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Ocena zmiennosci genetycznej
buka przy zastosowaniu markeréw
izoenzymatycznych i DNA
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Udziat buka zwyczajnego w lasach Polski wynosi 5,1%. Wyste-
puje w typowych zbiorowiskach lesnych na potudniu kraju — w niz-
szych potozeniach goérskich Karpat i Sudetéw oraz na poétnocy — na
morenach polodowcowych Pojezierza Pomorskiego (ryc. 1). Przez
Polske przebiega poétnocno-wschodnia granica naturalnego zasiegu
buka. Wsréd czynnikow krytycznych, ktore decydujg o mozliwosciach
wzrostu gatunku, wymieni¢ nalezy: siedlisko, zrédto pochodzenia na-
sion, produkcje sadzonek w szkdtce, a takze sposdb prowadzenia
zabiegow pielegnacyjnych.

Obecna struktura genetyczna populacji buka w Polsce uksztat-
towana zostata podczas ostatnich kilku tysiecy lat, pod wptywem
czynnikow srodowiskowych: na skutek migracji po okresie zlodowa-
cenia, genetycznych (selekcji),
a takze antropogenicznych. Okre-
Slenie zmiennosci i zréznicowa-
nia genetycznego buka stato sie
wyjatkowo istotne ze wzgledu na
zmiany klimatyczne, mogace po-
wodowa¢ modyfikacje struktury
gatunkowej naszych laséw. Jed-
noczesnie mogg tez wptyngé na
zmiany optimum ekologicznego
tego gatunku.

Prowadzone dotychczas
badania zmienno$ci genetycznej
buka, oparte byly wylacznie na
ocenie wybranych cech pomia-
rowych i analizach osobnikéw,
Ryc. 1. Drzewostan bukowy w Pusz- W zaleznosci od czynnikow Srodo-
czy Bukowej pod Szczecinem (Nadles-  wiskowych. Nowe metody, wyko-
nictwo Gryfino, Lesnictwo Glinna). rzystujace réznego rodzaju mar-
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kery biochemicznie, umozliwiajg skuteczniejszg ocene zmiennosci genetycznej. Wiek-
szo$¢ waznych gospodarczo cech buka, o ktérych informacja genetyczna zapisana
jest w nici DNA, w efekcie wspétdziatania wielu gendw jest trudna do zidentyfikowania.
Dodatkowo, na ostateczny obraz danej cechy duzy wptyw modyfikujacy wywiera sro-
dowisko.
Wstepna ocena zréznicowania buka w Polsce na podstawie analiz genetycznych
(biatek enzymatycznych) dotychczas wykazata:
B nieznaczne zubozenie genetyczne populacji buka z pétnocnej Polski w stosunku do
populacji potudniowych,
m stopien zréznicowania populacji buka w Polsce uniemozliwiajgcy wydzielenie regio-
néw geograficznych o podobnym poziomie zmiennosci genetycznej,
B mozaikowy charakter zmiennosci genetycznej gatunku, ktéry wskazuje na jego eko-
typowy charakter zréznicowania.

Ryc. 2. Zmienno$¢ geograficzna populacji buka i ich pokolen potomnych.

Populacje mateczne charakteryzowaty sie nizszymi wartosciami badanego parametru genetycznego sred-
niej liczby znalezionych form gendéw (alleli w locus genowym) przy zastosowaniu markerow biatek izo-
enzymatycznych i DNA - RAPD. Potomstwo nie wykazato cech zubozenia genetycznego, co swiadczy
o stabilnosci genetycznej mtodego pokolenia.



Legenda:

Markery izoenzymatyczne Markery DNA
® 19 O 23 A 1,82
© 20 @ 24 A 1,91
o 21 ® 26 A 1,95
® 22 @ 27 A 2,00

Do dalszych badan zréznicowania ekotypowego buka wytypowano 9 drzewostanéw
wyselekcjonowanych (ryc. 2), obejmujgcych naturalny zakres zmiennosci siedlisk: zyzng,
buczyne pomorska (Gryfino i Kartuzy), zyzng buczyne sudecka (Zdroje), zyzng buczyne
karpackg (Lutowiska i Losie) oraz kwasng buczyne (Miechoéw, Tomaszéw Lubelski, Zwie-
rzyniec i Suchedniéw). Wybrane drzewostany to zwarte kompleksy lesne wystepujace
w regionach pochodzenia, zgodnych z obowigzujacg w Polsce Regionalizacjg Nasienna.

Ocene zmiennosci i zréznicowania genetycznego wykonano dla pokolenia rodzi-
cielskiego i jego potomstwa w badanych populacjach, na podstawie analiz biatek enzy-
matycznych (izoenzymy) oraz DNA w oparciu o analizy markeréw RAPD.

Markery izoenzymatyczne sg to rézne strukturalnie formy biatka, petnigce te same
funkcje w organizmie, réznigce sie nieznacznie budowg chemiczng i tadunkiem elek-
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Ryc. 3. Genetyczne zréznicowanie populacji matecznych i ich pokolenia potomnego buka — dystans gene-
tyczny — na podstawie czestosci wystepowania alleli.

Odlegtosci genetyczne migdzy pochodzeniami pokolenia potomnego sg bardzo mate — praktycznie dendro-
gram nie wykazuje zréznicowania genetycznego. Jest to spowodowane wysokg zmiennoscia genetyczng
wewnatrzpopulacyjng badanych pochodzen, w poréwnaniu do zmiennosci migdzy badanymi pochodze-
niami buka. Okreslone dystanse genetyczne nie znajdujg odniesienia w stosunku do odlegtosci potozenia
geograficznego miedzy badanymi populacjami buka.

trycznym czasteczki. Analizowane sg biatka posiadajgce znany sposéb dziedziczenia,
o ktérych budowie informacja zapisana jest w pojedynczych genach.

Markery RAPD sg to losowo namnozone nici DNA, przy zastosowaniu tzw. star-
teréw, to jest odcinkdw DNA, stymulujacych powielanie wybranych jego fragmentéw
i umozliwiajacych pozniejszg identyfikacje zmiennosci.

Badano dziewiec¢ biatek enzymatycznych: L-leucyloaminipeptydaze (Lap 1), tran-
saminaze glutaminianowo-szczawiooctowg (Got 2), reduktaze menadionu (MNR),
dehydrogenaze jabtczanowg (Mdh 1, Mdh 2, Mdh 3), dehydrogenaze szikimianowa
(SKDH), fosfoglukoizomeraze (Pgi 1) i fosfoglukomutaze (PGM) oraz markery DNA-
RAPD przy uzyciu pieciu starteréw: H02, H12, P06, W09, W11 (firmy Operon). Zmien-
nosc¢ genetyczng badanych pochodzen buka oszacowano na podstawie Sredniej liczby
znalezionych form genow (ij. alleli w locus). W celu zilustrowania zréznicowania gene-
tycznego miedzy populacjami, sporzgdzono dendrogram podobienstwa na podstawie
obliczonych czestosci wystgpienia analizowanych markeréw (ryc. 3).

Na podstawie analiz izoenzymatycznych i DNA stwierdzono duzg zmiennos¢ ge-
netyczng i zréznicowanie badanych populacji buka oraz ich pokolen potomnych. Poko-
lenie rodzicielskie wykazato nizsze wartosci zmiennosci i zr6znicowania analizowanych
parametréw genetycznych niz pokolenie potomne. Wyniki $wiadczg o losowym syste-
mie krzyzowania pokolenia rodzicielskiego, ktory nie prowadzi do zachwiania rownowa-
gi genetycznej populaciji.



