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Rodzaje zmienności genetycznej 

• Adaptacyjna zmienność genetyczna 

Zmienność genetyczna będąca pod wpływem 

doboru naturalnego (sztucznego) (np. tempo 

wzrostu, pierśnica, cechy fenologiczne, 

oporność na negatywne oddziaływania 

czynników środowiskowych – patogeny, owady, 

susza itp) 

 

• „Neutralna” zmienność genetyczna 

Zmienność genetyczna niebędąca pod wpływem 

doboru naturalnego (sztucznego) (np. markery 

molekularne) 

 



Adaptacyjna zmienność genetyczna 

 Dotyczy cech fenotypowych (j.w.) 

 

 Analizowana jest w oparciu o doświadczenia 

polowe (proweniencyjne, rodowe) 

 

 Podstawowe parametry oceny zmienności cech 

ilościowych 

 odziedziczalność 

 zysk genetyczny 

 

 



„Neutralna” zmienność genetyczna 

• Markery genetyczne  

• cechy morfologiczne 

• terpeny 

• izoenzymy 

• markery DNA 

 

• Pojęcie struktury genetycznej 

• Struktura genetyczna populacji 

• Przestrzenna struktura genetyczna 

• Struktura genetyczna gatunku - zmienność 

między populacjami - filogeografia 

 



Struktura genetyczna populacji 

 Parametry opisu struktury genetycznej 

populacji/gatunku: liczba alleli, 

heterozygotyczność, wsobność, zróżnicowanie 

między populacjami itd. 

 

 Populacje mogą różnić się pod względem jednej 

lub wielu charakterystyk opisujących strukturę 

genetyczną 

 

 Parametry struktury genetycznej mogą wskazywać 

na kondycję populacji i trendy zachodzących zmian  

 



Fraxinus excelsior L. 

 



Zmienność adaptacyjna 

Doświadczenia polowe 
 Seria 1982: 26 lokalizacji w pięciu krajach, 17 

proweniencji, 5 rodów (OP) 

 Seria 1986-1989: 4 kraje (Belgia/Holandia, Francja, 

Niemcy), 52 proweniencje 

 Seria 2004-2005 RAP*: 7 krajów (Belgia, Francja, 

Niemcy, Wielka Brytania, Włochy, Irlandia, Litwa),  

55 proweniencji, ponad 350 rodów.  

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

 

Baza danych TreeBreedex wymienia ponad 3400 

jednostek (proweniencje, rody, klony) ujętych 

w doświadczeniach polowych 

* Projekt UE – Realising Ash’s Potential 



Ważniejsze wyniki z doświadczeń 

polowych 

 Istotne zróżnicowanie między proweniencjami dla cech 

przyrostowych 

 Słaba korelacja dla cech wzrostowych ocenionych w 

różnychlatach (age-age correlations: 6-15 lat) 

 Duży wpływ lokalizacji na wartości ocenianych cech 

wzrostowych, szczególnie wysokości, w mniejszym stopniu 

przyrostu na grubość. 

 Wysoka odziedziczalność dla cech wzrostowych (0,32-0,76) 

 Wysoka odziedziczalność dla cech kształtu korony (ok. 0,50) 

 Oceny GxE niejednoznaczne, zmienne w zależności od 

doświadczenia 

 

PROBLEM: niejednorodność analiz genetycznych 



Doświadczenie RAP - Litwa 

 Istotne zróżnicowanie między proweniencjami dla 

wszystkich badanych cech (m.in. Fenologia wiosenna, 

wysokość, stan zdrowotny) 

 Fenologia proweniencji zachodnioeuropejskich była 

opóźniona w stosunku do proweniencji 

wschodnioeuropejskich.  

 Cechy wzrostowe były najlepsze dla proweniencji z Polski i 

Danii, Litewskie miały słabszy wzrost.  

 Stan zdrowotny (porażenie Chalara fraxinea) był lepszy 

wśród proweniencji Litewskich niż zachodnich 

 Proweniencje Farchau (D), Rabstejn (CZ) i Szczecinek (PL) 

należały do ‘najzdrowszych’ wśród proweniencji zachodnich. 

 

 

Pliura, Baliuckas 2007 Baltic For. 



Wzrost na wysokość 

 

Pliura, Baliuckas 2007 Baltic For. 



Fenologia wiosenna 

 

Pliura, Baliuckas 2007 Baltic For. 



Stan  

zdrowotny 

 

Pliura, Baliuckas 2007 Baltic For. 



Szczegółowe analizy podatności na 

Chalara fraxinea – RAP - Litwa 

 przeprowadzone w wieku 8 lat wykazały, że w sumie tylko 10% 

drzew przetrwało, 1% zupełnie zdrowa. 

 Duże zróżnicowanie w przeżywalności i stopniu uszkodzenia. 

 Najlepsze (najzdrowsze) okazały się populacje z Litwy; ocena 

stanu zdrowotności 3,2-3,4 w skali 5-cio stopniowej, 

przeżywalność 47-57%. 

 Najgorsze pod względem zdrowotnym okazały się populacje z 

Francji i Danii (zdrowotność 1,9-2,1; przeżywalność 12-19%) 

 Odziedziczalność h2= 0,40-0,51 

 Brak istotności interakcji G x E – odporność uwarunkowana 

genetycznie w niewielkim stopniu zależy od warunków 

środowiskowych 

Pliura et al. 2011 Baltic For. 



Oporność na Chalara fraxinea  

może być uwarunkowana genetycznie 

 Odnotowano m.in. korelacje między opornością  

a cechami fenologicznymi 

McKinney et al. 2014 Plant Pathology 



Neutralna zmienność genetyczna 

 Zmienność markerów genomu chloroplastowego 

(cpDNA, - cpSSR) 

 

 Zmienność markerów genomu jądrowego 

(nDNA, - nSSR) 

 

 



Zmienność genomu chloroplastowego 

 

Heuertz et al. 2004 Molecular Ecology 



Zmienność genomu chloroplastowego 

 

Heuertz et al. 2004 Molecular Ecology 



Zmienność genomu chloroplastowego 

 

Heuertz et al. 2004 Molecular Ecology 



Zmienność genomu chloroplastowego 

 

Heuertz et al. 2004 Molecular Ecology 



 Niewielki poziom zmienności genetycznej 

 Duże zróżnicowanie genetyczne między 

populacjami – GST=0,89 

 5 głównych haplotypów pokrywa się z istnieniem 

4-5 domniemanych refugiów glacjalnych 

 Znaczna jednorodność genetyczna linii 

migracyjnych 

 

Zmienność genomu chloroplastowego 



Zmienność genomu jądrowego 

 

Heuertz et al. 2004 Evolution 



 

Heuertz et al. 2004 Evolution 

Zmienność genomu jądrowego 



 Jednorodność puli genowej w pasie od Wysp 

Brytyjskich po Litwę (duże bogactwo alleliczne i 

różnorodność genetyczna) 

 

 Duże zróżnicowanie genetyczne między 

populacjami w Szwecji (??) oraz Europie Pd-

Wschodniej (małe bogactwo alleliczne i 

różnorodność genetyczna) 

 

 Jednorodność puli genowej na terenach 

rekolonizowanych może być wynikiem 

efektywnego przepływu genów 

 

 

Zmienność genomu jądrowego 



cpDNA na Wyspach Brytyjskich 

• Szczegółowe analizy na 

Wyspach Brytyjskich 

wykazały większą liczbę 

występujących tam 

haplotypów 

Sutherland et al. 2010 Molecular Ecology 



• Duże zróżnicowanie między 

populacjami 

• Dominacja dwóch haplotypów 

• Region 81107 jednorodny 

cpDNA na terenie Niemiec 

Hebel et al. 2006 Silvae Genetica 



 Zidentyfikowano  

granicę pomiędzy  

dwoma liniami  

migracyjnymi 

 

 Być może granica  

ta rozciąga się na  

terenie Polski 

 

 Rzadkie haplotypy  

spotykane na granicy 

między głównymi  

liniami 

 

 

cpDNA na terenie Czech i Słowacji 

Gomory et al. 2012 Silvae Genetica 



Zmienność genomu chloroplastowego 

 

Heuertz et al. 2004 Molecular Ecology 



 Zidentyfikowano dwie zasadnicze pule genowe 

 Strefa hybrydyzacji między liniami migracyjnymi: 

• 36 km dla cpSSR (dyspersja nasion) 

• 275 km dla nSSR (dyspersja pyku) 

 

nDNA na terenie Czech i Słowacji 

Gomory et al. 2012 Silvae Genetica 



 

Nowakowska et al. 2004 Baltic Forestry 

Polska 



 

Nowakowska et al. 2004 Baltic Forestry 

Polska 



Sekwencjonowanie genomu Fraxinus 

Wielkość genomu ok. 877 Mpz 

Sekwencjonowanie: 

Queen Mary University of London – Dr Richard 

Buggs. Projekt badawczy NERC. 

 sekwencjonowanie osobnika otrzymanego w 

wyniku samozapłodnienia,  

• 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 

 duża zmienność cech adaptacyjnych i markerów 

genetycznych 

 

 dostępność narzędzi badawczych (markery 

cpSSR, nSSR, nowe możliwości wynikające z 

sekwencjonowania genomu) 

 

 niewiele wiadomo na temat zmienności 

genetycznej polskich populacji 

 



Wiązy 

 



Ulmus laevis Pall. 

 



Dostępne 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 różnych gatunków, 

polimorfizm określono w oparciu o niewielką liczbę 

osobników 

 



 Problemy z hybrydyzacją… 

 

 Odnotowano zjawisko klonalności,szczególnie  

u U. minor i mieszańców (Cox et al. 2014 TGG) 

 

 Obserwuje się osobniki tetraploidalne (być może 

efekt hybrydyzacji) 

 

 U. glabra bardziej zróżnicowany niż U. laevis 

(Francja, Machon et al. 1995 Herdity) 

 



 

Whiteley 2004 



 

Whiteley 2004 



Duże zróżnicowanie na granicy zasięgu 

 

 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 

 



Wyraźna przestrzenna  

struktura genetyczna 

 

Wyraźna odrębność 

populacji hiszpańskich 

(domniemane autochtoniczne) 

 

 

 



Ulmus - Podsumowanie 

 ograniczona wiedza nt. zmienności cech 

adaptacyjnych i markerów genetycznych 

 

 dostępność narzędzi badawczych (markery 

cpSSR, nSSR)  

 

 nic nie wiadomo na temat zmienności genetycznej 

polskich populacji 
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