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,,ZmiennoSd genetyczna odnowieri naturalnych Swierka (Picea abies (L\ Karst.) w
zamierajqcych drzewostanach Beskidu St4skiego i Zywieckiego"

Zagadnrenre zachowania r6znorodnoSci genetycznej i integralnoSci pul genowych populacji

drzew leSnych ma trudne do przecenienia znaczenie dla trtrzymania maksymalnej zdolnoSci

adaptacyjnej tych organizm6w do okreSlonych warunk6w siedliskowych i co za tym idzie

produkcji biomasy o polqdanych cechach. Priorytetem w hodowli lasu jest wiEc utrzymanie

wvsokiej zmiennoSci genetycznej z pokolenia na pokolenie drzewostan6w charakteryzujqcych

sig wysokimi walorami hodowlanymi i uzytkowymi. Doktorantka w swojej dysertacji

postawila sobie zadanie zbadania czy w procesach naturalnych odnowiet'r zachowuje sig

podobieristwo struktury genetycznej populacji potomnej do populacji rodzicielskiej jak siE

zaklada zaadoptowanej do okreSlonego Srodowiska. W celu falsyfikacji zaNoaef badawczych

postawila sobie nastgpuj4ce hipotezy L czy zmiennoSi genetyczna szeroko pojmowana,

populacji potomnych zbli2ona jest do wzorca genetycznego populacji rodzicielskich 2. czy

struktura genetyczna odnowienia w drzewostanie ,,naturalnym" posiada cechy

charakterystyczne dla siebie. Mimo, 2e literaturaprzedmiotu przynosi dane z podobnego typu

badari to szereg zagadmeh pozostaje w ci4gu dalszym niejasne i dyskusyjne. Istotne zatem

jest wyjaSnienie kt6re z proces6w genetycznych zwiqzanych z demografiqpopulacji graj4

zasadniczq rolq w ksztaltowaniu finalnego obrazu puli genowej populacji rodzicielskich i

potomnych. Wchodz4 tu miEdzy innymi w rolq jak siq zaklad nastgpuj4ce czynniki: system

kojarzenia, procesy selekcji wywolanej czynnikamibiotycznymi i abiotycznymi,liczebnoSd

populacji, dryf genetyczny, a takze procesy losowe i procesy zwiqzane z gospodark4 leSn4

prowadzqce do fragmentacji populacji a takhe iwrc czynniki. Jezeli zaLoiry siE, ze gl6wnym

czynnikiem s4 procesy selekcyjne - dob6r naturalny, dziaNajqce na pulE genowe odnawiaj4cej

siE populacji uksztaltowanej w wyniku kojarzefi w ramach populacji macierzystej, przyjqd

musimy, 2e dziala on na r62ne etapy rozwoju populacji poczqwszy od proces6w reprodukcji

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



na siewki, mlode osobniki i osobniki dojrzaLe. Jak widad zpovty2szego tylko sam dob6r i jego

potencjalny wplyw na strukturg genetyczna populacji jest procesem zloaonym i

wielokierunkowym determinowanym zlolonymi czynnikami dziatajqcymi na populacje. W

tym kontekScie uwazam ,2e v,rybSr tematyki dyserlacji doktorskiej za ambrtny, trafny i wazny

z punktu wrdzenia i zrozumienia podstawowych zagadniefr genetyki demografic znej, a takirc

bardzo istotny dla hodowli lasu.

Formalna ocena dysertacji

Oceniaj4c pracQ pod wzglEdem formalnym stwierdzam, 2e nie odbiega ona od tego typu

opracowaf. Dysertacja liczy 111 stron, podzielona jest na szesd rozdzial6w. PracE kohczy

kr6tkie streszczenie po polsku i po angielsku. Dwu stronicowy Wstpp precyzuje zamiary

badawcze Doktorantki i og6lnie naSwietla idee podjqtej pracy pod katem jej odniesieri do

leSnictwa i zachowania r6hnorodnoSci genetycznej drzewostan6w w powi4zaniu z ich

zamieranrem w Beskidzie Sl4skim i Zywieckim. Obszerny Przegl4d literatury

zamieszczony na 22 stronach zawiera opis czynnik6w ksztaltuj4cych zmiennoSi genetycznq

wpopulacjachdrzew leSnych takichjak system kojarzenra, dob6r naturalny, dryfgenetyczny i

przeplyw gen6w. Wymienione czynniki wraz z mutacjami r rekombinacjami se

odpowiedzialne za poziom i charakter zmiennoSci. W dalszym ci4gu przegl4du literatury

Autorka cytuje prace odnosz4ce siE do wplywu migracji polodowcolvych na sklad genetyczny

wsp6lczesnych populacji flory w kontek6cie ostoi lodowcowych, dr6g migracji, wyspowego

wystqpowania gatunk6w, gatunk6w o zasiEgu zwafiym i populacji ze skraju zasiEgu. Porusza

takhe znaczenie wplywu czlowieka na pule genowe populacji drzew poprzez deforestacjE,

nadmiern4 eksploatacjg drzewostan6w, degradacjE siedlisk jak r6wnie2 zabregr hodowlane

zwiqzane z selekcj4 kierunkowqzmierzajqc4 do uzyskania u?fiecznych dla czlowieka form,

nie zawsze najlepiej zaadoptowanych do zajmowanych siedlisk.

NastEpny podrozdziaN. przegl4du literatury poSwigcony jest opisowi zmiennoSci genetycznej

Swierka i opis ten obejmuje aktualny zasigg gatunku, wplyw zlodowaceri i migracji

polodowco\Mych na wyksztalcenie jego zmiennoSci geograficznej oraz uksztaltowanie

zmiennoSci mrEdzy i wewn4trz populacyjnej. Ostatni fragment tego podrozdzialu dotyczy

rozwazaA na temat marker6w molekularnych izozymov'rych i marker6w DNA

chloroplastowego, mitochondrialnego i jqdrowego u?ywanych w badaniach struktury

genetycznej populacji Swierka, wskazujqc na ich zalety i wady. W ostatnim podrozdziale



przegl4du literatury Doktorantka opisuje zjawisko zamierania drzewostan6w Swierkowych w

Beskidzie Sl4skim i Beskidzie Zywieckim omawiaj4c prawdopodobne czynniki abiotyczne i

biotyczne wywoluj4ce to niepokojqce zjawisko, mogEce miei wplyw na zuboaenie lokalnych

pul genowych i obnizenie zdolno6ci adaptacyjnych drzewostan6w. W tym kontekScie

badanra, czy naturalne odnowienia v,rykazujq obnizenie zmiennoSci genetycznej w

por6wnaniu z populacjami macierzystymi zaadoptowanymi do lokalnych warunk6w i czy

odbiegaj4 wzglqdnie nie odbiegaj4 od nich struktur4 genetycznq ma kapitalne znaczenie dla

potencjalnej ochrony juZ istniej4cych odnowieri i mog4 dad wskazania dla dzialah zwiqzanych

z hodowl4lasu na tych terenach.

Cel pracy przedstawiony zostal jasno, w kilku zdaniach, z wyodrqbnieniem hipotez

badawczych. RozdziaN Material i metody podzielono na cztery podrozdzialv. W pierwszym

opisano wybrane do badari cztery drzewostany z podaniem dokladnej rch lokahzacjr,

zajmowanej powierzchni i wysokoSci nad poziom morza) charakteru zwarcia, przybhaonego

wieku drzew, przeciEtnej ich wysokoSci i pierSnicy a takhe stanu odnowienia. Truy z nich

pochodzily z Beskidu Sl4skiego i Zywieckiego a jedna z Rezerwatu ,,Wy2ma Mala tr qka,

Wantule" z Tatr kt6ra to populacja jest borem Swierkowym o charakterze pierwotnym.

Malerial do badafr pobierano losowo z drzew bez objaw6w chorobowych z osobnik6w

oddalonych o 30-40 metr6w. Ppdy z osobnik6w populacji potomnych pobierano w

analogrczny spos6b. Material roSlinny pozyskano z 50 osobnik6w obejmuj4cych kuizdq

populacjq drzew macierzystych (razem 200 osobnik6w) i po 50 osobnik6w z odnowieri (200

pr6b), tazem 400 drzew. Tutaj zabraklo mi informacji o wieku populacji potomnych. Czy

osobniki byly w jednym wieku ? Sprawa jest o tyle istotna bo rzutowad moae na interpretacjE

danych. Przy osobnikach r6znowiekowych, odnowienie nastgpowalo etapami i na strukturq

genetyczn4 tych subpopulacji naklada(, sig bgdzie struktura poszczegolnych zasiedleri, a to

zapewne wplywai bqdzie na bogactwo genetyczne wykrywane u potomstwa.

Metody biochemiczne opisane s4 skr6towo w trzech podrozdzialach i obejmuj4 opis izolacji

DNA, amplifikacjE mikrosatelitarnego DNA oraz analizQ jego polimorfizmu. Analizowano

zmiennoSi trzechloci SpAG2, SpACiHS, SpAGDI.

Analizy statystyczne prowadzono stosuj4c powszechnie stosowane programy dla uzyskania

szeregu parametr6w genetyczno-populacyjnych takich jak frekwencja poszczeg6lnych

wariant6w mikrosatelitarnego DNA - alleli (Nu i N.), indeks Shannona (I) jako miarE

r6znorodnoSci genetycznej, heterozygotycznoSi obserwowane (H") i oczekiwane (HJ, miarE

r6znorodnoSci genetycznej (h), oraz wsp6lczynnik zr62nicowania miedzy populacyjnego

(Fsr), wsp6lczynnik wsobnoSci (Frs) oraz wsp6lczynnik przeplywu gen6w migdzy



populacjami rodzicielskimi i potomnymi G.{m) jak r6wnie| badano rch podobieristwa

genetyczne (Dp.

Wyniki przedstawiono na 24 stronach stosuj4c ten sam schemat ich zaprezentowania dla

badanych populacji, kazdej z osobna, kontrastuj4c grupQ osobnik6w rodzicielskich z grupq

osobnik6w potomnych z naturalnego odnowienia. Okreslano frekwencjE alleli w

poszczeg6lnych loci oraz Sredniq ich hczbq na locus, indeks r6znorodnoSci genetycznej

Shannona, wsp6lczynniki heterozygotycznoSci, podobiefstwa genetyczne i wsp6lczynnik

wsobnoSci, wsp6lczynnik przeplywu gen6w. Wyniki zestawiono w formie tabel i

histogram6w. Jednak dla przejrzysto6ci uzyskanych wynik6w i mozliwoSci r6wnoczesnego

por6wnania danych dla wszystkich oSmiu badanych obiekt6w brakuje mi przedstawienia

parametr6w genetycznych w jednej tabeli, a to znakomicie ulatwilo by percepcjg i

interpretacjg wynik6w nie tylko dla poszczeg6lnych populacji. Takze dendrogramy

obr azuj qce podobieristwa genetyc zne b adanych populacj i bylyby tu p omocne.

Rozdzial Podsumowanie wynikriw i dyskusja jest wielow4tkowym i obszernym na 27

stronach opracowaniem, odnosz4cym siq do uzyskanych w dysertacji danych. Wyniki

wskazuj4 na trendy wyr6wnywania struktury genetycznej populacji rodzicielskich z

populacjami potomnymi z zachowaniem pewnej ich specyficznoSci. Zmienno5d genetyczna i

heterozygotycznoi(, por6wnywanych grup osobnik6w jest zbhaona, chocia| zaobserwowad

molna baflziej czqste wystEpowanie alleli prywatnych - unikatowych w populacjach

potomnych. W kazdej grupie drzew stwierdzono nieznaczny niedob6r heterozygotycznoSci.

Ze wzglgdu na to, ze dyskusja jest obszerna i porusza wiele zagadnien czasem og6lnych i

bardzolulno powiqzanychztematem pracy wystgpuj4tu niekiedy powt6rzenia treSci.

Wnioski przedstawione zostaly w formie pipciu punkt6w. Bardzo obszerna cytowana

literatura zawiera 270 pozycji w wigkszoici z ostatnich lat. Pracg kohczq streszczenia w

jEzyku polskim i angielskim. Sformulowane wnioski nawiqzujqdo postawionych hipotez i

wy nikaj q z uzyskanych danych.

JeZeh chodzi o stronp edytorsk4 praca napisana jest ladnym jEzykiem , a jej strona ilustracyjna

(tabele i wykresy) jest bez zarzutu. Generalnie pracQ oceniam pozytywnie.

Z obowrqzku recenzenta jednak do niekt6rych tez poruszonych w dyskusji chciatbym sig

odnieSd bardziej szczeg6lowo. Kwestia dotyczy dyskusyjnego pogl4du na ,,neutralnoSi" loci

mikrosatelitarnych kt6rych zmiennoSi nie ma charakteru zmiennoSci adaptacyjnej. Jezeli

przyjmiemy takqhipotezE, to za strukturE genetyczn4 populacji potomnych odpowiadalby w

gl6wnej mretze losowe kojarzenie i dryf genetyczny oraz czynniki stochastyczne nie majqce

podl.oLa genetycznego, a jak wiemy dryf genetyczny stosunkowo slabo wplywa na



uksztaltowanie puli genowej w kr6tkim czasie (odnowienia) i dziala w specyfrcznych

warunkach. Byi mohe nale?aNoby zaNoLyc, ze zasadniczym czynnikiem ksztahfilqcym pulq

genowQ populacji potomnych jest selekcj a stabilizujqca dzialajqca na kietkuj4ce nasiona i

siewki w kierunku najlepszej adaptacji genotyp6w (fenotyp6w) potomnych do warunk6w

siedliskowych. Wskazywaly by na to podobieristwa populacji potomnych do macierzystych,

jak zakladamy najlepiej dostosowanych do okreslonego siedliska. Bogactwo puli genowej

potomstwa powodowane zaphodnieniami l<rzylov'rymi byloby redukowane (gl6wnie

homozygoty) przez dob6r. Wl4czenie do badari dodatkowej klasy wieku (zarodki, siewki) byi

moZe rozjaSnilo poprzez analizg trend6w kierunk6w zmian w czEstoSci alleli I zmrany

poziomu heterozygotycznosci. Sprawa jest dyskusyjna i prosilbym Doktorantkp o wyrazenie

swojej opinii na ten temat zwlaszcza,2e Autorka nie wskazuje jednoznacznie namechanrzmy

mogece ksztaltowa6 pule genowe badanych populacji.

NastEpnym zagadnieniem kt6re chcialbym poruszyd to wymagana liczba loci

mikrosatelitarnych u|ytych do badari, pozwalajqca odda(, rueczywisty obraz zr6anicowania

genetycznego populacji. Autorka jest zdania, 2e nawet niewielka ich liczba jest zdolna do

uzyskania ,,wlaSciwej informacji genetycznej". MySlE, ze jest to duae uproszczenie.

Prosiibym Doktorantkq o rozwiniqcie tej mySli rwyra2enie swojej opinii w tej kwestii.

Pod wzglqdem merytorycznym pracQ oceniam wysoko, Autorka stosuj4c metody biologii

molekularnej zbadaNa zmiennoSi genetycznq pod k4tem demografii populacji Swierka

por6wnuj4c sklad genetyczny populacji macierzystych i potomnych. Wykazala,Zebogactwo

genetyczne populacji potomnych pochodz4cych z naturalnego odnowienia wyrahone hczbq

alleli i rch zr6Lnicowania, zroLnicowania genotypowego, poziomem heterozygotycznoSci,

jest por6wnywalne do tych danych w populacjach macierzystych. Odkrycie to moze miei

duhe znaczenie dla ochrony pul genowych in situ oraz dla hodowc6w lasu, zwlaszcza w

kontekScie zamierania drzewostan6w. Co wiEcej populacje potomne w duZym stopniu

nawrqzujqpod wzglpdem podobieristw genetycznych do populacji macierzystych co stwarza

nadziejg, na zachowanie ,,regionalnej" puli genowej - skladu genetycznego w stanie

pozwalajqcym na optymaln4 adaptacjp drzewostanu do okreslonych warunk6w

siedliskowych.

Mam niewiele uwag merytorycznych i edytorskich jednak przy lekturze pracy natkn4lem siq

na kilka niejasnoSci i lapsus6w - dlaprzyldadt:



- str10 d6l niejasne jest zdanie ,,2 ewolucyjnego punktu widzenia drzewa posiadaj4 kilka

intryguj4cych i wyru2nie paradoksalnych cech. W szczegolnoSci charakteryzujq siE zwykle

wysokim poziomem zmienno6ci genetycznej, ale niskim tempem substytucji nukleotydolvych

i niskim tempem specjacji; ponadto lqczqwysokie lokalne zro2nicowanie w zakresie cech

adaptacyinych z szerokim przeplywem gen6w i generalnie utrzymuj4 integralnoS6 gatunku

wobec obfitego przeplywu gen6w pomiQdz)' gatunkami"

- str 24 raziwyra?enie ,,okres czasrL"

- str 34 proszQ o wyjaSnienie co ozruaczaWrahenie,,wiek uprawy" dla populacji potomnej

- przy opisach histogram6w uzyto niezgrabnego vtryralenia,,frekwencja wystEpowania"

- str 70 niejasne jest dla mnie zdanie ,,Pojgcie heterozygotycznoSci odnosi sig do zmienno5ci

neutralnej , jednakle czEsto obserwuje sip pozytywna korelacjp miedzy poziomem zmiennoSci

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

Przyloczone, wybrane z tekstu pracy uwagi nie obnizaj4jednak wartoSci dysertacji.

Wniosek koricowy

Jak juZ zaznaczyLem dysertacjq Pani mgr inZ. Elzbiety Chomicz oceniam pozytywnie.

Autorka v,rykazala siE oczytaniem i szerok4 wiedzq w reprezentowanej dziedzinie czego

wyrMem s4 treSci zawarte w rozdziaNach ,,Przegl4d literatuty", d szczeg6lnie interesuj4ca

dyskusja zawierajqca Jej podejScie do r62nych zagadnief genetyczno populacyjnych

powi4zanych z populacjami drzew le3nych i Jej wlasne przemySlenia. Zastosowala w

badaniach nowoczesne metody molekularne. Praca rzuca dodatkowe Swiatlo nanaszqwiedzg

dotyczqcq dynamiki przemian genetyczny ch zwiqzanych z demografi4 populacj i drzew Pr6cz

danych warloSciowych dla wiedzy og6lnobiologicznej, wyniki jej pracy wykorzystane byi

mogq w hodowli lasu i praktyce ochroniarskiej Cenn4 zaletq Doktorantki jest umiejEtnoSi

krytycznego spojrzenia na uzyskane dane i wyniki. Doktorantka jest dojrzalymbadaczem.

W Swietle powyZszego uwa?am, 2e praca doktorska Pani Elzbiety Chomicz odpowiada

wymaganiom stawianym dysertacjom doktorskim i stawiam wniosek do Wysokiej Rady



Naukowej Instytutu Badawczego Lesnictwa o dopuszczenie Jej do dalszych etap6w przewodu

doktorskiego
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