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Obecny obszar wystêpowania œwierka pospolitego (Picea abies L. 

Karst.) – jednego z podstawowych gatunków drzew w naszych lasach, jest 

podzielony w Polsce na dwa podzasiêgi – zasiêg po³udniowy oraz pó³nocny 

(obejmuj¹cy Fenoskandiê i Centraln¹ Rosjê). Prawdopodobnie zasiêgi te 

ukszta³towa³y siê w drodze migracji œwierka z dwóch g³ównych refugiów 

(ostoi) polodowcowych – zasiêg po³udniowy z refugium w Karpatach Wsc-

hodnich, a zasiêg pó³nocny z refugium w centralnej Rosji. Przez Ni¿ Polski 

i pasmo Beskidów przebiega pas „bezœwierkowy”, czyli œrodkowopolska i 

karpacka dysjunkcja œwierka w Europie.

Przeprowadzone w Zak³adzie Genetyki i Fizjologii Drzew Leœnych 

badania zmiennoœci genetycznej dwudziestu polskich pochodzeñ œwierka 

pospolitego umo¿liwi³y poznanie struktury genetycznej œwierka z obu 

podzasiêgów tego gatunku w Polsce. W badaniach tych okreœlono zró¿ni-

cowanie genetyczne i podobieñstwo filogenetyczne pomiêdzy pochodze-

niami dziêki zastosowaniu molekularnych markerów DNA (RAPD – z ang. 

Randomly Amplified Polymorphic DNA, czyli polimorficzne, amplifiko-

wane losowo DNA). Podobne badania w odniesieniu do sosny zosta³y za-

prezentowane w Notatniku Naukowym IBL nr 4(64)/2004 (XII). 

Obiektem obecnych badañ by³o 20 polskich pochodzeñ œwierka: 5 z 

zasiêgu pó³nocnego, 12 z zasiêgu po³udniowego, 2 pochodzenia z pasa 

bezœwierkowego na Ni¿u Polskim (pochodzenia P³oñsk i Karniszewice) 

oraz 1 pochodzenie z bezœwierkowego pasa œródkarpackiego (Piwniczna). 

Wysoki stopieñ podobieñstwa wewn¹trzpopulacyjnego charaktery-

zuje pochodzenie P³oñsk, gdy¿ wszystkie analizowane drzewa maj¹ ponad 

60% identycznych fragmentów DNA (ryc. 1). Równie wysoki poziom po-



Odleg³oœci genetyczne (podobieñstwo, w %)

MM 11 22 33 44 55 66 77 88 99 1010 1111 1212 1313 1414

Ryc. 1: Migracja elektroforetyczna fragmentów RAPD dla populacji œwierka, pochodzenie 
P³oñsk (leœnictwo Za³uski). M: marker wielkoœci fragmentów DNA; 1-14: drzewa wybrane 
losowo w drzewostanie. 

limorfizmu DNA okreœlono dla takich pochodzeñ, jak Suwa³ki, Nowe Ramuki, Miêdzylesie, 

Tarnawa, Wis³a i Zwierzyniec Lubelski. Na ogó³ populacje œwierka pospolitego z po³udniowej 

Polski charakteryzuj¹ siê wiêksz¹  zmiennoœci¹ wewn¹trzpopulacyjn¹, a ró¿nice genetyczne 

miêdzy nimi s¹ wiêksze ni¿ w przypadku pochodzeñ z pó³nocnej czêœci kraju. 

Analiza pokrewieñstwa genetycznego miêdzy wszystkimi badanymi pochodzeniami œwier-

ka, okreœlonego na podstawie analizy skupieñ metod¹ œrednich po³¹czeñ (ang. UPGMA – unwei-

ghted pair-group method of arithmetic averages), pozwoli³a wyró¿niæ 3 g³ówne grupy pocho-

dzeñ zbli¿onych filogenetycznie: Wêgierska Górka i Myœlenice (grupa 1), Zwierzyniec Lub. i 

P³oñsk (grupa 2) oraz Piwniczna i Suchedniów (grupa 3) (ryc. 2). Pochodzenia Piwniczna i Su-

chedniów s¹ w najmniejszym stopniu spokrewnione z pozosta³ymi pochodzeniami, gdy¿ dzieli je 

od pozosta³ych grup najwiêkszy dystans genetyczny (ryc. 2). Analizuj¹c rozmieszczenie geo-

graficzne polskich pochodzeñ œwierka zbli¿onych filogenetycznie, nie stwierdzono korelacji 

miêdzy wyodrêbnionymi grupami a ich po³o¿eniem. 

Wszystkie trzy pochodzenia œwierka z tzw. pasa bezœwierkowego okaza³y siê nale¿eæ do 

odrêbnych grup filogenetycznych: pochodzenie Karniszewice (mikroregion 152) jest gene-

tycznie spokrewnione z pochodzeniami grupy pierwszej, pochodzenie P³oñsk (mikroregion 451) 

– z pochodzeniami grupy drugiej, a pochodzenie Piwniczna (mikroregion 803) jest spokrew-



Ryc. 2: Dendrogram dystansów genetycznych dla 20 badanych pochodzeñ œwierka 
pospolitego na podstawie analizy UPGMA. 
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nione z pochodzeniem Suchedniów (grupa trzecia) (ryc. 3). Tak wiêc zastosowanie markerów 

RAPD wykaza³o, ¿e rozmieszczenie geograficzne genotypów œwierka w Polsce jest losowe, 

niezale¿ne od po³o¿enia wzglêdem po³udniowego lub pó³nocnego zasiêgu tego gatunku. Lo-

sowy profil zmiennoœci œwierka w Polsce wykaza³y równie¿ podobne badania oparte na marke-

rach izoenzymatycznych. 

Na podstawie dokumentów historycznych wiadomo, ¿e dwa g³ówne zasiêgi œwierka w 

Europie – zasiêg po³udniowy (karpacki) i pó³nocny (œrodkowo-rosyjski), spotka³y siê w prze-

sz³oœci na terenie naszego kraju, natomiast brak tego gatunku w pasie miêdzy nimi jest w du¿ej 

mierze spowodowany gospodarcz¹ dzia³alnoœci¹ cz³owieka. Obecnoœæ filogenetycznych po-



wi¹zañ genotypów œwierka z po³udniowego i pó³nocnego zasiêgu œwierka, wykrytych dziêki 

zastosowaniu markerów RAPD, wskazuje na po³¹czenie siê dwóch pul genowych Picea abies 

na terenie Polski. Dodatkowo, wysokie pokrewieñstwo genetyczne populacji z pasa bez-

œwierkowego wzglêdem pochodzeñ z innych regionów Polski mo¿e œwiadczyæ o du¿ej inge-

rencji cz³owieka w sk³ad genotypowy tego gatunku, m.in. poprzez wymianê materia³u roz-

mno¿eniowego œwierka miêdzy ró¿nymi obszarami.

- grupa 1

- grupa 2

- grupa 3

  

  

  

152
202

203

208

702

703

606

807

853

701

801

802
808

604

805
803

851

451

Legenda:

granica makroregionu nasiennego

granica mikroregionu nasiennego

Ryc. 3. Geograficzne rozmieszczenie badanych pochodzeñ œwierka pospolitego, 
wed³ug pokrewieñstwa filogenetycznego na podstawie analizy UPGMA. Numerami 
oznaczono mikroregiony nasienne pochodzeñ opisanych na ryc. 2.
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