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Rodzaje zmiennosci genetycznej

Adaptacyjna zmiennosc¢ genetyczna
Zmiennosc genetyczna bedgca pod wptywem
doboru naturalnego (sztucznego) (np. tempo
wzrostu, piersnica, cechy fenologiczne,
opornosc na negatywne oddziatywania
czynnikow srodowiskowych — patogeny, owady,
susza itp)

,Neutralna” zmiennos¢ genetyczna

Zmiennosc genetyczna niebedgca pod wptywem
doboru naturalnego (sztucznego) (np. markery
molekularne)




Adaptacyjna zmiennosc¢ genetyczna

= Dotyczy cech fenotypowych (j.w.)

= Analizowana jest w oparciu o doswiadczenia
polowe (proweniencyjne, rodowe)

= Podstawowe parametry oceny zmiennosci cech
ilosciowych

= odziedziczalnosc
= Zysk genetyczny




,Neutralna” zmiennosc¢ genetyczna

 Markery genetyczne
cechy morfologiczne
terpeny
Izoenzymy
markery DNA

Pojecie struktury genetycznej
Struktura genetyczna populacii
Przestrzenna struktura genetyczna

Struktura genetyczna gatunku - zmiennosc¢
miedzy populacjami - filogeografia
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, -\ Struktura genetyczna populacj

= Parametry opisu struktury genetycznej
populacji/gatunku: liczba allell,
heterozygotycznosc¢, wsobnoSc, zroznicowanie
miedzy populacjami itd.

= Populacje mogg roznic sie pod wzgledem jednej
lub wielu charakterystyk opisujgcych strukture
genetyczng

= Parametry struktury genetycznej mogag wskazywac
na kondycje populacji i trendy zachodzgcych zmian
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e Zmiennosc adaptacyjna

Doswiadczenia polowe

= Seria 1982: 26 lokalizacji w pieciu krajach, 17
proweniencji, 5 rodow (OP)

= Seria 1986-1989: 4 kraje (Belgia/Holandia, Francja,
Niemcy), 52 proweniencje

= Seria 2004-2005 RAP*: 7 krajow (Belgia, Francja,
Niemcy, Wielka Brytania, Wiochy, Irlandia, Litwa),
55 proweniencji, ponad 350 rodow.

= Seria 2009: 5 lokalizacji we Francji, 24 prowenien.

Baza danych TreeBreedex wymienia ponad 3400
jednostek (proweniencje, rody, klony) ujetych
w doswiadczeniach polowych

* Projekt UE — Realising Ash’s Potential



Wazniejsze wyniki z doswiadczen
polowych

= |stotne zréznicowanie miedzy proweniencjami dla cech
przyrostowych

= Staba korelacja dla cech wzrostowych ocenionych w
roznychlatach (age-age correlations: 6-15 lat)

= Duzy wptyw lokalizacji na wartosci ocenianych cech
wzrostowych, szczegolnie wysokosci, w mniejszym stopniu
przyrostu na grubosc.

= \Wysoka odziedziczalnos¢ dla cech wzrostowych (0,32-0,76)
= \Wysoka odziedziczalnos¢ dla cech ksztattu korony (ok. 0,50)

= QOceny GXE niejednoznaczne, zmienne w zaleznosci od
doswiadczenia

PROBLEM: niejednorodnos¢ analiz genetycznych



>\ Doswiadczenie RAP - Litwa

= |stotne zroznicowanie miedzy proweniencjami dla
wszystkich badanych cech (m.in. Fenologia wiosenna,
wysokos¢, stan zdrowotny)

= Fenologia proweniencji zachodnioeuropejskich byta
opdzniona w stosunku do prowenienci
wschodnioeuropejskich.

= Cechy wzrostowe byly najlepsze dla proweniencji z Polski i
Danii, Litewskie miaty stabszy wzrost.

= Stan zdrowotny (porazenie Chalara fraxinea) byt lepszy
wsrod proweniencji Litewskich niz zachodnich

= Proweniencje Farchau (D), Rabstejn (CZ) i Szczecinek (PL)
nalezaty do ‘najzdrowszych’ wsrod proweniencji zachodnich.
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Szczegotowe analizy podatnosci na
Chalara fraxinea — RAP - Litwa

= przeprowadzone w wieku 8 lat wykazaty, ze w sumie tylko 10%
drzew przetrwato, 1% zupetnie zdrowa.

=  Duze zréznicowanie w przezywalnosci i stopniu uszkodzenia.

= Najlepsze (najzdrowsze) okazaty sie populacje z Litwy; ocena
stanu zdrowotnosci 3,2-3,4 w skali 5-cio stopniowej,
przezywalnosc 47-57%.

= Najgorsze pod wzgledem zdrowotnym okazaty sie populacje z
Francji i Danii (zdrowotnosc 1,9-2,1; przezywalnos¢ 12-19%)

= (Qdziedziczalnos$¢ h?= 0,40-0,51

= Brak istotnosci interakcji G x E — odpornos¢ uwarunkowana

genetycznie w niewielkim stopniu zalezy od warunkow
srodowiskowych

Pliura et al. 2011 Baltic For.



= Odnotowano m.in. korelacje miedzy opornoscig
a cechami fenologicznymi

Table 2 (Genetic and additive variance and hentability of susceptibility to ash dieback in Fraxinus excelsior

Location Year Age Trial type CVAICVG H h SE (HIIF)
Denmark Tuse Naes® 2009 11 Clonal 0-38 0-40 0-06
Tapsore® 2009 11 Clonal 0-39 0-49 0-10
Randers® 2010 7 Half-sib 0-40 0-47 0-09
Silkebarg® 2010 7 Half-sib 0-37 0-37 0-08
sweden Snogeholm® 2011 19 Clonal 0-30-0-44 0-25-057 0-04
Trolleholm® 2011 19 Clonal 0-21-0-57 0-10-0-44 0-04
Lithuania Telsiai® 2010 5 Half-sib/provenance 0-39 0-49 0-03
Kedainiai® 2010 5 Half-sib/provenance 0-30 0-40 0-03

Estimated CVA, coefficient of additive variance; CVG, coefficient of genetic variance; H, broad-sense heritability; i, narow-sense heritability; SE,
standard error on heritability estimates.

*McKinney et al. (2011).

bK jeer et al (2012).
“Stener (2012).

“Pliora et al. (2011). McKinney et al. 2014 Plant Pathology



Neutralna zmiennos¢ genetyczna

= ZmiennosC markerow genomu chloroplastowego
(CpDNA, - cpSSR)

= ZmiennosC¢ markerow genomu jgdrowego
(nDNA, - nSSR)
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Fig. 2 Geographical distribution and frequency of chloroplast microsatellite haplotypesin the cormmon ash (for the codes of haplotypessee
Table 1).

Heuertz et al. 2004 Molecular Ecology



Zmiennosc¢ genomu chloroplastowego

Table 1 Characteristics of the lﬂmplut}rpes detected with four
PL'JI}'T['I{'JI‘ phi{: chloro plas-:t microsatellites in the common ash

Size of amplified fragment (bp)

at Cl"ll{':l‘{':plﬂﬁl: microsatellites

MNumber of
llaplf.':t}rpes individuals cemp3  compbé  cemp?  cempl0

HO1 464 o7 oF 118 103
HO2 403 o7 99 117 104
HO3 197 o7 99 117 103
HO4 149 97 98 118 104
HO5 47 97 98 117 103
HO6 5 97 97 117 103
HO7 5 o7 oF 118 104
HOS8 6 o7 98 117 106
HO9 1 97 99 118 103
H10 1 97 98 117 104
H11 1 97 97 118 106
H12 1 96 97 118 103

Heuertz et al. 2004 Molecular Ecology
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Fig. 1 Statistical parsimony network of chloroplast microsatellite
haplotypes detected in the common ash.

Heuertz et al. 2004 Molecular Ecology
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Fig. 2 Geographical distribution and frequency of chloroplast microsatellite haplotypesin the cormmon ash (for the codes of haplotypessee
Table 1).

Heuertz et al. 2004 Molecular Ecology



Zmiennos¢ genomu chloroplastowego

= Niewielki poziom zmiennosci genetycznej

= Duze zroznicowanie genetyczne miedzy
populacjami — G¢=0,89

= 5 gtdbwnych haplotypow pokrywa sie z istnieniem
4-5 domniemanych refugiow glacjalnych

= /Znaczna jednorodnosc genetyczna linii
migracyjnych




ZmiennosSc¢ genomu jagdrowego

1 Gene poci P1
S Gene podl P2
B Gene pocl P3
£ Gene pocl P4

.......

FiGg. 2. Proportions of ancestry of each population in each of six gene pools defined with the model-based clustering method froxn

Pritchard et zl. (2000).

Heuertz et al. 2004 Evolution



ZmiennosSc¢ genomu jagdrowego
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ZmiennosSc¢ genomu jagdrowego

= Jednorodnosc puli genowej w pasie od Wysp
Brytyjskich po Litwe (duze bogactwo alleliczne |
roznorodnosc genetyczna)

= Duze zroznicowanie genetyczne miedzy
populacjami w Szwecji (??) oraz Europie Pd-
Wschodniej (mate bogactwo alleliczne |
roznorodnosc¢ genetyczna)

= Jednorodnosc puli genowej na terenach
rekolonizowanych moze by¢ wynikiem
efektywnego przeptywu genow




Szczegotowe analizy na
Wyspach Brytyjskich
wykazaty wiekszg liczbe
wystepujgcych tam
haplotypow

Table 3 Chloroplast haplotypes detected in Brtish Frogme
exmdspr samples using four polymorphic universal chlonoplast

microratellite primers (Heverte o al. 2004a; Wesing & Gard-
mer T4HEELD

H..'||'.l l::-l:'.-'r.le- .:--:1:|_|-_|,1 -:'-:'l:||.|'.ll.‘| -:'-c'|:||.|'.lT-l -:'-:'l:||.|'.l'|l:| Frﬂ[ue.'n-:".-'

H2 97 w 114 1iH 1
H4 97 G 114 1iH 4ad
HY 97 w 114 1k b
H13 97 G 114 1k Al
H14 97 w 114 1iH .
H15 98 w 114 1k A
Tistal {2h {2} {2) {2h

Sutherland et al. 2010 Molecular Ecology



Duze zréznicowanie miedzy
populacjami

Dominacja dwoch haplotypow
Region 81107 jednorodny

Table 4. — Chloroplast haplotypes observed in ths
five cpDINA microsatellites.

Haplotypes () A ‘B c @po .E F

Haplotypes N Size of Figure 3. — Spatia! distribution of haplotypes in the three
provenance regions in southern Germany.
ccmp3 ccmpb6 ccmp’ ccmplO ukk3
A 91 91 Q3 111 98 92
B 77 91 03 111 o7 92
C -+ 91 Q3 111 o8 90
D 2 91 02 112 08 92
E 1 91 93 111 98 91
F 1 91 93 111 90 92

Hebel et al. 2006 Silvae Genetica



cpDNA na terenie Czech 1 Stowacj

= Zidentyfikowano
granice pomiedzy
dwoma liniami
migracyjnymi

= ByC moze granica
ta rozcigga sie na
terenie Polski

= Rzadkie haplotypy
spotykane na granicy
miedzy gtownymi
linlami

Gomory et al. 2012 Silvae Genetica
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Fig. 2 Geographical distribution and frequency of chloroplast microsatellite haplotypesin the cormmon ash (for the codes of haplotypessee
Table 1).

Heuertz et al. 2004 Molecular Ecology



0 100 200 Kilomesters ( ) gene pool 1 .gene pool 2
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= Zidentyfikowano dwie zasadnicze pule genowe
= Strefa hybrydyzacji miedzy liniami migracyjnymi:
« 36 km dla cpSSR (dyspersja nasion)
« 275 km dla nSSR (dyspersja pyku)
Gomory et al. 2012 Silvae Genetica
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Table 2: Genetic diversity analysis i Fraxinus excelsior
Polish provenances

Percentage of

Provenance  polvmorphic Ia Ie I h
loci
Bartoszyce 453 1453 1221 0216 0138
Choszczno 65.5 1655 1249 0264 O0.l64
Elblag 55.2 1551 1.244 0246 0156
Szczecinek T4 4 1744 1309 0320 D201
Zloty Potok 695 1694 1256 0275 0169
All Polish 970 1970 1301 0342 H=0.207
Hs=0.166
D_é}ﬁ [lg GST=[|'1'}3
Elblag

Zloty Potok

Szczecinek

Choszczno

Bartoszyce

Nowakowska et al. 2004 Baltic Forestry



Sekwencjonowanie genomu Fraxinus

Wielkos¢ genomu ok. 877 Mpz
Sekwencjonowanie:

Queen Mary University of London — Dr Richard
Buggs. Projekt badawczy NERC.

sekwencjonowanie osobnika otrzymanego w
wyniku samozaptodnienia,

http://www.ashgenome.org

John Innes Centre and The Genome Analysis Centre
— Prof. Allan Downie.

sekwencjonowanie ‘tree 35’ z Danii, dostarczonego
przez prof. Erik Kjaer.

http://oadb.tsl.ac.uk


http://oadb.tsl.ac.uk/

Fraxinus - Podsumowanie

= duza zmiennosc¢ cech adaptacyjnych i markerow
genetycznych

= dostepnosc narzedzi badawczych (markery
CpSSR, NSSR, nowe mozliwosci wynikajgce z
sekwencjonowania genomu)

= niewiele wiadomo na temat zmiennosci
genetycznej polskich populacji
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Ulmus laevis Pall.
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Dostepne markery genetyczne

Collada et al. 2004 Mol Ecol Not — 5 loci
Whiteley et al. 2003 Mol Ecol Not — 5 loci
Zalapa et al. 2008 Mol Ecol Res — 8 loci

Ale uwaga,

markery opracowano dla roznych gatunkow,
polimorfizm okreslono w oparciu o niewielkg liczbe
osobnikow




Problemy z hybrydyzacj3...

Odnotowano zjawisko klonalnosci,szczegolnie
u U. minor i mieszancow (Cox et al. 2014 TGG)

Obserwuje sie osobniki tetraploidalne (by¢ moze
efekt hybrydyzacji)

U. glabra bardziej zr6znicowany niz U. laevis
(Francja, Machon et al. 1995 Herdity)



Whiteley 2004
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Figure 6. Q.7 values for quantitative traits for the five Ulmus [aevis populations studied mn
Paper I. The horizontal line shows the value of Fsr calculated for the same five populations
based on microsatellite data (Paper IV). Shaded bars refer to growth-related traits. white
bars refer to phenology traits. Leaf fall showed the highest levels of population
differentiation. Inc. = growth increment from age two to age three, Diam = stem diameter at
age three, Branch = mumber of major stems produced duning the third growth period. Frost
= frost damage sustained during autumn at age two, Bark = a bark morphology trait
registered at age three.

Whiteley 2004



Duze zroznicowanie na granicy zasiegu

= Fst=0,290 - Finlandia; (Vakkari et al. 2009 Silva
Fennica)

= Fst=0,14 — Belgia/Francja; (Cox et al. 2012)




Fuentes-Utrilla et al.
2013 Heredity

Figure 1 Location of the 20 populations of U. laewis included in the study
(white circles). Population codes comespond to Table 1. Spanish
populations were chosen to cover the known species range. The shaded area
shows the most recent distnbution map of U. /aews published by the
European Forest Genetic Resources Programme (EUFORGEM), including the
populations of South France (Collin, 2003). (Map created using Lambert's
equal-area projection).



Wyrazna przestrzenna
struktura genetyczna

Wyrazna odrebnos¢
populacji hiszpanskich
(domniemane autochtoniczne)

!

v

microsatellite
clusters

Figure 2 Distribution of cpDNA haplotypes and clusters of populations
based on five nuclear microsatellites for U. laewis. The two cpDNA
haplotypes are shown in blue (A) and red (B). Pie charts represent the
proportion of individuals observed for each haplotype in each population
(Table 1), with sizes proportional to the number of individuals analysed. For
the nuclear SSR markers, the map shows the Voronoi tessellation and
assignment to the five clusters (A-E) obtained with BAPS (map created
using Lambert's equal-area projection).



Ulmus - Podsumowanie

= ograniczona wiedza nt. zmiennosci cech
adaptacyjnych i markerow genetycznych

= dostepnosc¢ narzedzi badawczych (markery
CPSSR, NSSR)

= nic nie wiadomo na temat zmiennosci genetyczne;
polskich populac
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