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Zroznicowanie potomstw z wolnego zapylenia Swierka pospolitego (Picea abies (L.) Karst.)
po 5 latach wzrostu na powierzchni testujacej w Tomaszowie Lubelskim
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Abstract. Norway spruce (Picea abies (L.) Karst.) is gradually disappearing from many stands due to limited water availability
and rising temperatures. In addition, obtaining seeds from seed stands encounters specific difficulties. For this reason, in recent
years, selection and breeding activities have focused on identifying the properties of individual genotypes and establishing seed
plantations from selected individuals. Spruce seeds are currently obtained from such plantations that, as many original populations
have been degraded or have ceased to exist.

The aim of forest tree progeny testing is to determine the genetic value and breeding quality of the components of forest basic
material used in forest management. The genetic value of an individual differs from its phenotypic value. When assessing genotype
traits, the interrelationships between offspring and parent individuals in terms of trait transmission should be examined, and the best
way to determine the genetic value of parents is to breed their offspring. Testing forest basic material therefore involves setting up
experiments that compare the growth of the tested origins or individuals under different environmental conditions.

The research was conducted on a test plot located in south-eastern Poland. It contained a total of 123 Norway spruce families
belonging to 11 provenances (Fig. 1). The aim of the study was to assess the variability of Norway spruce families and provenances
in terms of adaptive and growth traits. The survival rate in the first, second, and fifth years of tree growth was determined,
and the height of surviving trees after 5 years was measured.

The average overall survival rate of trees after the first growing season was 93.01% (Tab. 1) and varied between provenances
from 90.83% (Sw50 Janow Lubelski) to 96.76% (Sw50 Goscieradow). The average overall height of Norway spruce trees
after five years of growth on the test area (Tab. 1) was 169.9 cm. The tallest trees belonged to the Kolonowskie II generation
provenance (194.8 cm), while the shortest ones belonged to Sw50 Goscieradow (154.7 cm). The family with the lowest average
tree height (126.4 cm) was 8525 from the provenance Sw50 Tomaszow, while the family with the highest average height (228.0
cm) was G4226 from the provenance Kolonowskie II generation. The three tallest individuals (364, 350, 349 cm) in the entire test
area came from the G4226 family, provenance Kolonowskie II generation.

We found that tree survival in the first and second years after planting, as well as after five years, was not significantly dependent
on genotype. In contrast, tree height and growth rate showed strong genetic determination. The families differed significantly
in height, while variability in survival did not reach statistical significance and was characterised by very low individual heritability.
This indicates that environmental factors mainly determined the young tree mortality, with family affiliation being of secondary
importance.

After five years of growth, the genetic component accounted for less than 5% of the total phenotypic variability in the survival
trait. The occurrence of clear differentiation and a relatively high heritability value (h? > 0.5) indicate a real possibility of effective
selection and breeding progress for growth traits.

The effectiveness of phenotypic selection was also demonstrated by the better growth of offspring from populations
with documented potential, such as Kolonowskie II generation, spruce from the Suchedniow Forest District (offspring of IBL seed
plantation No. 200 in the Pinczéw Forest District), and spruce from Zwierzyniec Lubelski.
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1. Wstep

Swierk pospolity (Picea abies (L.) Karst.) dotychczas byt
jednym z najwazniejszych gatunkéw lasotworczych w strefie
klimatu umiarkowanego. Jego naturalny zasi¢g, dobrze znany
z podrecznikow, ulega jednak stopniowym zmianom. Niewatpli-
wie §wierk nalezy do gatunkdw, ktore — w wyniku ograniczonej
dostepnosci wody oraz wzrostu temperatur — stopniowo ustgpuje
z wielu drzewostanow.

W Polsce istnieje wiele obiektow nasiennych ze $wierkiem
pospolitym, zarejestrowanych w Krajowym Rejestrze Le$nego
Materialu Podstawowego (BNL 2025). Doswiadczenia prowe-
niencyjne wykazaly istnienie populacji charakteryzujacych sie
wigkszymi przyrostami i wyzszg elastycznoscia, takich jak Isteb-
na, Zwierzyniec Lubelski czy Kolonowskie. Pochodzaca z potu-
dniowej Polski, populacja zwana Kolonowskie, ma bardzo wy-
soka warto$¢ hodowlang wsréd 1100. populacji europejskich
przebadanych w ramach eksperymentu pochodzenia IUFRO
1964/1968. Jednak pierwotny drzewostan macierzysty tej popu-
lacji juz nie istnieje. Dzigki migdzynarodowej wspolpracy udato
si¢ zatozy¢ klonalna plantacj¢ nasienng dla tej populacji, zbiera-
jac w tym celu materiat z drzew rosnacych na réznych po-
wierzchniach doswiadczalnych. Dziatanie to przyczynilo si¢
do zachowania puli genowej i pozwala na jej restytucje
(Chatupka i in. 2008).

W praktyce lesnej wykorzystanie nasion pozyskiwanych
z drzewostandéw gospodarczych czy wytaczonych drzewostanow
nasiennych (WDN), napotyka jednak pewne ograniczenia.
Wynikaja one m.in. z trudno$ci w zbiorze szyszek, nierowno-
miernego obradzania drzew, a takze zamierania drzewostanow
nasiennych wskutek suszy lub uszkodzen powodowanych przez
owady. Z tego powodu w ostatnich latach dziatania z zakresu
selekcji 1 hodowli koncentrujg si¢ na poznaniu whasciwosei po-
szczegllnych genotypow oraz na zakladaniu plantacji nasien-
nych z osobnikéw wyselekcjonowanych. To wiasnie z takich
plantacji obecnie pozyskuje si¢ nasiona $wierka, albowiem wiele
drzewostanow uleglo znacznemu uszkodzeniu lub przestato
istnie¢.

Populacja $wierka bialowieskiego zostala zachowana
w plantacjach nasiennych w nadle$nictwach Pniewy oraz Bielsk
Podlaski, natomiast $wierk istebnianski utrzymywany jest
w obiektach zachowawczych Nadlesnictwa Wista (Mtynarczyk
iin. 2011). Z kolei populacja swierka zwierzynieckiego z Rozto-
cza reprezentowana jest w plantacjach nasiennych w Nadle$nic-
twie Zwierzyniec. Wspomniane drzewostany wybrano w wyni-
ku selekeji fenotypowe;j, co stato si¢ podstawa do dalszych ba-
dan nad przystosowaniem tych populacji do warunkéw $srodowi-
skowych oraz nad ich wilasciwosciami wzrostowymi. W tym
celu zatozono testy potomstwa pochodzacego z wolnego zapyle-
nia, umozliwiajace ocen¢ zmiennosci cech ilosciowych wsrod
potomstwa drzew matecznych.

W Ustawie o leSnym materiale rozmnozeniowym (Ustawa
2001) wyrdézniono 4 kategorie lesnego materiatu rozmnozenio-
wego (LMR), ktory pozyskuje si¢ z lesnego materiatu podstawo-
wego (LMP), rejestrowanego odpowiednio w czterech czgsciach

rejestru. Sa to kategorie: I — ze zidentyfikowanego zrodla
(znanego pochodzenia), II — wyselekcjonowany, III — kwalifiko-
wany i [V - przetestowany. Trzy pierwsze kategorie tworzone sg
w oparciu o ocen¢ fenotypowa cech populacji i pojedynczych
osobnikow w drzewostanie lub plantacji. Kategoria LMP IV —
»przetestowany” tworzona jest za$ z kategorii I i III po wykona-
niu oceny warto$ci genetycznej iwykazaniu w testach polo-
wych, ze okreslona populacja, drzewo mateczne, plantacja na-
sienna (PN) lub plantacyjna uprawa nasienna (PUN), rézni si¢
pozytywnie od standardu przynajmniej pod wzgledem jednej
analizowanej cechy hodowlanej przyjetej jako kryterium oceny.

Celem testowania potomstwa drzew lesnych prowadzonego
w ramach hodowli selekcyjnej drzew lesnych jest okreSlenie
warto$ci genetycznej i jakosci hodowlanej sktadnikow lesnego
materialu podstawowego, ktory jest wykorzystywany w gospo-
darce lesnej. Wyniki testowania postuza do optymalizacji zadan
realizowanych w Lasach Panstwowych w zakresie zachowania
trwatosci lasow, tj. doskonalenia gospodarki lesnej na podsta-
wach ekologicznych i zachowania le$nych zasobow genowych.
Obecnie ,,Program testowania potomstwa wylaczonych drzewo-
stanow nasiennych, drzew doborowych, plantacji nasiennych
i plantacyjnych upraw nasiennych” realizowany jest w Polsce od
dwoch dekad. Dla $wierka pospolitego zatozono 22 powierzch-
nie testujace, najstarsze w 2011 roku (Banach i in. 2025).

Wartos$¢ genetyczna (hodowlana) osobnika nie jest tozsama
z warto$cig fenotypowa. Przy ocenie cech genotypowych nalezy
bada¢ wzajemne relacje pomi¢dzy potomstwem a osobnikami
rodzicielskimi odno$nie przekazywania cech przyrostowych,
adaptacyjnych, odporno$ciowych czy tez morfologicznych
(Sabor 2002). Najlepszym sposobem, aby pozna¢ warto$¢ gene-
tyczna wybranych rodzicoéw, jest wyhodowanie ich potomstwa.
Testowanie potomstwa le§nego materiatu podstawowego polega
wiec na zakladaniu do$wiadczen pordéwnujacych jego wzrost
w r6znych warunkach srodowiska. Pozwala to na oceng kompo-
nentu wariancji  genotypowej od genotypu.
Warto$¢ hodowlana definiowana jest jako uwarunkowana gene-
tycznie zdolno$¢ drzewa do przekazywania okreslonej cechy
lub cech potomstwu.

W wielu pracach dotyczacych teorii i zatozen metodycznych
programéw selekcyjnych i testowania, jako glowny ich cel
wskazuje si¢ polepszenie cech ekonomicznych przy jednocze-
snym zapewnieniu odpowiedniego poziomu zmienno$ci gene-
tycznej populacji hodowlanych (Eriksson i in. 1995; Matras,
Fonder 2006; Matras i in. 2010; Skreppa, Steffenrem 2021).
Zroznicowanie genetyczne jest konieczne, aby mozliwy byl
dalszy postep genetyczny w nastepnych pokoleniach, a popula-
cja mogla przystosowac si¢ do zmiennych warunkoéw $rodowi-
ska (Budeanu i in. 2021). W Polsce preferowana jest selekcja
populacyjna (Kocigcki 1988), co oznacza, ze do rozmnazania
wybierane sg cate populacje drzew. Jednak, rowniez w ramach
populacji w czasie zabiegdw pielegnacyjnych prowadzimy se-
lekcje osobnikéw. Jest to sposob mniej efektywny niz selekcja
indywidualna (Giertych 1991), zapewnia jednak duzo wigkszy
poziom zmiennosci genetycznej populacji hodowlanych
(Wei 1996).

zaleznego
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Zasadniczym celem badan bylo okreslenie warto$ci gene-
tycznej i jakosci hodowlanej sktadnikow lesnego materiatu pod-
stawowego wykorzystywanego w gospodarce lesnej oraz selek-
cja w oparciu o informacje genetyczne ich potomstwa. Wyko-
rzystywanie tych populacji i rodow dla celow gospodarczych
powinno skutkowa¢ istotnym wzrostem produkcyjnos$ci nowo
zakladanych upraw oraz podwyzszong stabilno$cig drzewosta-
noéw, co jest bardzo istotne w warunkach wyraznych zmian kli-
matycznych i fluktuacji tych warunkéw w krotkich okresach
czasu.

Badania prowadzono na powierzchni testujacej potomstwa
drzew matecznych $wierka pospolitego zlokalizowanej
w Nadlesnictwie Tomaszéw (RDLP w Lublinie). Po pigciu la-
tach wzrostu przeprowadzono wstepna analize materiatu badaw-
czego, ktora pozwolita na sformutowanie i weryfikacje nastepu-
jacych hipotez:

— Potomstwo pochodzace z wolnego zapylenia nie wykazuje
istotnych roéznic w przezywalnosci ani w cechach wzrosto-
wych po pieciu latach od zalozenia doswiadczenia.

— Potomstwa z réznych regionéw nasiennych nie réznig si¢
istotnie pod wzglgdem analizowanych cech morfologicznych
i wzrostowych.

— Potomstwo populacji Kolonowskie, wyselekcjonowane;j
fenotypowo w doswiadczeniach proweniencyjnych i odtwo-
rzonej w formie plantacji nasiennej w Nadles$nictwie Sycow,

nie rézni si¢ istotnie od potomstwa drzew matecznych in-
nych populacji.

Weryfikacja hipotez badawczych umozliwi lepsze poznanie
wlasciwosci genetycznych $wierka pospolitego analizowanych
rodow oraz przyczyni si¢ do odpowiedzi na pytanie, czy gatunek
ten moze by¢ nadal stosowany w skladzie gatunkowym odno-
wien lesnych na siedliskach odpowiednich dla jego wymagan
ekologicznych.

2. Material i metodyka

Powierzchnia testujaca potomstwo drzew matecznych $wier-
ka pospolitego zostata zalozona w pazdzierniku 2020 roku
w oddziale 400f Les$nictwa Pankow, Nadle$nictwa Tomaszow,
na terenie Regionalnej Dyrekeji LP w Lublinie i otrzymata nu-
mer 202/Sw/D/V/3/DM2. Jest to jedna z czterech réwnolegtych
powierzchni testujacych wchodzacych w sktad regionu V testo-
wania (poludniowo-wschodniego) dla $wierka pospolitego,
obejmujacego RDLP w: Krakowie, Krosnie, Lublinie i Rado-
miu. Testowane jest na niej potomstwo drzew matecznych,
Tacznie 123 rody z wolnego zapylenia (dalej zwanych rodami)
$wierka pospolitego ktore mozna przypisa¢ do 11. grup, umow-
nie zwanych dalej proweniencjami, z regionu Sw50 (69 rodow),
Sw80 (9 rodow), Sw83 (37 roddéw) oraz potomstwo 8. rodow
tzw. Il generacji populacji Kolonowskie (ryc. 1).
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Rycina 1. Lokalizacja powierzchni testujacej 202/Sw/D/V/3/DM2 i pochodzenie testowanego materialu na tle regionéw matecznych
Swierka pospolitego. Regiony o charakterze matecznym zaznaczono kolorem niebieskim. Niebieski kwadrat (TEST) oznacza loka-

lizacje powierzchni testujacej

Figure 1. Location of trial 202/Sw/D/V/3/DM2 and origin of the tested material with areas of seed regions. Regions with maternal charac-
teristics are marked in blue. The blue square (TEST) indicates the location of the trial
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Nasiona do wyhodowania sadzonek uzytych w do§wiadcze-
niu pochodzily z drzew matecznych lub pojedynczych genoty-
poéw z plantacji nasiennej ,,Kolonowskie” zlokalizowanej
w Sycowie oraz plantacji nasiennej nr 200 w Pinczowie (Sw50
SUCHEDNIOW PN 200) (tab. 1). Zebrane nasiona byly prze-
chowywane do czasu wysiewu w chlodni Le$nego Banku
Genow w Kostrzycy. Powierzchnia testujaca zajmuje obszar
1,7 ha i zostala zatozona na siedlisku LMsw w wigzbie
1,5 x 1,5 m, w pazdzierniku 2020 roku, jednorocznymi sadzon-
kami $wierka z zakrytym systemem korzeniowym, wyhodowa-
nymi w szkolce kontenerowej w Nadle$nictwie Wista.
Ogoétem w doswiadczeniu wysadzono 7380 drzew, liczebnos¢
sadzonek kazdego ze 123. badanych rodéw wynosila 60 sztuk.
Powierzchnia testujaca zostata zalozona w uktadzie poletek jed-
nodrzewowych i 4. rdwnolicznych kwaterach (po 1845 sztuk
drzew).

Oceng przezywalnosci, czyli odsetek sadzonek zywych
w stosunku do liczby sadzonek posadzonych, wykonano
po pierwszym, drugim i pigtym roku wzrostu. Po piatym roku
wzrostu, czyli jesienig 2025 roku, zmierzono wysoko$¢ catkowi-
ta wszystkich drzew przy pomocy taty mierniczej, z doktadno-
scig do 1 cm.

Dane dotyczace przezywalnosci oraz wysokosci analizowa-
no za pomocy analizy wariancji (ANOVA). Analiz¢ przezywal-
nosci przeprowadzono zgodnie z procedurg (Przybylski, Matras
2021). Przezywalnos¢ okreslono jako liczbe zywych sadzonek
w kazdym rodzie na kazdej kwaterze, wyrazong w procentach
w stosunku do liczby posadzonych sadzonek. W przypadku,
gdy dane przezywalnosci nie miescity si¢ w przedziale od 20%
do 80%,
Mankowski 2007). Analiz¢ wysokos$ci przeprowadzono na war-

zastosowano transformacje Blissa (Laudanski,

toSciach fenotypowych poszczegdlnych drzew. Do analizy
wariancji obu cech zastosowano ponizszy model liniowy:

Wartos¢ cechy =m + P; + R (P); + K, +E, [1]

m — érednia ogodlna dla do$wiadczenia,
P; — wptyw pochodzenia i,

R(P) ;; — wptyw rodu k£ w pochodzeniu i,
K, —wplyw kwatery p,

E,—btad doswiadczenia.

Istotno$¢ roéznic migdzy $rednimi okreslono przy uzyciu
testu Tukey'a. Przyjeto poziom istotnosci a = 0,05. Do obli-
czen komponentdow wariancji oraz odziedziczalnosci bada-
nych cech uzyto wzorow Wright’a (1976):

QOdziedziczalno$¢ rodowa:

of 0%
hz =U§/(?+U§)h§ =U§/(;+U§) [2]
) 4ok
Odziedziczalno$¢ indywidualna: 7" = 27162 3]
o+ 0

Gdzie: n — arytmetyczna $rednia liczba drzew w rodzie,

02 — komponent wariancji dla btedu, (7; — komponent wa-
riancji rodowe;.
Blad odziedziczalno$ci obliczono w programie R wyko-
rzystujac metodg delta:

o’ , Var(c? Var(o? 2Cov(c o>
SEhZZ(O_—;)Z( (4 n)+ 6(4 d)_ O-SG; d)) [4]
d n d n-d

gdzie: o) i o, oznaczaja odpowiednio wariancje licznika
i mianownika we wzorze na odziedziczalnos¢.

Korelacj¢ genetyczng i fenotypowa pomig¢dzy analizowa-
nymi cechami obliczono wedtug wzoru (Falconer, Mackay
1996)

o= COVyy 5
A~ [varyvary, [3]

gdzie: var, i var, oznaczaja komponenty wariancji genetycz-
nej lub fenotypowej, x i y to badane cechy, a cov,, kompo-
nent kowariancji genetycznej (fenotypowej). Obliczenia wy-
konano w programie R (Mufioz, Sanchez 2020).

3. Wyniki

Srednia przezywalno$¢ drzew po pierwszym sezonie wegeta-
cyjnym na uprawie testujacej wyniosta 93,01% (tab. 1)
i byla zréznicowana pomigdzy pochodzeniami od 90,83%
(Sw50 Jandéw Lubelski) do 96,76% (Sw50 Goscieradow).
W zwiazku z tym, jesienig pierwszego roku miejsca ,,wypadow”
zdecydowano si¢ uzupelni¢ drzewkami z rezerwy, nalezacymi
do tych samych rodéw i bedacych w tym samym wieku. Uzu-
pehienia te zakonczyly si¢ sukcesem i stanem na rok 2025
(po piatym sezonie wegetacyjnym) ogodlnej udatnosci upraw
po dosadzeniach wynoszacej 96%.

Jednakze, dla celow dalszych analiz statystycznych wykona-
no poréwnanie wysokosci drzew rosnacych od samego poczatku
w miejscach sadzenia, z wysokoS$cia drzew przesadzonych jesie-
nig po pierwszym sezonie wegetacyjnym — jako uzupehienie
,wypadow” (ryc. 2). Ze wzgledu na to, ze dosadzone drzewka
byly wyraznie nizsze, wytaczono je z dalszych obliczen. Ran-
king badanych pochodzen dotyczacych przezywalnosci drzew
po pierwszym roku — nieuwzgledniajacy dosadzen — pozostat
wiec taki sam po drugim i pigtym roku obserwacji (tab. 1),
a cecha ta nie wykazuje wyraznej korelacji z mikrosiedliskiem
i rozktad wypadow jest rtOwnomierny na catej powierzchni testu-
jacej (ryc. 3). Srednia przezywalno$é ogolem na calej po-
wierzchni testujacej po piatym roku wzrostu wynosi 91,62%.

Srednia ogodlna wysokosé drzew $wierka pospolitego
po 5 latach wzrostu na powierzchni testujacej (tab. 1) wyniosta
169,9 cm. Analizujac $rednie dla pochodzen mozna zauwazy¢,
ze najwyzsze drzewa naleza do proweniencji ,,Kolonowskie II
generacja” (194,8 cm), najnizsze za§ do ,.Sw50 Gosciera-
dow” (154,7 cm). Rodem o najnizszej $redniej wysokosci drzew
(126,4 cm) jest 8525 z proweniencji ,,Sw50 Tomaszow”, nato-
miast rodem o najwyzszej $redniej wysokosci (228,0 cm)
jest G4226 z proweniencji ,,Kolonowskie II generacja”. Najwyz-
sze trzy osobniki (364, 350, 349 cm) na calej powierzchni testu-
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jacej pochodza wiasnie z rodu G4226 (proweniencji  to, niektore rody wykazuja istotnie lepszy wzrost na wysokosé
,Kolonowskie II generacja”). Wyniki analizy wariancji =~ w poroéwnaniu do pozostalych rodow z tego samego pochodze-
dla wysokosci wykazuja (tab. 2) statystycznie istotne zréznico-  nia (P <0,001)

wanie pomi¢dzy badanymi pochodzeniami (P <0,001). Ponad-

KOLONOWSKIE Il GEN
$W50 GOSCIERADOW
| $ws0 JaNOW LUBELSKI
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Rycina 2. Wysoko§¢ drzew po 5 latach wzrostu na powierzchni testujacej 202/Sw/D/V/3/DM2. Duie punkty — wartosci $rednie
dla rodéw, pozostale punkty - wysokosci poszczegélnych drzew w rodzie

Figure 2. Tree height after 5 years of growth in plot 202/Sw/D/V/3/DM2. Large points indicate average values for families; other points
represent the heights of individual trees within the family
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Rycina 3. Wysokos$¢ drzew po 5 latach
wzrostu (kolory wedlug skali na goérze
ryciny) na powierzchni testujacej
202/Sw/D/V/3/DM2 w ukladzie czterech
kwater. Czerwone kwadraty — miejsca
dosadzenia drzew po pierwszym sezonie
wegetacyjnym, szare kwadraty — loka-
lizacje, w ktérych w 2025 roku od-
notowano wypady

Figure 3. Tree height after 5 years of
growth (colours according to the scale at
the top of the figure) on test plot 202/Sw/
D/V/3/DM2 in a four-plot layout. Red
squares indicate tree planting sites after
- — - — — the first growing season; gray squares
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Tabela 1. Przezywalno$¢ drzew (%) po pierwszym (P21), drugim (P22) i pigtym roku wzrostu (P25) oraz wysokos¢ (H25) rodéw
Swierka pospolitego na powierzchni testujacej 202/Sw/D/V/3/DM2. SE_H25 — blad standardowy wysokosci dla poszczegdlnych
rodéw. Litery w kolumnie H25 wskazuja grupy jednorodne dla wysokosci na podstawie testu post-hoc; indeks gérny i mate litery
— por6éwnania dla rodéw, indeks dolny i duze litery — poréwnanie dla pochodzen

Table 1. Survival rate (%) of trees after the first (P21), second (P22), and fifth year of growth (P25) and height (H25) of Norway spruce
families on test plot 202/Sw/D/V/3/DM2. SE_H25 — standard error of height for families. The letters in column H25 indicate homogeneous
groups for height based on a post-hoc test; superscript lowercase letters indicate comparisons for families, subscript uppercase letters indi-
cate comparisons for origins

Pochodzenie / Provenance Réd / Family P21 (%) P22 (%) P25 (%) H25 (cm) SE H25
G1552 96,7 96,7 95,0 186,8° 5,26
G4226 95,0 95,0 95,0 228,0° 7,93
G4227 88,3 88,3 88,3 171,9° 6,06
G8101 96,7 95,0 95,0 202,0° 6,75
Kolonowskie II generacja G851 98,3 98,3 98,3 203,8b 5,89
G867 933 91,7 91,7 186,4° 5,92
G878 90,0 90,0 90,0 184,6° 5,16
G896 86,7 85,0 85,0 191,4° 6,97
Srednia / Avg 93,1 92,5 923 194,84 6,24
9231 96,7 98,3 98,3 152,9° 5,89
Sw50 Goscieradow 9235 96,7 95,0 933 156,7¢ 4,78
Srednia / Avg 96,67 96,67 95,83 154,75 5,33
8613 91,7 88,3 88,3 187,4° 5,60
Sw50 Janéw Lubelski 8619 90,0 88,3 88,3 173,1° 6,36
Srednia / Avg 90,83 88,33 88,33 180,25 5,98
8537 91,7 90,0 90,0 160,3¢ 4,68
8538 98,3 96,7 96,7 182,6° 5,09
8539 95,0 95,0 95,0 172,9° 5,33
w50 Tozefow 8540 98,3 98,3 98,3 177,9° 5,69
8541 90,0 86,7 85,0 171,6° 5,42
8542 933 933 933 181,9° 4,84
8543 88,3 88,3 88,3 173,1° 5,13
Srednia / Avg 93,57 92,62 92,38 174,5¢ 5,17
8231 95,0 95,0 95,0 176,3° 6,33
8232 91,7 91,7 90,0 177,5° 6,31
8233 98,3 98,3 98,3 183,9° 4,91
8234 90,0 88,3 88,3 164,0° 5,90
8235 91,7 88,3 88,3 161,09 5,79
8236 933 91,7 91,7 175,8° 4,89
8237 933 91,7 91,7 177,6° 6,26
8240 95,0 91,7 91,7 172,3° 5,23
8241 95,0 95,0 95,0 177,4° 5,93
) . 8244 91,7 88,3 88,3 169,0° 4,85
Sw30 Suchedniow 8246 90,0 88,3 88,3 168,1° 5,62
8247 83,3 83,3 83,3 176,2° 8,15
8250 91,7 88,3 88,3 158,2¢ 5,20
8251 95,0 91,7 95,0 171,7° 6,31
8252 88,3 81,7 81,7 168,1¢ 5,18
8256 98,3 96,7 98,3 158,5¢ 5,10
8257 88,3 86,7 86,7 190,4° 5,85
8260 86,7 86,7 86,7 172,7° 5,40
8261 95,0 95,0 95,0 165,8° 4,75
Srednia / Avg 92,19 90,44 90,61 171,8¢ 5,68
8229 86,7 85,0 85,0 177,6° 7,09
8230 95,0 95,0 95,0 166,9 6,45
8238 88,3 83,3 83,3 173,1° 6,18
8242 93,3 93,3 93,3 179,6° 5,27
$w50 Suchedniow 8243 96,7 91,7 91,7 173,7° 5,75
PN 200 8245 90,0 88,3 88,3 180,8° 4,49
8249 90,0 90,0 90,0 164,5¢ 5,16
8255 90,0 90,0 90,0 172,2° 5,81
8259 95,0 91,7 933 176,2° 6,44

Srednia / Avg 91,67 89,81 90,00 173,8¢ 5,85




T. Wojda et al. / Le$ne Prace Badawcze, 2025, Vol. 85: 180-190 186

cd. Tabela 1. Przezywalno$¢ drzew (%) po pierwszym (P21), drugim (P22) i piatym roku wzrostu (P25) oraz wysoko$¢ (H25) rodéw
Swierka pospolitego na powierzchni testujacej 202/Sw/D/V/3/DM2. SE_H25 — blad standardowy wysokosci dla poszczegdlnych
rodéw. Litery w kolumnie H25 wskazuja grupy jednorodne dla wysokosci na podstawie testu post-hoc; indeks gérny i mate litery
— por6éwnania dla rodéw, indeks dolny i duze litery — poréwnanie dla pochodzen

cont. Table 1. Survival rate (%) of trees after the first (P21), second (P22), and fifth year of growth (P25) and height (H25) of Norway
spruce families on test plot 202/Sw/D/V/3/DM2. SE_H25 — standard error of height for families. The letters in column H25 indicate homo-
geneous groups for height based on a post-hoc test; superscript lowercase letters indicate comparisons for families, subscript uppercase
letters indicate comparisons for origins

Pochodzenie / Provenance Réd / Family P21 (%) P22 (%) P25 (%) H25 (cm) SE H25
8512 91,7 90,0 90,0 165,6° 5,45
8513 95,0 933 95,0 164,3° 5,00
8514 88,3 90,0 38,3 147,4° 6,57
8515 95,0 95,0 95,0 169,7° 4,07
8517 88,3 88,3 38,3 166,6° 4,67
8518 933 91,7 91,7 179,4° 5,68
8519 96,7 933 933 158,7° 5,30
8520 81,7 783 78,3 169,37 5,74
8521 933 90,0 90,0 168,7° 5,40
8522 98,3 96,7 96,7 156,3° 5,16
8523 91,7 88,3 90,0 158,87 6,02
8524 95,0 95,0 933 161,47 4,84
$w50 Tomaszow 8525 91,7 90,0 38,3 126,47 5,35
8583 90,0 90,0 90,0 161,47 522
8584 90,0 83,3 83,3 166,47 4,85
8585 933 91,7 91,7 182,1° 6,87
8586 91,7 91,7 91,7 178,2° 6,14
8592 88,3 86,7 86,7 150,6° 6,24
8594 95,0 95,0 95,0 156,67 4,81
8596 95,0 95,0 95,0 161,29 5,74
8597 81,7 81,7 81,7 148,1° 8,85
8598 90,0 88,3 38,3 160,47 4,97
8599 88,3 88,3 88,3 177,4° 6,37
8600 88,3 86,7 86,7 148,8° 6,44
Srednia / Avg 91,32 89,93 89,86 161,9; 5,66
3200 90,0 88,3 88,3 196,5° 6,18
7072 96,7 96,7 96,7 181,2° 6,43
7073 98,3 96,7 95,0 189,9° 5,91
$w50 Zwierzyniec 8681 36,7 36,7 86,7 186,7° 7,60
8682 933 90,0 90,0 164,67 5,62
8683 933 933 933 173,3° 5,23
Srednia / Avg 93,06 91,94 91,67 182,05 6,16
4192 91,7 88,3 90,0 161,47 6,73
4196 90,0 85,0 85,0 161,8° 428
6056 36,7 88,3 38,3 152,0° 5,96
6058 95,0 933 933 164,97 5,01
. ) 6063 95,0 933 91,7 158,07 436
Sw80 Stuposiany 6064 96,7 93,3 95,0 152,0° 6,00
6065 91,7 90,0 90,0 163,2° 5,29
6069 91,7 90,0 38,3 15L,1° 5,28
6070 96,7 95,0 95,0 157,5° 4,06
Srednia / Avg 92,78 90,74 90,74 158,15 523
5311 933 91,7 91,7 155,8° 4,01
5314 96,7 96,7 96,7 163,39 5,55
$w83 Babiogorski PN 5315 96,7 96,7 96,7 155,9° 4,06
5316 933 933 933 174,7° 5,55
Srednia / Avg 95,00 94,58 94,58 162,45 4,79
5288 95,0 95,0 95,0 172,6° 4,28
5295 933 95,0 933 150,3° 522
5298 95,0 91,7 91,7 149,9° 4,49
5302 95,0 95,0 933 163,4° 5,97
5303 933 933 91,7 161,7° 5,71
$w83 Nowy Targ 5304 100,0 96,7 96,7 150,8° 475
5305 98,3 95,0 96,7 180,6° 5,89
5306 90,0 86,7 86,7 184,7° 5,84
5307 85,0 85,0 83,3 160,57 5,65
5308 91,7 91,7 91,7 157,19 5,70

5320 96,7 96,7 96,7 170,0° 5,79
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cd. Tabela 1. Przezywalnos¢ drzew (%) po pierwszym (P21), drugim (P22) i pigtym roku wzrostu (P25) oraz wysoko$¢ (H25) rodow $wier-
ka pospolitego na powierzchni testujacej 202/Sw/D/V/3/DM2. SE_H25 — blad standardowy wysokosci dla poszczegélnych rodow.
Litery w kolumnie H25 wskazuja grupy jednorodne dla wysokosci na podstawie testu post-hoc; indeks goérny i male litery
— poréwnania dla rodéw, indeks dolny i duze litery — poréwnanie dla pochodzen

cont. Table 1. Survival rate (%) of trees after the first (P21), second (P22), and fifth year of growth (P25) and height (H25) of Norway spruce fami-
lies on test plot 202/Sw/D/V/3/DM2. SE_H25 — standard error of height for families. The letters in column H25 indicate homogeneous groups for
height based on a post-hoc test; superscript lowercase letters indicate comparisons for families, subscript uppercase letters indicate comparisons for
origins

Pochodzenie / Provenance Réd / Family P21 (%) P22 (%) P25 (%) H25 (cm) SE H25
5323 95,0 95,0 95,0 182,5° 6,72
5325 93,3 93,3 93,3 178,1° 5,48
5327 95,0 91,7 91,7 162,4° 7,53
5332 85,0 81,7 81,7 173,2° 6,35
7989 91,7 90,0 90,0 164,17 6,21
7991 93,3 90,0 91,7 160,7° 5,73
7992 98,3 96,7 96,7 180,3° 5,88
7993 90,0 88,3 86,7 172,2° 5,13
7994 90,0 90,0 90,0 169,8° 4,89
7995 93,3 91,7 91,7 171,8° 4,72
7996 85,0 85,0 85,0 181,1° 7,02

Sw83 Nowy Targ 7997 93,3 91,7 91,7 170,9° 6,00
7998 91,7 91,7 91,7 155,4° 7,55
8201 90,0 90,0 90,0 161,2° 6,02
8202 96,7 95,0 95,0 151,9° 4,85
8203 91,7 88,3 90,0 150,5° 5,78
8204 96,7 95,0 95,0 174,3° 5,87
8205 95,0 95,0 95,0 196,4° 6,19
8207 95,0 93,3 93,3 166,14 5,41
8208 83,3 80,0 80,0 174,0° 4,54
8209 95,0 93,3 933 174,4° 6,02
8210 95,0 93,3 933 190,5 6,71
Srednia / Avg 92,93 91,57 91,46 168,6p 5,75

Srednia / Average 123 93,01 91,74 91,62 169,9 5,062

Tabela 2. Wyniki analizy wariancji dla przezywalnosci drzew oraz ich wysokoSci
Table 2. Analysis of variance for tree survival rate and tree height

Zrédia wariancji / Sources of variance Df Sum Sq Mean Sq F value Pr(>F) PctExp
Przezywalnos¢ 2021 / Survival rate 2021
Pochodzenie / Provenance 10 0,3 0,03 1,1 0,34 2,1
Kwatera / Block 3 0,9 0,30 10,9 <0,001 *** 6,1
Réd (Pochodzenie) / Family (Provenance) 112 3,6 0,03 1,2 0,157 24,1
Reszty modelu / Residuals 366 10,1 0,03 67,8
Przezywalnos$¢ 2022 / Survival rate 2022
Pochodzenie / Provenance 10 0,5 0,05 1,8 0,058 32
Kwatera / Block 3 1,4 0,47 17,5 <0,001*** 9.4
Ré6d (Pochodzenie) / Family (Provenance) 112 3,2 0,03 1,1 0,315 21,6
Reszty modelu / Residuals 366 9.8 0,3 65,8
Przezywalno$¢ 2025 / Survival rate 2025
Pochodzenie / Provenance 10 0,4 0,04 1,5 0,138 2,7
Kwatera / Block 3 1,2 0,40 14,9 <0,00]1 *** 8,1
Réd (Pochodzenie) / Family (Provenance) 112 3,5 0,03 1,1 0,179 23,1
Reszty modelu / Residuals 366 9,9 0,03 66,1
Wysokos¢ 2025 / Height 2025
Pochodzenie / Provenance 10 5459943 54 599.4 32,4 <0,001*** 4,2
Kwatera / Block 3 735314,1 245104,7 145,5 <0,001 *** 5,6
R6d (Pochodzenie) / Family (Provenance) 112 721 597,7 6442,8 3,8 <0,00]1 *** 5,5
Reszty modelu / Residuals 6 597 11110 567,4 168 412,00 84,7

Df — stopnie swobody / degrees of freedom, Sum Sq — suma kwadratow / sum of squares, Mean Sq — $redni kwadrat / mean square, F
value — wartos¢ statystyki F / F statistic, Pr(>F) — warto$¢ P / p-value, PctExp — proporcja wyjasnionej zmiennosci R2 * 100 / propor-
tion of variance explained, or R2 * 100

Tabela 3. Wspoélczynniki korelacji fenotypowych (kursywa) oraz genetycznych (pogrubione) miedzy badanymi cechami

(oznaczenia jak w tabeli 2)
Table 3. Phenotypic correlations (in italics) and genetic correlations (in bold) between the traits (designations as in Table 2)

P21 P22 P25 H25
P21 X 1,00 0,999 0,170
P22 0,88** X 0,993 0,212
P25 0,89%* 0,98** X 0,245

H25 0,16** 0,21** 0,19** X
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Korelacje fenotypowe i genetyczne majg taki sam cha-
rakter, nie odnotowano przypadku, gdy wartosci maja prze-
ciwny znak, tzn. maja odwrotny charakter zaleznosci pomig-
dzy cechami. Wszystkie korelacje fenotypowe sa istotne
statystycznie. Zaleznos¢ pomiedzy wysokoscia a przezywal-
nos$cia, pomimo ze istotna - nie jest silna (po pigciu latach
=0,19). Korelacje genetyczne sa wigksze niz korelacje feno-
typowe (tab. 3).

Odziedziczalnos$ci indywidualne i rodowe przezywalno-
$ci drzew dla rodéw przyjmowaty wartosci od 0,13 do 0,22;
jednak precyzja ich oszacowania jest obarczona duzym blg-
dem. Wynika to ze sposobu obliczania tych wartoSci
uwzgledniajacego jedynie $rednie rodow dla kwater. Nato-
miast odziedziczalno$¢ wysokosci drzewek po pigciu latach
wzrostu na powierzchni osigga duze wartosci (tab. 4).

4. Dyskusja

Analiza zmienno$ci fenotypowej na powierzchni doswiad-
czalnej w Tomaszowie Lubelskim dostarcza informacji na te-
mat uwarunkowan genetycznych i Srodowiskowych kluczo-
wych cech $wierka pospolitego (Picea abies (L.) Karst.).
Stwierdzono, ze przezywalno$¢ drzew w pierwszym i drugim
roku po posadzeniu oraz po pigciu latach, nie byta cecha w tak
duzym stopniu zalezng od genotypu, jak wysoko$¢. Badane
rody roznity si¢ wysoce istotnie statystycznie pod wzgledem
wysokosci, podczas gdy zmienno$¢ przezywalnosci nie osig-
gneta wysokiego progu istotnosci charakteryzujac si¢ bardzo
niska odziedziczalnoscig indywidualna. Wskazuje to, ze Smier-
telno$¢ mtodocianych drzew byla w gtéwnej mierze determino-
wana przez czynniki $rodowiskowe — prawdopodobnie przez
susze w 2021 roku oraz mikrozrdéznicowanie siedliskowe
— a przynalezno$¢ do okreSlonego rodu miata znaczenie drugo-
rz¢dne. Podobne zaleznosci wykazano w pracy Sebastian-
Azconaiin. (2019).

Po pigciu latach wzrostu komponent rodowy (genetyczny)
stanowil 23% catkowitej zmiennosci fenotypowej dla przezy-
walnosci. Wyniki te sa zgodne z rezultatami uzyskanymi
w innych badaniach nad zmiennoscig $§wierka w warunkach
Europy Srodkowej (Paques 2013). Wystepowanie duzego zroz-
nicowania i stosunkowo wysoka warto$¢ odziedziczalno$ci
rodowej wysokosci (hg? =0,728) wskazuja na realng mozliwos¢
prowadzenia skutecznej selekeji i uzyskania postepu hodowla-
nego w zakresie cech przyrostowych (Chmura i in. 2016).

Uzyskane wyniki cze$ciowo potwierdzaja pierwsza hipoteze
badawczg. Brak istotnych réznic w przezywalnosci potomstwa
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pochodzacego z wolnego zapylenia sugeruje brak specyficznej,
wyewoluowanej reakcji adaptacyjnej na poziomie rodowym na
presj¢ srodowiskowa. Jest to zjawisko korzystne z punktu wi-
dzenia hodowli, gdyz wskazuje na mozliwos¢ efektywnej se-
lekeji fenotypowej najsilniejszych osobnikow, nawet w warun-
kach silnego stresu, bez obawy o eliminacj¢ okreslonych geno-
typow. Z kolei stwierdzone, istotne statystycznie zréznicowanie
miedzy rodami pod wzgledem wysoko$ci drzew po pieciu la-
tach wzrostu, pozwala na identyfikacj¢ genotypow o wysokim
potencjale gospodarczym i przydatnosci do hodowli.

Wyniki badan wskazujg rowniez na efektywnos¢ selekcji
fenotypowej. Uwidocznilo si¢ to w lepszym wzroscie potom-
stwa pochodzacego z populacji o udokumentowanym potencja-
le, takich jak Kolonowskie II generacja (Fober 2004) (plantacja
nasienna) oraz S$wierkow z Nadlesnictwa Suchedniow
(plantacja IBL nr 200 w Nadlesnictwie Pinczow), a takze
swierkow ze Zwierzynca Lubelskiego (Matras 2009).

W  kontekécie prognozowanych zmian klimatycznych
i przewidywanego ograniczenia zasiegu $wierka pospolitego
w Polsce, pojawia si¢ pytanie o zasadno$¢ kontynuowania dzia-
fan hodowlanych dla tego gatunku. Liczne opracowania wska-
zuja, ze na siedliskach suchszych $wierk bedzie stopniowo
ustepowat gatunkom bardziej kserotermicznym, takim jak dab
czy sosna (Chakraborty iin. 2021; Dyderski i in. 2025). Jednak
w aktualnych strategiach ochrony zasobow genetycznych
i przeciwdziatania skutkom zmian klimatu coraz wigksza role
przypisuje si¢ koncepcji wspomaganej migracji wewnatrzga-
tunkowej (termin angielski: assisted population migration).
Polega ona na wykorzystaniu w odnowieniach i zalesieniach
populacji pochodzacych z cieplejszych i suchszych regionow,
ktore sa lepiej przystosowane do przysztych warunkéw klima-
tycznych. Koncepcja ta nie jest jednak wolna od pewnych ogra-
niczen (Gomory i in. 2020). W tym kontekscie kluczowe zna-
czenie ma rozpoznanie zmiennosci genetycznej. Przeprowadzo-
ne badania, podobnie jak inne prace w tej dziedzinie potwier-
dzaja, ze u §wierka pospolitego zmiennos¢ wewnatrzpopulacyj-
na jest znacznie wigksza niz mi¢dzypopulacyjna (Tyszkiewicz
1968; Kowalczyk i in. 2009; Klisz i in. 2015). Oznacza to, ze w
obrebie jednej populacji (np. ze Zwierzynca Lubelskiego) moz-
na znalez¢ wigksze zroznicowanie genetyczne niz migdzy Sred-
nimi dla populacji z Polski centralnej i z populacji alpejskich.
Cho¢ zgromadzony material badawczy nie obejmuje w petni
calego zasiggu gatunku, ta ogélna prawidlowos¢ uwidacznia si¢
na powierzchni w Tomaszowie Lubelskim, co daje ogromne
mozliwosci. Mozna przypuszczaé, ze znaczne zréznicowanie

Tabela 4. Odziedziczalno$¢ indywidualna (h;%) i rodowa (hg?) cech (oznaczenia jak w tabeli 2) wraz z odpowiednimi bledami
Table 4. Individual (h?) and family (hg?) heritability of traits (designations as in Table 2) with the relevant errors

P21 P22 P25 H25
h? 0,135 0,162 0,223 0,181
hZerror 0,080 0,165 0,169 0,032
h3 0,074 0,088 0,121 0,728
h? error 0,084 0,088 0,080 0,037
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genetyczne umozliwi identyfikacje genotypow o wigkszej od-
pornosci na susze¢ i inne niekorzystne czynniki, jednocze$nie
charakteryzujacych si¢ dobrymi cechami wzrostowymi. Przykta-
dem populacji o duzej plastycznosci fenotypowej i zdolnosciach
adaptacyjnych sa wilasnie te z rejonu Kolonowskiego
oraz Zwierzynca Lubelskiego (Chalupka i in. 2008; Matras
2009; Chmura i in. 2016).

Wystepowanie wyraznego zrdéznicowania mi¢dzy populacja-
mi, a jeszcze wigkszego wewnatrz populacji, mozna uznaé
za zjawisko optymistyczne z punktu widzenia hodowli selekcyj-
nej 1 ochrony zasobéw genowych. Wskazuje onona ogromny
potencjal adaptacyjny gatunku, ktéry moze dostosowal si¢
do zmieniajacych si¢ warunkdéw poprzez selekcje genotypow
najmniej wrazliwych, a jednoczesnie dobrze rosngcych. Nalezy
jednak pamigtac, ze istnieje granica zdolnosci adaptacyjnych,
powyzej ktorej $wierk moze utraci¢ znaczenie gospodarcze
na danym terenie (Beuker i in. 1996; Benomar i in. 2016). Zgro-
madzona wiedza i cenny material genetyczny moga natomiast
znalez¢ zastosowanie w innych regionach kraju lub Europy,
gdzie warunki siedliskowe pozostang korzystne dla tego gatun-
ku. Wyniki badan potwierdzaja drugg hipoteze¢ badawcza, wska-
Zujac, ze wzorzec zmiennosci populacyjnej $wierka pospolitego
(wicksza zmienno$¢ wewnatrzpopulacyjna) ma podobny charak-
ter do zmiennos$ci rodowej mimo, iz badania obejmowaty jedy-
nie wycinek zasi¢gu gatunku (Skreppa, Steffenrem 2016).

5. WhniosKki

Przedstawione wyniki badan dotyczacych przezywalnosci
i wzrostu $wierka pospolitego réznych proweniencji zostaty
oparte na materiale badawczym po 5 latach jego wzrostu
na powierzchni testujacej i nalezy je traktowaé jako wstepne.
Jednakze, u wielu gatunkow drzew ekspresja dynamiki ich
wzrostu w wieku 5 czy 10 lat pozostaje niezmienna réwniez
w pozniejszym wieku. Uzyskane wyniki wskazuja ogolne ten-
dencje we wzroScie badanych populacji i genotypow, a ich pel-
niejszy obraz bedzie mozna uzyskac po przeanalizowaniu pozo-
statych powierzchni réwnolegtych. Mozna zatem wnioskowac,
Ze znaczne zroznicowanie genetyczne stwarza szansg na identy-
fikacje genotypdéw charakteryzujacych si¢ wicksza odpornoscia
na niekorzystne czynniki srodowiskowe, przy jednoczesnym
zachowaniu pozadanych cech wzrostowych. Przyktadem popu-
lacji o duzej plastycznosci i wysokich zdolnosciach adaptacyj-
nych, predestynowanych do wykorzystania w przysztych pro-
gramach hodowlanych sa genotypy z populacji Kolonowskie
oraz Zwierzyniec Lubelski.
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