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7.2.

Genetyka biochemiczna Swierka pospolitego

(Leon Mejnartowicz, Andrzej Lewandowski)

Obok morfologicznych, waznym polem
prac genetycznych, sg réwniez cechy bio-
chemiczne. Mozna je podzieli¢ na dwie
wielkie grupy:

A. Cechy badane w drodze bezposredniej
analizy DNA metodami PCR i RLFP.
Analiza DNA metodg znang pod skro-
tem (PCR = Polymerase Chain Reac-
tion - reakcja tancuchowa polimerazy,
oraz metoda RLFP lub RFLP Restriction
Lenght Fragment Polymorphisms - poli-
morfizm dtugosci fragmentéw restrykcyj-
nych).!

B. Biochemiczne cechy metabolizmu drzew,
w tym:
|. Metabolizmu pierwotnego. Znajdujg

sie tu cechy odnoszace sie do: enzy-
mow, biatek strukturalnych, inhibito-
roOw proteinaz i lecytyn.

Il. Metabolizmu wtérnego. W grupie tej sa
cechy odnoszace sie do: terpenoidow,
fenoli (w tym: lignin, tanin, fitoaleksyn),
i zwigzkOw zawierajacych azot.

Jedne z pierwszych prac z zakresu gene-
tyki biochemicznej drzew zostaly wykonane
przez Bartelsa(1964) nad enzymami Swier-
ka pospolitego. W pracach tych wykorzy-
stano ceche aktywnosci enzymu do analizy
zmiennosci miedzypopulacyjnej. Ten sam
autor opublikowat pionierska prace (Bartels
1971), niezaleznie od Bergmanna (1971),
nad znaczeniem izoenzyméw jako genéw
markerowych w genetyce i hodowli drzew
lesnych. W obydwu pracach materiatem
eksperymentalnym byty populacje Swierka
pospolitego. Ogromna wiekszos$¢ pozniej-
szych prac z zakresu genetyki biochemicz-
nej dotyczy¢ bedzie wiasnie analizy izoen-
zymoOw. Prace te mialy szczegélne znacze-
nie w opisie struktury genetycznej populaciji
drzew lesnych, a takze nad wptywem zanie-
czyszczenia $rodowiska na te populacje.

Poza enzymami genetyka biochemiczna
zajmuje sie analiza biatek innego typu (np.
strukturalnych) oraz zwigzkéw fenolowych,
cukrowcéw, a szczegoblne zainteresowanie
budza bezposrednie nosniki informacji ge-
netycznej, jakimi sg DNA - kwas dezoksyry-
bonukleinowy i RNA - kwas rybonuklei-
nowy, zawarte w jgdrze komoérkowym, cy-
toplazmie, chloroplastach i w mitochon-
driach. Wiekszo$¢ badan nad kwasami
nukleinowymi, dotyczyta chloroplastow,
ktére sg stosunkowo prostymi strukturalnie
obiektami badawczymi.

7.2.1. Podstawowe pojecia

genetyczne

Ogromne drzewa, skladajgce sie z bilio-
now komorek, powstajg z namnazania jed-
nej zaptodnionej komérki posiadajgcej infor-
macje genetyczng - ojcowska, przekazang
przez pytek i mateczng - zawartg w komorce
jajowej. W zaptodnionej komérce (zygocie),
znajduje sie informacja dotyczaca wzrostu,
rozwoju, rozmnazania sie i jak sie ostatnio
okazato, rowniez $mierci organizmu. Jest to
niezwykta wihasciwos¢ zywej komorki -
zdolno$¢ przekazywania cech dziedzicz-
nych nastepnemu pokoleniu komorek.

Materiat genetyczny u organizméw euka-
riotycznych, to jest takich, w ktérych ko-
morki zawierajg jadra komoérkowe z btona-
mi, utozony jest liniowo w skomplikowane
struktury zwane chromosomami, zawieraja-
cymi obok DNA i RNA, biatka kwasne i za-
sadowe zwane histonami.

Wszystkie drzewa nalezg do Eukaryota.
Chromosomy Eukaryota zawierajg tysiace
razy wiecej DNA niz Prokaryota (gdzie zali-
cza sie wirusy i bakterie). Stwierdzono, ze im
wieksza komplikacja organizmu, tym wiecej

Metode PCR, wynaleziong w 1983 roku przez Kary Mullisa, uwaza sie za jedno z najwiekszych osiggnie¢

naukowych ostatniego ¢wieréwiecza.
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DNA znajduje sie w jgdrze komdrkowym,
chociaz sg liczne wyjatki od tego. U Swierka
i u wiekszosci sosnowatych, genom stano-
wi haploidalny (tj. pojedynczy) zespot 12
chromosoméw jadra komoérkowego gamety
meskiej lub zenskiej. Dla poréwnania, ge-
nom cztowieka zawiera 23 chromosomy,
a u stynnej muszki owocowej, jedynie 4
chromosomy. Zatem w komérkach somaty-
cznych organizmu diploidalnego znajduja
sie dwa genomy - jeden zesp6t chromoso-
mow pochodzacy od ojca i drugi od matki
(u wszystkich organizméw eukariotycznych
przekazywany z komorka jajowa).

Z wyjatkiem gamet i gametofitow, we
wszystkich komorkach Swierka pospolitego
znajdujemy 24 chromosomy. Prawie wszyst-
kie nasze drzewa lesne sg diploidami. Bar-
dzo niewiele jest poliploidéw. Spotykamy
je wylacznie wsrod drzew lisciastych, na
przyktad niektére osiki sg triploidalne,
a brzoza omszona jest tetraploidem (4n =
56 chromosomow).

Poliploidy nie zawsze wyr6zniajg sie fe-
notypowo. Jeden z autoréw (L. Mejnarto-
wicz) obserwowat 3-letnig siewke Picea
abies, ktéra byta aneuploidem, to znaczy,
ze jej komorki zawieraty jadra z genomem
z 13 chromosomami. Swierk ten nie réznit
sie fenotypowo od diploidu. U cztowieka
aneuploidyzacja powoduje czesto powikla-
nia mentalne, a nie zawsze somatyczne.

Zewnetrzny obraz organizmu lub cechy
(pokroj, barwa, cechy fizjologiczne itp.) na-
zywamy fenotypem. Organizmy o tym sa-
mym sktadzie genetycznym mogg réznic¢ sie
zewnetrznie, to znaczy mie¢ rézne fenotypy,
bowiem fenotyp jest sumg wspotdziatania
czynnikéw $srodowiskowych i genetycznych,
i przeciwnie - osobniki o jednakowych fe-
notypach moga miec¢ rézne genotypy.

Cafa selekcja i hodowla drzew opierata sie
dotychczas na ocenie wartosci fenotypowej.
Jedynie maly margines i to tylko na skale
badan polowych, dotyczyt selekcji genoty-
powej. Pojecie genotypu, jakkolwiek po-
wszechnie uzywane w genetyce, jest nie-
jednoznaczne. Ma ono co najmniej trzy
znaczenia:

1) catkowity zespét gendéw posiadanych
przez organizm,

2) zbiér alleli danego locus lub kilku ba-
danych loci,

3) grupa organizmow posiadajgcych iden-
tyczng budowe genetyczna.

Genotyp moze by¢ okreslony w drodze
krzyzowania dwoéch osobnikow (jak to robit
tworca genetyki G. Mendel), albo z pomoca
analizy biochemicznej DNA Ilub jego pro-
duktow, jak to w ogromnej wiekszosci czy-
nimy wspotczesnie.

Fundamentalnym pojeciem w genetyce,
od ktérego pochodzi nazwa tej dziedziny
nauki, jest gen. Jest to jednostka dziedzicze-
nia, wyrazona liniowym uktadem nukleoty-
dow w DNA lub RNA, okreslajaca, dzieki
zawartej w niej informacji genetycznej, ko-
lejnos¢ aminokwaséw w polipeptydzie lub
nukleotydéw w czgsteczkach RNA. Uwaza
sie, ze geny zajmuja okresSlong pozycje w
chromosomie, nazywang locus genu. W wy-
niku dziatania czynnikdbw zewnetrznych, lecz
takze i wewnetrznych (mutagenéw), moze
dochodzi¢ do zmian w strukturach DNA (mu-
tacji), w wyniku czego powstajg rézne for-
my danego genu, nazywane allelami.

Bardzo wiele zmian w DNA jest nonsen-
sownych, to znaczy, ze taki fragment DNA
nie niesie informacji. Tego rodzaju DNA
stanowi wiekszos$¢, bo okoto 98% catego
DNA. Taki DNA albo zawiera btedy w ko-
dzie genetycznym, albo moze by¢ nie prze-
pisywany, petnigc funkcje strukturalne. Nie-
ktére geny, a jest ich bardzo wiele réwniez
u Swierka pospolitego, wystepujg w dzie-
sigtkach, setkach tysiecy, a nawet w milio-
nach kopii. Nie nalezy myli¢ wielu kopii
jednego genu z pojeciem poligenu.

Zmiennos$¢ genetyczna cech ilosciowych,
wywotana réwnoczesnag segregacjg wielu
gendw, nazwana jest zmiennoscig poligeni-
czna, a powodujace jg geny noszg wtedy
nazwe poligenéw (lub genéw kumulatyw-
nych). Zmianom fenotypowym wywotywa-
nym przez mutacje zapobiegajg geny supre-
sorowe. Powodujg one przywrdcenie fun-
kcji utraconej w wyniku mutacji pierwotne;j.
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Jezeli chromosomy homologiczne zawie-
rajg w danym locus lub loci odmienne
allele, to organizm taki nazywamy heterozy-
gotycznym. U heterozygoty para genéw po-
chodzaca od matki i od ojca jest r6zna, gdy
zas sg one identyczne, to organizm taki jest
homozygotycznym. W genetyce biochemi-
cznej terminu heterozygotycznos¢ uzywa
sie powszechnie dla okreslenia czestosci
heterozygot, obserwowanej w danym mo-
mencie (Ho), lub heterozygotycznosci ocze-
kiwanej (He) w badanej populaciji.

Geny letalne (nazywane niekiedy czynni-
kami letalnymi), badane byty u wielu orga-
nizmow, w tym takze u drzew. Powodujg
one $mier¢ organizmu, w sytuacji gdy znaj-
da sie w stanie homozygotycznym. Sadzi
sie, ze drzewa majg okolo 4-7 genow
letalnych. Takg, stosunkowo malg, liczbe
gendw letalnych zawdzieczajg rosliny me-
chanizmowi przemiany pokolen, kiedy to
przy przejsciu od haploidalnego gametofitu
do diploidalnego sporofitu nastepuje redu-
kcja obcigzenia genetycznego (Walbot
1996). Geny poiletalne (semiletalne) obni-
zajg zywotnos¢ organizmu. Obydwa typy
gendw - letalne i semiletalne stanowig ob-
cigzenie genetyczne organizmu.

Juz Mendel (1866) zauwazyt, ze u orga-
nizméw heterozygotycznych w pierwszym
pokoleniu, niektére cechy (i odpowiadajace
im allele) majg charakter dominujacy pod-
czas gdy inne sa przez nie maskowane. Nazy-
wamy je genami lub cechami recesywnymi.
W badaniach biochemicznych okazato sie,
ze bardzo wiele genéw nie jest ani dominu-
jacymi, ani recesywnymi, jak na przyktad
geny kodujace izoenzymy, ktére prawie
wszystkie sg genami kodominujgcymi.

Enzymy mogg wystepowac¢ w wariantach
allelicznych, ktére nazywane sg izoenzyma-
mi (izozymami) albo allozymami. Termin
izoenzym, zalecany przez Miedzynarodowg
Unie Biochemiczng, zaproponowali Mar-
kerti MOl1er(1959), dla okreslenia roznych
form czasteczkowych enzymu o tej samej
specyficznosci substratowe;.

Geny sprzezone wystepuja ha tym samym
chromosomie. Im blizej siebie lezg, tym

wigksze jest ich sprzezenie i tym wieksza
jest ich tendencja do wspdlnego przecho-
dzenia do nastepnego pokolenia komaorek.
Przy sprzezeniu loci w populacji panmikty-
cznej, to jest takiej, w ktérej kojarzenie
zachodzi losowo (a tak, teoretycznie, jest w
wiekszosci populacji naszych drzew les-
nych), stan réwnowagi osiggany jest tym
wolniej im bardziej sprzezone sa geny.

Z czestosci alleli w populacji obliczany
jest dystans genetyczny miedzy populacjami
- mowimy wtedy o dystansie allelicznym,
lub z czestosci genotypéw - dystans geno-
typowy. Dystans genetyczny r6zni dwie po-
pulacje na ciggtej skali zawartej miedzy
zerem i jednoscig. Warto$¢ zerowa uzyskuje
dystans wtedy, gdy populacje sg genetycz-
nie identyczne, a wartos¢ 1 gdy nie maja
wspolnych alleli lub genotypow. Istnieja
rowniez otwarte miary dystansu genetycz-
nego, bez wartosci granicznych.

7.2.2.  Analiza genomu

7.2.2.1. Rekombinacja DNA in vitro

Na wstepie nalezy sobie uswiadomi¢, ze
cala informacja genetyczna u drzew za-
warta jest w DNA, cho¢ nie tylko w DNA
jadrowym, ktory oznaczamy czesto skrotem
nDNA, od angielskiej nazwy nuclear DNA.
Odrebny DNA znajduje sie takze w chlo-
roplastach (ctDNA lub cpDNA) oraz w mi-
tochondriach (mtDNA). Sadzi sie, ze DNA
chloroplastowy i mitochondrialny majg po-
chodzenie bakteryjne.

W ciagu ostatnich 15 lat zostaly wybitnie
ulepszone metody analizy i sekwencjono-
wania DNA, tak ze podjeto zbadanie catego
genomu cztowieka, a dzieki tam rozwinie-
tym technikom znacznie wzrosta réwniez
wiedza o genomie drzew.

Heliks DNA, sktadajacy sie z dwéch bar-
dzo dhugich tancuchéw polinukleotydo-
wych, moze zosta¢ rozwiniety pod dziata-
niem czynnikbw denaturujgcych, jak na
przyktad dziatanie wysokiej temperatury,
kwaséw, czy zasad lub rozciety przez en-
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donukleazy, dla ktérych substratem jest
dwuniciowy DNA. Ni¢ komplementarnego
DNA (cDNA) mozna ponownie potaczy¢ w
podwojny heliks w procesie renaturacji
z wihasng nicig lub dotgczy¢ do fragmentu
DNA innego gatunku. Uzyskuje sie w ten
sposéb nowy, hybrydowy, rekombinacyjny
DNA (rDNA), na przyktad Swierka, sosny,
czy daglezji zielonej z DNA petunii, ktora
jest czesto uzywana w takich badaniach
(Neale i wsp. 1988).

Komplementarnos¢ nici DNA wynika
z sekwencji potgczen miedzy parami zasad:
adenina - tymina i guanina - cytozyna.

Polisacharydy zwigzane z DNA sg zanie-
czyszczeniami utrudniajgcymi dalsze re-
akcje z DNA. Szybka metode izolacji czy-
stego DNA z zawiesiny komérkowej i kalusa
Swierka pospolitego opracowali Rether
i wspotpracownicy (1993). Tak wyizolowa-
ny DNA mozna nastepnie bada¢ z pomoca
metody RLPF lub PCR.

Fragment nici DNA mozna namnozy¢
w milionach kopii i przenosi¢ (klonowac)
z pomocag plazmidéw bakteryjnych, znaj-
dujacych sie w bakteriach patogenicznych,
jak Agrobacterium tumefaciens czy Agro-
bacterium rhizogenes. Plazmidy sg poza-
chromosomowymi, superzwinietymi, koli-
stymi czgstkami dwuniciowego DNA. Maja
one region zdolny do samopowielania i po-
wielania potgczonych z nim genow.

Dzieki klonowaniu genéw, a nastepnie
badaniu ich struktury wykryto na przyktad,
ze gen moze by¢ rozproszony w kilku miej-
scach DNA. Szczegdlng uwage zwrécono
na geny zwigzane z procesem fotosyntezy,
miedzy innymi na enzym karboksydysmu-
taze (karboksylaze rybulozodwufosforanu).
U Swierka pospolitego zbadano nukleotydy
i sekwencje genu kodujgcego duza podjed-
nostke tego enzymu dzieki odwrotnej trans-
kryptazie - PCR catego RNA z igiet dwu-
letnich siewek (Relle i wsp. 1995).

Informacja genetyczna dotyczgca kodo-
wania biatek jest wysoce konserwatywna
i podobna nawet pomiedzy odlegtymi sy-
stematycznie grupami roslin. Jak wspomnia-
no wczesniej, eukariotyczny DNA zawiera

powtarzajgce sie sekwencje DNA, czesto
o nieznanej funkcji. Sekwencje takie s ta-
twe do wykrycia dzieki dziataniu na DNA
restrykcyjnych endonukleaz, to jest enzy-
mow znalezionych u bakterii i niektérych
innych Prokaryota.

Produkty trawienia DNA rozdziela sie za
pomoca elektroforezy na zelu agarozowym.
Technika ta ma kolosalne znaczenie we
wspotczesnej genetyce i biotechnologii, bo-
wiem endonukleazy sa enzymami ktére roz-
cinajg DNA w Scisle okreslonym miejscu na
fragmenty ztozone z 4, 5, lub 6 nukleoty-
déw. W ten sposéb mozna otrzymacé wyso-
ce specyficzny dla danego drzewa kompleks
prazkéw czyli tak zwany ,odcisk palca"
DNA (DNA fingerprint).

Prostszg jest analiza pod wzgledem dtu-
gosci pojedynczej, lub malej liczby kopii
fragmentéw DNA, technika RLPF. Metoda
RLPF pozwala na wykorzystanie okoto 150—
200 gendéw markerowych u drzew (u czio-
wieka okoto 2000 gendéw), podczas gdy
metoda izoenzymowa okoto 30-50 gendw.
RLPF jest metoda tak czutg, ze pozwolita
na wykrycie znacznej zmiennos$ci genety-
cznej nawet w liniach roslin pochodzacych
z zapylenia wsobnego.

Najnowsza, bezposrednia analiza DNA
z jader komérkowych Picea abies ujawnita
duzg mase genomu, spowodowang praw-
dopodobnie wiekszg liczba i powtdrzeniami
diugich fragmentéw replikacyjnego DNA
(rDNA), ktére sg dwa razy dluzsze, niz
u wiekszosci okrytozalagzkowych. Powta-
rzalne fragmenty DNA u $wierka pospolite-
go sg bardzo specyficzne osobniczo, co
umozliwia wykonanie ,odcisku palca" DNA
dla pojedynczego drzewa i odzwierciedla
wielka zmienno$¢ wewnatrzgatunkowa
Swierka pospolitego (Kvarnheden 1994).

Natomiast pod wzgledem struktury in-
tronébw u wszystkich Pinaceae wystepuje
ogromne podobienstwo pomimo, ze czas
rozdzialu Pinaceae na rodzaje szacuje sie
na 60 milionéw lat. Co wiecej introny na-
gozalazkowych nie rbéznig sie istotnie na-
wet od okrytozalgzkowych pod wzgledem
pozyciji, dlugosci, zawartosci adeniny i ty-
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miny, a takze miejsca rozcinania przez re-
stryktazy.

U Swierka pospolitego udato sie, z pomo-
cg metody PGR i klonowania, wyizolowacé
specyficzny cDNA (tak oznacza sie komple-
mentarny DNA), odpowiedzialny za gen
indukujacy powstawanie korzeni po infekciji
przez patogeny (Sharma i wsp. 1993). Cy-
towani autorzy zastosowali oryginalng me-
tode sprzegania cDNA z podtozem magne-
tycznym, co umozliwia uzywanie tego sa-
mego cDNA wielokrotnie.

7.2.2.2. Genom chloroplastowy

Jakkolwiek ogromna wiekszos¢ prac nad
cpDNA dotyczy chloroplastéw, to warto za-
uwazy¢, ze ten sam DNA musi znajdowac
sie we wszystkich plastydach, poniewaz
fotosyntetyzujagce, zawierajace chlorofil,
chloroplasty sg tylko stanem rozwojowym
plastydowych organelli. Wszystkie plastydy
majg nie tylko DNA, lecz takze RNA, mRNA
i mechanizmy powielajgce kwasy nukleino-
we oraz syntetyzujace biatka. Co wiecej,
uzalezniony od sSwiatta rozwdj chloropla-
stéw z etioplastow nie zalezy od aktywacji
(transkrypcji) nowych genéw
i Apel 1989).

DNA zawarty w chloroplastach stanowi
tylko mata czastke (1-15%) catego DNA
znajdujgcego sie w komarkach rosliny. )ego
rozmiar u nagozalgzkowych osigga prze-
cietnie 150 kb (Gustafsson i wsp. 1991).
Cechg charakterystyczng cpDNA jest to, ze
tworzy on koliste, dwuniciowe czasteczki,
zawierajgce duzg liczbe powtérzonych se-
kwencji o identycznej budowie. Informacja
genetyczna w cpDNA jest bardzo upakowa-
na. Chloroplastowy DNA jest ewolucyjnie
bardzo konserwatywny, z wyjatkiem niekto-
rych regionéw, tak zwanych ,gorgcych
miejsc" (hot spots), gdzie zmienno$¢ jego
jest bardzo duza. Regiony takie znaleziono
tez w DNA jadrowym. Konserwatywnosé
cpDNA i nizej oméwionego mtDNA ma
swoje zrédio w braku rekombinacji u tych
typéw DNA.

(Krupiriska

Powszechnie znane mutacje chloropla-
stowe pozwolity przypuszczaé, ze cpDNA
dziedziczony jest wytgcznie przez gamety
zenskie. Okazalo sie jednak, ze wiesiotki
(Oenthera) i pelargonie (Pelargonium) dzie-
dzicza cpDNA od obu rodzicéw, chociaz
ogromna wiekszos¢ okrytozalgzkowych rze-
czywiscie dziedziczy cpDNA po matce. Jest
to tak zwany matczyny sposéb przekazywa-
nia cpDNA (Sears 1980).

Analiza mutantéw chloroplastowych sie-
wek szydlicy japonskiej (Cryptomeria japo-
nica) wykonana przez Ohbe i wspOtpracow-
nikéw (1971), wskazywata na mozliwos¢
przenoszenia cpDNA przez pytek, czyli
dziedziczenie ojcowskie. Stosujgc ciecie
cpDNA enzymami restrykcyjnymi, na przy-
ktad Hind - Ill, w miejscu A/AGCI |, mozna
nastepnie metodg elektroforetyczna rozdzie-
lic fragmenty pocietego DNA. Diugos¢ frag-
mentow restrykcyjnych okresla sie na pod-
stawie ich ruchliwosci elektroforetycznej
(RLPF). Na tej podstawie stwierdzono, ze
u Swierkéw i innych drzew z rodzajéw Pi-
nus, Larix, Pseudotsuga, a takze u Taxodia-
ceae regutg jest ojcowskie przekazywanie
CpDNA (Neale i wsp. 1986, 1988; Howe
i wsp. 1988; Owens i Simpson 1988; Szmidt
i wsp. 1988).

Wyniki analizy molekularnej w przewa-
zajacej wiekszosci potwierdzajg systemy ta-
ksonomiczne opisane przez morfologéw
(Hins 1987). Roéwniez analiza cpDNA me-
todg RLPF u 8 gatunkéw Swierka z Ameryki
Potnocnej data dendrogram zgodny z kla-
syczng systematyka tego rodzaju
geirsson i Szmidt 1988).

(Sigur-

7.2.2.3. Genom mitochondrialny

Mniej niz 1% catlego DNA znajduje sie
w mitochondriach, kodujac 10-20 polipep-
tydéw potrzebnych w procesie oddychania
tlenowego. U wielu rosljn, w tym u sSwierka
pospolitego, mtDNA dziedziczy sie prze-
waznie w sposob mateczny, chociaz u Se-
quoia sempervirens i by¢ moze u innych
Taxodiaceae wystepuje ojcowskie dziedzi-
czenie mMtDNA (Neale i wsp. 1988).
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W mtDNA wystepuje, w odréznieniu od
cpDNA, duza zmienno$¢ wyrazona szere-
giem punktowych mutacji, ktére mozna ba-
da¢ z pomocg metody RLPF. W jednej ko-
morce moze wystepowac kilkadziesigt czg-
steczek mtDNA

7.2.3. lzoenzymy jako markery

genetyczne

Pomimo ograniczen, metody elektrofore-
tycznego rozdzialu enzymoéw na réznego
rodzaju zelach, sg dzisiaj jedng z najcze-
Sciej stosowanych technik w genetyce po-
pulacyjnej i ewolucyjnej. O szerokim zasto-
sowaniu technik wykorzystujgcych izoenzy-
my jako markery genetyczne zadecydowat
fakt mozliwosci mierzenia zmiennosci na
poziomie bliskim DNA, przy stosunkowo
niskim koszcie oraz tatwosci, mnogosci |
szybkos$ci analiz. Jednak aby poszczegdlne
izoenzymy mogty spetni¢ kryterium dobre-
go markera biochemicznego wymagane jest
uzyskanie informacji o sposobie genetycz-
nej kontroli danego enzymu. Drzewa iglaste
okazaly sie szczegoélnie dogodnym obie-
ktem do tego typu badan, gdyz w ich na-
sieniu, obok diploidalnej tkanki zarodka,
znajduje sie réwniez haploidalna tkanka
makrogametofitu. Co wiecej, komérki ma-
krogametofitu majg identyczny genotyp
z komorka jajowa, gdyz pochodza z tej
samej haploidalnej megaspory. W zwiazku
z tym tkanki makrogametofitow pochodzace
z r6znych nasion jednego drzewa sg fatwym
zrédtem informacji na temat segregacii alleii
podczas mejozy, a dalej do oznaczenia cze-
stosci rekombinacji pomiedzy badanymi lo-
ci izoenzymowymi. Okreslajgc za$ genoty-
py haploidalnych tkanek makrogametofitow
mozna tatwo ustali¢ genotyp drzewa mate-
cznego, bez uciekania sie do wykonywania
ucigzliwych krzyzéwek. Z kolei poréwnujac
genotyp izoenzymowy zarodka z genoty-

pem makrogametofitu tego samego nasienia
mozna stwierdzi¢, ktére allele pochodza od
matki, a tym samym mozna wnioskowac
0 genotypie gamety pytkowej (Maller 1977).

Prace prowadzone u szeregu gatunkéw
drzew iglastych wskazujg na dziedziczenie
sie wielu systeméw enzymatycznych zgod-
nie z prawami Mendla, chociaz czasami
obserwuje sie istotne odchylenia od ocze-
kiwanej segregacji alleli wstosunku 1.1 w
czasie mejozy2. W tabeli 7.2 przedstawio-
no informacje na temat genetycznej kontroli
najczesciej wykorzystywanych u Swierka
pospolitego markeréw izoenzymowych.

Jak wynika z powyzszego zestawienia,
u Swierka pospolitego okoto 40 loci izoen-
zymowych moze by¢ wykorzystanych jako
markery genetyczne.

7.2.4. Sprzezenia pomiedzy loci

izoenzymowymi

Jedna z pierwszych prac dotyczacych ba-
dania sprzezen pomiedzy loci izoenzymo-
wymi u drzew iglastych byla wykonana
na Swierku pospolitym (Lundkvist 1974).
Autor stwierdzit, ze u badanego gatunku
allele w dwoch loci kodujgcych leucyloami-
nopeptydaze (Lapl i Lap2) oraz trzecim
locus transaminazy szczawiowooctanowej
(Cot3), segreguja w sposéb niezalezny.
W  poézniejszych badaniach Lundkvist
(1979), analizujac 11 loci izoenzymowych,
znalazt sprzezenie miedzy trzema loci: Estl,
Est2 oraz Aphl. Dzieki gromadzeniu da-
nych dotyczacych rekombinacji, stato sie
mozliwe sporzadzanie genetycznych map
chromosomow, na ktérych okresla sie do-
ktadne wzajemne odlegtosci miedzy genami
oraz ich kolejnos¢. Odlegtos¢ pomiedzy ge-
nami na mapie wyraza sie zazwyczaj w
jednostkach, ktérych podstawe stanowi cze-
stos¢ rekombinacji gendw. Jezeli czestosc
rekombinacji pomiedzy dwoma genami wy-

2 Zjawisko to wigze sie z: 1) r6zng zywotnoscig gamet niosacych rézne allele 2) sprzezeniem z genem letalnym
3) miedzyalleliczng interakcja 4) losowa selekcja przeciw ! albo 2 allelom, a takze tym, ze 5) izozym kontrolowany

jest przez wiecej niz 1 locus.
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Tabela 7.2. Najczesciej analizowane systemy enzymatyczne u $wierka pospolitego (Picea abies
(L.) Karst.). W nawiasach podano skroty nazw enzyméw oraz ich numer systematy-

czny E.C.
Enzym
Akonitaza

(ACO, E.C. 4.2.1.3)

Aminopeptydaza leucynowa
(LAP, E.C. 3.4.11.1)

Dehydrogenaza glukozo-6-fosforanowa
(G6PD, E.C. 1.1.1.49)

Dehydrogenaza glutaminianowa
(GDH, E.C. 1.4.1.2)

Dehydrogenaza izocytrynianowa
(IDH, E.C. 1.1.1.42)

Dehydrogenaza jablczanowa
(MDH, E.C. 1.1.1.37)

Dehydrogenaza 6-fosfoglukonianowa
(6-PGD, E.C. 4.2.1.12)

Dehydrogenaza mréwczanowa
(FDH, E.C. 1.2.1.2)

Dehydrogenaza sorbitolowa
(SDH, E.C. 1.1.1.14)

Deh%dro%enaza 52|k|m|anowa
C. 111

Diaforaza (Reduktaza menadionowa MNR),
(DIA, E.C. 1.6.4.3)

Esteraza
(EST, E.C. 3.1.1.1)

Esteraza fluorescencyjna
(FLE, E.C. 3.1.1.2)

Fosfataza kwasna
(APH, ACP, E.C. 3.1.3.2)

Fosfodwuesteraza |
(PDasa, E.C. 3.1.4.1)

Fosfoglukomutaza
(PGM, E.C. 2.7.5.1)

Fosfoglukonianowa izomeraza
(PGI, E.C. 5.3.1.9)

Karboksylaza fosfoenolopirogronianowa
(PEPCA, E.C. 4.1.1.31)

Rybonukleaza Il
(RNasa, E.C. 3.1.4.23)

Transaminaza glutaminianowoszczawiooctanowa
(GOT, E.C. 2.6:1.1)

N - liczby alleli nie podano

* — liczba alleli podana tgcznie dla Picea abies i P. obovata
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Liczba
loci

Liczba
alleli

7:8

1:2:2;2

2:4;3

2:4

3:3

2.5

4*

2:N

4:3:3

Zrodio kontroli
genetycznej danego
enzymu

Muona i wsp. 1987

Bergmann 1973b;
Lundkvist 1974

Altuchov i wsp. 1986

Lundkvist 1979

Altuchov i wsp. 1986;
Muona i wsp.1987

Lundkvist 1979;
Poulsen i wsp. 1983

Poulsen i wsp. 1983;
MORGANTE i wsp. 1989

Krutovskii
i Bergmann 1995

Gonéarenko i wsp. 1995

Muona i wsp.1987;
Morgante i wsp. 1989

Muona i wsp.1987;
Gonéarenko i wsp. 1995

Bartels 1971;
Bergmann 1971

Muona i wsp. 1987

Tigerstedt 1973;
Bergmann 1974b

Mejnartowicz
i Bergmann 1977

Poulsen i wsp. 1983

Muona i wsp. 1987

Krutovskii
i Bergmann 1995

Mejnartowicz
i Bergmann 1977

Lundkvist 1979;
Altuchov i wsp. 1986
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nosi, na przyktad 10%, to méwimy, ze na
mapie odlegtos¢ miedzy nimi wynosi 10
jednostek. W wyniku przeprowadzonych do
tej pory prac udalo sie ustali¢ u Swierka
pospolitego, obok wczesniej odkrytej przez
Lundkvista, cztery dalsze, ponizej przedsta-
wione grupy sprzezeniowe:

1. Gotl, Pgi2, Dia4, Adh

2. Fle, Lapl, Me

3. G6pd, Idh2, Gdh

4. Pgm2, Mdh3

Sposrod  wymienionych loci, najsilniej
sprzezone sg dwie pary loci Gotl/Pgi2 oraz
Gdh/Idh2, miedzy ktérymi czestos¢ rekom-
binacji wynosi odpowiednio 6,2% i 7,8%
(Muona i wsp. 1987; Lewandowski i Mej-
nartowicz 1994). Powyzsze grupy sprzeze-
niowe zostaly utworzone na podstawie da-
nych z prac Altuchova i wspotpracowni-
kéw (1986) Muony i wspotpracownikéw
(1987), Geburka i Wuehlischa(1989), Gon-
CARENKI i wspotpracownikéw (1994). Jed-
nak, jak dotad, brak markeréw chromoso-
mowych uniemozliwia ustalenie, na ilu i ja-
kich chromosomach powyzsze grupy sprze-
zeniowe sg ulokowane.

Wykryte u Swierka pospolitego grupy
sprzezeniowe s bardzo podobne nie tylko
do tych, ktére znajduje sie w obrebie ro-
dzaju Picea, ale i u gatunkéw reprezentu-
jacych inne rodzaje drzew nalezgcych do
rzedu iglastych (Conkle 1981; King i Dancik
1983; Cheliak i Pitel 1985; Gonéarenko
i wsp. 1994). Powyzsze rezultaty Swiadcza
o tym, ze genom drzew iglastych jest bardzo
konserwatywny i w trakcie ewolucji nie za-
szly istotne zmiany w ich chromosomach,
przynajmniej wewnatrz oraz miedzy ana-
lizowanymi do tej pory blokami gendw.

Poznanie sprzezen pomiedzy stosowany-
mi  markerami genetycznymi (do ktérych
nalezg izoenzymy) ma réwniez wymiar pra-
ktyczny. Ot6z informacje na temat istnieja-
cych sprzezen sa istotne dla witasciwej in-
terpretacji wynikdw uzyskiwanych z analizy
wielu loci, a przy obliczaniu niektérych
parametrow genetycznych jest wrecz wska-
zane unikanie jednoczesnej analizy loci

Scisle ze sobg sprzezonych (Nei 1975; Shaw
i wsp. 1981).

7.2.5. Polimorfizm $wierka
pospolitego w badaniach
izoenzymowych

Enzymy, bedace bezposrednim produ-

ktem aktywnosci genoéw, znalazly bardzo

szerokie zastosowanie w analizie populacji

Swierka pospolitego. Klasyczne juz prace

z wykorzystaniem polimorfizmu izoenzy-

mow zostaly wykonane na Swierku pospo-

litym w 1971 roku (Bartels i Bergmann).

Enzymy kodujgce te same reakcje moga

rozni¢ sie miedzy sobg w obrazie elektro-

foretycznym. Zrédlem zmiennosci elektro-
forogramu moze by¢ przyktadowo:

1 - Obecno$¢ genetycznie niezaleznych
protein, jak to ma miejsce w przypadku
dehydrogenazy jabtczanowej czy ami-
notransferazy asparaginianowej (fra-
kcje mitochondrialne i cytozolowe).

2 - Warianty genetyczne tego samego en-
zymu (allozymy).

3 - Proteiny potaczone z innymi grupami
(fosforylaza A i B).

4 - Polimery pojedynczej
(GDH)

5 - Przestrzennie r6zne formy.

Zmiennos¢ enzymow wykrywa sie zwykle
metodami elektroforezy na zelu akryloami-
dowym, skrobiowym lub innym. Wybawio-
ne prazki na zelu nazywane sg zymogra-
mem. W ten sposob mozna dostrzec réznice
w ruchliwosci elektroforetycznej réznych
wariantow enzymu, wykrywajac okoto 30%
zmiennosci genomu (Lewontin 1974)

Zmienno$¢ enzymow moze mie¢ chara-
kter neutralny - niezalezny od Srodowiska
(Kimura i Ohta 1971) lub moze wynikaé
z selekcji okreslonych genotypéw, szcze-
goélnie faworyzujacej heterozygoty (Mars-
hall i Allard 1970). Na korzys$¢ ostatniej
teorii mozna przytoczy¢ zwykle wiekszg
heterozygotyczno$¢ w starych drzewosta-
nach $wierkowych, sosnowych, daglezjo-
wych i u innych drzew nagonasiennych.

podjednostki
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W specyficznych warunkach wysokogor-
skich, na granicy lasu, powstaja szpalery
Swierkowe w drodze wegetatywnego i gene-
ratywnego rozmnazania. Poréwnanie geno-
typow poszczegoétnych drzew zatozycieli w
szpalerach ujawnito, ze znaczna ich wie-
kszos$¢ byta heterozygotami Bl B2 w locus
6PGDH (Stimm i Bergmann 1994).

Mimo ze metodami elektroforetycznymi
mozna wykry¢ tylko fragment catkowitej
zmiennosci genomu, to poziom zmiennosci
genetycznej, stwierdzonej do tej pory,
u drzew lesnych okazat sie bardzo wysoki
(Ledig 1986; Muller-Starck i wsp. 1992).
Obserwowana, zwlaszcza u drzew iglas-
tych, wysoka warto$¢ zmiennosci genetycz-
nej nie jest zaskakujaca, zwazywszy na fakt,
ze rbéznice wynikajace z historii gatunku
oraz strategii zyciowej poszczegolnych grup
roslin, znajdujg swe odbicie w poziomie ich
zmiennosci genetycznej, mierzonej metoda-
mi elektroforezy biatek enzymatycznych
(Hamrick i wsp. 1979). Zdaniem cytowa-
nych autorow gatunki charakteryzujace sie
duzym zasiegiem geograficznym, o diugim
czasie trwania pokolen, wysokiej ptodnosci,
krzyzowym sposobie rozmnazania oraz
wiatropylne, wykazujg generalnie wyzszy
poziom zmiennosci genetycznej. Poziom
zmiennosci genetycznej zmierzonej u Swier-
ka pospolitego jest podobny do tego, jaki
podaje sie dla innych gatunkéw drzew iglas-
tych o szerokich zasiegach wystepowania
(Ledig 1986; Muller-Starck i wsp. 1992).

Najpetniejszy obraz zmiennosci gene-
tycznej u Swierka pospolitego mozemy
znalez¢é w pracy Lagercrantza i Rymana
(1990). Autorzy ci badali 22 loci izoenzy-
mowe w 70 populacjach swierka z catego
zasiegu wystepowania (w tym 15 popula-
cji z Polski). W wyniku przeprowadzonych
analiz stwierdzili, ze w badanym materia-
le 73% loci byto polimorficznych, Srednia
liczba alleli w locus wyniosta 2,6, a $red-
nia heterozygotycznos$¢ osiggneta wartosé
0,115. Zdaniem cytowanych wyzej auto-
réw, obecny rozkltad zmiennosci izoenzy-
mowej Swierka w Europie jest odwzorowa-
niem rozprzestrzeniania sie gatunku z ostoi

po ostatnim zlodowaceniu (patrz rozdz 1.1).
Czas, jaki uplynat od ostatniego zlodo-
wacenia, byt zbyt krétki, aby pomiedzy po-
pulacjami mogty powsta¢ wieksze roznice
genetyczne. Innymi stowami, obserwujemy
w Europie ciggle réznicowanie sie Swierka
w procesie adaptaciji.

Prowadzone do tej pory w Polsce bada-
nia izoenzymowe nad $wierkiem sg skape.
Krzakowa i Korczyk (1995), uwzgledniajgc
wytgcznie 11 polimorficznych loci, stwier-
dzili bardzo wysoki Sredni poziom heterozy-
gotycznosci (He = 0,253 i Ho = 0,237) w
populacji $wierka z Puszczy Bialowieskiej.
Znaczna réznica w oszacowanej heterozy-
gotycznosci pomiedzy pracami Lagercran-
tza i Rymana (1990) oraz Krzakowej i Kor-
czyka (1995) wynika gtéwnie z uwzgled-
nienia w drugiej z wymienianych prac matej
liczby wylacznie polimorficznych loci. Le-
wandowski i wspotpracownicy (1997) ana-
lizowali zmienno$¢ w 24 loci izoenzymo-
wych u ponad 80 drzew, z trzech rejonéw
naturalnego wystepowania $wierka. Okaza-
fo sie, ze tylko 53% loci byto polimorficzne.
Srednia liczba alleli w locus wyniosta 1,8
a Srednia heterozygotycznosé 0,134.

Wedlug Lagercrantza i Rymanna (1990)
w $rodkowoeuropejskich populacjach Swierka
istnieje nizszy poziom zmiennosci izoenzy-
mowej, ktérego przyczyna mogta by¢ utrata
zmiennos$ci genetycznej podczas ostatnie-
go zlodowacenia w wyniku radykalnego
zmniejszenia wielkosci populacji w  refu-
giach karpackich. Obecnie dziatalnos¢
czlowieka moze réwniez wptywaé w spo-
s6b istotny na obnizenie poziomu zmien-
nosci genetycznej w populacjach drzew les-
nych. Gemory (1992) poréwnujac na Sto-
wacji naturalne populacje $wierka oraz po-
pulacje, ktére powstaty w wyniku na-
turalnego odnowienia z populacjami sztu-
cznie zatozonymi, stwierdzit w tych ostat-
nich istotne obnizenie zmiennosci izoenzy-
mowej. Zdaniem autora przyczyng tego zja-
wiska moze by¢ dryf genetyczny, wywotany
zbyt malg liczbg drzew, ktérych nasiona
wykorzystano do zalesien.
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Zbadany rozktad zmiennosci genetycznej
u Swierka jest zgodny z tym, jaki obserwuje
sie u wiekszosci gatunkéw drzew iglastych
(Lovelles i Hamrick 1984). 95% caikowitej
zmienno$ci gatunku wystepuje wewnatrz
populacji, a tylko 5% przypada na zmien-
no$¢ miedzy populacjami (Lacercrantz
i Rymann 1990). Uwaza sig, ze najwazniej-
sze przyczyny matych réznic genetycznych
obserwowanych miedzy populacjami wie-
kszosci drzew iglastych, w tym takze Swier-
ka pospolitego, to rozlegte i ciggte obszary
wystepowania, duze zageszczenie osobni-
kéw w populacji, potencjalne zdolnosci do
dalekiego transportu pytku i nasion oraz
dominujacy krzyzowy sposéb zapylania
(Hamrick i wsp. 1979).

Mate genetyczne zréznicowanie Swierka
ma swoje odbicie w niskich warto$ciach
dystansow genetycznych Nei'EGO(D) miedzy
populacjami tego gatunku. Lagercrantz
i Rymann (1990) stwierdzili, ze obliczone
przez nich wartosci dystanséw genetycz-
nych miedzy badanymi 70 populacjami nie
przekroczyty w zadnym przypadku wartosci
0,04. Podobne wartosci dystanséw genety-
cznych znajdowane sg réwniez miedzy po-
pulacjami innych iglastych gatunkéw drzew
lesnych (Yeh i El-Kassaby 1980; Curies i Le-
dig 1982; Wheeler i Guries 1982; Lewando-
wski i Mejnartowicz 1991).

Lewandowski i wspotpracownicy (1997)
stwierdzili niskie wartosci dystanséw gene-
tycznych pomiedzy trzema grupami popu-
lacji z Polski (Sudety, Beskidy, po6tnocno-
wschodnia Polska). Najmniejszy dystans
(D=0,005) dzielit grupe populacji beskidz-
kich od grupy populacji z pétnocno-
wschodniej Polski, nieco wiekszy (D =
0,006) grupe populacji sudeckich od beski-
dzkich i najwiekszy (D = 0,008) grupe po-
pulacji sudeckich od populacji z pétnocno-
wschodniej Polski. Rowniez Srednia warto$¢
wspotczynnika zréznicowania genetyczne-
go byla niska, wskazujac, ze tylko niecate
3% catkowitej zmiennosci genetycznej
przypada na zmienno$¢ miedzypopulacyj-
ng. Dla poréwnania, wyliczony Sredni dys-
tans genetyczny pomiedzy piecioma popu-

lacjami modrzewia polskiego w rejonie Cor
Swietokrzyskich wynosi 0,008 (Lewando-
wski 1995). O tym, na ile zréznicowanie
genetyczne pomiedzy polskimi populacjami
Swierka jest male mozna sie przekonac po-
rébwnujac dystanse genetyczne populacji
z Polski, z wartosciami dystanséw genety-
cznych z innych obszarow. | tak, wartosci
dystanséw genetycznych pomiedzy popula-
cjami z r6znych rejonéw Polski sg mniejsze,
niz na przyktad dystanse genetyczne wsrod
populacjami $wierka z totwy, gdzie D za-
wiera sie w zakresie od 0,005 do 0,012
(Gonéarenko i wsp. 1995). Réwniez dys-
tanse genetyczne w obrebie populacji wio-
skich sa znacznie wieksze wynoszac od
0,002 do 0,042 (Giannini i wsp. 1991).
Bardzo niska warto$¢ dystanséw genetycz-
nych pomiedzy populacjami Swierka z po-
tudnia i potinocnego wschodu Polski jest
dos¢ zaskakujaca. Jednak nie oznacza to
braku mozliwosci wystagpienia istotnych réz-
nic pomiedzy populacjami, nawet w obre-
bie jednego regionu geograficznego. Z po-
moca unikalnych alleli mozna na przyktad
odrézni¢ populacje Swierka z Gotdapi od
populacji Borki, pomimo ze obie sktadajg
sie glownie z fenotypow pdznopedzacych
(Rothe 1990).

Zgodnie z ogollnie przyjmowanym pogla-
dem (Srodon 1967; Huntley i Brings 1983),
Swierk przywedrowat do Polski z dwdch
réznych refugiow: potudniowy z Karpat,
a poétnocno-wschodni z rejonéw dzisiejszej
Moskwy. Wedtug Lewandowskiego i wspot-
pracownikow (1997), za zanik genetyczne-
go zrOznicowania miedzy populacjami
z po6tnocy i potudnia Polski moga by¢ od-
powiedzialne co najmniej dwa czynniki.
Pierwszy z nich, to zgodna z hipotezg La-
gercrantza i Rymanna (1990) oraz Szafera
(1935) naturalna, przebiegajgca bez wie-
kszych przeszkdéd wymiana materiatu gene-
tycznego miedzy populacjami w okresie in-
wazji Swierka po ostatnim zlodowaceniu.
W zwigzku z tym nalezy zatozy¢, ze obecny
tak zwany pas bezS$wierkowy, czy pas o
obnizonej czestosci wystepowania Swierka
(patrz rozdz.1.1 i 3.3) jest strefg stosunkowo
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mioda, bedaca wynikiem dziatalnosci czto-
wieka lub stosunkowo niedawnych zmian
klimatycznych (patrz rozdz. 3.3). Druga
mozliwoscig, ktorej nie mozna vvykluczyé
jest, zgodnie z twierdzeniem Srodonia
(1967), wptyw gospodarki cztowieka zwig-
zany z wymiang nasion miedzy réznymi
regionami. Wydaje sie, ze podjecie inten-
sywnych badan z duzg liczbg populacji
z réznych rejonéw Polski moze w przy-
sztoSci pomdéc w ostatecznym wyjasnieniu
tej kwesti.

7.2.6. Struktura genetyczna
populacji oraz system

kojarzenia

Poznanie struktury genetycznej ma fun-
damentalne znaczenie dla zrozumienia pro-
cesbw genetycznych zachodzacych w po-
pulacjach. Natomiast system kojarzenia,
okreslajgc sposoby przekazywania infor-
macji genetycznej z generacji rodzicielskiej
do potomnej jest waznym czynnikiem de-
terminujgcym strukture genetyczna popu-
lacji (Stern i Roche 1974; Clegg 1980).
Drzewa le$ne znacznie rdznig sie miedzy
sobg sposobem reprodukcji. Gatunki nale-
zace do rzedu iglastych sg roslinami wia-
tropylnymi, charakteryzujagcymi sie wyso-
kim stopniem obcopylnosci, a ich pytek
i nasiona sa przystosowane do przeno-
szenia przez wiatr, nawet na znaczne odle-
gtosci.

System kojarzenia w populacjach iglas-
tych drzew lesnych zgodny jest z modelem
kojarzenia mieszanego (ang. mixed-mating
model). Model ten zaklada, ze cze$¢ nasion
zawigzanych przez rosline powstaje w wy-
niku samozaptodnienia (s), a reszta po za-
ptodnieniu krzyzowym (t), gdzie t = 1-s
(Shaw i wsp. 1981; Ritland i El-Kassaby
1985). Zastosowanie izoenzymoéw jako mar-
keréw genetycznych bardzo utatwito anali-
ze systemOw kojarzenia u drzew lesnych.
W ostatnich latach intensywnymi badaniami
objeto szereg gatunkéw, zarbwno w natu-
ralnych populacjach, jak i na plantacjach

nasiennych. Badanie systemow kojarzenia,
oprécz waloréw poznawczych, ma pewne
znaczenie praktyczne, gdyz pozwala z wy-
sokim prawdopodobienstwem oszacowacé
w puli badanych nasion, liczbe nasion, kt6-
re powstaly w wyniku samozaptodnienia.
Uzyskanie tego rodzaju informacji o posia-
danych nasionach jest cenne, gdyz wiele
gatunkéw iglastych drzew lesnych charakte-
ryzuje sie silng depresjg wsobna, ktéra w
nastepstwie samozaptodnienia czy kojarze-
nia krewniaczego prowadzi czesto do redu-
kcji liczby wytworzonych petnych nasion
oraz zmniejszenia zywotnosci i wigoru po-
tomstwa (Koski 1973; Sorensen i Miles 1982;
Fowler 1982; Kosinski 1986).

Swierk pospolity, obok sosny zwyczajnej,
byt pierwszym gatunkiem, dla ktérego okres-
lono wielko$¢ samozaptodnienia. Miiller
(1977) oraz Lundkvist (1979), na podstawie
analizy unikalnych dla danych populacji
alleli, oszacowali wielko$¢ samozaptodnie-
nia w nasionach pojedynczych drzew. Po-
mimo, ze populacjie pochodzity z réznych
rejondw, autorzy ci stwierdzili podobne
Srednie wartosci samozaptodnienia. W po-
pulacji niemieckiej samozaptodnienie wy-
niosto srednio 12%, wahajac sie w grani-
cach od 7% do 18% (Muller 1977). Z kolei
w Szwecji Srednia wartos¢ samozaptodnie-
nia wyniosta 11% w zakresie od 0% az do
26%, w zaleznosci od badanego drzewa
(Lundkvist 1979).

Jednak korzystanie z metody unikalnych
alleli niesie za sobg pewne niedogodnosci.
Po pierwsze, nalezy najpierw znalez¢ takie
allele dla danej populacji, co nie zawsze
sie¢ udaje. Po drugie, zastosowanie tej me-
tody w naturalnych drzewostanach nie daje
pewnosci, czy przypadkiem unikalny allel
migrujacy z pytkiem nie pochodzi od in-
nych, nie zbadanych w populacji drzew.
Udoskonalenie metod statystycznych na po-
czatku lat osiemdziesigtych, pozwolito na
zastosowanie bardziej wyrafinowanych ana-
liz, z mozliwoscig wykorzystania jednoczes-
nej analizy wielu loci, niekoniecznie z uni-
kalnymi allelami (Shaw i wsp. 1981; Ritland
i El-Kassaby 1985).
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Korzystajgc z tych metod Muona i wspo6t-
pracownicy (1990) poréwnywali system ko-
jarzenia w dwoéch naturalnych populacjach,
pochodzacych z Finlandii i stowackich Tatr.
Autorzy stwierdzili stosunkowo niskie war-
tosci wspotczynnikow kojarzenia obcego
odpowiednio t = 0,83 oraz t = 0,74, co
wskazuje na mozliwos¢ istnienia w bada-
nych populacjach kilkunastoprocentowego
samozaptodnienia. Stosunkowo duzg war-
tos¢ samozaptodnienia ttumaczy sie redu-
kcja efektywnej wielkosci populacji, wywo-
tang stabym i nieregularnym kwitnieniem
oraz zbiorem szyszek z dolnych rejonow
korony. U drzew iglastych wielko$¢ samo-
zaptodnienia jest zazwyczaj wieksza w do-
Inej partii korony, co wigze sie z wiekszg
iloScig gromadzacego sie tu wkasnego pytku
(Shen i wsp. 1981; Shaw i Allard 1982;
Burczyk i wsp. 1991). Znacznie wyzsze
wartosci wspotczynnikdéw kojarzenia obce-
go () stwierdzili u Swierka Morgante
i wspotpracownicy (1991). Autorzy ci po-
rownywali wielko$¢ wspétczynnikéw (1)
w dwoch blisko lezgcych populacjach, réz-
nigcych sie jedynie zageszczeniem osobni-
kéw. Jedna z populacji posiadata Srednio 25
drzew na hektar, druga zas az 315. Ku
zaskoczeniu autoréw, w obu populacjach
stwierdzono identyczne wartosci wspot-
czynnikébw kojarzenia obcego (t = 0,96).
Pozytywny wplyw wzrostu zageszczenia
populacji na wzrost wielkosci wspotczynni-
kéw kojarzenia obcego obserwowano u Kil-
ku innych gatunkéw iglastych drzew les-
nych (Farris i Mitton 1984; Knowles i wsp.
1987; Shea 1987). Morgante i wspoOtpra-
cownicy (1991) prébujg wyttumaczy¢ brak
wplywu zageszczenia populacji na wiel-
kos¢ (t) tym, ze z jednej strony populacja
0 malym zageszczeniu osobnikéw nie prze-
kroczyta jeszcze progu, ponizej ktérego
efekt ten mogtby zaistnie€. Z drugiej za$
strony, istnienie czynnikéw letalnych (Koski
1971) i poliembronii (Sorensen 1982), moze
w skuteczny sposéb eliminowac przed doj-
rzeniem nasion wiekszos$¢ zarodkéw powsta-
tych w wyniku samozaptodnienia. W wyniku
tych proceséw, w bardzo podobnych pod

wzgledem genetycznym populacjach, zaob-
serwowano te same wartosci wspoétczynni-
kéw kojarzenia obcego.

Rezultatem wsobnosci w populacjach drzew
lesnych jest obserwowany w pokoleniu po-
tomnym nadmiar homozygot w stosunku do
populacji bedacej w réwnowadze Har-
dy ego-Weinberga. Wyraza sie to dodatnig
wartoscig wspotczynnika wsobnosci Wrigh-
ta (F). W przeciwienstwie do tego, u drzew
matecznych stwierdza sie zazwyczaj ujem-
ne wartosci wspotczynnika F. Jest to zjawi-
sko typowe, zarbwno w populacjach natu-
ralnych, jak i populacjach sztucznie two-
rzonych przez cztowieka (np. plantacje na-
sienne). Jak sie wydaje, ujemna wartos¢
wspoétczynnika F dla populacji drzew ma-
tecznych powstaje gtéwnie w wyniku natu-
ralnej selekcji faworyzujacej heterozygoty,
eliminujacej z wiekiem osobniki pochodza-
ce z zapylenia wsobnego (Brown 1979;
Yazdani i wsp. 1985; Bush i Smouse 1992).

Z punktu widzenia gospodarki lesnej, bar-
dzo waznym zagadnieniem jest ocena ja-
kosci genetycznej nasion, jakie pozyskuje
sie¢ z plantacji nasiennych. Dotychczasowe
analizy systeméw kojarzenia prowadzone
z wykorzystaniem markeréw izoenzymowych
wskazujg bowiem, ze moze dochodzi¢ do
znacznego obnizenia jakosci wytwarzanych
nasion, pod wplywem zwiekszonego samo-
zaptodnienia, nierébwnomiernego udziatu po-
szczegolnych klondw w produkcji potomstwa,
czy zanieczyszczenia pytkiem spoza planta-
cji (Wheeler i Jech 1992). Paule i wspOtpra-
cownicy (1993), poréwnujac dwie plantacje
nasienne Swierka w Szwecji, stwierdzili ge-
netyczne zrdznicowanie pomiedzy pulami
pytku, ktéry doprowadzit do powstania ba-
danych przez nich nasion. Chociaz w ana-
lizowanych populacjach poziom samoza-
ptodnienia byt niski, odpowiednio 2% i 5%,
to bardzo niepokojgcym zjawiskiem byto
stwierdzenie znacznego udziatu pytku spo-
za plantacji w tworzeniu zarodkéw. Mimo
ze plantacje byly stosunkowo dobrze izolo-
wane, to autorzy ci stwierdzili, ze odpowie-
dnio 10% i 17% gamet ojcowskich pocho-
dzito spoza plantacji. Wydaje sie jednak, ze
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rzeczywista wielko$¢ zanieczyszczenia ob-
cym pytkiem badanych plantacji byta zna-
cznie wieksza, poniewaz zastosowane me-
tody umozliwity identyfikacje jedynie okoto
25% obcych gamet.

Innym zagadnieniem zwigzanym z plan-
tacjami nasiennymi oraz matymi izolowa-
nymi populacjami jest nierbwnomierny
udziat poszczegoélnych drzew w produkcji
potomstwa. Moze to byc¢ istotnym proble-
mem na plantacjach nasiennych, ktére two-
rzone sa z klonéw pochodzacych z r6znych
regiondéw, a wiec mogacych rézni¢ sie isto-
tnie fenologia. Xie i Knowles (1992) obser-
wowali w matej, dobrze izolowanej planta-
cji Swierka pospolitego w Stanach Zjedno-
czonych Ameryki Poétnocnej, ze wiekszos¢
drzew, z ktérych badano nasiona, byta za-
pylana przez stosunkowo niewielkg liczbe
drzew, a udzial pytku poszczegdinych
drzew ojcowskich byt bardzo zré6znicowany
w zaleznosci od badanej matki. Natomiast
tego rodzaju réznic nie zaobserwowano w
duzych populacjach $wierka w naturalnym
obszarze jego wystepowania (Finkeldey
1995). Zdaniem tego autora duze zagesz-
czenie osobnikéw, znaczna produkcja pyt-
ku przez wiekszo$¢ osobnikéw oraz syn-
chronizacja okreséw pylenia i receptywnos-
ci kwiatow zenskich przyczyniajg sie do
wzmocnienia efektywnosci przeptywu pyt-
ku, zmniejszajgc tym samym mozliwosé
nierdbwnomiernego udziatu poszczegoélnych
drzew w procesie reprodukcji. Prezentowa-
ne badania wykazaty rowniez, ze efektywny
przeptyw genéw za posrednictwem pytku
uniemozliwia  powstanie  genetycznego
zréznicowania na subpopulacje w obrebie
ciggtych komplekséw Swierkowych, oczy-
wiscie w ograniczonej skali geograficznej.

7.2.7. Genetyczna analiza populacji
z terendéw zanieczyszczonych
przez emisje przemystowe

Przeglad prac z tego zakresu znajdzie
Czytelnik w opracowaniach ksigzkowych
(Bergmann i wsp. 1989; Giannini 1990; Mej-

Genetyka

nartowicz 1984, 1989). Pierwsze na Swie-
cie biochemiczne badania genetyczne nad
zmianami w strukturze populacji drzew les-
nych, wywotanymi przez zanieczyszczenie
Srodowiska zostaty wykonane w Polsce (Mej-
nartowicz 1978; 1983). Z pomocg izoen-
zymow, jako genéw markerowych udowo-
dniono w tych pracach zmiany w czestosci
gendw i genotypéw, wyrazajgce sie¢ zubo-
zeniem obydwu tych cech populacji.

Zrédlem tego typu zmian strukturalnych
w populacji moze by¢ szereg czynnikéw,
jak na przyktad zwiekszona lub zmniejszo-
na aktywno$¢ enzymoéw, czy substancji
wzrostowych (Mejnartowicz i Okoniewska
1982; Mejnartowicz i wsp. 1983) i najwaz-
niejsze - bezposrednie uszkodzenia DNA
wywotane przez ozon, dwutlenek siarki
i wegla, fluorki, promieniowanie radio-
aktywne i inne zrodta zanieczyszczenia.

Analiza chromosomoéw Swierka pospolite-
go poddanego dziataniu ozonu i dwutlenku
wegla pojedynczo i tacznie, ujawnita licz-
ne aberracje chromosomowe, jak mostki,
zwiekszong lepkos¢ chromosomow i inne
objawy nienormalnosci, zarébwno w chro-
mosomach z merysteméw wierzchotko-
wych korzeni, jak i z chloroplastow roslin
rosngcych w $rodowisku zatrutym gazami,
w poréwnaniu do drzew kontrolnych
(Matter i wsp. 1994, 1995; Tauch i wsp.
1994). Po zaprzestaniu dziatania ozonu
i dwutlenku wegla na 5-letnie Swierki, w
populacji dtugo jeszcze pozostaje ,efekt pa-
mieciowy" w postaci nagromadzonych
aberracji chromosomowych w merystemach
korzeniowych (Miler i wsp. 1995). W igtach
Swierkéw znajdujacych sie pod wplywem
ozonu stwierdzono podwyzszony poziom
antyoksydantdw - kwasu askorbinowego
i glutationu oraz pigmentéw chloroplasto-
wych (Tausch wsp. 1994).

Specyficzny typ zanieczyszczenia Srodo-
wiska pytami o podwyzszonej radioaktyw-
nosci, wywotat w lasach $wierkowych
z okolic Czarnobyla zidentyfikowane muta-
cje w aktywnosci dehydrogenazy alkoholo-
wej z nieaktywng formg tego enzymu (tzw.
allel zerowy) i zmiany w ruchliwosci ele-
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ktroforetycznej dehydrogenazy glutaminia-
nowej (Gonéarenko i wsp. 1991).

Analiza izoenzymowa populacji podzie-
lonych na subpopulacje drzew wrazliwych
i bardziej tolerancyjnych na zanieczysz-
czenie $rodowiska, opisana w wielu pra-
cach, nie daje jednoznacznych odpowiedzi
na typ zmian w strukturze populacji. By¢
moze wigze sie to z rdéznicami w strategii
adaptacyjnej poszczegoélnych gatunkéw
drzew i z wielkoscig zanieczyszczenia.
W wiekszosci badan stwierdza sie istnienie
réznic genetycznych miedzy populacjami z
terendw zanieczyszczonych i kontrolnych
oraz miedzy subpopulacjami drzew wrazli-
wych i bardziej tolerancyjnych (Bergmann
i Scholz 1986, 1987, 1989; Meinartowicz
1983, 1986; Mejnartowicz i Palowski 1989;
Prus-Glowacki i Nowak-Bzowy 1992).

U sosny zwyczajnej z terenéw zanieczy-
szczonych obserwujemy zwykle redukcje
heterozygotycznosci (Mejnartowicz 1983,
1986; Mejnartowicz i Palowski 1989; Prus-
Glowacki i Nowak-Bzowy 1992). U Swierka
pospolitego i sosny zwyczajnej z obszaréw
zanieczyszczonych solami cynku, zaobser-
wowano zmiany w czestosci gendw kodo-
wanych w loci LAP-A i LAP-B w poroéwna-
niu z drzewostanami kontrolnymi (Hosius
1994), podobnie jak to stwierdzono réwniez
i u sosny zwyczajnej (Mejnartowicz 1978;
Mejnartowicz i Palowski 1989).

Stres zanieczyszczenhiowy wptywa w réz-
ny sposéb na geny cyklu pentozofosforanéw
u Swierka pospolitego. Przy poréwnaniu po-
tomstwa z matkami niekiedy obserwuje sie
przyrost czestosci heterozygot w loci kodu-
jacych niektére enzymy tego cyklu (Prus-
Glowacki i Godzik 1995). W szczegolnosci
zaobserwowano znaczny przyrost heterozy-
got (0 10%) w locus 6-PGDH-C, podczas
gdy w locus B stwierdzono nieistotny przy-
rost frekwencji heterozygot. Jednak w locus
G-6-PDH-A zaobserwowano zwiekszenie li-
czby homozygot w stosunku do heterozygot
u potomstwa Swierkdow z terendéw silnie
zanieczyszczonych odpadami z hut metali
ciezkich, w poréwnaniu z materialem kon-
trolnym (Hosius 1994).

Wiekszg zmienno$¢ genetyczng Swierka
pospolitego w grupie drzew bardziej tole-
rancyjnych na zanieczyszczenie srodowiska
przypisuje sie mechanizmowi selekcji fawo-
ryzujacej heterozygoty oraz introgresji (Berg-
mann i Scholz 1987). Ostatnio opubliko-
wane wyniki analiz izoenzymowych bardzo
duzej populacji (ponad 1500 drzew) z 24
powierzchni obserwacyjnych w Niemczech
potwierdzajg wczesniejsze hipotezy, ze in-
terakcja r6znorodnych warunkéw Srodowi-
skowych z kompleksem czynnikéw antro-
pogenicznych daje rézne reakcje, nie za-
wsze o jednakowych trendach. Okazato sie
tez, tak jak juz w pierwszych publikacjach
z tego zakresu, ze pomiedzy grupg drzew
tolerancyjnych i wrazliwych istnieje istotne
zroznicowanie w zakresie struktury genety-
cznej tych subpopulacji
1984, Lochelet 1994).

(Mejnartowicz

7.2.8. Wplyw zabiegow
gospodarczych na strukture

genetyczng populacji

Biochemiczna analiza efektéw zabiegéw
hodowlanych wykazata, ze wywierajg one
duzy wptyw na kompozycje genetyczng po-
pulacji. Hattemer juz w 1978 roku zwrdcit
uwage na konieczno$¢ utrzymania duzej
r6znorodnosci genetycznej w drzewosta-
nach swierkowych i na mozliwos¢ jej moni-
torowania z pomoca izoenzymowych ge-
néw markerowych.

W pracach hodowlanych waznym jest
zachowanie odrebnosci populacyjnej drze-
wostanoéw przystosowanych do lokalnych
warunkow. Badania izoenzymowe, wykona-
ne przez Konnert (1994) na duzej popula-
cji siewek Swierka pospolitego, pochodza-
cych z tej samej puli nasion, a wyhodowa-
nych w trzech réznych szkétkach, wykazaty
istotne réznice w strukturze genetycznej,
ktére powstaty albo w drodze selekcji sie-
wek wyrostych w réznych warunkach, albo
przez domieszke obcego materiatu siew-
nego.
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Szeroko stosowana technika r6znych
upraw plantacyjnych swierka réwniez przy-
czynia sie do zmian w strukturze populaciji.
Na plantacjach nasiennych stwierdza sie
duze zachwianie w uczestnictwie poszcze-
goélnych klonéw meskich w zaptodnieniu
kwiatow i w produkcji nasion przez posz-
czegolne klony. Wedlug Xie i Knowles
(1992; 1994) ponad 50% nasion byto po-
tomstwem jedynie 23% klonéw meskich, w
wyniku czego dochodzi do bardzo duzego
samozapylenia drzew, co dato w efekcie
9% nasion z samozaptodnienia. SkrOppa
i Lindgren (1994) sadza, ze tak wielkie r6z-
nice miedzyklonalne w ojcostwie u Swierka
zwyczajnego wskazujg na istnienie selekcji
juz na etapie pyitku. Autorzy ci stwierdzili,
ze ponad 50% gamet ojcowskich u zbada-
nych zygot miato zaburzenia w segregaciji.
Zjawisko to przypisuja wystepowaniu post-
zygotycznej selekcji przezyciowej lub wy-
biérczemu zaptodnieniu. Teoretyczne roz-
wazania nad preferencjami zachodzgcymi
w trakcie zaptadniania u drzew, na przykfa-
dach izoenzymowych genéw markerowych
przedstawit Gregorius (1991).

Wiele obaw wigze sie z wegetatywnym
mnozeniem Swierka przez ukorzenianie pe-
doéw. Metoda ta, majgca wielu zwolennikow
w krajach skandynawskich, moze prowa-
dzi¢ do zwiekszenia wsobnosci w popula-
Cji. Skov i Wellendorf (1994) stwierdzili
wprawdzie, ze ten typ mnozenia nie wpty-
nat na zmniejszenie genetycznej réznorod-
nosci dziesiecioletnich klonéw Swierko-
wych, w poréwnaniu z populacja mateczna,
lecz w dwoch z 13 badanych loci stwier-
dzono zmiany w czestosci alleli oraz wzrost
indeksu wsobnosci od wartosci zerowej w
populacji matecznej do wartosci + 0,21
wsrod klondw.

Tak zwane sztuczne drzewostany Swier-
kowe, pochodzace z sadzenia lub siewu,
majg nizszg heterozygotycznos$¢ niz drze-
wostany z naturalnego odnowienia i dzieli
je duzy dystans genetyczny do populacji
naturalnych (Geméry 1992). Moze to byé
zrédtem matej odpornosci tych drzewosta-
néw na szkodniki grzybowe i owadzie oraz

na dziatanie czynnikéw natury nieozywio-
nej. Powyzsze dane wskazujg na wysoka
wartos¢ zabiegéw hodowlanych prowadzg-
cych do naturalnego odnowienia.

7.2.9. izoenzymowa identyfikacja

populacji autochtonicznych

Struktura populacji Swierka pospolitego
z r6éznych region6w rdzni sie niekiedy obe-
cnoscig rzadkich alleli. Z pomoca takich
alleli wyrézniono na przyktad swierki z Lasu
Bawarskiego, p6Zno rozpoczynajgce wege-
tacje populacje swierka z Borek i Gotdapi,
a takze wyrdézniono Swierki z Alp Zachod-
nich od swierkéw z Alp Wschodnich (Gian-
nini i wsp. 1994; Konnert 1994; Rothe
1990). Niektore szczatkowe populacje
Swierkéw wysokogorskich z Alp Bawarskich
posiadaty specyficzny allel z APH, co poz-
wala sgdzi¢ o ich autochtonicznosci (Ruetz
i Bergmann 1989). lzoenzymowa analiza
drzewostanow swierkowych w Schwarzwal-
dzie wykazata brak istotnych réznic pod
wzgledem dystansu genetycznego pomie-
dzy drzewostanami, niezaleznie od ich
wzajemnej odlegtosci geograficznej, czy od
wysokosci nad poziom morza, na ktorej
znajduje sie drzewostan. Mozna zatem
przypuszczaé, ze przynajmniej wiekszos¢
drzewostanéw Swierkowych tego waznego
regionu dla historii $wierka w Srodkowej
Europie, pochodzi z jednego obszaru roz-
przestrzeniania (Konnert i Franke 1991).

7.2.10. Biochemiczna analiza
podobienstwa genetycznego
Swierka pospolitego i Swierka

syberyjskiego

Swierk syberyjski (Picea obovata Ledeb.)
uwazany niekiedy za odrebny gatunek, we-
dtug ,Flora Europaea" traktowany jest jedy-
nie jako podgatunek (patrz rozdz. 3.1). Sta-
nowisko takie potwierdzajg wyniki badan
27 loci izoenzymowych w 5 populacjach
Swierka pospolitego i dwoch Swierka sybe-
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ryjskiego, wykonane przez Gonéarenke
i Potenko (1991) oraz obszerne badania
Krutovskiego i Bergmanna (1995), obejmu-
jace szereg czystych i mieszancowych po-
pulacji wspomnianych podgatunkéw. Ana-
liza 22 loci izoenzymowych wykazata bar-
dzo duze podobienstwo genetyczne oby-
dwu taksonéw. Poréwnanie wynikow dla
Swierka pospolitego i Swierka syberyjskiego

7.3.

(dane w nawiasie) przedstawia sie nastepu-
jaco: srednia liczba alleli w locus: 2,8 (2,4),
procent loci polimorficznych przy 95% kry-
terium: 61,5 (61,5), $rednia oczekiwana he-
terozygotycznos¢: 0,25 (0,21). Cytowani au-
torzy nie znalezli ani jednego utrwalonego
allelu wsrdéd 22 badanych, ktéry pozwolitby
na odréznienie Swierka syberyjskiego od pos-
politego (Krutovskij i Bergmann 1995).

Ochrona zasobow genowych

(Jan Matras, Lucjan Janson)

Do czaséw historycznych drzewa i krze-
wy rozwijaly sie w naturalnych warunkach
Srodowiska, bez znacznej ingerencji czto-
wieka. Ich zréznicowanie genetyczne byto
wynikiem ewoluciji, ktéra przez zmiennosc
roslin tworzyta biologiczne podstawy dosto-
sowywania sie rlo zmieniajgcych sie warun-
kéw srodowiska i dawata szanse przezycia
tylko najlepiej przystosowanym osobnikom.
Obecnie tempo zmian globalnych warun-
kéw srodowiskowych (ocieplanie sie klima-
tu, efekt szklarniowy), tgcznie z czynnikami
dzialajgcymi lokalnie, jak miedzy innymi
emisje przemystowe czy wylesienia oraz
zabiegi hodowlane sa przyczynag ogranicze-
nia zmiennosci genetycznej. Szkodliwe
wplywy wymienionych czynnikbw powo-
dujg wypadanie poczatkowo pojedynczych,
najmniej plastycznych genotypéw, naste-
pnie populacji, a w krancowych przypad-
kach nawet catych gatunkéw.

Chociaz w poszczegolnych przypadkach
lokalne czynniki powodujgce ograniczenie
zrdznicowania genetycznego mogga byc¢ bar-
dzo niebezpieczne, jak na przykfad w Su-
detach, to prawdopodobnie najwieksze zna-
czenie bedzie miat w najblizszym czasie
wplyw globalnych zmian klimatycznych.
Wedtug prognoz w najblizszych 100-le-
ciach mogg z tego powodu nastgpi¢ rady-
kalne zmiany naturalnych zasiegéw gatun-
kéw drzew, szczegolnie iglastych, w strefie
laséw iglastych i mieszanych.

Réwnie waznym czynnikiem powodujg-
cym zmniejszanie zréznicowania genetycz-
nego, chociaz dziatajgcym lokalnie, sa emi-
sje przemystowe. Powodujg one zamieranie
poczatkowo najbardziej podatnych genoty-
pow, a nastepnie catych populacji wystepu-
jacych na obszarze oddziatywania tych
czynnikéw. Dziatanie emisji jest szczego6lnie
niebezpieczne ze wzgledu na kumulowanie
sie zanieczyszczen w glebie.

Jedynym sposobem przeciwdziatania tym
zagrozeniom jest podjecie dziatan maja-
cych na celu zachowanie w dtugim okresie
czasu istniejgcego zréznicowania genetycz-
nego, réwniez ze wzgledéw ekonomicz-
nych, poniewaz istnieje wiele dotad nieroz-
poznanych wtasciwosci drzew, ktére w przy-
sztosci bedzie mozna wykorzystaé.

7.3.1.  Przepisy i uregulowania
prawne dotyczace ochrony

zréznicowania genetycznego

Dziatania z zakresu szeroko rozumianej
ochrony zasobdéw genowych wynikajg z ist-
niejacych przepiséw prawnych oraz poro-
zumien miedzynarodowych.

Ustawa z dnia 28 wrze$nia 1991 roku
o lasach w rozdziale 2, Art. 7 p. 1 zaleca
prowadzenie gospodarki lesnej z uwzgled-
nieniem:
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