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Ekosystemy lesne odgrywaja kluczowa rol¢ w zachowaniu réznorodnosci biologiczne;j
na Ziemi, bowiem jako integralna czgs¢ jej biosfery zajmujg obszar ponad 4 mld ha w czterech
glownych strefach klimatycznych: borealnej, umiarkowanej, subtropikalnej i tropikalnej. Lasy
stanowig sSiedlisko dla wielu gatunkow roslin i zwierzat. Pelnig niebagatelng rolg w globalnym
obiegu wegla, Sg bogatym zrodlem owocodw lesnych, grzyboéw oraz surowca drzewnego, maja
wplyw na lokalne warunki klimatyczne. Z drugiej strony, niekorzystne globalne zmiany
klimatyczne i intensywna eksploatacja obszaréw lesnych przez czlowieka, prowadza do
degradacji ekosystemow lesnych.

W zwiazku z tym, duzego znaczenia nabiera wiedza na temat biologii gatunkow drzew
lasotworczych, ktora umozliwitaby racjonalne zarzadzanie zasobami le$nymi, opracowanie
planow zagospodarowania lasow oraz podejmowanie $wiadomych decyzji o tworzeniu
obszaré6w ochrony. Szczegdlnie istotna w tym wzgledzie wydaje si¢ wiedza na temat
zmiennosci genetycznej, bedacej podstawg zdolnosci adaptacyjnych gatunku oraz mozliwosci
prowadzenia hodowli selekcyjnej.

Sosna zwyczajna Pinus sylvestris L.) jest najwazniejszym pod wzgledem ekologicznym
1 ekonomicznym gatunkiem lasotworczym w Polsce, wystepujacym na obszarze ponad 6 mln
ha. Celem niniejszej rozprawy doktorskiej byla ocena zmienno$ci genetycznej sosny
zwyczajnej w Polsce w oparciu o neutralne markery mikrosatelitarne genomu
chloroplastowego (cpSSR) oraz genomu jagdrowego (nSSR).

Materiatlem do badan byty igly pozyskane z 2888 drzew matecznych z obszaru catego
kraju. Analizy przeprowadzono dla populacji okreslonych na podstawie podziatu
geograficznego (6 populacji) i administracyjnego (17 regionalnych dyrekcji Lasoéw
Panstwowych). Do badan zmienno$ci genetycznej wykorzystano 9 chloroplastowych loci
mikrosatelitarnych (cpSSR): Pt26081, Pt45002, Pt36480, Pt30204, Pt15169, Pt71936,
PCP1289, PCP87314, PCP102652, oraz 5 jadrowych loci mikrosatelitarnych (nSSR):
PtTx8446, PtTx4001, PtTx3032, SpAC11.4, Ptctg4363. Wszystkie wybrane do badan loci
CpSSR i nSSR okazaty si¢ wysoce polimorficzne.

Zestaw dziewigciu loci cpDNA oraz duza liczebnos¢ proby (2574 osobniki) umozliwilty
zidentyfikowanie tacznie az 69 alleli, ktérych kombinacje pozwolily na wyodrebnienie 954

roznych haplotypéw. Analiza zmienno$ci genetycznej loci chloroplastowych wykazata



wyrazne réznice pomigdzy populacjami i regionami w wartos$ciach sredniej liczby alleli w locus
oraz bogactwa allelicznego (AR) - co bylo skorelowane z wielkoscia proby. Natomiast
efektywna liczba alleli w locus (Ae), wspotczynnik Shannona (1), roznorodnosé¢ genetyczna (D)
— mialy podobne warto$ci niezaleznie 0od tego, czy badania dotyczyly 6 populacji czy 17
regionéw rdLP. Analiza zmiennosci genetycznej w oparciu o haplotypy chloroplastowe
wykazata istnienie réznic pomigdzy populacjami w przypadku takich parametrow, jak: liczba
haplotypéw (Nw), liczba prywatnych haplotypow (Npn), efektywna liczba haplotypéw (Nen)
czy bogactwo haplotypowe (Rh). Parametry te osiagnety wyzsze wartosci w populacjach
zachodnich (PN-ZACH, ZACH, PD-ZACH) w porownaniu do populacji na wschodzie kraju.
Srednia warto$¢ roznorodnosci genetycznej (He) wyniosta 0,996 i byta wysoka we wszystkich
analizowanych populacjach. Z kolei najwyzsze parametry zmiennos$ci haplotypowej
analizowanych 17 regionéw zaobserwowano w regionie Biatystok (Ah=238, Ne=166,539,
Ph=94). Bogactwo haplotypowe mialo najwyzsza warto§¢ w regionie Zielona Gora
(Rh=24,608), najnizsza w regionie Warszawa (Rh=22,407). Podobnie, jak w przypadku szes$ciu
populacji - zréznicowanie genetyczne (He) osiggneto wysokie wartoSci we wszystkich
analizowanych regionach, przyjmujac $rednig wartos¢ 0,996.

Analize¢ zmiennosci genetycznej na podstawie loci jadrowego DNA prowadzono dla 605
osobnikow sosny zwyczajnej przypisanych do 6 populacji lub 16 regionéw (bez rdLP Krosno
z uwagi na niewielkg liczebnos$¢ proby). Oszacowana liczba alleli wyniosta az 147, a warto$ci
sredniej liczby alleli w locus, heterozygotyczno$ci oczekiwanej i obserwowanej okazaly sie¢
znacznie przewyzsza¢ wyniki dotychczasowych badan prowadzonych na terenie Polski.
Frekwencja alleli zerowych oraz wspotczynnik wsobnosci przyjety niskie wartosci
(null=0,0096; Fis=0,0302). Poziom zmienno$ci genetycznej poszczegdlnych populacji
i regiond6w okazal si¢ wysoki I podobny szczegdlnie w obrgbie dwoch analizowanych
parametrow, tj. heterozygotycznosci obserwowanej (Ho) i oczekiwanej (He) - w przypadku
populacji odpowiednio 0,799 0,823, a w przypadku regionéw 0,793 i 0,809. Pozostate
parametry jak: liczba alleli (A), efektywna liczba alleli (Ae), bogactwo alleliczne (AR)
wykazywaly umiarkowang zmiennos¢, ktora jednak byla skorelowana z wielkoscig proby.
Natomiast réznice genetyczne miedzy populacjami/regionami byly niewielkie, chociaz
populacja péinocno-wschodnia oraz region Biatystok - wyrdznity si¢ wyzsza na tle innych
zmiennoscig genetyczng. We wszystkich badanych populacjach i regionach oszacowano bardzo
wysoki poziom efektywnej wielkosci populacji.

Wykazano istnienie bardzo niskiego poziomu zréznicowania genetycznego, niezaleznie
od przyjetego podziatu badanego materiatu na 6 duzych populacji (Fst=0,0009-0,0030) czy na
17 mniejszych regionow (Fst=0,0035-0,0092). Glownym zrédlem zmienno$ci genetycznej
okazata si¢ zmienno$¢ wewnagtrz badanych populacji i regionéw, natomiast zmienno$é
miedzypopulacyjna miata znaczenie marginalne. Analizy gtownych wspotrzednych (PCoA) nie

wskazaly na istnienie wyraznie tworzacych sie, odrgbnych grup populacji czy regionow,



chociaz warto odnotowac¢, ze populacja potudniowo-wschodnia (PD-WSCH) wyraznie rdznita
si¢ od pozostatych.

W niniejszej pracy nie udato si¢ wyodrebni¢ wyraznych grup jednorodnych genetycznie
(klastréw) zarowno dla markeréw chloroplastowych, jak i1 jadrowych, niezaleznie od
zastosowanych metod (STRUCTURE oraz DAPC). Wynik ten koresponduje z brakiem
istotnego zréznicowania migdzy populacjami i regionami. WYysokie podobienstwo mig¢dzy
polskimi populacjami jest zgodne z wzorcem oczekiwanym dla duzych ciaglych populacji
charakteryzujacych si¢ stalym intensywnym przeptywem gendéw miedzy populacjami.

Analiza przestrzennej struktury genetycznej zostata przeprowadzona jedynie dla catosci
badanego materiatu oraz sze$ciu duzych populacji, poniewaz regiony (rdLP) byly zbyt mate,
by dokona¢ wiarygodnej oceny badanych parametrow. Uzyskane wyniki wskazaty na istnienie
stabej autokorelacji jedynie w najnizszych klasach dystansu, czyli tendencj¢ grupowania si¢
osobnikéw podobnych do siebie w malej skali przestrzennej (prawdopodobnie w ramach
drzewostanu). Parametr Sp opisujacy intensywno$¢ przestrzennej struktury genetycznej
oszacowany dla calego zbioru danych byt nieznacznie nizszy (0,0013) w przypadku markeréw
CpSSR, niz w przypadku markerow nSSR (0,0016)

Analizy przeprowadzone na potrzeby niniejszej pracy pozwolily na weryfikacje
I uzupetnienie dotychczasowej wiedzy na temat zmienno$ci genetycznej sosny zwyczajnej
w Polsce, a duza liczba osobnikoéw wykorzystanych do badan oraz szeroki obszar badan (teren
catego kraju) z pewnos$cig miaty korzystny wptyw na wiarygodnos$¢ otrzymanych wynikow.
Sosna zwyczajna na terenie Polski okazata si¢ gatunkiem charakteryzujacym si¢ bardzo wysoka
zmienno$cig genetyczng 1 jednoczesnie niewielkim zrdznicowaniem genetycznym miedzy
populacjami badz regionami.

Uzyskane wyniki majg nie tylko znaczenie poznawcze z zakresu genetyki populacyjnej
sosny zwyczajnej, ale moga by¢ wykorzystane praktycznie w codziennej dziatalnosci Lesnego
Banku Genéw Kostrzyca. Uzupetniono 1 uporzadkowano baz¢ danych dotyczacych
haplotypow i genotypoéw drzew matecznych sosny zwyczajnej w kraju, na podstawie ktorej
realizowany jest program weryfikacji genetycznej nasion pozyskiwanych z drzew matecznych
i deponowanych w LBG Kostrzyca oraz program weryfikacji plantacji nasiennych sosny
zwyczajnej. Uzyskane wyniki pozwalaja rowniez na wykorzystanie ich w badaniach z zakresu
genetyki sagdowej w sprawach karnych zwigzanych z nielegalng wycinka, kradzieza lub

dewastacjg drzew.
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