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Justyny Nowakowskiej w Instytucie Badawczym Lesnictwa — Sekocin Stary zatytulowane;j

~ »Zmienno$¢ genetyczna odnowien naturalnych §wierka (Picea abies (L) Karst.) w
zamierajacych drzewostanach Beskidu Slaskiego i Zywieckiego”

Zagadnienie zachowania réznorodnosci genetycznej i integralnosei pul genowych populacji
drzew le$nych ma trudne do przecenienia znaczenie dla utrzymania maksymalnej zdolnosci
adaptacyjnej tych organizméw do okreslonych warunkéw siedliskowych i co za tym idzie
produkcji biomasy o pozadanych cechach. Priorytetem w hodowli lasu jest wiec utrzymanie
wysokiej zmiennos$ci genetycznej z pokolenia na pokolenie drzewostanéw charakteryzujacych
sie wysokimi walorami hodowlanymi i uzytkowymi. Doktorantka w swojej dysertacji
postawita sobie zadanie zbadania czy w procesach naturalnych odnowien zachowuje sie
podobienstwo struktury genetycznej populacji potomnej do populacji rodzicielskiej jak sie
zaklada zaadoptowanej do okreslonego srodowiska. W celu falsyfikacji zatozen badawczych
ppstawila sobie nastepujace hipotezy 1. czy zmienno$¢ genetyczna szeroko pojmowana,
populacji potomnych zblizona jest do wzorca genetycznego populacji rodzicielskich 2. czy
struktura genetyczna odnowienia w drzewostanie ,naturalnym” posiada cechy
charakterystyczne dla siebie. Mimo, ze literatura przedmiotu przynosi dane z podobnego typu
badan to szereg zagadnien pozostaje w ciggu dalszym niejasne i dyskusyjne. Istotne zatem
jest wyjasnienie ktdre z proceséw genetycznych zwigzanych z demografig populacji graja
zasadniczg role w ksztaltowaniu finalnego obrazu puli genowej populacji rodzicielskich i
potomnych. Wchodza tu migdzy innymi w rol¢ jak sie zaklad nast¢pujace czynniki: system
kojarzenia, procesy selekcji wywotanej czynnikami biotycznymi i abiotycznymi, liczebnosé¢
populacji, dryf genetyczny, a takze procesy losowe i procesy zwiazane z gospodarka lesna
prowadzace do fragmentacji populacji a takze inne czynniki. Jezeli zatozy sie, ze gldéwnym
czynnikiem sg procesy selekcyjne — dobor naturalny, dziatajace na pule genowa odnawiajace;]
si¢ populacji uksztaltowanej w wyniku kojarzen w ramach populacji macierzystej, przyjac
musimy, ze dziata on na rézne etapy rozwoju populacji poczawszy od procesow reprodukciji

(selekcja gametyczna) poprzez produkcje nasion, same nasiona (selekcja zygotyczna) i dalej



rjla siewki, mtode osobniki i osobniki dojrzate. Jak wida¢ z powyzszego tylko sam dobor i jego
potencjalny wplyw na strukture genetyczna populacji jest procesem zlozonym i
vjvielokierunkowym determinowanym zlozonymi czynnikami dzialajacymi na populacje. W
tfym kontekscie uwazam, ze wybor tematyki dysertacji doktorskiej za ambitny, trafny i wazny
z punktu widzenia i zrozumienia podstawowych zagadnien genetyki demograficznej, a takze

Bardzo istotny dla hodowli lasu.

Formalna ocena dysertacji

chniajqc pracg pod wzgledem formalnym stwierdzam, ze nie odbiega ona od tego typu
dpracowaﬁ. Dysertacja liczy 111 stron, podzielona jest na sze$¢ rozdzialéw. Prace konczy
lérétkie streszczenie po polsku i po angielsku. Dwu stronicowy Wstep precyzuje zamiary
badawcze Doktorantki i ogélnie naswietla idee podjetej pracy pod katem jej odniesien do
léénictwa 1 zachowania réznorodnosci genetycznej drzewostandw w powiazaniu z ich
iamieraniem w Beskidzie Slaskim i Zywieckim. Obszerny Przeglad literatury
zamieszczony na 22 stronach zawiera opis czynnikéw ksztattujacych zmienno$é genetyczng
w populacjach drzew lesnych takich jak system kojarzenia, dobor naturalny, dryf genetyczny i
przeptyw genéw. Wymienione czynniki wraz z mutacjami i rekombinacjami sa
ojdpowiedzialne za poziom i charakter zmiennosci. W dalszym ciagu przegladu literatury
Autorka cytuje prace odnoszace si¢ do wptywu migracji polodowcowych na sktad genetyczny
Wspélczesnych populacji flory w kontekscie ostoi lodowcowych, drég migracji, wyspowego
wystgpowania gatunkow, gatunkdéw o zasiggu zwartym i populacji ze skraju zasiegu. Porusza
takze znaczenie wplywu czlowieka na pule genowe populacji drzew poprzez deforestacie,
nadmierng eksploatacje drzewostanéw, degradacje siedlisk jak réwniez zabiegi hodowlane
zwiazane z selekcja kierunkowa zmierzajaca do uzyskania uzytecznych dla czlowieka form,
nie zawsze najlepiej zaadoptowanych do zajmowanych siedlisk.

Nastqpny podrozdzial przegladu literatury poswigcony jest opisowi zmiennosci genetyczne;j
swierka 1 opis ten obejmuje aktualny zasigg gatunku, wplyw zlodowacen i migracji
polodowcowych na wyksztalcenie jego zmiennosci geograficznej oraz uksztattowanie
zmiennosci migdzy 1 wewnatrz populacyjnej. Ostatni fragment tego podrozdziatu dotyczy
rozwazan na temat markeréw molekularnych — izozymowych 1 markerow DNA
chloroplastowego, mitochondrialnego i jadrowego uzywanych w badaniach struktury

génetycznej populacji $wierka, wskazujac na ich zalety i wady. W ostatnim podrozdziale



przegladu literatury Doktorantka opisuje zjawisko zamierania drzewostanéw $wierkowych w
Beskidzie Slaskim i Beskidzie Zywieckim omawiajac prawdopodobne czynniki abiotyczne i
biotyczne wywotujace to niepokojace zjawisko, mogace mie¢ wplyw na zubozenie lokalnych
pul genowych i obnizenie zdolnosci adaptacyjnych drzewostanéw. W tym kontekscie
badania, czy naturalne odnowienia wykazuja obnizenie zmienno$ci genetycznej w
poréwnaniu z populacjami macierzystymi zaadoptowanymi do lokalnych warunkéw i czy
odbiegaja wzglednie nie odbiegaja od nich strukturg genetyczna ma kapitalne znaczenie dla
potencjalnej ochrony juz istniejacych odnowien i moga da¢ wskazania dla dziatan zwiazanych
z hodowlg lasu na tych terenach.

Cel pracy przedstawiony zostat jasno, w kilku zdaniach, z wyodrebnieniem hipotez
badawczych. Rozdzial Material i metody podzielono na cztery podrozdziaty. W pierwszym
opisano wybrane do badan cztery drzewostany z podaniem dokladnej ich lokalizacji,
zajmowanej powierzchni i wysokosci nad poziom morza, charakteru zwarcia, przyblizonego
wieku drzew, przecigtnej ich wysokoscei i piersnicy a takze stanu odnowienia. Trzy z nich
pochodzily z Beskidu Slaskiego i Zywieckiego a jedna z Rezerwatu »Wyznia Mata t.aka,
Wantule” z Tatr ktora to populacja jest borem $wierkowym o charakterze pierwotnym.
Material do badan pobierano losowo z drzew bez objawéw chorobowych z osobnikow
oddalonych o 30-40 metréw. Pedy z osobnikéw populacji potomnych pobierano w
analogiczny sposob. Materiat roslinny pozyskano z 50 osobnikéw obejmujacych kazda
populacj¢ drzew macierzystych (razem 200 osobnikéw) i po 50 osobnikéw z odnowien (200
prob), razem 400 drzew. Tutaj zabraklo mi informacji o wieku populacji potomnych. Czy
osobniki byly w jednym wieku ? Sprawa jest o tyle istotna bo rzutowaé¢ moze na interpretacje
danych. Przy osobnikach réznowiekowych, odnowienie nastgpowato etapami i na strukture
genetyczng tych subpopulacji naktadaé sie bedzie struktura poszczegdlnych zasiedlen, a to
zapewne wplywac bedzie na bogactwo genetyczne wykrywane u potomstwa.

Metody biochemiczne opisane sg skrétowo w trzech podrozdziatach i obejmuja opis izolacji
DNA, amplifikacje mikrosatelitarnego DNA oraz analize jego polimorfizmu. Analizowano
zmienno$¢ trzech loci SpAG2, SpACiH8, SpAGDI.

Analizy statystyczne prowadzono stosujac powszechnie stosowane programy dla uzyskania
szeregu parametrOw genetyczno-populacyjnych takich jak frekwencja poszczegdlnych
wariantow mikrosatelitarnego DNA — alleli (N, i Ne), indeks Shannona (I) jako miare
réznorodnosci genetycznej, heterozygotycznos$é obserwowana (H,) i oczekiwang (H,), miare
roznorodno$ci genetycznej (h), oraz wspoélczynnik zrdéznicowania miedzy populacyjnego

(Fst), wspélczynnik wsobnosci (Fis) oraz wspdlczynnik przeptywu gendéw miedzy



populacjami rodzicielskimi i potomnymi (Nm) jak réwniez badano ich podobichistwa
genetyczne (Dy.

Wryniki przedstawiono na 24 stronach stosujac ten sam schemat ich zaprezentowania dla
badanych populacji, kazdej z osobna, kontrastujac grupe osobnikéw rodzicielskich z grupa
osobnikow potomnych z naturalnego odnowienia. Okreslano frekwencje alleli w
poszczegolnych loci oraz $rednig ich liczbe na locus, indeks réznorodnosci genetycznej
Shannona, wspotczynniki heterozygotycznosci, podobiefstwa genetyczne i wspdlezynnik
wsobnosci, wspotczynnik przeplywu genéw. Wyniki zestawiono w formie tabel i
histograméw. Jednak dla przejrzystosci uzyskanych wynikéw i mozliwoéci réwnoczesnego
poréwnania danych dla wszystkich o$miu badanych obiektéw brakuje mi przedstawienia
parametrow genetycznych w jednej tabeli, a to znakomicie ulatwilo by percepcje i
interpretacj¢ wynikéw nie tylko dla poszczegdlnych populacji. Takze dendrogramy
obrazujace podobienstwa genetyczne badanych populacji bytyby tu pomocne.

Rozdzial Podsumowanie wynikéw i dyskusja jest wielowatkowym i obszernym na 21
stronach opracowaniem, odnoszacym si¢ do uzyskanych w dysertacji danych. Wyniki
wskazuja na trendy wyréwnywania struktury genetycznej populacji rodzicielskich z
populacjami potomnymi z zachowaniem pewnej ich specyficznosci. Zmiennoéé genetyczna i
heterozygotyczno$¢ poréwnywanych grup osobnikdw jest zblizona, chociaz zaobserwowaé
mozna bardziej czgste wystgpowanie alleli prywatnych - unikatowych w populacjach
potomnych. W kazdej grupie drzew stwierdzono nieznaczny niedobér heterozygotycznosci.
Z¢ wzgledu na to, ze dyskusja jest obszerna i porusza wiele zagadnien czasem ogdlnych i
bardzo luzno powiazanych z tematem pracy wystepuja tu niekiedy powtérzenia trescei.
Whnioski przedstawione zostaly w formie pigciu punktéw. Bardzo obszerna cytowana
literatura zawiera 270 pozycji w wigkszosci z ostatnich lat. Prace koficza streszczenia w
jezyku polskim i angielskim. Sformulowane wnioski nawiazuja do postawionych hipotez i
wynikajg z uzyskanych danych.

Jezeli chodzi o strong edytorska praca napisana jest tadnym jezykiem, a jej strona ilustracyjna
(tabele i wykresy) jest bez zarzutu. Generalnie pracg oceniam pozytywnie.

Z obowiazku recenzenta jednak do niektorych tez poruszonych w dyskusji chciatbym si¢
odnie$¢ bardziej szczegbélowo. Kwestia dotyczy dyskusyjnego pogladu na ,,neutralno$é” loci
mikrosatelitarnych ktérych zmienno$¢ nie ma charakteru zmienno$ci adaptacyjnej. Jezeli
przyjmiemy taka hipotezg, to za struktur¢ genetyczna populacji potomnych odpowiadatby w
gléwnej mierze losowe kojarzenie i dryf genetyczny oraz czynniki stochastyczne nie majace

podloza genetycznego, a jak wiemy dryf genetyczny stosunkowo stabo wplywa na



uksztattowanie puli genowej w krotkim czasie (odnowienia) i dziata w specyficznych
warunkach. By¢ moze nalezatoby zatozy¢, ze zasadniczym czynnikiem ksztattujacym pule
genowa populacji potomnych jest selekcja stabilizujaca dzialajaca na kietkujace nasiona i
siewki w kierunku najlepszej adaptacji genotypéw (fenotypéw) potomnych do warunkéw
siedliskowych. Wskazywaty by na to podobienstwa populacji potomnych do macierzystych,
jak zakladamy najlepiej dostosowanych do okreslonego siedliska. Bogactwo puli genowe;
potomstwa  powodowane zaplodnieniami krzyzowymi byloby redukowane (gtéwnie
homozygoty) przez dobér. Wiaczenie do badan dodatkowej klasy wieku (zarodki, siewki) byé
moze rozjasnito poprzez analiz¢ trendéw kierunkéw zmian w czestosci alleli i zmiany
poziomu heterozygotycznosci. Sprawa jest dyskusyjna i prositbym Doktorantke o wyrazenie
swojej opinii na ten temat zwlaszcza, ze Autorka nie wskazuje jednoznacznie na mechanizmy
mogace ksztaltowa¢ pule genowe badanych populacii.

Nastepnym zagadnieniem ktére cheialbym poruszy¢é to wymagana liczba loci
mikrosatelitarnych uzytych do badan, pozwalajaca odda¢ rzeczywisty obraz zréznicowania
genetycznego populacji. Autorka jest zdania, ze nawet niewielka ich liczba jest zdolna do
uzyskania ,wiasciwej informacji genetycznej”. Mysle, ze jest to duze uproszczenie.

Prosilbym Doktorantke o rozwinigcie tej mysli i wyrazenie swojej opinii w tej kwestii.

Pod wzgledem merytorycznym pracg¢ oceniam wysoko. Autorka stosujac metody biologii
molekularnej zbadala zmienno$¢ genetyczna pod katem demografii  populacji $wierka
poréwnujac sklad genetyczny populacji macierzystych i potomnych. Wykazata, ze bogactwo
genetyczne populacji potomnych pochodzacych z naturalnego odnowienia wyrazone liczba
alleli 1 ich zréznicowania, zrdéznicowania genotypowego, poziomem heterozygotycznosci,
jest porownywalne do tych danych w populacjach macierzystych. Odkrycie to moze micé
duze znaczenie dla ochrony pul genowych in situ oraz dla hodowcoéw lasu, zwlaszcza w
kontekscie zamierania drzewostanéow. Co wigcej populacje potomne w duzym stopniu
nawiazuja pod wzgledem podobienstw genetycznych do populacji macierzystych co stwarza
nadziej¢, na zachowanie ,regionalnej” puli genowej — skladu genetycznego w stanie
pozwalajacym na optymalnag adaptacje drzewostanu do okreSlonych warunkow
siedliskowych.

Mam niewiele uwag merytorycznych i edytorskich jednak przy lekturze pracy natknatem sie

na kilka niejasnosci i lapsuséw - dla przyktadu:



- strl0 dot niejasne jest zdanie ,,z ewolucyjnego punktu widzenia drzewa posiadaja kilka
intrygujacych i wyraznie paradoksalnych cech. W szczeg6lnosci charakteryzujg si¢ zwykle
wysokim poziomem zmiennosci genetycznej, ale niskim tempem substytucji nukleotydowych

1 niskim tempem specjacji; ponadto tacza wysokie lokalne zréznicowanie w zakresie cech

adaptacyjnych z szerokim przeptywem genow i generalnie utrzymuja integralno$é gatunku

wobec obfitego przeplywu gendéw pomiedzy gatunkami”

- str 24 razi wyrazenie ,,0kres czasu”

str 34 proszg o wyjasnienie co oznacza wyrazenie ,,wiek uprawy” dla populacji potomne;j

przy opisach histograméw uzyto niezgrabnego wyrazenia ,,frekwencja wystepowania”

str 70 niejasne jest dla mnie zdanie ,,Pojgcie heterozygotycznosci odnosi sie do zmienno$ci
neutralnej , jednakze czgsto obserwuje si¢ pozytywna korelacje miedzy poziomem zmiennosci

populacji a jej dostosowaniem........

Przytoczone, wybrane z tekstu pracy uwagi nie obnizaja jednak wartosci dysertacji.

Whiosek koncowy

Jak juz zaznaczylem dysertacj¢ Pani mgr inz. Elzbiety Chomicz oceniam pozytywnie.
Autorka wykazala si¢ oczytaniem i szeroka wiedza w reprezentowanej dziedzinie czego
wyrazem sg tresci zawarte w rozdziatach ,,Przeglad literatury”, a szczegélnie interesujaca
dyskusja zawierajaca Jej podejscie do roznych zagadnien genetyczno populacyjnych
powiazanych z populacjami drzew lesnych 1 Jej wlasne przemyslenia. Zastosowala w
badaniach nowoczesne metody molekularne. Praca rzuca dodatkowe $§wiatto na nasza wiedzg
dotyczacg dynamiki przemian genetycznych zwigzanych z demografia populacji drzew Procz
danych wartosciowych dla wiedzy ogolnobiologicznej, wyniki jej pracy wykorzystane byé
moga w hodowli lasu i praktyce ochroniarskiej Cenng zaleta Doktorantki jest umicjetnosé

krytycznego spojrzenia na uzyskane dane i wyniki. Doktorantka jest dojrzatym badaczem.

W Swietle powyzszego uwazam, ze praca doktorska Pani Elzbiety Chomicz odpowiada

wymaganiom stawianym dysertacjom doktorskim i stawiam wniosek do Wysokiej Rady



Naukowej Instytutu Badawczego Lesnictwa o dopuszezenie Jej do dalszych etapow przewodu

doktorskiego
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