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Wstep

Zmienno$¢ genetyczna, jako komponent réznorodnosci biologicznej, odgrywa
zasadniczg rolg dla przetrwania gatunkéw 1 populacji w zmieniajagcym si¢ $rodowisku
(Chomicz, 2013). Zachowanie wysokiej zmienno$ci genetycznej na poziomie populacji
oraz catego gatunku ma kluczowe znaczenie w kontek$cie obserwowanych zmian klimatu
I fragmentacji siedlisk, spowodowanych gléwnie dzialalnoscig czlowieka (Bacles iJump,
2011; Young i in., 1996). Na zmienno$¢ genetyczng wptyw ma wiele czynnikow biotycznych
I abiotycznych, a ich rozpoznanie ma duze znaczenie przy opracowywaniu strategii ochrony,
szczegllnie gatunkow rzadkich i chronionych. Poziom zmiennosci genetycznej oraz jej
rozktad, zarbwno w uktadzie wewnatrz-, jak i miedzypopulacyjnym, ma zwigzek z przebiegiem
procesow reprodukcyjnych, w tym z charakterystycznym dla gatunku systemem kojarzenia
i przeptywem genow oraz historig rozwoju zasiegu gatunku.

Gatunki drzewiaste, w szczegdlnosci te, ktore uwazane sa za gatunki lasotworcze,
charakteryzujg si¢ wysoka zmienno$cig genetyczng wewnatrz populacji i niewielkim
zréznicowaniem mig¢dzy populacjami, w wickszym stopniu niz inne gatunki roslin. Zwigzane
jest to gtownie z ich duza, efektywng wielko$cig populacji, dlugowiecznos$cia, krzyzowym
zaptodnieniem i wiatropylnoscia, ktore pozwalajg na efektywny przeptyw genow wewnatrz
I miedzy populacjami (Hamrick i in., 1992; Petit i Hampe, 2006). Jak wykazuja badania
proweniencyjne, wysoki poziom zmienno$ci genetycznej gatunkow drzew lesnych prowadzi
niejednokrotnie do tworzenia si¢ populacji zaadaptowanych do lokalnych warunkow
srodowiskowych, co znajduje odzwierciedlenie w specyficznym rozkladzie zmiennos$ci cech
ilosciowych réznych proweniencji. Procesy lokalnej adaptacji gatunkow drzewiastych, z uwagi
na dtugowiecznos¢ ich pokolen oraz istotny wptyw drzew na trwato$¢ ekosystemow lesnych,

byly czgstym przedmiotem badan (Alberto i in., 2013).

Charakterystyka gatunku

Jarzagb  brekinia (Sorbus torminalis [L.] Crantz), zwany takze brekinig
lub brzekiem, jest jednym z najrzadszych gatunkéw drzewiastych polskich lasow. Nigdy
nie tworzy litych drzewostanéw ipelni funkcje cennej domieszki biocenotycznej,
wzbogacajacej gléwnie drzewostany rosngce na siedliskach gradowych (Bednorz, 2007,
2010a). Jarzab brekinia osigga w Polsce swoja potnocno—wschodnig granice naturalnego
zasiggu  wystepowania ispotykany jest na niezbyt licznych, rozproszonych
i pofragmentowanych stanowiskach na Pomorzu, na terenie Wielkopolski, Dolnego i Gérnego
Slaska oraz w Beskidzie Wyspowym (Bednorz, 2004, 2010a; Browicz i Gostynska
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—Jakuszewska, 1966). Gatunek objety jest ochrong prawng od roku 1946 i od tej pory wiele

jego populacji zostato objetych ochrong rezerwatowa, a niektore znalazty si¢ w granicach

parkoéw narodowych (Bednorz, 2004, 2010a; Szeszycki, 2008).

Zroznicowanie genetyczne Sorbus torminalis

Zmienno$¢ genetyczna S. torminalis zostata stosunkowo dobrze poznana w skali lokalne;j.
Badania takie przeprowadzono we Francji, Niemczech, Szwajcarii, Wtoszech, Danii (Belletti
i in., 2008; Demesure i in., 2000; Hoebee i in., 2006; Oddou — Muratorio i in., 2001; Rasmussen
i Kollmann, 2007 i2008; Riederer i in., 2013). Badania zmiennos$ci genetycznej brzeka
w Polsce nabierajg nowego =znaczenia w konteks$cie istnienia izolacji przestrzennej
egzystujacych naturalnych populacji, stalego zmniejszania si¢ liczby stanowisk i liczby
osobnikow w populacjach (Bednorz, 2010a, 2010b), a takze obserwowanych zmian klimatu.
Pomimo wzrostu zainteresowania w ostatnich latach brzekiem w kontekscie badan
genetycznych i czynnej ochrony gatunku, dotychczasowe badania zmiennos$ci genetycznej
brekinii w Polsce prowadzone byly w oparciu o markery izoenzymowe, niewielka liczbe
markerow mikrosatelitarnych lub ograniczong liczbg populacji (Bednorz i Krzakowa, 2002;
Bednorz i in. 2006; Jankowska — Wroblewska i in., 2016a, 2016b; Sutkowska i Wojda, 2015).
Niniejsza praca stanowi probe uzupelnienia wiedzy na temat zmiennosci genetycznej brekinii
na terenie Polski. Glownym celem niniejszej pracy byto zbadanie struktury genetycznej
oraz zroznicowania genetycznego miedzy populacjami, a takze okreslenie czynnikow

ksztaltujacych obserwowang zmienno$¢ genetyczna populacji brekinii

Material badawczy, metody i wyniki badan

Material badawczy, wykorzystany w niniejszej pracy, obejmowat lacznie
1401 osobnikow, pochodzacych z 24 populacji S. torminalis, zlokalizowanych w catej Polsce,
reprezentowanych przez co najmniej 14 genetéw. Dla wszystkich osobnikéw okreslono
genotypy na podstawie 13 jadrowych loci mikrosatelitarnych (Ch01h01, Ch02c09, Mss 4, Sa01,
Sa07, Sal4, Ms14H03, Mssl, Mss5, Mss6, Mss9, Mss13, Mssl6). W celu amplifikacji
wybranych loci mikrosatelitarnych zastosowano opracowane wczesniej reakcje multipleks
—PCR (Jankowska — Wroblewska i in., 2016a).

Ogolne wzorce zmiennosci genetycznej brekinii, okres§lone w oparciu o jadrowe loci
mikrosatelitarne, sa typowe dla dtugowiecznych, rozmnazajacych si¢ krzyzowo i zapylanych
przez owady gatunkéw drzew. Wykazano wysoki polimorfizm badanych loci
mikrosatelitarnych.



Bogactwo alleliczne (AR) w duzym stopniu odzwierciedlalo poziom polimorfizmu, wyrazony
liczbg alleli w locus (przy $redniej 6,404 (SE+0,942)). Poziom heterozygotycznosci
poszczeg6lnych loci byl powigzany ze stopniem ich polimorfizmu, wyrazonym liczbg alleli.
Sredni stopiefi poliformizmu wszystkich loci, okreslony za pomoca wskaznika PIC = 79%
(ang. Polymorphism Information Content), takze potwierdzit wysoki poliformizm
zastosowanych loci. Lacznie we wszystkich loci zidentyfikowano 250 alleli.

Wykazano wysoki poziom zmiennosci genetycznej badanych populacji He = 0,732;
Ae = 4579; AR = 5509. Do grona populacji, wykazujagcych najwyzsze parametry
zroznicowania genetycznego, zaliczy¢ nalezy populacje wielkopolskie, tj. Piaski, Krotoszyn,
Taczan6éw, Miranowo oraz Miedziana, Krucz i Jamy. Natomiast najnizsze wartosci tych
parametroOw odnotowano dla populacji: Bielinek, Wielkopolski PN oraz Przylaski. Odnotowano
niewielki nadmiar heterozygot ibrak wsobnosci u badanego gatunku (Fis = -0,033)
oraz stosunkowo wysoki poziom zrdznicowania genetycznego miedzy populacjami
(Fst=0,091).

Wysoki poziom zmienno$ci genetycznej wigkszosci populacji brekinii w Polsce wydaje
si¢ by¢ utrzymywany w wyniku efektywnego przeplywu genéw migdzy populacjami
oraz charakterystycznego dla S. torminalis systemu samoniezgodnosci gametofitowej (Hoebee
i in., 2006; Angelone i in., 2007; Jankowska — Wrdblewska i in., 2016a).

Kompleksowe analizy struktury genetycznej populacji pozwolity na dokonanie prob
pogrupowania polskich populacji brekinii pod wzgledem ich podobienstwa genetycznego.
Wyniki wszystkich analiz pozwalaja na wyroznienie silnej, zwartej przestrzennie grupy
populacji pomorskich: Jamy, Kaczory, Orli Dwor, Stup, Starogard, Wawelno i Woziwoda. Do
drugiej grupy zaliczy¢ nalezy heterogeniczne populacje pdtnocno—wielkopolskie Krucz
i Debina. Do trzeciej grupy przyporzadkowano zwartg grupe populacji wielkopolsko—slaskich:
Taczanow, Krotoszyn, Piaski, Miranowo, Bytyn, Babiak, Wielkopolski PN, Potarzyca i Jawor.
Jednakze w ramach tej grupy populacji nalezy wyodrebni¢ populacje, charakteryzujace si¢
wyraznie odmiennymi wartosciami parametrOw zmienno$ci genetycznej oraz poziomem
zrdznicowania w ramach grupy. Naleza do nich populacje Babiak, Bytyn, w mniejszym stopniu
Wielkopolski PN, a takze Potarzyca. Dla populacji Bytyn, Babiak, Potarzyca, Wielkopolski
PN, Przylaski i Miedziana, a takze dla skrajnie odmiennych populacji Bielinek i tososina
Dolna nalezatoby przyja¢ odmienny, indywidualny sposob ochrony ich zasobow genowych
(Ryc.1,2,3i14).
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Rycina 1. Wynik aglomeracji populacji w oparciu o macierz odlegtosci wspotczynnikow Fst
dla par populacji wykonanej za pomocg metody Warda.

¥ Bieline

K

R
4
~ tososina Dolna
-~ /
' Potarzyca
; Bytyn\. Q/_Taczané\.m
S Wielkopolski PN abiak Starogard
Q Jawor L 2 Krotosz n l_
J ‘ Piaski & Krucz - pa—
Debina I(W|dzynj — ry. ’
\’ Orli Dwor
Mledz\ana Miranowo wup
Przylaski / Jamy Wawelno
Woziwoda
Tuchola

Coord. 1 - 20,99%

Rycina 2. Wyniki analiz PCoA (ang. Proncipal Coordinate Analysis) w oparciu 0 macierz

kowariancji Fst dla danych standaryzowanych, obejmujacych wszystkie badane populacje.




Analizy struktury genetycznej, przeprowadzone za pomocg programu STRUCTURE,
nieuwzgledniajace lokalizacji poszczegdlnych osobnikoéw, wykazaty, ze badane osobniki
reprezentuja kilka ancestralnych grup genetycznych (9 klastrow). Natomiast analizy
przeprowadzone za pomocg programu TESS (uwzgledniajace lokalizacj¢ osobnikow) daty

podobne wyniki, jak te przeprowadzone za pomocg programu STRUCTURE, sugerujgc nieco

mniejsza liczbg klastrow (8).

Rycina 3. Udziat klastrow zdefiniowanych przez program STRUCTURE w ramach
poszczeg6lnych populacji.
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Rycina 4. Udziat klastrow zdefiniowanych przez program TESS w ramach poszczegdlnych
populacji.

Nie wykazano, aby zmiennos$¢ genetyczna populacji peryferyjnych brekinii w Polsce byta
wyraznie nizsza niz zmienno$¢ populacji centralnych w Polsce, ani tez w innych krajach
europejskich. Liczebnos¢ populacji nie miata istotnego wplywu na parametry opisujace
roznorodnos$¢ genetyczng badanych populacji, takie jak Ae, AR i He. Nie wykazano istotnych
korelacji migdzy parametrami genetycznymi badanych populacji oraz wspotrzednymi
geograficznymi. Jednakze réznorodno$¢ genetyczna (He) byla powigzana z efektywna
wielkoscia populacji. Swiadczy to o tym, ze dla zachowania zmiennosci genetycznej niezwykle
wazna jest liczba osobnikéw efektywnie uczestniczacych w procesach reprodukcyjnych, a nie
obserwowana rzeczywista liczba osobnikow na stanowisku.

Liczebnos¢ wszystkich badanych populacji wahata si¢ od 22 (Przylaski, Woziwoda)
do 714 osobnikow (Krucz), a trzy najwigksze obecnie populacje brzeka w Polsce to populacja
Krucz, Piaski iJawor, liczace odpowiednio ok. 714, 628 1500 dorostych osobnikow
(Nsz — szacowana wielko$¢ populacji). Efektywna wielko$¢ populacji Nerp (ang. effective

population size) wahata si¢ od 5,6 osobnikéw (Przylaski) do 215,8 osobnikow (Piaski,
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Taczanow), podczas gdy s$rednia dla wszystkich populacji wyniosta 52,69 (SE=11,51).
Najnizsze oceny efektywnej wielko$ci populacji odnotowano dla populacji Przylaski, Tuchola,
Bielinek, Wielkopolski PN oraz Krucz. Z kolei najwyzsze obserwowano w populacjach Piaski,
Taczandéw, Kwidzyn, Jamy.

Liczba alleli w locus byla skorelowana z liczebnos$cig populacji, co jest zgodne
z podstawowymi modelami genetyki populacyjnej. Odnotowano wysoce istotng korelacje
pomiedzy wartoSciami wspotczynnika zréznicowania genetycznego Fst, obliczonymi dla par
populacji, a fizyczna odlegtoécia miedzy nimi (r = 0,5264; p < 0.0001; r?> = 0,2770),
co potwierdza istnienie izolacji genetycznej, powigzanej z odlegtoscig geograficzng mi¢dzy
populacjami brekinii w Polsce.

Populacje brekinii, wykazujace stosunkowo wysoki poziom klonalnosci, glownie
te zlokalizowane w ponocno—wschodniej Polsce (Jankowska—Wréoblewska, 2017), nie
charakteryzowaty si¢ wyraznie nizszymi parametrami zmiennosci genetycznej od populacji,
wykazujacych brak klonalnosci. Populacje z lasow zagospodarowanych wykazuja zblizony
poziom zmiennos$ci genetycznej wzglgdem populacji pochodzacych z obszaréw chronionych.
Analizy zréznicowania genetycznego, uwzgledniajace zmienno$¢ miedzy populacjami
w ramach kategorii, wykazatly, ze jedynie 0,58% wariancji moze by¢ przypisana réznicom
wynikajacym z tego, czy populacje pochodza z obszaré6w chronionych czy z lasow
zagospodarowanych. Jednakze populacje z obszarow chronionych bardziej rdéznig sig
wzgledem siebie niz populacje z lasow zagospodarowanych. W przypadku populacji, w ktorych
odnotowano niskie wartosci efektywnej wielkosci populacji, a tym samym niskie wartosci
podstawowych parametréw, opisujacych zmiennos$¢ genetyczng, zaleca si¢ wdrozenie pilnych
dziatan aktywnej ochrony. Do populacji zaliczonych do pilnej czynnej ochrony in situ ich
zasobow genetycznych zaliczy¢ nalezy populacje: Przylaski, Wielkopolski PN, Tuchola,
Starogard, a takze populacje charakteryzujagce si¢ odmiennymi wzorcami zmiennosci
genetycznej tj. Bielinek, Babiak, Bytyn, Potarzyca itososina Dolna. Czynniki zwigzane
z oddziatywaniem przemystu na populacj¢ Miedziana na Slasku Opolskim takze wskazuja na
konieczno$¢ podjecia pilnych dziatan ochrony ex situ wzglgdem tej populacji.

Na podstawie niniejszych wynikéw badan genetycznych zaproponowano, dla celow
ochrony zasoboéw genowych in situ, utworzenie 5 regiondw nasiennych (zachodniopomorski,
pomorski, wielkopolsko—$laski, §laski oraz matopolski), awramach nich 6 regionow
matecznych dla ochrony odmiennych linii genetycznych populacji (Bielinek, Bytyn, Babiak,
Potarzyca, Miedziana i Lososina Dolna) (Ryc. 5). Zaproponowano takze praktyczne dziatania

ochronne dla zarzadcow i praktykow lesnych.
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Rycina 5. Propozycja regionalizacji nasiennej dla Sorbus torminalis w Polsce.

Wazniejsze wyniki i wnioski:

e Wykazano wysoki poziom zmiennoSci genetycznej badanych populacji.

e Zmienno$¢ genetyczna polskich populacji brekinii jest porownywalna, a niekiedy
nawet wieksza od zmiennoSci genetycznej populacji centralnych, zlokalizowanych
w innych krajach europejskich.

e Wysoki poziom zmiennos$ci genetycznej wigkszosci populacji brekinii wydaje si¢
by¢ utrzymywany w wyniku efektywnego przeplywu gendéw mie¢dzy populacjami
oraz charakterystycznego dla S. torminalis systemu samoniezgodnosci
gametofitowej.

e Poszczegolne populacje roznia si¢ miedzy sobg istotnie pod wzgledem poziomu
zmiennoS$ci genetycznej, jednak poziom zmiennosci genetycznej populacji jest
skorelowany glownie z efektywng wielkoscia populacji.

e Stopien klonalnosci badanych populacji nie ma wplywu na poziom zmiennoSci

genetycznej populacji.



Populacje z lasow zagospodarowanych wykazuja zblizony poziom zmiennosci
genetycznej wzgledem populacji pochodzacych z obszaréw chronionych.
Populacje wykazujace najwyzsza zmienno$¢ genetyczng to: Piaski, Krotoszyn,
Taczanéw, Miranowo oraz Miedziana, Krucz i Jamy.

Najnizsza zmienno$¢ genetyczng odnotowano dla populacji: Bielinek,
Wielkopolski PN oraz Przylaski.

Zaobserwowano niewielki nadmiar heterozygot i brak wsobnosci u badanego
gatunku (Fis = -0,033), co nalezy wigza¢ gléwnie z obcopylnoscia i efektywnym
przeplywem genow.

Wykazano stosunkowo wysoki poziom zréznicowania miedzy populacjami
(Fst =0,091), przy czym zréznicowanie to bylo dodatnio skorelowane z odlegloscia
miedzy populacjami.

Populacje brzeka mozna pogrupowa¢ pod wzgledem ich podobienstwa
genetycznego i przyporzadkowa¢ je do 3 gléwnych grup populacji: pomorskiej,

poénocno — wielkopolskiej i wielkopolsko — §laskiej.

Zalecenia dla praktyki leSnej:

Nalezy dazy¢ do zmiany formy ochrony brekinii w Polsce, poszerzajac zakres
ochrony czynnej.

Nalezy dazy¢ do opracowania krajowego programu ochrony zasobow genowych
S. torminalis w Polsce, uwzgledniajac odmiennos¢ genetyczng poszczegolnych grup
populacji, jak i pojedynczych populaciji.

Dla populacji Bytyn, Babiak, Potarzyca, Wielkopolski PN, Przylaski, Miedziana,
a takze dla skrajnie odmiennych populacji Bielinek i Lososina Dolna, nalezaloby
przyja¢ odmienny, indywidualny sposob ochrony ich zasobow genowych.
Populacje Bielinek, Bytyn, Babiak, Potarzyca, Miedziana i Lososina Dolna

powinny podlegac szczegolnej ochronie ze wzgledu na ich odmiennos¢ genetyczna.
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