DOI: 10.2478/v10111-011-0008-7 Lesne Prace Badawcze (Forest Research Papers), 2011, Vol. 72 (1): 65-75.

Katarzyna Masternaklg, Monika Zielil’lskal, Janusz Sabor'

Polimorfizm izoenzymow i wzrost wybranych pochodzen Swierka pospolitego
[Picea abies (L.) Karst.] dos§wiadczenia IPTNS-IUFRO 1964/68 w Krynicy

Isoenzyme polymorphism and growth of Norway spruce [Picea abies (L.) Karst.] provenances
on the IPTNS-IUFRO 1964/68 experimental site in Krynica

Abstract. To test the relationship between the genetic structure and growth parameters of thirty Norway spruce [Picea
abies (L.) Karst.] provenances growing on the IPTNS-IUFRO 1964/68 experimental plot in Krynica, the height and
diamater at breast height (DBH) of 45-year-old spruce trees were measured. There was a significiant effect of origin on
both paramteres, and correlation coefficients calculated for the relationship between growth characteristics and altitude
of mother stands were negative and gave r =-0.16 for height and r =-0.15 for diameter at breast height. The parameters
indicating the genetic diversity of thirty Norway spruce provenances, including the mean number of alleles per locus,
effective number of alleles per locus and observed heterozygosity, were similar to the values obtained for the whole
range of Norway spruce across Europe and were equal to 1.41, 1.16 and 0.115, respectively. There were no differences
between the genetic variation of spruce provenances from the IPTNS-IUFRO 1964/68 experimental plot in Krynica
and the areas from which seeds were obtained. There was a significant negative relationship between heterozygosity

and altitude of mother stands (r = -0.33).
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1. Wstep i cel

Swierk pospolity [Picea abies (L.) Karst.] jest gatun-
kiem, ktéry zwlaszeza na péinocno-wschodnim obsza-
rze kontynentu oraz w wysokich terenach gérskich ma
istotne znaczenie lasotworcze. Zmiennos¢ warunkéw
bytowania oraz migracja z refugiow przyczynity si¢ do
powstania duzego zrdéznicowania wewnatrzgatunkowe-
go swierka, wskutek czego uwazany jest za najbardziej
zmienny wérdd gatunkow iglastych (Sutkowska 1995).
Oceng tej zmienno$ci umozliwiaja liczne doswiadczenia
proweniencyjne (Giertych 1977), ktére w ostatnich
latach uzupetniane sa poprzez zastosowanie technik bio-
logii molekularnej i markeréw biochemicznych (Heinze
et al. 1996; Polak-Berecka 2001). Prace koncentruja si¢
rowniez na poszukiwaniu zalezno$ci pomigdzy cechami

1

hodowlanymi a struktura genetyczna, okre$long na
podstawie polimorfizmu bialek enzymatycznych oraz
kwasu nukleinowego (Liesebach 1994; Markussen et al.
2004). Pozytywne efekty badan oznaczaja, ze mozliwe
jest zastosowanie testdow wczesnych z uzyciem metod
molekularnych w celu weryfikacji lesnego materiatu
rozmnozeniowego, co umozliwi wprowadzenie do
upraw wyselekcjonowanego materiatu szkoltkarskiego.
W efekcie prowadzi to do skrocenia samego czasu selek-
cji, a takze do poprawy jakosci i stabilnosci przysztych
drzewostanow.

Celem pracy jest ocena cech wzrostowych wybra-
nych pochodzen §wierka pospolitego objetych doswiad-
czeniem IPTNS-IUFRO 1964/68 w Krynicy oraz proba
ustalenia, czy zaobserwowane réznice we wzroscie sg
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Tabela 1. Charakterystyka populacji czastkowych Swierka pospolitego mi¢edzynarodowego doswiadczenia IPTNS-IUFRO
1964/68 w Krynicy objetych badaniami (Balut i Sabor 2001, 2002)

Table 1. Characteristics of Norway spruce partial populations in the IPTNS-IUFRO 1964/68 international experiment in Krynica
under survey (Batut and Sabor 2001, 2002)
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0111 Bricalovic 75-Belarus 4 160 53,3 28,7
0146 Puszcza Biatowieska 70-Biatowieza Forest; Poland 4 130 52,6 23,6
0174 Wista, 54A 63-Beskid Slaski, Beskid Zywiecki; 3 615 49,7 18,9
Poland
0326 Knyszyn 69-Augustéw Lakeland, Podlasie; Poland 4 150 533 22,9
0340 Cimpeni, XV Valea Mare 24 58-Bihor Mts, Transylvania; Romania 2 1260 46,3 23,0
0351 Ukmerges 71-Vilnius Lakeland, Lithuania; Belarus 6 73 55,3 24,7
Lakeland, Belarus
0388 Cimpeni, XV Valea Mare 23B  58-Bihor Mts, Transylvania; Romania 2 1375 46,3 23,0
0405 Geschwomrieser 28-Tyrol-Salzburg; Austria 5 1450 47,3 12,8
Bergwald/Saalfelden, 49
0417 Stanz-Kindtal-Allerheiligen 32-Styria (N-E) 1; Austria 6 750 47,5 15,5
0439 Dorna Cindreni, II Rosia, 50A  59-East Carpathians; Romania 2 975 47,4 25,4
0441 Deutschlandsberg 33-Styria (S-E); Austria 6 700 46,8 15,2
0447 Borki Knieja 68-Masurian Lakeland; Poland 2 160 54,1 22,1
0451 Seewiesen, Seereith 32-Styria (N-E) 1; Austria 3 875 47,6 15,3
0472  Isny 24-Swabian-Bawarian Upland (Swabia); 4 850 47,7 10,1
Germany
0487 Cucureasa, 65 59-East Carpathians; Romania 1 1260 47,3 25,0
0700 Cosna, Cucureasa 4A 59-East Carpathians; Romania 2 1025 47,3 25,2
0719 Cavagnago 15-West (Lapontine) Alps; Switzerland 1 1180 46,4 8,9
0735 Knittelfeld 32-Styria (N-E) 1; Austria 6 1300 47,2 14,8
0749 Cucureasa, 65 59-East Carpathians; Romania 1 1410 47,3 25,0
0761 Liembergwald/Zell Am See, 59 28-Tyrol-Salzburg; Austria 5 875 47,3 12,8
0765 Stuebing/Gamskogel 32-Styria (N-E) 1; Austria 6 640 47,3 15,6
0807 Prionegsk 77-Russia 1 4 75 62,0 34,0
0834 Molvotitsk 76-East Russia (Valdai Hills); Russia 4 200 57,5 32,5
0841 Ignalino 71-Vilnius Lakeland, Belarus Lakeland; 6 185 55,3 26,2
Lithuania, Belarus
0856 Roslavi 78-Russia 2 (Central Russian Upland, 4 270 54,0 33,0
Smolensk-Moscow Heights)
0917 Mikaszowka 69-Augustow Lakeland, Podlasie; Poland 4 120 53,9 23,4
0922  Cucureasa, 65 59-East Carpathians; Romania 1 1100 473 25,0
0925 Tarnawa 60-East Beskids (Tarnawa); Poland 2 700 49,1 22,8
0986 Foelz, Mayerberg 32-Styria (N-E) 1; Austria 3 950 47,5 15,2
1147 Mogilevskaja Oblast 75-Belarus 6 150 53,7 30,0

* Nasiona zebrano z: 1 — jednego drzewa, 2 - przynajmniej z dziesigciu réznych drzew, 3 - z pojedynczego drzewostanu, 4 — z kilku
drzewostanéw, 5 —z drzewostanoéw uznanych przez lokalna administracje¢ leSna, 6 —z terenu jednego nadle$nictwa, 7 —ze szwedzkich
préb proweniencyjnych

* Seeds were collected from: 1 — a single tree, 2 — minimum ten different trees, 3 — an individual stand, 4 — several stands, 5 — stands approved
by the local forestry administration, 6 — territory of a single Forest District, 7 — Sweden provenance trials
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zwiazane ze struktura genetyczna okreslong na podsta-
wie polimorfizmu biatek izoenzymowych.

2.Material i metodyka
Material

Badaniami objeto trzydziesci pochodzen $wierka
pospolitego doswiadczenia IPTNS-IUFRO 1964/68 w
Krynicy, pochodzacych z regionow zaliczonych przez
Giertycha (1977) do regionow wystgpowania populacji
swierka o wzroscie bardzo dobrym (Karpaty Wschod-
nie, Zachodnie i Poludniowe, Sudety oraz pdtnocno-
wschodni region wystepowania gatunku), przecigtnym
(Nizina Wschodnioeuropejska) oraz stabym (Alpy).
Potomstwo poszczegolnych proweniencji réznito si¢
pod wzgledem liczebnosci populacji macierzystej, z
ktorej zebrano nasiona: z jednego drzewa — kolekcja 1,
przynajmniej z dziesigciu roznych drzew — kolekcja 2,
z pojedynczego drzewostanu — kolekcja 3, z kilku drze-
wostanow — kolekcja 4, z drzewostanow uznanych przez
lokalng administracje lesna — kolekcja 5, z terenu jed-
nego nadlesnictwa —kolekcja 6, oraz ze szwedzkich prob
proweniencyjnych — kolekcja 7 (Sabor 1977). Kazde
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analizowane pochodzenie reprezentowane byto przez 10
drzew powierzchni doswiadczalnej. Charakterystyke
badanych proweniencji przedstawia tabela 1, a ich roz-
mieszczenie geograficzne rycina 1. Lokalizacjg, warun-
ki przyrodnicze powierzchni badawczej oraz metodyke
doswiadczenia IPTNS-IUFRO 1964/68 zawarto w pra-
cach Batuta i Sabora (2001, 2002).

Polimorfizm izoenzymoéw

Analiz¢ izoenzymowa wykonano na materiale
biologicznym (paki w stanie spoczynku) pobranym w
listopadzie 2008 roku. Strukture genetyczng populacji
okreslono na podstawie siedmiu izoenzymow kodowa-
nych w jedenastu loci (tab. 2). Rozdziat biatek na posz-
czegdlne frakcje przeprowadzono za pomocg elektrofo-
rezy na zelu skrobiowym (Conkle et al. 1992). Interpre-
tacj¢ otrzymanych zymogramow wykonano za pomoca
wzorcoOw opracowanych przez Konnert 1 Maurera
(1995).

Na podstawie analizy jedenastu loci izoenzymow
okreslono czgstosé poszezegdlnych alleli, $rednig liczbe
alleli w locus oraz heterozygotycznos¢ obserwowana
(Bergmann, Gregorius 1979; Winter et al. 2004).
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Rycina 1. Lokalizacja drzewostanéw macierzystych trzydziestu pochodzen Swierka pospolitego testowanych w
doswiadczeniu IPTNS-IUFRO 1964/68 w Krynicy (Skreppa 2003, zmodyfikowane)
Figure 1. Location of mother stands of thirty Norway spruce provenances in the IPTNS-IUFRO 1964/68 experiment in Krynica

(Skreppa 2003, after modification)
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Tabela 2. Analizowane systemy izoenzymowe
Table 2. Analysed isoenzyme systems

Nazwa enzymu
Enzyme name

Liczba analizowanych loci
Number of analyzed loci

Dehydrogenaza glutaminowoszczawioctanowa [Got, E.C. 2.6.1.1]
Glutamate-oxaloacetate-transaminase[ Got, E.C. 2.6.1.1]

Dehydrogenaza glutaminianowa [Gdh, E.C. 1.4.1.2]
Glutamate dehydrogenase [Gdh, E.C. 1.4.1.2]

Dehydrogenaza glukozo-6-fosforanowa [E.C. 1.1.1.49]
Glucose-6-phosphate dehydrogenase [E.C. 1.1.1.49]

Dehydrogenaza izocytrynianowa [Idh, E.C. 1.1.1.42]
Isocitrate dehydrogenase [Idh, E.C. 1.1.1.42]

Dehydrogenaza jablczanowa [Mdh, E.C. 1.1.1.37]
Malate dehydrogenase [MDH E.C.]

Dehydrogenaza szikimianowa [Shdh, E.C. 1.1.1.25]

3

Shikimate dehydrogenase [Shdh, E.C. 1.1.1.25]

Aminopeptydaza leucynowa [Lap, E.C. 3.4.11.1]
Leucine aminopeptidase [Lap, E.C. 3.4.11.1]

Izomeraza fosfoglukonianowa [Pgi, E.C. 5.3.1.9]
Phospho-glucose isomerase [Pgi, E.C. 5.3.1.9]

Heterogenicznos¢ rozktadu wariantow allelicznych
w badanych proweniencjach $wierka wyrazono za po-
moca parametru efektywnej liczby alleli w locus obli-
czonego wedhug wzoru (Bergmann, Gregorius 1979):

N1

(Zr)

gdzie:

N, — efektywna liczba alleli w locus,

pi- — frekwencja allelu i w locus k.

Heterozygotycznos¢ oczekiwana przy zalozeniu
panmiksji okreslono zgodnie ze wzorem opisanym przez
Nei’a i Roychoundry’ego (1974):
H, =1-(2j-p})

gdzie:

H, — heterozygotycznos¢ oczekiwana,

pi> — frekwencja allelu i w locus k.

Na podstawie indeksu wsobnosci wedtug Wrighta

(1987) oszacowano heterozygotycznos¢ analizowanych
populacji wedtug wzoru:

W= l—ﬂ, gdzie:
H€
W — indeks wsobnosci Wrighta,
H,, — heterozygotycznos¢ obserwowana,
H, — heterozygotycznos¢ oczekiwana.
Wspotczynnik dystansu genetycznego (D) obliczono
zgodnie ze wzorem podanym przez Nei’a (1972):

JVV
D=-log, 1, =
JJ,

X

gdzie:

D — dystans genetyczny,

J,—$rednia frekwencja wszystkich loci w populacji X,

J,—S$rednia frekwencja wszystkich loci w populacji ¥,

J,y — Srednia frekwencja wszystkich loci w popula-
cjach X'i Y.

Rozktad zréznicowania genetycznego trzydziestu
proweniencji $wierka pospolitego ustalono za pomoca
statystyki F. Okreslono zmienno$¢ migdzypopulacyjna
Fy), a takze poziom odchylenia od stanu rownowagi
Hardy’ego-Weinberga dla poszczegdlnych subpopulacji
Fs oraz dla catej grupy analizowanych osobnikéw Fj
(Nei 1972). Réznice w czgstoscei alleli pomigdzy popu-
lacjami ustalono za pomoca testu G (Nei 1972).

Na podstawie wspolczynnika dystansu genetyczne-
go okreslono podobienstwo genetyczne pomigdzy anali-
zowanymi proweniencjami oraz wykonano dendrogram
oparty na grupowaniu metoda srednich potaczen
UPGMA (Sneath, Sokal 1973, str. 230-234).

Parametry zmiennosci genetycznej obliczono za
pomoca programu PopGene ver. 1.3 (Yeh et al. 1999).
Przy testowaniu statystycznej istotnosci réznic w czgs-
tosci alleli pomigdzy subpopulacjami korzystano z pro-
gramu GenePop ver. 3.3. (Raymond, Rousset 1995).

Analiza cech wzrostowych

Przeanalizowano wysokos¢ i piersnice trzydziestu
populacji $wierka w wieku 45 lat na powierzchni badaw-
czej w Krynicy. Parametry wzrostowe drzew scharakte-
ryzowano S$rednig arytmetyczng i wspolczynnikiem
zmiennosci. Przeprowadzono jednoczynnikowa analiz¢
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wariancji, a za pomocg testu Tukeya wyodrgbniono
grupy populacji jednorodnych. Okreslono wspoétczyn-
niki korelacji Pearsona pomigdzy cechami wzrostowymi
populacji potomnych a wysokoscig n.p.m. drzewosta-
néw macierzystych oraz typem kolekcji nasion, z
ktoérych zatozono doswiadczenie. Obliczenia statystycz-
ne wykonano za pomoca pakietu Excel 2000 oraz pro-
gramu komputerowego Statistica ver. 8,0 (StatSoft Inc.
2006).

Korelacja parametréw wzrostowych ze struktura
genetyczng

Okreslono  wspodtczynniki  korelacji  pomigdzy
cechami wzrostowymi a typem kolekcji nasion, wyso-
koscia nad poziomem morza drzewostandw macierzys-
tych i udzialem loci genéow izoenzymowych o najwigk-
szym polimorfizmie (Got-C, Pgi-B). Grupy jednorodne
wyodrgbnione za pomoca testu Tukeya przeanalizowano
pod katem wartosci heterozygotycznosci obserwowanej.
Okreslono wspotczynniki korelacji Pearsona pomigdzy
heterozygotycznoscia drzew a wysokoscia nad
poziomem morza drzewostanow macierzystych oraz
typem kolekcji nasion, z ktorych zatozono doswiad-
czenie.

3. Wyniki
Analiza parametréw zmiennoSci genetycznej

Na podstawie analizy siedmiu enzyméw kodowa-
nych w jedenastu loci wykazano, iz najwicksza zmien-
noscig charakteryzowaty si¢ locus C transaminazy
glutaminowo-szczawiooctanowej oraz locus B fosfoglu-
komutazy. Loci Got-A, Got-B oraz Mdh-A byly
monomorficzne, a loci Idh-B, Lap-B, Mdh-B, Mdh-C

oraz Shdh-A wykazywaly niewielki polimorfizm.
Zmiennos¢ locus Gdh-A obserwowano jedynie w przy-
padku pochodzen z pdinocno-wschodniego zasiggu
wystgpowania gatunku.

Udziat loci polimorficznych wynosit od 18,18% dla
proweniencji Cosna, Cucureasa 4A, do 54,55% dla
pochodzenia Mikaszéwka. Srednia oraz efektywna
liczba alleli w locus wynosita odpowiednio od 1,18 i
0,19 do 1,64 i 1,30. Wartosci obu parametrow byly
najbardziej podobne w przypadku pochodzenia Tarna-
wa, co $wiadczy o najkorzystniejszym rozktadzie
czgstosci alleli w tej populacji. Indeks wsobnosci
Wrighta przyjmowal wartosci od —0,417 (pochodzenie
Cimpeni, XV Valea Mare 24) do 0,275 (Cimpeni, XV
Valea Mare 23B, Cucureasa 65). Srednia warto$é
parametru dla wszystkich analizowanych proweniencji
wyniosta —0,016, wskazujac na niewielka przewage
heterozygot w puli analizowanych osobnikéw (tab. 3).

Najnizsza heterozygotycznoscia obserwowana i
oczekiwang charakteryzowato si¢ pochodzenie Cosna,
Cucureasa 4A, najwyzsza za$ proweniencje Prionegsk i
Mikaszowka. Proweniencja Ukmerges, Paschlisk
Revier znalazta si¢ w stanie rownowagi Hardy’ego-
Weinberga, o czym $wiadczg identyczne wartosci para-
metrow heterozygotyczno$ci obserwowanej i oczeki-
wanej (ryc. 2).

Parametr Fy osiagnal $rednia wartos¢ 0,077, co
wskazuje, ze prawie 8% calkowitej zmiennosci przy-
pada na zréznicowanie migdzypopulacyjne. Ponadto
wykazano statystycznie istotne roznice w czestosci alleli
dla trzech z jedenastu analizowanych loci (tab. 4).

Sredni dystans genetyczny wedlug Nei’a (1972)
pomigdzy pochodzeniami objetymi analiza wynidst
0,012. Dendrogram obrazujacy odleglos¢ genetyczng
pomigdzy trzydziestoma proweniencjami S$wierka
przedstawiono na rycinie 3.

Wartosci parametru heterozygotycznosci obserwowanej i oczekiwanej

The parameters of observed and expecteh heterozygosity
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OHo- heterozygotycznos¢ obserwowana

observed heterozygosity

HHe- heterozygotycznos¢ oczekiwana

expected heterozygosity

Rycina 2. Heterozygotyczno$¢ obserwowana i oczekiwana trzydziestu pochodzen Swierka w do§wiadczeniu IPTNS-

IUFRO 1964/68 w Krynicy

Figure 2. Observed and expected heterozygosity of thirty Norway spruce provenances in the IPTNS-IUFRO 1964/68 experiment

in Krynica
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Tabela 3. Srednie wartosci cech wzrostowych oraz parametréw zmiennosci genetycznej populacji czastkowych
doSwiadczenia IPTNS-IUFRO 1964/68 w Krynicy objetych badaniami
Table 3. Mean values of growth characteristics and parameters of genetic variability of partial populations in the IPTNS-IUFRO

1964/68 experiment in Krynica under survey

5 _ :
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SR L e 2303 B 5
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ggg 'Eﬁ:gg gzg z_%g %g%
55 m m  52%: T3m 222z £%:E
z=2Z FEad HF=F RER4OF 8=
0111  Bricalovic 19,8 24,7 P 1,55 1,23 -0,25
0146  Puszcza Bialowieska 19,6 26,0 P 1,45 1,18 0,12
0174  Wista, 54A 17,8 21,0 S 1,45 1,17 0,15
0326  Knyszyn 18,4 22,9 P 1,27 1,16 -0,03
0340  Cimpeni, XV Valea Mare 24 17,5 20,5 P 1,27 1,19 -0,42
0351 Ukmerges 18,7 23,6 P 1,45 1,20 0,00
0388  Cimpeni, XV Valea Mare 23B 17,3 20,8 S 1,36 1,14 0,27
0405 Geschwomrieser Bergwald/Saalfelden, 49 15,3 16,2 S 1,36 0,19 -0,01
0417 Stanz-Kindtal-Allerheiligen 17,1 19,2 W 1,45 1,22 0,26
0439  Dorna Cindreni, IT Rosia, 50A 18,4 21,4 P 1,36 1,19 -0,07
0441 Deutschlandsberg 15,9 18,6 W 1,36 1,18 -0,07
0447  Borki Knieja 18,6 21,8 P 1,36 1,24 0,18
0451  Seewiesen, Seereith 14,6 15,6 'Y 1,36 1,19 -0,07
0472 Isny 15,6 17,7 S 1,45 1,14 -0,07
0487  Cucureasa, 65 17,8 19,7 P 1,27 1,11 -0,04
0700  Cosna, Cucureasa 4A 16,9 20,5 P 1,18 1,11 0,16
0719 Cavagnago 14,1 18,3 S 1,55 1,23 0,15
0735  Knittelfeld 17,0 20,0 W 1,55 1,19 0,04
0749  Cucureasa, 65 17,8 21,0 P 1,36 1,15 0,27
0761 Liembergwald/Zell Am See, 59 16,4 20,8 w 1,55 1,15 0,22
0765 Stuebing/Gamskogel 15,1 17,8 W 1,27 1,16 -0,06
0807  Prionegsk 13,9 15,5 S 1,55 1,30 -0,17
0834  Molvotitsk 17,0 18,8 P 1,45 1,19 -0,29
0841  Ignalino 15,6 17,5 P 1,45 1,22 0,22
0856  Roslavi 18,4 19,9 P 1,36 1,15 -0,17
0917  Mikaszowka 18,5 21,2 P 1,64 1,22 -0,09
0922  Cucureasa, 65 18,7 22,2 P 1,45 1,27 -0,18
0925  Tarnawa 17,6 20,3 P 1,27 1,21 -0,21
0986  Foelz, Mayerberg 17,3 18,2 w 1,36 1,22 -0,23
0147  Mogilevskoje Oblast 17,9 22,7 P 1,45 1,20 -0,09
- $rednia / mean 17,2 20,1 - 1,41 1,16 -0,02

* P — pézny, S — Sredni, W — wezesny
P - late, S — medium, W — early

Ocena cech wzrostowych

Najwyzsza wysokos¢ w wicku 45 lat osiagnely
swierki proweniencji 0111 — Bricalovic, a najnizsza pro-
weniencji 0807 — Prionegsk. Podobne wyniki otrzymano
w przypadku analizy piersnicy. Testowane w doswiad-
czeniu potomstwo populacji rosngcych na wysokosci
zblizonej do wysokosci powierzchni badawczej w Kry-

nicy (700-900 m n.p.m.) cechuje si¢ niskimi wartos-
ciami parametréw wzrostowych. Najwyzsza wysokos¢
w wieku 45 lat osiagaja Swierki nizinne, ktoérych drzewo-
stany macierzyste rosna na wysokosci 100-400 m n.p.m.
(tab. 3).

Analiza wariancji wykazata istotny na poziomie
rownym p=0,05 wptyw pochodzenia na wysokos¢ oraz
piersnicg swierkéw w wieku 45 lat (tab. 5, 6). Stwier-



Tabela 4. Statystyki F potomstwa testowanego w
doswiadczeniu IPTNS-IUFRO 1964/68 w Krynicy
Table 4. F-statistic for the tested progeny in the IPTNS-
IUFRO 1964/68 experiment in Krynica

= =
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Cimpeni, XV Valea Mare 23B
Limbergwald/Zell Am See, 59
Dorna Cindreni, Il Rosia, 50A

Cavagnago
Deutschlandsber
Molvotitsk

Mogilevskoje Oblast

Isny
Cucureasa, 65

Cosna, Cucureasa, 4A

Roslavi

Stuebing/Gamskogel

Cucureasa, 65
Wisla, 54A

71

Locus Fi Fy Fy P
Gdh-A -0,661 0,0941 0,1503 <0,00001
Got-A - - 0,0000 -
Got-B - - 0,0000 -
Got-C 0,0638 0,1480 0,0899 0,00018
Idh-B -0,0526 -0,0025 0,0476 0,99999
Lap-B -0,0539 0,0288 0,0785 0,00057
Mdh-A - - 0,0000 -
Mdh-B -0,0526 -0,0067 0,0436 0,99999
Mdh-C 0,1020 0,1758 0,0822 0,00853
Pgi-A 0,1111 -0,0598 0,0462 0,10997
Skdh-A -0,1189 -0,0243 0,0845 0,00472
Srednia -0,0246 0,0540 0,0767 -

Fs— odchylenie warto$ci heterozygotycznos$ci obserwowanej
od oczekiwanej wewnatrz subpopulacji
deviation of the observed heterozygosity values from the
expected ones within the subpopulation

F— odchylenie wartosci heterozygotyczno$ci obserwowanej

od oczekiwanej w calej populacji

deviation of the observed heterozygosity values from the
expected ones within the whole population
Fy — zmienno$¢ miedzypopulacyjna (odchylenie wartosci catko-
witej heterozygotycznosci oczekiwanej od heterozygotycz-
noSci oczekiwanej dla poszczegélnych subpopulacji
population variability (deviation of the whole expected
heterozygosity from the expected heterozygosity for partial

populations)

P — prawdopodobienstwo zréznicowania czestosci alleli
pomiedzy subpopulacjami (test G)
probability of differentiation of allele frequencies between

subpopulations (G-test)

Tabela 5. Analiza wariancji wysokoS$ci badanych

pochodzen
Table 5. Analysis of variance of the height of the tested
provenances
z > &
. £, T3 s
Z.rodlor ) _g g 2 ﬁ _E .
zmienno$ci ) ze 28 2
Source of 2 sy =& 2.
variance = © E8 Eg &g £ 2
EE 59 B85 8¢ =5¢
Ga #8 &> so P4
Pochodzenie 676,01 29 23,31 3,04  <0,0001
Origin
Blad 2070,33 270 7,67 - -
Error

dzono istotng korelacje parametréw wzrostowych z wy-
sokoscia nad poziomem morza drzewostanéw macie-
rzystych, z ktérych pozyskano nasiona. Wspotczynniki

Knittelfeld
Knyszyn

Geschwornrieser Bergwald/Saalfelden, 49

Cimpeni, XV Valea Mare 23B

Stanz-Kindtal-Allerheiligen
Mikaszowka
Tarnawa

Ignalino

Cucureasa, 65
Prionegsk

Borki Kinieja
Puszcza Bialowieska
Bricalovic

i p——

Ukmerges, Paschlisk Rever
Seewiesen, Seereith
Foelz, Mayerberg

Rycina 3. Dendrogram wykonany na podstawie dystansu
genetycznego wedlug Nei’a (1972)

Figure 3. Dendrogram constructed on the basis of genetic
distance according to Nei (1972)

Tabela 6. Analiza wariancji pier$nicy badanych pochodzen
Table 6. Analysis of variance of diameter at breast height
of the tested provenances

Zrédlo . £
zmienno$ci 3 Z28 =
s w S O s
Source of £Fo =29 5
: ° s S = s 2
variance L= z o s 2,
R @ © = 2 2
=< o 23 = 2 € o
s © = 0 = = = £ 2
£ E =5 T3 2 8 LR
= 5 - 9 = & L 7 3 d
AN BA ;e = Q
Pochodzenie 1838,6 29 63,4 2,557  <0,0001
Origin
Blad 66957 270 24,8 - -
Error

korelacji Pearsona pomigdzy wysokoscig oraz piersnica
trzydziestu populacji §wierka a wysokoscig n.p.m. drze-
wostanow macierzystych, na poziomie istotnosci row-
nym 0,05, osiagnety odpowiednio wartosci —0,18 oraz
—0,15. Korelacja parametréw wzrostowych z typem
kolekcji nasion, z ktorych zatozono doswiadczenie, byta
statystycznie nieistotna.
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Korelacja cech wzrostowych ze struktura
genetyczng

Wspotczynnik korelacji Pearsona pomigdzy hetero-
zygotycznos$cia potomstwa testowanego w doswiadcze-
niu a wysokoscia n.p.m. drzewostandw macierzystych, z
ktorych pozyskano nasiona byt statystycznie nieistotny.
Nie wykazano réwniez istotnej zaleznosci cech wzrosto-
wych z udziatem polimorficznych loci (Got-C, Pgi-B)
ani z heterozygotycznoscia analizowanych populacji.

4. Dyskusja

W strukturze genetycznej pochodzen nizinnych i
gorskich, w przeciwienstwie do wynikow badan Lewan-
dowskiego i Burczyka (2002), wykazano istotne roznice.
Potwierdza to wyniki Bergmanna i Gregoriusa (1979),
postulujacych, iz adaptacja do warunkéw gorskich jest
skorelowana z zawezeniem puli genowej. Podobna
opini¢ wysuwa Polak-Berecka (2000) wskazujac, iz pro-
cesy selekcyjne w powiazaniu z adaptacja moga wply-
wac na strukturg genetyczna populacji swierka, jednak
na obecnym etapie badan nie mozna wskazac, jaki jest
kierunek mozliwych zmian.

Nie udokumentowano réznic w strukturze gene-
tycznej proweniencji doswiadczenia IPTNS-IUFRO
1964/68 w zaleznosci od lokalizacji drzewostanu, z
ktérego pozyskano nasiona do jego zalozenia. Na
podobne rezultaty wskazuja analizy §wierkow w wieku
25 lat, wyhodowanych z nasion réznych typéw kolekcji,
charakteryzujacych si¢ podobnym wspdlczynnikiem
zmiennosci sredniej wysoko$ci populacji czastkowych,
co jak twierdzi Batut (1991), moze by¢ efektem
jednakowego zréznicowania podioza dziedzicznego
wzrostu. Brak rdéznicy w strukturze genetycznej
populacji drzew otrzymanych z réznych typow kolekeji
nasion potwierdzaja badania Giertycha (2002) i Skreppy
(1994), z ktérych wynika, iz selekcja sztuczna nie
wplywa na poziom zmiennosci genetycznej populacji
$wierkow. Poznanie wplywu selekcji na strukture gene-
tyczng populacji wymaga jednak dalszych badan opar-
tych na mozliwie jak najwigkszej liczbie osobnikow.

Zmiennos¢ genetyczna, tzn. $rednia liczba alleli w
locus 1 heterozygotycznos¢ obserwowana, okreslona dla
trzydziestu populacji czastkowych $wierka pospolitego
(N,=1,41, H,=0,115) jest zblizona do zmiennosci drzew
w calym zasiggu wystgpowania gatunku okreslonej
przez Langercrantza i Rymana (1992) (N,=1,58,
H,=0,115), a wyraznie nizsze niz zmiennos¢ okreslona
przez Bergmanna i Gregoriusa (1979) (N,=2,14-3,14,
H,=0,36-0,45). Z kolei zmiennos$¢ genetyczna szesciu
polskich proweniencji §wierka (0146, 0174, 0326, 0447,
0917, 0925) jest mniejsza od zmienno$ci opisanej

dotychczas w literaturze (Lewandowski et al. 1997;
Lewandowski, Burczyk 2002) oraz od zmiennosci drze-
wostanow rasy istebnianskiej, stanowiacych w Polsce
standard bazy nasiennej (Polak-Berecka 2001; Polak-
Berecka, Perchlicka 2007). Roéznice otrzymanych
wynikow mogg by¢ efektem zastosowania odmiennego
materialu oraz réznego zestawu badanych systemow
enzymatycznych. Mniejsza zmienno$¢ genetyczna moze
takze wynika¢ z analizy niewielkiej liczby polimor-
ficznych loci, bowiem w przeprowadzonej pracy
zbadano osiem systemow enzymatycznych, w ktorych
polimorficzno$¢ wahata si¢ od 18,18% do 54,55%.

Analiza struktury genetycznej populacji karpackich
i alpejskich wskazuje na ich mata zmiennos¢, podczas
gdy dotychczas opisana w literaturze heterozygotycz-
nos¢ obserwowana drzewostanow naturalnych z Karpat
i Alp wynosi od 0,144 do 0,165 (Giannini et al. 1991;
Longauer et al. 2004; Prus-Glowacki et al. 2007;
Korshikov et al. 2008). W analizowanej pracy zmien-
nos$¢ proweniencji karpackich wyniosta 0,105, a w przy-
padku alpejskich — 0,110.

Stosunkowo wysoka warto$¢ wspotczynnika zrozni-
cowania migdzypopulacyjnego (Fy) potwierdza wczes-
niejsze badania przeprowadzone przez Lediga (1986)
dla gatunkdéw iglastych, ktory ustalit, ze 90% zmiennosci
przypada na réznice wewnatrz populacji.

Sredni wspotczynnik dystansu genetycznego (D),
analizowanych proweniencji swierka pospolitego wyno-
si 0,012 i jest nizszy od wartosci otrzymanych dla
populacji ze Szwecji (0,084), Biatorusi (0,081), Rosji
(0,073) oraz Ukrainy (0,077) (Krutovskii, Bergmann
1995), wyzszy zas od wspotczynnika oszacowanego dla
proweniencji z calego zasiggu wystgpowania gatunku
(0,007) (Langercrantz, Ryman 1990). Wartos¢ para-
metru D jest natomiast zgodna z wynikami uzyskanymi
dla populacji ze Stowacji (0,016) (Paule et al. 1990) czy
Hiszpanii (0,019) (Giannini et al. 1991).

W przeciwienstwie do wynikow Modrzynskiego i
Prusa-Glowackiego (1998) nie wykazano odrgbnosci
struktury genetycznej populacji $wierka poétnocno-
wschodniego od pochodzen z potudniowego zasiggu
wystepowania gatunku. Na istnienie odmiennych refu-
giow wskazuje natomiast rozktad czestosci alleli w locus
Gdh-A. Podczas gdy frekwencja najczestszego allelu dla
pochodzen poéinocno-wschodnich wyniosta 0,87, w
przypadku populacji czastkowych z potudniowego za-
siggu wystgpowania gatunku parametr osiagnal wartosé¢
0,98. Na podobne rezultaty wskazuja prace GGmory’ego
(1992), Lewandowskiego i Burczyka (2002) oraz
Krutovskii’ego i Bergmanna (1995), z ktérych wynika,
iz ten locus charakteryzuje si¢ wysokim polimorfizmem
w polnocno-wschodniej czgsci Europy.

Wyniki prezentowane w pracy potwierdzajg zakres
zréznicowania $wierka pospolitego pod wzgledem



K. Masternak et al. / Lesne Prace Badawcze, 2011, Vol. 72 (1): 65-75. 73

wzrostu, ktory byt jednym z elementéw wyrdznienia
przez Giertycha (1977) trzynastu regionéw wystepo-
wania gatunku.

Do grupy proweniencji o najwyzszej wysokosci oraz
piersnicy zaliczono wszystkie analizowane populacje z
terenu Polski. Proweniencje 0174 — Wista 54A, oraz 0326
— Knyszyn, zarowno w wieku 10, jak i 45 lat, charaktery-
zowaly si¢ wysokimi parametrami wzrostu na wszystkich
powierzchniach doswiadczenia IPTNS-IUFRO 1964/68,
z wyjatkiem potnocnoskandynawskich (podobnie jak
Istebna). Proweniencje 0146 — Puszcza Bialowieska,
0447 — Borki Knieja oraz 0917 — Mikaszowka, ktore w
wieku do 10 lat charakteryzowaty si¢ niska wysokoscia,
wykazywaty tendencj¢ do poprawy dynamiki wzrostowej
iw wieku 45 lat nalezaly do grupy najwyzszych populacji
w warunkach powierzchni do$wiadczalnej IPTNS-
IUFRO 1964/68 w Krynicy (Giertych 1978).

Wykazano ujemng korelacj¢ pomigdzy wysokoscia
nad poziomem morza drzewostanow macierzystych a
cechami wzrostowymi analizowanych drzew potom-
nych, co jest zgodne z pracami Oleksyna (1998), Gierty-
cha (1977) 1 Kocigckiego (1977). Podobne rezultaty
uzyskuje si¢ réwniez w komorach wegetacyjnych.
Holzer i wsp. (1963), po 16 tygodniach prowadzenia
doswiadczenia w warunkach fotoperiodu 16/8, odnoto-
wali 5-10% przyrost wysokosci czgsci nadziemnej w
przypadku $wierkéw pochodzacych z wysokich poto-
zen, oraz 20% przyrost w przypadku populacji nizin-
nych. Przyrost masy wynosil odpowiednio 40-55% oraz
70-75%. Z kolei Batut (1991) wykazat, iz w wieku 25 lat
najwyzsza wysokos¢ osiagaja swierki, ktérych drze-
wostany macierzyste rosng w strefie wysokosciowej
600-900 m n.p.m., czyli zblizonej do miejsca lokalizacji
powierzchni badawczej w Krynicy. Pochodzenia lezace
zardwno nizej, jak i wyzej tej strefy wraz z wiekiem
obnizaty swoje tempo wzrostu.

Odmienno$¢ uzyskanych wynikéw moze by¢ efek-
tem niewielkiego stopnia reprezentatywnos$ci materiatu
wykorzystywanego do analiz, zwlaszcza gdy dotyczy to
charakterystyki gatunku w catym jego zasiggu wystgpo-
wania.

Nie stwierdzono istotnej statystycznie korelacji cech
wzrostowych z heterozygotycznoscia grup jednorod-
nych wyodrgbnionych na podstawie analizy wptywu
pochodzenia na wysokos¢ 1 piersnicg. W dotychczaso-
wych badaniach zaleznos$¢ cech wzrostowych od poli-
morfizmu genetycznego wykazano jedynie dla Casuari-
na cunninghamiana, natomiast nie znaleziono zwiazku
wymienionych cech w przypadku m.in. Pinus ponderosa
i Pinus contorta (Bush, Smouse 1992). Mozna przy-
puszczal, iz obserwowane rdznice we wzroscie sa
zwiazane z réznym stopniem heterozygotycznosci
populacji drzew, okreslonej m.in. na podstawie analizy
izoenzymow. Jednak, jak podaje Polak-Berecka (2006),

taka korelacja dotyczy jedynie tych loci, ktore koduja
enzymy biorace udziat w waznych dla organizmu prze-
mianach metabolicznych. Wzrost roslin jest bowiem
zjawiskiem kompleksowym, za ktory odpowiada szereg
proceséw metabolicznych, m.in. biosynteza kwasow
nukleinowych, biatek strukturalnych i enzymatycznych,
regulacja poziomu regulatorow wzrostu, wlasciwosci
membran, synteza polisacharydow, fenoli czy procesy
energetyczne i osmotyczne (Kopcewicz et al. 1992).
Dotychczas nie odkryto markeréw zwiazanych z przeka-
zywaniem cech $wierka waznych pod wzgledem gospo-
darczym, w tym wzrostowych. Potrzebne sa dalsze
badania z tego zakresu, ktérych efekty mogg by¢ istotne
dla hodowli selekcyjnej $wierka pospolitego. Wedtug
Sabora (1992) §wiadoma selekcja powinna uwzgledniac
zardwno zwigkszenie produkcji masy drzewnej oraz
odpornosci na niekorzystne warunki srodowiskowe, jak
i zachowanie istniejacej zmiennosci genetycznej. Lacze-
nie doswiadczen proweniencyjnych z analiza markerow
molekularnych i biochemicznych daje szans¢ prowa-
dzenia $wiadomej selekcji oraz hodowli populacji naj-
bardziej warto$ciowych, plastycznych, posiadajacych
korzystne wartosci genetyczno-hodowlane oraz warun-
kujacych stabilno$¢ i trwalo$¢ przysztych drzewo-
stanow.
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