodowcowej sosny z odlegtego refugium z Hiszpanii.

Dane te moga by¢ wykorzystane do identyfikacji osobniczej i populacyjnej drzewostanow
sosnowych w naszych lasach, przydatne do okreslenia podobienstwa genetycznego drzew na poziomie
wewnatrz- 1 miedzypopulacyjnym oraz do badan przepltywu genow w drzewostanach.



