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Wszystkie gatunki ro$lin, zwierzat i mikroorganizméw wystepujace na Ziemi, a takze
ekosystemy i procesy ekologiczne, w ktorych te organizmy zyjg i ktérych sg czg$cig okresla sig
mianem bioréznorodnosci. Jej fundamentalnym komponentem jest ré6znorodnos¢ genetyczna,
bedaca jednoczesnie podstawg trwatosci gatunkéw i stabilnosci ekosysteméw. W badaniach
dotyczacych ekologii i ewolucji réznorodnos¢ genetyczna jest definiowana i mierzona na rézne
sposoby, z ktérych kazdy charakteryzuje nieco inny aspekt zmienno$ci genetycznej.
Zachowanie wysokiego poziomu zmiennosci genetycznej umozliwia adaptacj¢ do
zmieniajacych si¢ warunkow srodowiska i klimatu. Zmiennos$¢ genetyczna ksztattowana jest
przez rozne procesy ewolucyjne, dlatego tez poznanie mechanizméw warunkujgcych
zmienno$¢ przede wszystkim wzbogaca nasza wiedzg odnosnie biologii i historii ewolucyjne;j
gatunkéw. Wiedza ta ma rowniez znaczenie praktyczne, szczeg6lnie w odniesieniu do
probleméw zwigzanych z gatunkami zagrozonymi, dla ktorych tworzy si¢ programy ochrony
i restytucji.

W niniejszej pracy przeprowadzono szczegélowe badania dotyczace proceséw (mikro)
ewolucyjnych zachodzacych w ramach kompleksu debowego w rezerwacie ,,Bielinek™ nad
Odra. Okreslono skale zmiennosci genetycznej i przestrzennej struktury genetycznej na
poziomie miedzygatunkowym i migdzypokoleniowym. Szczegdlng uwage poswigcono
statusowi gatunkowemu i historii demograficznej populacji dgbu omszonego w badanym
rezerwacie. Szczegdtowej ocenie poddano system kojarzenia, efektywne rozprzestrzenianie sig
genéw a takze sukces reprodukcyjny. Okreslono role dryfu genetycznego oraz hybrydyzacji
i introgresji, jako mechanizmow ksztattujacych zmiennos¢ genetyczng i morfologiczng badane;j
populacji, poniewaz zachowanie réznorodnosci biologicznej tej unikalnej kserotermiczne;j

dabrowy z debem omszonym stanowi priorytet dla ochrony catego siedliska.

Wyniki badah wskazuja na naturalne pochodzenie populacji debu omszonego
w ,Bielinku”. Gatunek ten cechuje odrebnos¢ genetyczna wzgledem rodzimych debow,
aanalizy rodzicielstwa potwierdzity, ze w rezerwacie dominuje Kkojarzenie

wewnatrzgatunkowe. Najwickszy sukces reprodukcyjny w rezerwacie ,,Bielinek”, zaréwno




meski jak i zenski osiagnal Q. pubescens, a efektywnos$é rozrodcza pozostatych gatunkéw
deboéw w tworzeniu pokolenia potomnego byta zdecydowanie mniejsza. Odnotowano takze
przypadki hybrydyzacji migdzygatunkowej, gtownie z udziatem Q. pubescens i Q. petraea oraz
kojarzen wstecznych. Analizy poziomu hybrydyzacji i introgresji w rezerwacie ,,Bielinek”,
wykorzystujace dane o rodzicielstwie siewek oraz informacje o wartoéciach
prawdopodobienstwa przynaleznosci do gatunku przypisanych rodzicéw potwierdzily, ze
Q. pubescens jest najbardziej efektywnym dawca nasion, podczas gdy rodzime deby
sporadycznie regeneruja si¢ w ramach powierzchni badawczej. Ponadto wykazano, ze zaréwno
Q. pubescens jak i Q. robur preferuja kojarzenie wewnatrzgatunkowe i sg w znacznej mierze
zapylane pyltkiem tego samego gatunku. Wydaje si¢ zatem, ze Q. pubescens w ,,Bielinku” nie
jest zagrozony introgresja ze strony rodzimych dgboéw. Wrecz przeciwnie, wyniki sugeruja silng
introgresje Q. pubescens skierowana w strone Q. petraea, u ktorego efektywna pula gamet
pytkowych stanowita mieszaning pytku Q. petraea i Q. pubescens z niewielka domieszka pytku
O robur. Niemniej jednak, ze wzgledu na izolacje Q. pubescens w ,,Bielinku” i brak doptywu
gendw z populacji centralnej wraz z uptywem czasu moze nastapi¢ erozja zasobéw genowych
1 wzrost wsobnosci u tego gatunku. Pomimo niewielkiej efektywnej wielko$¢ populacji
Q. pubescens oraz ograniczonej dyspersji pylku i nasion na terenie badanego rezerwatu,
skutkujacej silng przestrzenna strukturg genetyczng, nie stwierdzono by dab omszony
w ,.Bielinku” charakteryzowat si¢ podwyzszonym poziomem wsobno$ci. Nie odnotowano tez
przypadkéw samozaptodnienia. Jednakze, w poréwnaniu rodzimymi debami, polimorfizm
Q. pubescens ksztaltowat si¢ na nizszym poziomie. Obserwowany niski poziom zmienno$ci
genetycznej (. pubescens moze by¢ wynikiem dzialania dryfu genetycznego i efektu
bottleneck. Testy ,,waskiego gardta” wykazaly historyczny bottleneck w rezerwacie, natomiast
w ostatnim czasie populacja z ,,Bielinka” nie doswiadczata gwaltownej redukcji liczebnosci
1 pozostaje stabilna w tym zakresie. Biorgc pod uwage prognozowane zmiany klimatu, na
podstawie uzyskanych wynikdw mozna przypuszczaé, Zze dab omszony w rezerwacie
,,Bielinek™ nie tylko utrzyma dotychczasowy poziom integralnos$ci gatunkowej, ale takze stanie

si¢ bardziej powszechnym gatunkiem.
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Abstract

Evolutionary processes shaping the genetic variability of the oak complex in the reserve

"Bielinek" on the Oder River
Katarzyna Meyza

Under the supervision of Dr. Igor J. Chybicki, Prof. UKW

All species of plants, animals, and microorganisms found on Earth, as well as the
ecosystems and ecological processes in which these organisms live and of which they are a part,
are referred to as " biodiversity ". Its fundamental component is genetic diversity, serving as the
base for species’ longevity and ecosystems’ stability. In studies of ecology and evolution,
genetic diversity is defined and measured in various ways, each characterizing a slightly
different aspect of genetic variability. Maintenance of a high level of genetic variability enables
adaptation to changing environmental and climatic conditions. Genetic variability is shaped by
a number of evolutionary processes, so learning about the mechanisms that determine
variability enriches our knowledge regarding the biology and evolutionary history of species.
Such knowledge is also of practical significance, especially in regard to problems related to

endangered species, for which conservation and restoration programs are created.

In this study, a detailed investigation of the (micro-) evolutionary processes acting in an
oak complex in the "Bielinek" reserve on the Oder River was carried out. The scale of genetic
variability and spatial genetic structure at the interspecies and inter-generational levels was
determined. Special attention was paid to the species status and demographic history of the
downy oak population in the studied reserve. The mating system, effective gene dispersal, and
reproductive success were evaluated in detail. The study also focused on the role of genetic
drift, as well as hybridization and introgression, as mechanisms shaping the genetic and
morphological variability of the population. Preserving the biodiversity of this unique

xerothermic population with downy oak is a priority for the conservation of the entire habitat.

The results of the study indicate the natural origin of the downy oak population in
"Bielinek" reserve. This species is characterized by genetic distinctiveness in relation to native
oaks, and analyses of parentage confirmed that intraspecific mating dominates in the reserve.
The greatest reproductive success in the "Bielinek" reserve, both male and female, was achieved

by Q. pubescens, while the reproductive efficiency of the other oak species in creating an




offspring generation was significantly lower. There were also cases of interspecific
hybridization, mainly involving Q. pubescens and Q. petraea, as well as back-crosses. Analyses
of the level of hybridization and introgression in the “Bielinek” reserve, based on a model using
seedling genealogy, and information on probability values of species association, confirmed
that Q. pubescens is the most effective seed donor, while native oaks sporadically regenerate
within the study plot. In addition, it has been shown that both Q. pubescens and Q. robur prefer
intraspecific mating, and are largely pollinated by pollen from the same species. Thus, it seems
that Q. pubescens in "Bielinek" is not threatened by introgression from native oaks. On the
contrary, the results suggest strong introgression from Q. pubescens towards Q. petraea, whose
effective gene pool was a mixture of the gene pool of Q. petraea and Q. pubescens, with a small
admixture of the gene pool of Q robur. Nevertheless, due to the isolation of Q. pubescens in
"Bielinek", and the lack of gene flow from the central population, future gene pool erosion and
increased inbreeding may occur in this species. Despite the small effective population size of
Q. pubescens, and the limited pollen and seed dispersal within the study area, resulting in
a strong spatial genetic structure, the downy oak in "Bielinek" was not found to be reveal
increased inbreeding, and no cases of self-fertilization were recorded. However, compared to
native oaks, the polymorphism of Q. pubescens was at a lower level. The observed low level of
genetic diversity in Q. pubescens may be a result of genetic drift and the bottleneck effect.
Bottleneck tests showed a historical bottleneck in the reserve, while recently the population
from "Bielinek" has not experienced a significant reduction in size, and remains stable in this
regard. Taking into account predicted climate change, the results suggest that the downy oak in
the "Bielinek" reserve will not only maintain its current level of diversity and species integrity,

but also it may become a more common species in the study area.
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