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ABSTRACT

Genetic differences between two Norway spruce (Picea abies) tree sets (subpopulations) in the Giant Mountains (Krkonose in Czech)
National Park, the Snézka Mt. region, differing markedly in extent of damage after the Kyrill hurricane (2007), were investigated by using
isozyme analysis for 110 standing and 110 laying (wind damaged) trees. Biometric measurements including preliminary tree-ring analysis were
also accomplished. Using one-dimensional horizontal electrophoresis on the starch gel, G-6-PDH, GDH, SDH-A, PGM-A, MDH-B, MDH-C,
LAP-B, IDH-A, IDH-B, AAT-A, AAT-B and AAT-C isozyme loci were studied. The highest genetic diversity was found for AAT-C and LAP-B
loci, the lowest one for the IDH-A and AAT-B ones for both spruce subpopulations. For the remaining loci G-6-PDH, GDH, SDH-A, PGM-A,
IDH-B, MDH-B and MDH-C significant differences were found between both Norway spruce sets. Slight genetic differentiation between lower
and upper part of the standing trees subpopulation was found. Genetic distances of investigated spruce sets in framework of overall six spruce
stands and populations were calculated.
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UVOD A CiL PRACE

Pfirodni horské smréiny jako klimaxovy biotop smrku ztepilého
(Picea abies (L.) KARSTEN) se zachovaly vét§inou na nepiistupnych
mistech v 8. lesnim vegetaénim stupni, jehoz horni hranice je sou-
¢asné horni hranici lesa. Pastva pfi horni hranici lesa misty mohla
zpusobit postupné snizeni této hranice, holosecna tézba v 16. a 17.
stoleti zamezila zmlazovani buku a jedle v nizsich partiich (MAC-
KOVCIN et al. 2002). V Krkonosich se horské smréiny svazu Piceion
excelsae PAWLOWSKI in PAWLOWSKI, SOKOLOWSKI, WALLISCH
(1928) vyskytuji v nadmotskych vyskach (1 000) 1 050 - 1 300
(1 370) m (HusovA et al. 2002). Pro 8. LVS jsou v Krkonosich uda-
vany vysky 1 050 — 1 350 m (HANIS, MIKESKA et al. 2000). Tttino-
vé smréiny rostou na svazich a vrcholech kopcil v supramontannim
stupni, pficemz v blizkosti horni hranice lesa jsou vlivem extrémni-
(KUCERA 2001). VE&k porostt se pohybuje v praméru od 120 do 200 let,
vyjimecné pies 300 let. V dusledku pfirozené obnovy je veékova
struktura ptivodnich horskych smr¢in riznoroda. V nizsich chrané-
nych polohach smrky dosahuji vysky az 30 m, smérem k alpinské
hranici lesa jejich vyska rychle klesa na pouhych 5 az 8 m (SYKORA
1983). Praimérna ro¢ni teplota kolisa mezi 1,9 a 2,9 °C, pocet vege-
ta¢nich dnt je 60 - 100, snéhova pokryvka trva ca 140 - 200 dnt,
vzdusna i puidni vlhkost jsou vysoké, ro¢ni srazky c¢ini 1 450
az 1 600 mm (HANIS, MIKESKA et al. 2000). Na silikatovych podkla-
dech se tvoti kyselé pudy nejcastéji typu horského humusového pod-
zolu se silnou vrstvou surového humusu, na extrémnich sutovych

stanovistich typu ranker (HUSOVA et al. 2002). Horské smréiny jsou
siln¢ ohrozeny dalkovym pfenosem imisi, bofivymi a pfepadovymi
vétry, snéhem, jinovatkou, ledovkou i mrazem, a proto jsou v sou-
Casnosti tyto porosty z velké ¢asti rozvraceny ¢i poSkozeny (PRUSA
2001).

Lze piedpokladat, ze v téchto zna¢né extrémnich rlstovych
podminkach budou vykazovat i populace smrku specifické genetické
vlastnosti. Otazkou je, jak se muze geneticka konstituce populace
odrazet ve vnéjSich charakteristikdch porostu. Takovou charak-
teristikou muaze byt naptiklad i odolnost porostu vii¢i rozpadu pii
vyskytu extrémni udalosti. Cilem ptedkladané prace je posouze-
ni genetickych parametrti vybraného porostu pii horni hranici lesa
v Krkonosich, v jehoz ¢asti doslo k rozpadu nasledkem silné vétrné
epizody.

Jednou z metod, kterou se dokumentuje geneticka variabili-
ta populaci lesnich dievin na molekularni urovni, je isoenzymova
analyza. Geneticka struktura populace je tak popisovana pomoci
vybrané sady markert, které jsou piedstavovany vybranymi enzy-
matickymi systémy. Geneticka variabilita populace dané dieviny
je vyslednici genotypové skladby porostu v dobé jeho piirozené
obnovy ¢i umélého zalozeni, dale selekéniho pisobeni stanovistnich
faktor na piezivani jedinct (z ptirozenych napt. klima, geologic-
ké, pedochemické poméry, z antropogennich napt. imisni zaté€z),
které ovliviiuji selekci riznych genotypu v ramci druhu (PRUS-GLO-
WACKI, GODZIK 1995, IVANEK 2006a). Dale je dana vyslednou druho-
vou skladbou a vychovnymi, piipadné obnovnimi zasahy v porostu.
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MATERIAL A METODIKA

Zéajmova plocha se nachdzi v Krkonos$ich na jihovychodnim ubo-
¢i Snézky, v lokalité¢ Lvi dil, v rdmci LHC Horni MarSov (platnost
LHP 2003 — 2012, obr. 1). Odpovida porostni skupin¢ 330E17a/la
(s ptesahem do skupin 330E17b a 330D17a/1a, pficemz hranice téch-
to skupin je v terénu nezietelnd), udavané staii 211 let (k roku 2008).
V tomto lesnim porostu byla diive zalozena trvala vyzkumna plocha
24 (Stiedni hora), ktera je dlouhodob¢ sledovana (VACEK, MATEIKA
1999, VACEK, MATEJKA et al. 2007). Tento porost vykazuje dlouho-
dobé zvysenou, presto stabilni defoliaci (okolo 55 - 60 % v posled-
nim desetileti), druhové slozeni vegetace je od roku 1980 znacné sta-
bilni (MATEJKA in VACEK, MATEJKA et al. 2007). Sledovana plocha
zahrnuje dva soubory (subpopulace) jedinct smrku ztepilého, ozna-
¢ované dale jako soubory (1) a (2), odlisené podle nasledkt orkanu
Kyrill (Ieden 2007). Soubor (1) pfedstavuje 110 ndhodné vybranych
neposkozenych nebo slabé poskozenych stojicich stromi k datu
prvniho systematického sledovani plochy (6. 3. 2007), tj. odpovida
subpopulaci neposkozeného porostu. Soubor (2) odpovida subpo-
pulaci 110 opét ndhodné vybranych lezicich stromt, které¢ podlehly
zlomtim a vyvratim k témuz datu. Pfesna poloha vybranych stromi
byla métena pomoci GPS piistroje, poloha vSech ostatnich stromt byla

odhadnuta vzhledem k zaméfenym jedinctim. Soutfadnice S-JTSK
se pro soubor (1) pohybuji v intervalu x = 984010 az 984305 m,
y = 639452 az 639913 m, nadmoiska vyska ¢ini 1 170 az 1 275 m.
Data prostorového rozmisténi stromti v porostu byla zpracovava-
na v prostiedi GIS. Z jedincii obou soubori byly odebrany vzorky
vétvi za ucelem provedeni isoenzymovych analyz (odbér vzorka
6.3.2007). Stromy souboru (1) byly zméfeny v roce 2008 (vyska—h
a prumér ve vycetni vySce — DBH). U vybranych jedincii byly v roce
2009 odebrany vyvrty pro provedeni letokruhové analyzy.

Isoenzymové analyzy

Z odebranych vétvi byly ziskany dormantni pupeny, které byly
homogenizovany. Vysledny extrakt byl analyzovan po rozdéleni
isoenzymu jednorozmérnou horizontdlni elektroforézou na skrobo-
vém gelu v tris-citratovém pufracnim systému (PASTEUR et al. 1988,
IVANEK 2006a) s pouzitim aparatury Multiphor II firmy Pharmacia
Biotech. VSechny gely byly skenovany a zpracovany v programu
ImageMaster firmy Pharmacia Biotech. Méfeni byla dvakrat opako-
vana, s umisténim porovnavaciho standardu na kazdy z gelu. Ziska-
né zymogramy byly vyhodnoceny na bazi elektroforetické mobility
pro alelické pary 12 polymorfnich lokust (tab. 1).

Obr. 1.

Rozmisténi analyzovanych stromu, jez jsou soucasti subpopulace (1) v ramci sledovaného porostu na podkladé ortofotomapy (snimek z roku
2001) s vyznacenou hranici porostnich skupin a s vrstevnicemi (interval 5 m)
The assessed tree distribution of the subpopulation (1) within part of stand on the orthophoto (situation in 2001) with border lines of the stand

groups and contour lines (interval of 5 m)
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Tab. 1.
Sledované enzymatické systémy a lokusy
Assessed enzymes and loci

Enzym — lokus Zkratka
Glukoézo-6-fosfatdehydrogenaza G-6-PDH
Glutamatdehydrogenaza GDH
Sikimatdehydrogenaza - A SDH-A
Fosfoglukomutaza - A PGM-A,
Malatdehydrogenaza - B, C MDH-B, MDH-C
Leucinaminopeptidaza - B LAP-B,
Isocitratdehydrogenaza - A, B IDH-A, IDH-B
Aspartataminotransferaza - A, B, C AAT-A,
AAT-B,
AAT-C

Biometrické analyzy

U 62 vybranych jedincii smrku ze souboru (1) byla méfena cel-
kova vyska a vycetni tloustka. K méfeni vysek byl pouzivan ultra-
zvukovy vyskomér VERTEX III (pfesnost 0,1 m), k méfeni vycetni
tloustky taxacni primeérka (pfesnost 0,5 cm). Z 13 vybranych jedin-
ct byly odebrany vyvrty pro stanoveni veku.

Vyhodnoceni dat

Vystupni data programu ImageMaster byla exportovana a dale
zpracovavana s vyuzitim programi IsoEnz (MATEJKA 20092) a SeqAn
(MATEJKA 2009Db). U sledovanych lokusii byly vyhodnoceny pocty
alel na lokus, alelické frekvence, hodnoty pozorované heterozygot-
nosti, skutecny zjistény pocet genotypovych t¥id (tj. pocet zjiste-
nych kombinaci pfitomnych alelickych parti pro vSechny enzymy
ajejich lokusy), Shannoniv index H* (SHANNON, WEAVER 1949) a Rao
index R (RAO 1982) modifikované pro hodnoceni genetické diverzi-
ty (MATEJKA 2009a). Pro vyhodnoceni genetické diverzity je zvlaste
vhodny Rao koeficient, ktery uvazuje podobnost mezi jednotlivymi
genotypy. Genetickd vzdalenost mezi subpopulacemi byla pocitana
jako Nei distance D (NEI 1978):

(2 P30 * (2 P2

pro vzdalenost mezi populacemi A a B pfi n hodnocenych
lokusech, pticemz zastoupeni i-té alely v populaci A je pA..

Uvedené genetické charakteristiky byly zpracovany zvlast
pro soubor neposkozené (1) a rozvracené (2) Casti porostu.
Dale byly zpracovany pro subpopulace v ramci souboru (1), lisi-
ci se z hlediska nadmotské vysky. Soubor (1A) odpovida nizsi
nadmoiské vysce, v intervalu 1 170 — 1 222 m, subpopulace (1B)
odpovida vyssi nadmoiské vysce, v intervalu 1 223 — 1 275 m.
Hranice byla stanovena tak, aby rozdélovala Setfenou populaci
na dvé poloviny.

VYSLEDKY A DISKUSE

Genetické charakteristiky jsou pro sledované lokusy v soubo-
rech jedinct (1) a (2), ptipadné i pro podsoubory (1A), (1B) uvedeny
v tabulce 2. Pocet alel na lokus se pohybuje v rozmezi 1 az 4,
pri¢emz nejvyssich hodnot dosahuje u lokusi SDH-A a LAP-B.
Nejvyssi pozorovanou heterozygotnosti se u obou souborti vyzna-
¢uji lokusy AAT-C a LAP-B, nejnizsi maji lokusy AAT-B, IDH-A
a MDH-B.

Celkovy pocet zjisténych alel dosahuje hodnoty 27 pro soubor
(1) (neposkozeny porost) a 32 pro soubor (2) (rozvraceny porost),
pficemz u lokustt G-6-PDH, MDH-B a AAT-B bylo u souboru (2)
zjisténo zvyseni o jednu a u AAT-A o dv¢ alely. V souboru (1)
bylo nalezeno 9 a v souboru (2) 11 polymorfnich lokust, pfi¢emz
soubor (2) vykazuje vyss$i heterozygotnost u 8 z téchto lokusi.
Hodnoty heterozygotnosti klesaji v potadi lokustt AAT-C > LAP-B >
G-6-PDH ~ SDH-A > MDH-C ~ IDH-B ~PGM-A > GDH ~ AAT-A ~
MDH-B ~ IDH-A ~ AAT-B v ptipadé souboru (1) a v potadi AAT-C
>LAP-B > SDH-A ~ MDH-C > G-6-PDH > PGM-A > GDH ~ IDH-
B ~ MDH-B > AAT-A > AAT-B > IDH-A u souboru (2). Soubor
(2) vykazuje vyssi pocet genotypovych tiid (pfitomnych kombina-
ci alelickych part pro vSechny sledované lokusy) a vyssi hodnoty
indext diverzity H® a R ve srovnéni se souborem (1).

Pocet zjisténych alel dosahuje hodnoty 24 u spodni (1A) i horni
(1B) casti neposkozeného porostu. V obou souborech (1A) a (1B)
bylo nalezeno 8 polymorfnich lokust, pfi¢emz soubor (1B) vykazu-
je vyssi heterozygotnost u 6 z nich. Poradi hodnot heterozygotnosti
se u souborti (1A) a (1B) vzijemné lisi. Soubor (1B) vykazuje
vyssi pocet genotypovych tfid a vyssi hodnoty indexti diverzity H*
a R ve srovnani se souborem (1A), standardni genetickd vzdalenost
hodnocena jako Nei distance D subpopulaci (1A) a (1B) ¢ini vSak
pouze 0,00091 ve srovnani s obdobnou vzdalenosti téchto subpopu-
laci se subpopulaci (2), kterd nabyva primérné hodnoty 0,00210
(viz téz obr. 2).

Unweighted pair-group average
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Linkage Distance

Obr. 2.

Hierarchicka klasifikace subpopulaci (1A) - neposkozena ¢ast poros-
tu v niz§i nadmoiské vysce, (1B) - neposkozena ¢ast porostu ve vys-
$i nadmotské vysce a (2) - vétrem rozvracena ¢ast porostu
Hierarchical classification of the subpopulations (1A) - undamaged
stand in lower altitude, (1B) - undamaged stand in higher altitude,
and (2) - wind-damaged part of the stand
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Tab. 2.

Pocty alel na lokus a hodnoty pozorované heterozygotnosti pro subpopulace smrku 1A (neposkozeny, spodni ¢ast), 1B (neposkozeny, horni ¢ast),

1 (neposkozeny, cely soubor), 2 (rozvraceny)

Number of allels per locus, observed heterozygosity values and diversity features for spruce subpopulations 1A (undamaged, lower part),
1B (undamaged, upper part), 1 (undamaged, the whole set) and 2 (wind-damaged)

Pocet alel/lokus Allel no./locus

Heterozygotnost/Heterozygosity

Subpopulace/Subpopulation

1A 1B 1 2 1A 1B 1 2

G6PDH 2 2 2 3 0,082 0,125 0,103 0,091
GDH 1 2 2 2 0,000 0,021 0,010 0,036
SDH_A 4 3 4 4 0,082 0,104 0,093 0,165
PGM_A 2 2 2 2 0,061 0,042 0,052 0,067
MDH B 1 1 1 2 0,000 0,000 0,000 0,027
MDH_C 2 3 3 3 0,061 0,083 0,072 0,130
LAP B 3 3 4 4 0,265 0,333 0,299 0,361
IDH_A 1 1 1 1 0,000 0,000 0,000 0,000
IDH B 2 2 2 2 0,041 0,083 0,062 0,036
AAT A 2 1 2 4 0,020 0,000 0,010 0,018
AAT B 1 1 1 2 0,000 0,000 0,000 0,009
AAT C 3 3 3 3 0,612 0574 0,594 0,509
Celkovy pocet alel/Total allele number 24 24 27 32
Pocet genotypovych tiid/Number of genotype classes 22 25 38 42
Shannoniv index H¢ 3,916 4,235 4,475 4,787
Rao index R 0,065 0,072 0,070 0,082
Nei vzdalenost D/Nei dissimilarity D (1A-1B) (1A-2) (1B-2)

0,00091 0,00123 0,00296

Vysoké hodnoty heterozygotnosti lokusu AAT-C a relativné
vysoké hodnoty této veli¢iny u lokust LAP-B a SDH-A, zjisténé
u obou sledovanych soubort, jsou typické pro naprostou vétSinu smr-
kovych populaci (IVANEK 2000, 2006, PRUS-GLOWACKI GODZIK 1995,
KONNERT 1995). U souboru (1) vsak lze konstatovat zvySenou hod-
notu heterozygotnosti enzymatického systému GDH a u souboru (2)
znaéné€ zvySenou heterozygotnost lokusu MDH-C. Pokud se tyka
souboru (2), zvySené polty zjisténych alel a genotypovych tiid,
stejné jako zvySené hodnoty indext diverzity H*, R a heterozygot-
nosti u vétsiny z lokust odpovidaji vy$simu stupni genetické diver-
zity této, tj. rozvracené Casti porostu. Vysoka geneticka diverzita
byva ¢asto povazovana za typickou pro autochtonni porosty. V nék-
terych ptipadech v8ak byva naopak pozorovana u porostt vzniklych
z heterogenni smési reprodukéniho materialu alochtonniho ptvodu
(IVANEK 2006). Vzhledem k tomu, ze u rozvracené ¢asti porostu (2)
byla zjisténa pfitomnost relativné vzacnych alel (KONNERT 1995)
u tfi lokusd, tj. MDH-B, AAT-A a AAT-B, lze povazovat za mozné,
ze pii zalozeni této Casti porostu bylo pouzito neptiivodniho repro-
dukéniho materidlu.

Pokud se tyka neposkozené Casti porostu (1), rozdily v poctu
genotypovych tfid a hodnotach indexd diverzity H*, R a heterozygot-
nosti mezi spodni (1A) a horni (1B) ¢asti porostu odpovidaji zvyseni
diverzity v horni ¢asti tohoto porostu. Na druhé strané zde nebyl zjis-
tén rozdil v zastoupeni jednotlivych alel. Rovnéz standardni genetic-
ka vzdalenost mezi soubory 1A a 1B je vyrazné niz$i nez geneticka
vzdalenost mezi soubory (1) a (2).
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Podle letokruhovych analyz bylo zjisténo rozmezi véku stromu
87 + n az 170 + n let, kde n je doba, po niz strom rostl do vysky
odbéru (cca 130 cm), obé subpopulace (1A a 1B) vykazuji praktic-
ky stejné vekové rozpéti. Tento Gidaj se shoduje s udavanym stafim
v LHP (je nutno si uvédomit, Ze zvlasté pocatecni rust porostu v této
nadmofiské vySce muze byt velmi pomaly) i se zjisténim, Ze se porost
nachazi v mistech, kde byl uvadén vzrostly les i v dob& mapovani
stabilniho katastru (1842).

Na nadmotské vysce (altitude) siln€ zavisi vyska stromu (h)
(r=-0,609, h = 125,4 — 0,0828*altitude; obr. 3). Méné¢ zavisla, pre-
sto statisticky prikaznym zpusobem, je vycetni tloustka (DBH)
(r=-0,382, DBH = 214,2 — 0,1354*altitude; obr. 4). Obdobny vysle-
dek s nizsi zavislosti DBH na nadmoiské vySce ve srovnani s vyskou
stromt je bézné nalézan v podminkach horskych smréin (MATEJ-
KA 2009c). Zda se pravdépodobné, ze environmentalni podminky
(pfedevsim klimatické) charakterizujici uzemi v blizkosti horni hra-
nice lesa nejenze ovliviiuji ristové moznosti jednotlivych stromt,
ale mohou vést i ke genetické diverzifikaci riznych cCasti porostu,
jak vyplyva ze srovnani s vysledky isoenzymovych analyz. Piesto
je tato diverzifikace tak mirna, ze muze byt snadno piekryta jinymi
vlivy - v nasem piipadé se jedna o vyskyt jedinct nalezejicich jiné
subpopulaci, ktera byla vyrazn¢€ postizena zaznamenanou vétrnou
kalamitou. To je dokumentovano i pomérné vyraznou genetickou
odlisnosti mezi subpopulacemi (1) a (2) (viz obr. 2).

Prezentovana data je mozno porovnat s tdaji dal$ich smrkovych
porosti a populaci, z nichz byla vybrana lokalita Josefova bouda
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v Krkono$ich s mladym smrkovym porostem (IVANEK, MATEJKA
2009, dale pod koédovym oznacenim 75) a dalsi lokality s dosud
nepublikovanymi udaji, které se tykaji genetické struktury smrko-
vych populaci horskych lestt Kralického Snézniku (PLO 27 - Hru-
by Jesenik). Zde byly provedeny odbéry v roce 2005 ze tii porosti:
populace (51a) - Prales ve Strmém (porostni skupina 724B17b, pie-
vazujici SLT 7S, nadmoiska vyska 1 030 — 1 130 m); populace (51b)
- Vlastov¢i skaly (porostni skupiny 729C17a a 729C17b, ptevazujici
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Obr. 3.

Vztah mezi vyskou stromi (h) a nadmotskou vyskou (altitude)
v souboru sledovanych jedinct - subpopulace (1)

Relationship between tree height (h) and altitude in the observed tree
set - subpopulation (1)

80

70 ° R

20 o
10
1160 1180 1200 1220 1240 1260 1280
Altitude (m)
Obr. 4.

Vztah mezi primérem stromu ve vycetni vySce (DBH) a nadmotskou
vyskou (altitude) v souboru sledovanych jedinct - subpopulace (1)
Relationship between tree diameter (DBH) and altitude in the obser-
ved tree set - subpopulation (1)
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Obr. 5.

Hierarchicka klasifikace obou sledovanych subpopulaci (1 a 2) spolec-
n¢ s mladsim porostem z Krkonos (populace 75) a se tfemi populace-
mi z vrcholové oblasti Kralického Snézniku (populace 51a, b, c)
Hierarchical classification of both subpopulations (1 and 2) together
with younger stand from the Giant Mts. (population 75) and three
populations growing in top part of the Kralicky Snéznik Mt. Only
limited locus number was used.

SLT 8N, nadmotska vyska 1 140 — 1 300 m); populace (51c) - Pod
Frantovou chatou (porostni skupina 729A17, prevazujici SLT 8K,
nadmoiskd vyska 1 100 — 1 250 m). Toto porovnani bylo provedeno
pouze na zakladé Ctyt lokust (AAT-B, AAT-C, PGM-A, SDH-A),
které byly analyzovany pro vSechny uvedené populace.

Jak ukazuje hierarchicka klasifikace v tomto §ir§im rameci smrko-
vych porostti a populaci, je geneticka rozdilnost mezi subpopulacemi
(1) a (2) z lokality Snézka podstatné mensi ve srovnani s genetickou
rozdilnosti mezi touto a ostatnimi lokalitami (obr. 5).

ZAVER

Isoenzymové analyzy obou casti porostu na jihovychodnim
uboli Snézky ukazaly, ze se jedna o soubory (subpopulace) s po-
mérné vysokou pozorovanou heterozygotnosti, resp. genetickou
diverzitou, zejména u lokust AAT-C, LAP-B a SDH-A. U sou-
boru (2), postizeného rozvratem silnym vétrem, byla navic zjisténa
znacné vysoka geneticka diverzita a vysoka heterozygotnost loku-
su MDH-C, zatimco u neposkozeného souboru (1) byla zjisténa
vysoka heterozygotnost enzymu GDH. Mezi soubory (1) a (2)
byla zjisténa prokazatelna odliSnost na zakladé genetické vzdalenos-
ti podle NEI (1978). V piipadé souboru odpovidajiciho neposkoze-
né subpopulaci bylo dale zjisténo, Zze heterozygotnost a zastoupeni
minoritnich alel u vétsiny sledovanych lokust, stejné jako pocitané
indexy genetické diverzity byly mirn¢ zvySené u subpopulace (1B)
nachazejici se ve vyssi nadmotské vysce, coz naznaCuje mirnou
diverzifikaci genetické struktury populace v blizkosti horni hranice
lesa. Geneticka odliSnost mezi subpopulacemi smrku na sledované
lokalit¢ je podstatné nizsi ve srovnani s rozdily mezi populacemi
této dfeviny oproti jinym lokalitam.
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GENETIC STRUCTURE OF TWO PARTS OF NORWAY SPRUCE STAND NEAR
THE ALPINE FOREST LIMIT IN THE KRKONOSE NATIONAL PARK

SUMMARY

Genetic and biometrical features of two Norway spruce subpopulations (sets) in the Krkonose (Giant Mts.) National Park were
investigated. One subpopulation was markedly damaged by Kyrill hurricane in 2007. The stand (age of 211 years at 2008 according
to the forest management plan) is localized in the Giant Mts. in the Snézka Mt. region, Lvi dil locality, forest enterprise Horni Marsov,
stand group 330E17a/1a, altitude 1,170 — 1,275 m, corresponding to the 8th (Norway spruce) forest altitudinal zone near the upper forest
line. Isozyme analysis for 110 standing and 110 damaged trees and biometric measurements including preliminary tree-ring analysis
were accomplished. One-dimensional horizontal electrophoresis on starch gel was used and different alleles of isozyme loci G-6-PDH,
GDH, SDH-A, PGM-A, MDH-B, MDH-C, LAP-B, IDH-A, IDH-B, AAT-A, AAT-B and AAT-C were determined on the basis of their
electrophoretic mobility. Subsequently, allele numbers per loci, allelic frequency and observed heterozygosity were evaluated. Genotype
combinations were a basis to calculate coefficients of genetic diversity: Shannon‘s index (H‘; SHANNON, WEAVER 1949) and Rao‘s
index (R; RAO 1982) were adopted to use in the population genetics. Data were processed in the IsoEnz and SeqAn software (MATEIKA 2009a, b).
The highest genetic diversity was found for AAT-C and LAP-B loci, the lowest one for the IDH-A and AAT-B ones for both spruce
subpopulations. For the remaining loci G-6-PDH, GDH, SDH-A, PGM-A, IDH-B, MDH-B and MDH-C significant differences
were found between both Norway spruce sets. Slight differences were found between lower and upper part of the standing trees
subpopulation. Moderate genetic distance according to NEI (1978) between the undamaged and wind-damaged Norway spruce sets
was found. This distance was evaluated comparing to distances with another stand in the Giant Mts. and three populations from the Kra-
licky Snéznik Mt. (Jeseniky Mts).
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