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The paper deals with variation in fertility of adult trees and genetic effects of selected regeneration cuts
in single stands of European silver fir. The study was carried out on 165 adult trees in a 120 year old semi
natural stand situated near Stare Hory (Central Slovakia), located at an altitude of 850 m. The following
characteristics were assessed for each tree with exactly determined position in a stand: height, diameter at
the breast height, crown length and its ground projection, production of cones in 4 years and male flowers
in one year. Multilocus genotypes of all trees were determined using 17 isozyme gene loci.

Genetic effects of several regeneration cuts were analyzed subsequently, using the Eco-Gene programe
(Degen & Gregorius & Scholz 1996): two-phase edge, group shelterwood, progressive group shelterwood
cut, single tree selection and group selection. Evaluation of their fitness for natural regeneration of European
silver fir followed 3 criteria: avoiding spatial genetic structure in the progeny stand; minimal differentiation
between the parent and progeny generation, and conservation of genetic variability. Progressive group
shelterwood regeneration appeared to be most appropriate according to these criteria. The other regeneration
systems were less appropriate, with more or less equal value with regard to their genetic effects.
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V prispevku je hodnotend variabilita plodnosti materskych stromov a vplyv vybranych obnovnych
rubov v nezmieSanom poraste jedle bielej. V tomto 120-ro¢nom, obnovou rozpracovanom poraste
na Starych Hordch bola vo vySke 850 m n. m. zaloZend vyskumnd plocha so 165 stromami. Pozicia
jednotlivych stromov bola zameran4, zistend bola ich vySka, prsna hriibka, velkosf a projekcia koruny,
pocetnost SiSiek v Styroch po sebe nasledujicich rokoch a sam¢ich strobilov v jednom roku. Pomocou
izoenzymovych genetickych markérov boli v 17 lokusoch urcené aj genotypy vSetkych stromov.

Pomocou programu Eco-Gene (DEGEN & GREGORIUs & ScHoLz 1996) boli postupne testované:
dvojfazovy okrajovy, skupinovy, skupinovity clonny, jednotlivo a skupinovo vyberny rub. Na ich
vyhodnotenie boli pouZité 3 kritérid: minimdlna tvorba priestorovej genetickej Struktdiry v potomstve,
minimdlna diferencidcia potomstva od materskému porastu a zachovanie genetickej variability v potomstve.
Najviac tymto kritéridm vyhovoval skupinovity clonny rub. Ostatné obnovné zdsahy boli menej vhodné
a ich postavenie bolo viac-menej rovnocenné.

KTacové slova: jedla biela, porast, variabilita plodnosti, obnovné ruby, genotypy, vplyv na
genofond

1. Uvod a problematika safrociach vyrazne pokleslo. Na Slovensku jej podiel na
Jedla biela patrf medzi naSe najvyznamnejSie dreviny.  celkovom drevinovom zloZeni klesol za 80 rokov z 15 %
Jej zastipenie v lesoch celej Eurdpy v poslednych de- v roku 1920 len na 4 % (Gecovic 2000). Je preto dolezité
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v prevadzkovej Casti lesnickej komunity. Jedla najméi
v stvislosti so spominanym dlhodobym dstupom patri
medzi najsledovanejsie lesné dreviny. Jej chradnutie sa
vysvetluje ako nésledok zlozitého Sirenia v poladovej
dobe, dosledkom ktorého doslo k ochudobneniu geno-
fondu (redukcii genetickej variability) v severnej Casti
jej aredlu v porovnani s populdciami v juznej a juhovy-
chodnej Eurépe. Ddsledkom ochudobnenia genofondu
je dnes$nd niZSia adaptabilita a ndsledné chradnutie
stredoerurépskych populacii jedle. Po dlh§om obdobi
dohadov a ¢iastkovych vysvetleni to na medzinarodnych
provenienénych pokusoch preukédzal LARSEN (1986).
Dalgie dokazy poskytli price zaoberajiice sa variabilitou
jedle v ekofyziologickych (mrazuvzdornost, tolerancia
k zvySenej koncentrécii SO,, Zivotnost ihli¢ia, intenzita
asimilécie — LARSEN & MEkIC 1991), fenotypovych (napr.
MEeki¢ & DoHReNBUSCH 1995) a biochemickych (WoOLF
1992) vlastnostiach. Definitivnym dékazom Larsenovho
tvrdenia o genetickom pozadi chradnutia jedle su ana-
Iyzy genofondu spracované pomocou genetickych mar-
kérov (BERGMANN & KownNaTzKI 1988, LONGAUER 1996),
ktoré preukazali kontrastne nizku droven variability jedle
zo strednej Eurdpy v porovnani s juznejsie poloZzenymi
Castami jej aredlu.

Problematika samotného modelovania vyvoja ge-
netickej Struktiry v populdcidch lesnych drevin bola
podrobne uvedend v tvodnom ¢lanku v Lesnickom
Casopise — Forestry Journal, ro¢nik 57, ¢islo 2, 2011.

Cielom prace bolo vyhodnotif priestorovd a ¢asovi
variabilitu plodnosti a ich vplyv na relativnu efektivnu
velkost materskej populdcie. Dalsim ciefom bolo vyhod-
notif vplyv réznych simulovanych obnovnych postupov
zaloZenych na prirodzenej a umelej obnove, na repro-
dukciu genofondu materského porastu. Na tento ucel sa
v 17 lokusoch ur¢il genotyp kazdého stromu v skimanom
poraste. Ndsledne boli testované ro6zne obnovné sposoby
a z nich boli vybrané najvhodnejSie z hladiska reproduk-
cie genofondu z materského porastu do potomstva.

2. Material a metodika

Metodika bola podrobne uvedend v ivodnom ¢lanku
v Lesnickom casopise — Forestry Journal, ro¢nik 57,
¢islo 2, 2011, preto tu uvddzame len strucnu verziu.

V jedlovej génovej zdkladni Haliar na Starych Horach
bola v nadmorskej vyske 850 m v obnovou rozpracova-
nom 120-roénom poraste zaloZzend vyskumnd plocha
obdiznikového tvaru o vymere 1,31 ha, na ktorej sa
nachadzalo 165 stromov. VSetky stromy na ploche boli
oc¢fslované, zamerané, pre kaZdy strom boli vypocitané
stradnice, bola zmerana aj jeho prsnd hribka, vyska,
nasadenie koruny a korunova projekcia. Odhad pocet-
nosti $iSiek bol uskuto¢neny v rokoch 2003 az 2005,
odhad poctu samcich strobilov aj §iSiek bol v roku 2006
zisteny len Ciastocne z dovodu vyribania Casti plochy.
Po odobrati dormantnych pucikov bol pomocou izoenzy-
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movych genetickych markérov uréeny genotyp kazdého
stromu v 17 lokusoch.

Genetické dosledky pouzitia rdznych spdsobov
obnovy sme analyzovali pomocou programu Eco-Ge-
ne. Simulovali sme v lom vyvoj genetickej Struktiry
ndslednej generdcie po prirodzenej obnove pri pouZiti
nasledujuicich rubov: dvojfazovy okrajovy, skupinovy,
skupinovity clonny rub, jednotlivo a skupinovo vyber-
ny rub. Vyber jedincov odstraiiovanych v jednotlivych
fazach obnovného postupu bol vykonany manudlne
podTa kritérii uplatiiovanych v pestovani lesa. Vhodnost
jednotlivych rubov z hladiska reprodukcie genofondu
materského porastu do potomstva sme hodnotili podla
3 kritérii: 1) minimdlna tvorba priestorovej genetickej
Struktdry v potomstve, 2) minimdlna genetickd diferen-
cidcia medzi potomstvom a materskym porastom, 3)
zachovanie genetickej variability v potomstve.

V prici sme sustredili pozornost aj na umeld ob-
novu, lebo prirodzend mdZe byt netdspesnd. Zaujimala
nds genetickd Struktdira potomstva pochadzajiceho
z definovaného poctu jedincov materského porastu.
Simulovana bola tvorba potomstva zo zberu z 10, 20,
30 a 40 materskych stromov, pricom ako zdroj samcich
gamét boli vSetky jedince porastu Umerne svojej rela-
tivnej fertilite.

3. Vysledky

3.1. Charakteristiky genetickej premenlivosti
— prirodzend obnova

Zékladné charakteristiky genetickej premenlivosti
materského porastu a populécii vzniknutych po aplikécii
jednotlivych rubov pre prirodzend obnovu st uvedené
v tabulke 1.

Alelickd multiplicita sa aplikdciou roznych hospodar-
skych postupov vyrazne nezniZuje. Priemerny pozoro-
vany pocet alel na lokus je v materskom poraste 2,588.
Tento pocet sa v potomstve pred kompeticiou vic¢Sinou
zachovéva, vynimkou je jednotlivo vyberny rub, po kto-
rom doslo k redukcii o 2 alely a skupinovo vyberny rub
s redukciou o 3 alely. K znizeniu poctu alel kompeticiou
v porovnani s materskym porastom nedochddza len pri
dvojfazovom okrajovom a pri skupinovitom clonnom
rube. V ostatnych pripadoch redukcia ale nastava.
Najmenej vyraznd (o jednu alelu) je pri skupinovom
clonnom rube. K redukcii o 3 alely dochéddza pri jed-
notlivo vybernom rube a zniZenie aZ o 5 alel nastdva pri
skupinovo vybernom rube. Pri tychto dvoch ruboch je
strata alel najvyraznej$ia aj pred kompeticiou.

Pocet polymorfnych lokusov bol vo vicsine sledova-
nych pripadoch rovnaky ako v materskom poraste (17).
K najvidcsiemu poklesu (na 15) doslo pri skupinovo
vybernom rube po kompeticii. Pri jednotlivo vybernom
rube po kompeticii a skupinovo vybernom pred kompeti-
ciou pocet polymorfnych lokusov klesol na 16. V tychto
ruboch doslo aj k najvicsej redukcii alel.

Lesnicky casopis - Forestry Journal, 57(4): 251-260, Bratislava, 15. 4. 2012



Tabulka 1. Charakteristiky genetickej premenlivosti materského porastu jedle bielej (1) a jeho naslednych porastov (2 — 11)
vznikajicimi prirodzenou obnovou po aplikdcii roznych typov obnovnych rubov

Table 1. Characteristics of genetic variability of the mother stand of silver fir (1) and its naturally regenerated progeny stands
(2 — 11) established using various types of regeneration cuts

pop. n n, Sna PP n, She H, Sho H, She F, HW
1 165 2,588 0,712 17 1,287 0,366 0,170 0,178 0,175 0,185 0,023 1
2 11578 | 2,588 0,712 17 1,286 0,359 0,156 0,168 0,173 0,187 0,089 17
3 212 2,588 0,712 17 1,279 0,343 0,151 0,161 0,173 0,183 0,130 6
4 7838 2,471 0,717 17 1,264 0,345 0,140 0,157 0,163 0,181 0,130 16
5 210 2,412 0,795 16 1,258 0,324 0,143 0,160 0,164 0,175 0,132 5
6 10458 | 2412 0,795 16 1,272 0,360 0,144 0,165 0,164 0,187 0,121 15
7 214 2,294 0,772 15 1,274 0,364 0,146 0,167 0,166 0,187 0,137 5
8 9027 2,588 0,712 17 1,286 0,363 0,155 0,164 0,177 0,186 0,133 17
9 206 2,529 0,624 17 1,290 0,362 0,151 0,164 0,177 0,185 0,178 9
10 9699 2,588 0,712 17 1,286 0,363 0,153 0,162 0,174 0,184 0,130 17
11 214 2,588 0,712 17 1,302 0,391 0,143 0,156 0,177 0,196 0,147 7

Vysvetlivky — Explanatory notes: 1 — matersky porast — mother stand, 2 — dvojfazovy okrajovy clonny rub pred kompeticiou — two-phase edge
shelterwood cut before competition, 3 — dvojfdzovy okrajovy clonny rub po kompeticii — two-phase edge shelterwood cut after competition,
4 — jednotlivo vyberny rub pred kompeticiou — single tree selection before competition, 5 — jednotlivo vyberny rub po kompeticii — single
tree selection after competition, 6 — skupinovo vyberny rub pred kompeticiou — group tree selection before competition, 7 — skupinovo
vyberny rub po kompeticii — group tree selection after competition, 8 — skupinovy clonny rub pred kompeticiou — group shelterwood cut
before competition, 9 — skupinovy clonny rub po kompeticii — group shelterwood cut after competition, 10 — skupinovity clonny rub pred
kompeticiou — progresive group shelterwood cut before competition, 11 — skupinovity clonny rub po kompeticii — progressive group shel-
terwood cut after competition, n — rozsah vyberu — sample size, n, — priemerny pozorovany pocet alel — mean observed number of alleles,
S1a> Snes Sho» She — SMerodajnd odchylka — standard deviation, PP — pocet polymorfnych lokusov — number of polymorphic loci, n, — priemerny
efektivny pocet alel — mean effective number of alleles, H, — priemernd pozorovand heterozygotnost — mean observed heterozygosity, H,
— priemernd oCakdvand heterozygotnost — mean expected heterozygosity, F,  — priemerny index fixdcie — mean fixation index, HW — test
odchylky genotypovej Struktiiry potomstva od Hardy-Weinbergovskej rovnovahy — fest of deviation of offspring genotypic structures from

the Hardy-Weinberg equilibrium

Z hladiska genetickej diverzity charakterizovanej
efektivnym poctom alel a ocakdvanou heterozygotnos-
fou nedochddza k vyraznym zmendm. VSetky hodnoty
efektivneho poctu alel potomstva pred kompeticiou boli
v porovnani s materskym porastom menSie. NajniZSie
hodnoty dosiahli pri jednotlivo a pri skupinovo vyber-
nom rube. Po kompeticii hodnoty efektivneho poctu alel
potomstva v porovnani s materskym porastom mierne
vzréstli pri skupinovom a skupinovitom clonnom rube,
v ostatnych pripadoch mierne poklesli. Vyvoj u ocakédva-
nej heterozygotnosti je velmi podobny. V potomstve pred
kompeticiou vSetky jej hodnoty v porovnani s materskym
porastom mierne poklesli, pri skupinovom clonnom rube
ale nepatrne vzrastli. V potomstve po kompeticii ocaka-
vanda heterozygotnost pri skupinovom a skupinovitom
clonnom rube sa nepatrne zvysila, v ostatnych pripadoch
mierne poklesla. Po porovnani trendov v alelickej boha-
tosti a v génovej diverzite je zrejmé, Ze diverzita aj napriek
miernej redukcii poctu alel klesa len nepatrne, alebo po
aplikécii niektorych obnovnych rubov aj stipa, €o stvisi
s narastajucou vyrovnanosfou alelickych frekvencii.

Genotypova Struktdra je charakterizovand pozoro-
vanou heterozygotnostou, ktord je v potomstve pred
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kompeticiou v porovnani s materskym porastom vo
vSetkych pripadoch mensia (pri jednotlivo vybernom
rube je najmensSia a pri dvojfizovom okrajovom clonnom
rube je najvicsia). K poklesu heterozygotov dochddza
aj po kompeticii, najviac opit pri jednotlivo vybernom
rube a tiez pri skupinovitom clonnom rube, hoci tento
ma najvyssi pocet efektivnych alel.

Index fixdcie indikuje nadbytok alebo nedostatok
heterozygotov oproti ndhodnej kombindacii génov.
V materskom poraste je kladny, jeho hodnota sa ale
blizila k nule. Vo vicsine lokusov (okrem dvoch) sa
zistila vyznamnd odchylka v genotypovej Struktire
oproti Hardy-Weinbergovskej rovnovdhe. Vo vsetkych
potomstvach pred kompeticiou je index fixdcie vyssi
ako v materskom poraste. Najvyssi je pri skupinovom

cvv

rube. Aj po kompeticii bol index fixdcie vo vSetkych
potomstvdch vyrazne vyssi ako v materskom poraste.
Najvyssi je opit pri skupinovom clonnom rube a najniZsi
pri dvojfdzovom okrajovom clonnom rube, ktory mal
index fix4cie najmensi aj pred kompeticiou. Kompeticiou
teda nedoslo k zniZeniu indexu fixacie (ndrastu podielu
heterozygotov). Pocet lokusov, v ktorych sa genotypova
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Struktdra potomstiev vyznamne odliSovala od frekvencii
ocakdvanych v pripade ndhodného kriZenia (panmixie),
bol pred kompeticiou pri vSetkych ruboch podobny (15
az 17) a po kompeticii sa pocet takychto lokusov zniZzil
(na5az9).

3.2. Priestorovd genetickd Struktiira — prirodzend
obnova

Priestorova genetickd Struktdra materského poras-
tu je zndzornend na obrazku 1. Pozorované hodnoty
priestorovej korelacie poctu spolo¢nych alel od vza-
jomnej vzdialenosti stromov sa vo vzdialenostiach do
8 m pribliZuju k spodnej hranici intervalu spolahlivosti.
Pri vzdialenosti 15m krivka pozorovanych hodndt vy-
stupuje nad hornd hranicu intervalu spolahlivosti a aj
dalej sa udrzuje v jej blizkosti. Priestorové rozmiestnenie
genotypov stromov vzdialenych od seba menej ako 15
metrov je teda ndhodné. Stromy rastice vo vzdjomnej
vzdialenosti 15 aZ 18 metrov su ale pribuznejSie, ako by
zodpovedalo ndhode. Pozorované hodnoty u stromov vo
vzajomnej vzdialenosti vicsej ako 18 metrov sa nacha-
dzaju tesne pod hornou hranicou intervalu spolahlivosti,
¢o znamen4, Ze priestorové rozmiestnenie ich genotypov
je ndhodné. VyS$§iu neZ ndhodnd mieru pribuzenstva teda
vykazuju prekvapivo stromy oddelené vicSimi vzdiale-
nosfami, genotypy vykazuji tendenciu k pravidelnému
rozmiestneniu.

Hranice intervalu spolahlivosti”

Pozorované hodnoty”

0 5 10 15 20 25 30
Vzdialenosti materskych stromov v metroch”

Obr. 1. Zavislost poctu spolo¢nych alel od vzajomnej vzdia-
lenosti stromov v materskom poraste

Fig. 1. Dependence of the number of shared alleles on the
distance of parent trees

DNumber of shared alleles, ?Limits of the confidence interval, 90b-
served values, ¥Distances between parent trees in meters

Priestorova genetickd Struktira nasledného porastu,
ktory vznikol obnovou materského porastu maloplosSnym
dvojfazovym okrajovym clonnym rubom je zndzornend
na obrdzku 2. Krivka pozorovanych hodnét spociatku
klesd a od 7 do 14 metrov je tesne pod hornou hranicou
intervalu spolahlivosti, potom opif mierne stipa. Stro-
my ndsledného porastu vzdialené od seba menej ako 7
metrov su teda pribuzne;jsie, ako by zodpovedalo ndhode.
Vo vzdialenosti 7 aZ 14 metrov je priestorové rozmiest-
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Obr. 2. Zavislost poctu spolo¢nych alel od vzajomnej vzdia-
lenosti stromov v ndslednom poraste pri pouZiti maloplo§ného
dvojfazového okrajového clonného rubu
Fig. 2. Dependence of the number of shared alleles on the
distance of progeny trees regenerated after small scale, two-

-phase edge shelterwood cut
Vysvetlivky — Explanatory notes: ako pri obrazku 1 — see Figure 1.

nenie genotypov stromov nahodné. Stromy vo vzdjomnej
vzdialenosti 14 az 25 metrov sd opif pribuzne;jsie, ako by
zodpovedalo ndhode a ich ndhodné rozmiestnenie sa ob-
novuje az pri vzdjomnej vzdialenosti viac ako 25 metrov.
Genotypy tu teda vykazuju skor tendenciu k zhlukovaniu
ako k ndhodnému rozmiestneniu.

Priestorova geneticka Struktuira porastu vzniknutého
aplikdciou jednotlivo vyberného rubu v materskom po-
raste je zndzornend na obrdzku 3. V potomstve sa aj tu
prejavuje zhlukovanie genotypov. Pozorované hodnoty st
u stromov vo vzdjomnej vzdialenosti mensej ako 22 met-
rov nad hornou hranicou intervalu spolahlivosti a miera
ich pribuzenstva je teda vysSia ako ndahodnd. Stromy
vzdialené od seba 22 az 24 metrov maju priestorové
rozmiestnenie genotypov ndhodné a stromy vzdialené
od seba viac ako 24 metrov su opéf pribuznejSie, ako by
zodpovedalo néhode.

1,78
1,761
1,741
1,72
1,701
1,68 w w ‘ ‘ ‘ ‘
0 5 10 15 20 25 30
Obr. 3. Zavislost poctu spolo¢nych alel od vzajomnej vzdia-
lenosti stromov v ndslednom poraste pri pouziti jednotlivo
vyberného rubu
Fig. 3. Dependence of the number of shared alleles on the
distance of progeny trees regenerated after single tree se-

lection
Vysvetlivky — Explanatory notes: ako pri obrazku 1 — see Figure 1.

Priestorova genetickd Struktira nasledného porastu,
ktory vznikol obnovou materského porastu skupinovo
vybernym rubom je na obrdzku 4. Aj v tomto pripade
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Obr. 4. Zavislost poctu spolocnych alel od vzajomnej vzdia-
lenosti stromov v naslednom poraste pri pouZiti skupinovo
vyberného rubu
Fig. 4. Dependence of the number of shared alleles on the
distance of progeny trees regenerated after group tree se-

lection
Vysvetlivky — Explanatory notes: ako pri obrazku 1 — see Figure 1.

je zjavna tendencia k zhlukovaniu genotypov. Krivka
pozorovanych hodnot spociatku klesd, od 10 do 17 met-
rov je tesne pod hornou hranicou intervalu spolahlivosti
a potom opéf stipa. Znamend to, Ze stromy ndsledného
porastu vzdialené od seba menej ako 10 metrov su pribuz-
nejsie, ako by zodpovedalo ndhode. Vo vzdjomnej vzdia-
lenosti 10 az 17 metrov je ich priestorové rozmiestnenie
ndhodné, no vo vzdjomnej vzdialenosti 17 az 23 metrov
su stromy opit pribuznejsie, ako by zodpovedalo ndhode.
AZ priestorové rozmiestnenie genotypov stromov vzdia-
lenych viac ako 23 metrov je opéf ndhodné.
Priestorova geneticka Struktdra porastu vzniknutého
obnovou materského porastu skupinovym clonnym
rubom (obr. 5) je nepravidelnd, zac¢ina sa tu vyraznejSie
prejavovat zhlukovanie genotypov na kritke vzdiale-
nosti. Stromy vo vzdjomnej vzdialenosti do 5 metrov,
od 8 do 17 metrov a nad 21 metrov su pribuznejsie, ako
by zodpovedalo ndhode, priestorové rozmiestnenie ich
genotypov je nendhodné. Stromy, ktoré si vo vzajomnej
vzdialenosti od 5 do 8 metrov a od 17 do 21 metrov maju
priestorové rozmiestnenie genotypov ndhodné.

1,74 1
1,72+
1,70 1
1,68
1,66
1,64 \ \ \ \ \ ‘
0 5 10 15 20 25 30
Obr. 5. Zavislost poctu spolo¢nych alel od vzdjomnej vzdia-
lenosti stromov v ndslednom poraste pri pouZiti skupinového
clonného rubu
Fig. 5. Dependence of the number of shared alleles on the
distance of progeny trees regenerated after group shelterwo-

od cut
Vysvetlivky — Explanatory notes: ako pri obrazku 1 — see Figure 1.
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Obr. 6. Zavislost poctu spolo¢nych alel od vzdjomnej vzdia-
lenosti stromov v ndslednom poraste pri pouZiti skupinovitého
clonného rubu
Fig. 6. Dependence of the number of shared alleles on the
distance of progeny trees regenerated after progressive group

shelterwood cut
Vysvetlivky — Explanatory notes: ako pri obrazku 1 — see Figure 1.

Len pri skupinovitom clonnom rube (obr. 6) sa
objavuje vyznamnd pribuznost na kratke vzdialenosti,
postupne ale s rasticou vzdialenosfou klesd. Stromy na-
chadzajice sa vo vzdjomnej vzdialenosti mensej ako 18
metrov su teda pribuznejsie, ako by zodpovedalo ndhode,
priestorové rozmiestnenie ich genotypov je nenahodné.
Stromy vzdialené od seba viac ako 18 metrov maju
priestorové rozmiestnenie genotypov ndhodné.

3.3. Genetické vzdialenosti medzi populdciami

— prirodzend obnova

Genetické vzdialenosti medzi materskym porastom
a potomstvom pred kompeticiou su vo vSetkych pripa-
doch malé a si mensSie ako po kompeticii (tab. 2). Pri-
rodzend obnova tak pomerne verne kopiruje genetickd
Struktiru materského porastu. Najvicsie vzdialenosti
su pri dvojfazovom okrajovom clonnom rube. Vyznam-
nejsie genetické vzdialenosti st aj pri jednotlivo vyber-
nom rube, pri ktorom dochddza aj k vyraznejsej strate
alel (tab. 1). NajmenSie genetické vzdialenosti medzi
materskym porastom a potomstvom su pri skupinovo
vybernom, skupinovom a skupinovitom clonnom rube.
Po kompeticii st genetické vzdialenosti medzi potom-
stvom pred kompeticiou a po nej pri vSetkych typoch
rubov velmi malé (0,0002 — 0,0004).

3.4. Charakteristiky genetickej premenlivosti

— umeld obnova

Zékladné charakteristiky genetickej premenlivosti
v jednotlivych populdcidch jedle bielej na ploche Staré
Hory pri umelej obnove st uvedené v tabulke 3.

Genetickd multiplicita v zdvislosti od r6zneho poctu
stromov, z ktorych by sa zbieralo semeno pre umeld
obnovu sa vyrazne nemeni. V materskom poraste bol
celkovy pocet alel 44 a priemerny pocet alel na lokus
2,59. V potomstvach zo zberu z 10 najviac plodiacich
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Tabulka 2. Genetické vzdialenosti medzi materskych porastom jedle bielej (1) a jeho naslednymi porastami (2 — 11) vznika-
jucimi prirodzenou obnovou po aplikdcii roznych typov obnovnych rubov
Table 2. Genetic distances between mother stand of silver fir (1) and its naturally regenerated progeny stands (2 — 11) estab-

lished using various types of regeneration cuts

pop 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11
1 _
2 0,0008 —
3 0,0009 | 0,0004 —
4 0,0004 | 0,0009 | 0,0007 —
5 0,0009 0,0013 0,0009 | 0,0002 —
6 0,0002 | 0,0006 | 0,0006 | 0,0002 | 0,0005 —
7 0,0003 | 0,0007 | 0,0009 | 0,0005 | 0,0009 | 0,0002 —
8 0,0001 0,0009 | 0,0009 | 0,0004 | 0,0008 | 0,0003 | 0,0004 —
9 0,0004 | 0,0006 | 0,0005 | 0,0004 | 0,0009 | 0,0003 | 0,0005 0,0003 —
10 0,0003 0,0013 0,0010 | 0,0004 | 0,0008 | 0,0005 | 0,0008 | 0,0002 | 0,0005 —
11 0,0006 0,0015 0,0011 0,0012 0,0018 0,0009 0,0011 0,0004 | 0,0007 | 0,0004 —

Vysvetlivky — Explanatory notes: ako pri tabulke 1 — see Table 1.

Tabulka 3. Charakteristiky genetickej premenlivosti materského porastu jedle bielej (1) a jeho nédslednych porastov (2 —5),
ktoré by vznikli umelou obnovou zo semena zozbieraného z rézneho poctu stromov

Table 3. Characteristics of genetic variability of mother stand of silver fir (1) and its artificially regenerated progeny stands
(2 —5) established using seeds harvested from different numbers of seed parents

pop. n n, Sha PP n, H, Sho H, She F, HW
1 165 2,588 0,712 17 1,287 0,366 0,170 0,178 0,175 0,185 0,023 1
2 1 000 2,412 0,795 15 1,243 0,345 0,145 0,171 0,150 0,177 0,018 4
3 1000 2,471 0,624 17 1,260 0,336 0,153 0,163 0,164 0,173 0,047 8
4 1000 2,529 0,624 17 1,276 0,366 0,159 0,175 0,170 0,185 0,029 5
5 1 000 2,588 0,712 17 1,277 0,366 0,155 0,172 0,167 0,188 0,035 3

Vysvetlivky — Explanatory notes: ako pri tabulke 1 — see Table 1. 1 — matersky porast — mother stand, 2 — zber z 10 najviac plodiacich stro-
mov — progenies of 10 most fertile trees, 3 — zber z 20 najviac plodiacich stromov — progenies of 20 most fertile trees, 4 — zber z 30 najviac
plodiacich stromov — progenies of 30 most fertile trees, 5 — zber zo 40 najviac plodiacich stromov — progenies of 40 most fertile trees.

materskych stromov sme zistili redukciu celkového poctu
o 3 alely, pri 20 materskych stromoch o 2 alely a pri 30
materskych stromoch o 1 alelu. AZ v potomstve zo zbe-
ru zo 40 stromov nedoslo ku strate Ziadnej alely. Pocet
polymorfnych lokusov (17) v potomstve zo zberu z 10
stromov klesol na 15, v potomstvach 20, 30 a 40 stromov
ostal rovnaky ako v materskom poraste. Ani pri zbere
z 10 materskych stromov ale v Ziadnom lokuse nedoslo
k tplnej strate polymorfizmu.

3.5. Genetické vzdialenosti medzi populdciami
— umeld obnova
Genetické vzdialenosti medzi materskym porastom
a potomstvom vzniknutym z umelej obnovy boli velmi
malé a zmenSovali sa s rasticim poctom stromov, z kto-
rych by sa semeno zbieralo (tab. 4). Najvacsie rozdiely st
medzi materskym porastom a potomstvom zo zberu z 10
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Tabulka 4. Genetické vzdialenosti medzi materskym po-
rastom jedle bielej (1) a jeho ndslednymi porastami (2 — 5),
ktoré by vznikli umelou obnovou zo semena zozbieraného
7 rdzneho poctu stromov

Table 4. Genetic distances between mother stand of silver fir
(1) and its artificially regenerated progeny stands (2 —5) using
seeds harvested from different numbers of seed parents

pop. 1 2 3 4 5
1 _
2 0,0011 —
3 0,0007 | 0,0009 —
4 0,0003 | 0,0010 | 0,0004 —
5 0,0004 | 0,0019 | 0,0012 | 0,0004 —

Vysvetlivky — Explanatory notes: ako pri tabulke 3 — see Table 3.
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stromov, najmensSie sd v potomstve pochddzajicom zo
zberu z 30 a zo 40 stromov. S rasticim poctom stromov,
z ktorych by sa zbieralo semeno pre umeld obnovu, sa
zmensuju aj rozdiely medzi ich potomstvami. Na zdklade
toho usudzujeme, Ze na zber semena pre umeld obnovu
je pocet 30 — 40 materskych stromov dostato¢ny.

3.6. Variabilita plodnosti a relativna velkost
populdcie materského porastu
Relativne efektivne velkosti materského porastu su
uvedené v tabulke 5.

Tabul’ka 5. Relativna efektivna velkost a plodnost materského
porastu jedle bielej

Table 5. Relative effective size and fertility of the mother
stand of silver fir

N.(v) [%]
45,01

N.() [%]
52,03

CV, [%]
137,36

CV. [%] r.
163,48

0,790

Vysvetlivky — Explanatory notes: N (v) — efektivna velkost populdcie
s ohladom na varianciu alelickych frekvencii — effective population
size related to the variance of allele frequencies, N (i) — efektivna
velkost populdcie s ohfadom na inbreeding — effective population
size related to the inbreeding, CV — variacny koeficient podielov na
tvorbe gamét — variation coefficient of single tree gamete contribu-
tions, 15, — korelatny koeficient medzi tvorbou samcich a samicich
gamét — correlation coefficient between production of male and
female gametes.

Produkcia samicich gamét je v priebehu rokov rela-
tivne stabilnd, korela¢ny koeficient je pomerne vysoky.
V niektorom roku je spravanie ale odli$né, ide o roky
so slabou trodou (tab. 6). Efektivna velkost dosahuje
priblizne 50 % cenzu populdcie (obr. 7). Tato populécia
vykazuje vysokd mieru pohlavnej symetrie. Znamena to,
7e jedince kvitnidce bohato samic¢imi strobilmi zdroveil
aj bohatsie prasia. Korela¢ny koeficient medzi samcou
a samicou plodnosfou je az 0,79, miera pohlavnej symet-
rie je vysoka. Efektivna velkost populacie s ohladom na
varianciu génovych frekvencii je nizSia ako inbridingova

Tabulka 6. Fenotypové koreldcie medzi tvorbou samicich
gamét v jednotlivych rokoch

Table 6. Phenotypic correlations of the production of female
gametes in different years

0,06

0,05

0,04 R

0,03
0,02
0,014

Podiel na tvorbe gamét"

’ 1 13 25 37 49 61 73 8 97 109 121 133 145 157 169
Strom”

Obr. 7. Rozdelenie podielov jednotlivych stromov na samcej

a samicej plodnosti

Fig. 7. Distribution of single-tree male and female fertility

shares

DShare in the production of the gametes, ?Tree

efektivna velkost, pribuzenské kriZenie je teda menej
zdvazné ako posun v zastipeni génov z generdcie na
generaciu.

3.7. Hodnotenie priestorového rozdelenia plodnosti
v materskom poraste
V materskom poraste jedle je rozdelenie plodnosti
ndhodné, nedochéddzalo k zhlukovaniu bohato kvitnicich
jedincov (obr. 8 az 11).

Rok? 2003 2004 2005 2006

2003 0,8354 0,9167 0,6602

2004 0,8334 0,5535

2005 0,5512
plodnost*?

lodnost* 6910 1705 5405 3915

Vysvetlivky — Explanatory notes: * celkovy pocet vyprodukovanych
Sisiek — total number of the produced cones.
DYear, Y Fertility
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Fig. 8. Distribution of relative male fertility
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Obr. 9. Rozdelenie relativnej samicej plodnosti
Fig. 9. Distribution of relative female fertility

4. Diskusia

V doteraz najkomplexnejSich analyzach genetickej
variability jedle bielej KoNNERT a BERGMANN (1995)
zanalyzovali 54 a LoNGAUER (1996) az 88 populacnych
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Obr. 10. Distogram priestorovej autokoreldcie samcej plod-
nosti

Fig. 10. Distogram of relative male fertility
Vysvetlivky — Explanatory notes: ako pri obrazku 1 — see Figure 1.

vzoriek jedle z takmer celého aredlu. Pomocou vyskytu
regiondlne Specifickych alel odliSili proveniencie roz-
dielneho fylogenetického povodu z Pyreneji, Franciz-
skeho stredohoria, Alp, Apenin a Balkanu. Genofond
jedle v Ceskom masive a Zapadnych Karpatoch je podfa
nich prechodom medzi jej Karpatskym a Vychodoalp-
skym poladovym migracnym pridom.

BERGMANN, GREGORIUS a LARSEN(1990), KONNERT
a BERGMANN (1995) analyzovali vo vychodnej Casti
aredlu jedle malé vzorky (25 — 60 stromov) 10 popu-
lacii v pomerne malom pocte 10 lokusov. Variabilitou
jedle na Slovensku sa zaoberal KormuTAK et al. (1982),
MartusovA (1995) a v Polsku MEiNarRTOWICZ (1996).
V Rumunsku paralelnym pouzitim monoterpénovych
aizoenzymovych analyz Lucau DaNiLA (1995) zhodno-
tila Struktiru 6 populdcii a porovnala ju s genofondom
jedle z francuzskych Vogéz. Geneticki variabilitu 88
populécii jedle z celej strednej a juhovychodnej Eurépy
zanalyzoval LoNGAUER (1996). Genetickd diverzita
v porastoch skimanych v predloZenej praci zodpo-
vedd vysledkom, publikovanym uvedenymi autormi.
V porovnani s genetickou Struktirou 30 populécif jedle
z rdznych Casti Zapadnych Karpat publikovanej LonN-
GAUEROM (2000) sa nd$ modelovy porast vyznacuje
vysSou ocakdvanou a pozorovanou heterozygotnostou.
V alelickych frekvencidch a genetickej diverzite sa ale
nevymykd z rimca miestnych populdcii. Pomerne vysoka
genetickd multiplicita (priemerny a celkovy pocet alel
na lokus) poukazuje na to, Ze genofond nebol neziaduco
ovplyvneny genetickym driftom. Geneticky je teda viac-
-menej typickou vzorkou miestnej jedle bielej. Porast
pravdepodobne pochddza z prirodzenej obnovy, ale moze
byt aj potomstvom porastu zaloZeného umelo, pretoZe
umeld obnovu jedle v oblasti Starych Hor spominaju
pisomné pramene z prvej polovice 19. storocia a starSie
,»hezndmy* povod.

ApaMs et al. (1998) dospel k podobnym zdverom pri
porovnavani vplyvu skupinového vyberného rubu, clon-
ného rubu a holorubu na primorské populacie Pseudotsu-
ga menziesii. Nasledné porasty vzniknuté po uvedenych
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Obr. 11. Distogram priestorove]j autokorelacie samicej plod-
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Fig. 11. Distogram of relative female fertility
Vysvetlivky — Explanatory notes: ako pri obrazku 1 — see Figure 1.

zéasahoch prirodzenou aj umelou obnovou sa v genetickej
Struktire len mélo odliSovali od pdvodnych materskych
porastov. Pri clonnom rube vo faze presvetlovania boli
najprv odstranené najmensie, poddiroviiové stromy, pri-
¢om sice doslo k strate zriedkavych alel, ale tato strata
nebola vyraznd. V porovnani s kontrolnymi porastami,
ktoré boli bez zasahu, klesol pocet pozorovanych alel
len o dve. Clonny rub sa preto javi ako najvhodnejsi na
zachovanie genetickej Struktdry. Vo vSeobecnosti sme
aj my (aj ked len simulovanim) dospeli k podobnym
zédverom. Na nasej ploche sme sice holorub nepouZili,
ale analyzovali sme jednofdzovy okrajovy clonny rub,
ktory ma vel'mi podobny charakter.

BUITEVELD et al. (2007) skiimala geneticki diverzitu
a diferenciacie v bukovych porastoch obhospodaro-
vanych r6znou intenzitou. Pri porovndvani genetickej
diverzity medzi porastami s obmedzenym hospodarenim
a porastami s vel'mi intenzivnym hospodarenim (Vacsi-
nou clonnym rubom) neboli zistené vyrazné rozdiely
v alelickej multiplicite, v efektivnom pocte alel, v pocte
zriedkavych alel, ani v pozorovanej a v o¢akdvanej hete-
rozygotnosti. Vo vSetkych porastoch bol zisteny vyznam-
ny prebytok homozygotov. V porastoch s obmedzenym
hospodarenim bol index fixacie (koeficient inbridingu)
Pri porovnavani materskych porastov a potomstiev (naj-
mi po kompeticii) vzniknutych prirodzenou obnovou
sme aj my dospeli k zisteniu, Ze strata alel u vsSetkych
potomstiev nebola vyrazna a rozdiely v ostatnych cha-
rakteristikach su tiez zanedbatel'né. Len index fix4cie na
rozdiel od BUITEVELD et al. je vo vSetkych potomstvich
vacsi ako v materskom poraste.

Niekolko autorov sa venovalo problematike zachova-
nia genetickej Struktiry materského porastu v ndslednom
potomstve vzniknutom po lesnom poZiari, ktory m4 tiez
selekény charakter podobne ako clonné ruby na nasej
ploche. Po poZiari prezivaju v poraste len najvitdlnejSie
stromy a potlacené, podiroviiové vicSinou odumieraji
bez toho, aby prispeli svojimi génmi do nédsledného
porastu. UcHiyama et al. (2006) porovnaval genetickud
diverzitu a genetickd Struktiru materského porastu

Lesnicky casopis - Forestry Journal, 57(4): 251-260, Bratislava, 15. 4. 2012



s ndslednym porastom vzniknutym prirodzenou obno-
vou po poZiari v populdcidch Betula maximowicziana.
V parametroch genetickej diverzity medzi materskym
porastom a jeho potomstvami nezistil vyrazné rozdiely.
Nasledny porast si zachovadva rovnaku trovenl genetic-
kej variability ako porast matersky. Aj v naSom pripade
sme zistili pri clonnych ruboch len velmi mald stratu
alel v potomstvach v porovnani s materskym porastom
a rozdiely v ostatnych charakteristikdch su prakticky
zanedbatelné. Rajora a PLuHAR (2003) skimali vplyv
lesnych poziarov v populédcidch Picea mariana na 4
rdznych lokalitach. Na kazdej porovnavali rozdiely v ge-
netickej diverzite medzi dospelym porastom a mladym
porastom, ktoré vznikli prirodzenou obnovou po poZiari,
ako aj medzi mladym porastom vzniknutym prirodzene
po fazbe a mladym porastom po fazbe z umelej obno-
vy, vSetky Styri porasty porovnali aj navzdjom. Autori
nenasli Ziadne vyrazné rozdiely v genetickej Struktire
medzi tymito porastami. Alelickd multiplicita a gene-
tické vzdialenosti medzi populdciami v kazdom type
aj medzi jednotlivymi typmi porastov prezradzaju, Ze
geneticka variabilita bola zachovand. MacDoNALD et
al. (2000) zistoval rozdiely v genetickej Struktdre v po-
puldciach Pinus contorta medzi neobhospodarovanymi
porastami vzniknutymi prirodzenou obnovou po poZiari
a porastami obnovenymi prirodzene aj umele po fazbe.
Medzi umelou a prirodzenou obnovou neboli zistené
Ziadne vyrazné rozdiely v genetickej diverzite. Potom-
stvd po obnovnej faZbe mali niZ§iu populaéni genetickd
diverzitu ako potomstvd vzniknuté prirodzenou obnovou
po poZiari.

5. Zaver

V priestorovej genetickej Struktire potomstva
a materského porastu pri pouziti r6znych hospodar-
skych spdsobov sme zistili vyznamnejSie rozdiely.
Najvhodnej$im sposobom sa javi skupinovity clonny
rub, pri ktorom sd stromy vo vzdjomnej vzdialenosti
do 18 metrov pribuznejsie, ako by zodpovedalo ndhode,
pocet spolocnych alel je dost vyrazne nad intervalom
spolahlivosti, co naznacuje silnd priestorovd geneticku
Struktdru. Menej vhodnymi su jednotlivo a skupinovo
vyberny rub spolu s okrajovym dvojfaizovym clonnym
rubom, pri ktorych si uz patrné niaznaky zhlukovania
genotypov v mensich vzdialenostiach. Najmenej vhod-
nym je skupinovy clonny rub s vyraznou tendenciou
k zhlukovaniu genotypov.

V genetickych vzdialenostiach sa matersky porast
a jeho potomstvo po kompeticii odliSovalo len nepatr-
ne. Vynimkami s vysSou diferencidciou boli jednotlivo
vyberny a dvojfdzovy okrajovy clonny rub, ktoré preto
pokladdme z hladiska obnovy za najmenej vhodné
hospodérske spdsoby. Menej vhodnym sa zda byt aj
skupinovity clonny rub. NajmenSie rozdiely boli pri
skupinovo vybernom a skupinovom clonnom rube, ktoré
preto pokladdme za najvhodne;jsie.
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Z pohladu genetickej diverzity a v genotypovej Struk-
tdre su rozdiely medzi materskym porastom a jednotli-
vymi potomstvami po kompeticii nevyrazné. Alelicka
bohatost sa aplikdciou rdznych hospodarskych postupov
tieZ vyrazne nezniZzuje. Na prvych dvoch pozicidch
v poradi vhodnosti st jednozna¢ne skupinovity clonny
a dvojfazovy okrajovy clonny rub, pri ktorych ani po
kompeticii nedoslo ku strate zZiadnej alely. Na dalSom
mieste je skupinovy clonny rub so stratou len jedne;j alely,
potom nasleduje jednotlivo vyberny rub, ktory stratil 3
alely. Na poslednom mieste so stratou 5 alel sa umiestnil
ako najmenej vhodny skupinovo vyberny rub.

Stanovenie celkového poradia vhodnosti testovanych
hospodérskych spdsobov je problematické, lebo niektoré
spdsoby st vhodné podrla jedného kritéria ale nevhodné
podla iného. Napriek tomu sa zd4 ako najvhodnejsi sku-
pinovity clonny rub, ktory sa v hodnoteniach vi¢Sinou
umiestnil na prvych miestach. Urcif presné poradie na
dalsich pozicidch, ako aj vyhodnotenie najmenej vhodné-
ho postupu, je obtiazne. Postavenie zvy$nych obnovnych
zdsahov je teda viac-menej rovnocenné.

Prirodzend obnovu moZno nahradif alebo doplnit
umelou obnovou s vyuZzitim semena z materského po-
rastu. NaSe vysledky dokazuji, Ze genetickd Struktira
potomstva sa priblizuje materskému porastu s rasticim
poc¢tom stromov, z ktorych sa semeno zbiera. Genofond
a genetickad Struktira materského porastu sa reprodukuji
v plnej Sirke az pri zbere semena zo 40 a viac materskych
stromov.
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Summary

The present study aimed to investigate the genetic effects of diffe-
rent regeneration systems in European silver fir. Genetic multiplicity,
diversity, heterozygosity and genotypic structure of the parent and
progeny stands, and their genetic differentiation were studied. Data
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analysis and modeling was done using the programme Eco-Gene
(DEGEN & GREGORIUS & ScHOLZ 1996).

The study area with 165 adult trees of European silver fir was
situated in the gene reserve Haliar — Staré Hory. Exact position of
each tree was recorded and the following characteristics assessed:
height, diameter at the breast height, crown length and its ground
projection, production of cones in 4 years and male flowers in one
year. Multilocus genotypes of each tree were determined in 17 iso-
zyme gene loci, using dormant bud tissues.

Genetic effects of different regeneration cuts on the parent stand
and its progeny were analyzed using the programme Eco-Gene.
Effects of the following regeneration cuts were studied: two-phase
edge shelterwood, group shelterwood, progressive group shelterwood,
single tree selection and group selection.

Suitability of individual regeneration systems was determined
according to the three criteria: (1) Formation of spatial genetic struc-
tures, which was assigned the highest weight; (2) Differentiation of
progeny from its parent stand with the intermediate weight; and (3)
Maintaining genetic variation in the progeny stand was given the
lowest weight.

The effects of individual regeneration systems on creation of spa-
tial genetic structures of progeny stands differed. Progressive group
shelterwood regeneration appeared to be the most appropriate since
the trees of the progeny stand were related more than at random within
aradius of 18 meters, and the number of alleles (genetic multiplicity)
stayed rather above the confidence interval (Fig. 6). Individual selec-
tion, group selection and two-phase edge shelterwood appeared to be
less appropriate, due to the signs of genotype clustering (Fig. 2, 3, 4).
Group shelterwood regeneration appeared to be the least suitable due
to the tendency of a strong genotype clustering (Fig. 5).

Regarding the genetic diversity and genotypic structures, no
clear differences were revealed between parent stand and its proge-
nies after competition (Table 1). Nor the alelic richness decreased
owing to the application of different regeneration cuts. According to
the suitability, progressive group shelterwood and two-phase edge
shelterwood cuts reproduced all alleles in the progeny generation.
Progressive shelterwood cut resulted in the lost of one allele, followed
by the individual selection resulting in the loss of 3 alleles. Group
selection resulted in the loss of 5 alleles.

Selection of the generally most suitable regeneration system was
difficult. Suitability of individual systems differed according to the
criteria. Nevertheless, progressive group shelterwood was ranked
among the most appropriate options according to all three criteria.
Individual ranking of other regeneration systems, which appeared to
be less appropriate, is difficult. Similarly, it does not seem possible
to conclude about the least recommendable regeneration cut.

Natural regeneration, on the other hand, can be substituted or
enhanced by artificial regeneration with caution: When seeds are
collected in a seed stand, the genetic structures of the parent and
progeny generation get closer with the increasing number of harvested
seed trees (Table 3 and 4).

Our study combined information about physical characteristics
of single trees, their flowering, fructification and multilocus genoty-
pes with computer simulation of the effects of various regeneration
systems. Since it was carried in single stand only, it is difficult to
draw general conclusions, but our results correspond well with the
information published by authors who studied this topic.
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