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Obecny obszar wystgpowania swierka pospolitego (Picea abies L.
Karst.) — jednego z podstawowych gatunkéw drzew w naszych lasach, jest
podzielony w Polsce na dwa podzasiggi — zasieg potudniowy oraz pétnocny
(obejmujacy Fenoskandi¢ i Centralna Rosj¢). Prawdopodobnie zasiggi te
uksztattowaty si¢ w drodze migracji $wierka z dwoch gtownych refugiow
(ostoi) polodowcowych — zasigg potudniowy z refugium w Karpatach Wsc-
hodnich, a zasigg potnocny z refugium w centralnej Rosji. Przez Niz Polski
1 pasmo Beskidoéw przebiega pas ,,bez§wierkowy”, czyli sSrodkowopolska i
karpacka dysjunkcja §wierka w Europie.

Przeprowadzone w Zaktadzie Genetyki i Fizjologii Drzew Les$nych
badania zmienno$ci genetycznej dwudziestu polskich pochodzen swierka
pospolitego umozliwity poznanie struktury genetycznej Swierka z obu
podzasiegow tego gatunku w Polsce. W badaniach tych okreslono zrézni-
cowanie genetyczne i podobienstwo filogenetyczne pomigdzy pochodze-
niami dzigki zastosowaniu molekularnych markeré6w DNA (RAPD —z ang.
Randomly Amplified Polymorphic DNA, czyli polimorficzne, amplifiko-
wane losowo DNA). Podobne badania w odniesieniu do sosny zostaty za-
prezentowane w Notatniku Naukowym IBL nr 4(64)/2004 (XII).

Obiektem obecnych badan byto 20 polskich pochodzen $wierka: 5 z
zasiegu péinocnego, 12 z zasiggu potudniowego, 2 pochodzenia z pasa
bezswierkowego na Nizu Polskim (pochodzenia Plonsk i Karniszewice)
oraz 1 pochodzenie z bez§wierkowego pasa srodkarpackiego (Piwniczna).

Wysoki stopien podobienstwa wewnatrzpopulacyjnego charaktery-
zuje pochodzenie Plonsk, gdyz wszystkie analizowane drzewa maja ponad
60% identycznych fragmentoéw DNA (ryc. 1). Rownie wysoki poziom po-
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Ryec. 1: Migracja elektroforetyczna fragmentéw RAPD dla populacji §wierka, pochodzenie
Plonsk (lesnictwo Zaluski). M: marker wielko$ci fragmentéw DNA; 1-14: drzewa wybrane
losowo w drzewostanie.

limorfizmu DNA okreslono dla takich pochodzen, jak Suwatki, Nowe Ramuki, Migdzylesie,
Tarnawa, Wista i Zwierzyniec Lubelski. Na ogét populacje swierka pospolitego z potudniowej
Polski charakteryzuja si¢ wigksza zmiennoScia wewnatrzpopulacyjna, a réznice genetyczne
migdzy nimi sa wigksze niz w przypadku pochodzen z péinocnej czgsci kraju.

Analiza pokrewienstwa genetycznego migdzy wszystkimi badanymi pochodzeniami $wier-
ka, okreslonego na podstawie analizy skupien metoda srednich potaczen (ang. UPGMA —unwei-
ghted pair-group method of arithmetic averages), pozwolita wyrézni¢ 3 gtowne grupy pocho-
dzen zblizonych filogenetycznie: Wegierska Gorka i Myslenice (grupa 1), Zwierzyniec Lub. i
Plonisk (grupa 2) oraz Piwniczna i Suchedniow (grupa 3) (ryc. 2). Pochodzenia Piwniczna i Su-
chedniow sa w najmniejszym stopniu spokrewnione z pozostatymi pochodzeniami, gdyz dzieli je
od pozostatych grup najwigkszy dystans genetyczny (ryc. 2). Analizujac rozmieszczenie geo-
graficzne polskich pochodzen §wierka zblizonych filogenetycznie, nie stwierdzono korelacji
migdzy wyodrgbnionymi grupami a ich potozeniem.

Wszystkie trzy pochodzenia swierka z tzw. pasa bezSwierkowego okazaty si¢ naleze¢ do
odrebnych grup filogenetycznych: pochodzenie Karniszewice (mikroregion 152) jest gene-
tycznie spokrewnione z pochodzeniami grupy pierwszej, pochodzenie Ptonsk (mikroregion 451)
— z pochodzeniami grupy drugiej, a pochodzenie Piwniczna (mikroregion 803) jest spokrew-
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Ryec. 2: Dendrogram dystansow genetycznych dla 20 badanych pochodzen §wierka

pospolitego na podstawie analizy UPGMA.




Ryec. 3. Geograficzne rozmieszczenie badanych pochodzen $wierka pospolitego,
wedlug pokrewienstwa filogenetycznego na podstawie analizy UPGMA. Numerami
oznaczono mikroregiony nasienne pochodzen opisanych na ryc. 2.

Legenda:

O - grupa 1
‘D - grupa 2

‘ - grupa 3

granica makroregionu nasiennego
granica mikroregionu nasiennego

wiazan genotypow $wierka z poludniowego i potnocnego zasiegu $wierka, wykrytych dzigki
zastosowaniu markeréw RAPD, wskazuje na polaczenie si¢ dwoch pul genowych Picea abies
na terenie Polski. Dodatkowo, wysokie pokrewienstwo genetyczne populacji z pasa bez-
swierkowego wzgledem pochodzen z innych regionow Polski moze §wiadczy¢ o duzej inge-
rencji cztowieka w sktad genotypowy tego gatunku, m.in. poprzez wymiang materialu roz-

mnozeniowego §wierka migdzy réznymi obszarami.
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