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SAZETAK: Priznatim izoenzimskim biljezima, izvrsili smo molekularno
geneticku identifikaciju dijela prirodnih populacija smreke u Dinaridima, na
sirem podrucju Bosne i Hercegovine.

Uporabom izoenzimskih biljega analizirali smo 13 populacija smreke
(Picea abies Karst.), dok smo varijabilnost analizirali uporabom 13 enzimski
sustava, te proveli analize na 20 polimorfnih lokusa, sa 73 alela. Prosjecan
broj alela po lokusu kretao se od 1,80 do 2,60. Analizom smo utvrdili postoja-
nje velike varijabilnosti unutar populacija, te za gen lokus GOT — C postojanje
klinalne varijabilnosti. Geneticki multilokusni diverzitet iznosio je od 27,5 do
37,0, a gen pool diverzitet od 1,277 dol,380. Provedeno istraZivanje pokazalo
Jje da populacija Viasic¢ ne pripada autohtonim, prirodnim populacijama smre-
ke u Bosni i Hercegovini. Dobivena srednja alelna udaljenost izmedu analizi-
ranih populacija kretala se od 0,18 % do 2,06 %, te postoji povezanost izmedu

genetickih i zemljopisnih udaljenosti, s izuzetkom populacije Viasic.

Kljucne rijeci: obicna smreka (Picea abies /L./ H. Karst.), izoenzimi,

varijabilnost, populacija

UVOD — Introduction

Obic¢na smreka (Picea abies Karst.) predstavlja jed-
nu vrlo znacajnu vrstu Sumskog drveéa s gospodar-
skog i ekoloskog gledista, te najve¢om varijabilnoséu
u Europi (Koski isur. 1997), a, pa tako i u Bosni i
Hercegovini. Zbog svoje vaznosti zauzima jedno od
prioritetnih mjesta u istrazivanju geneticke strukture
prirodnih populacija (Bozi¢ i sur. 2003; Geburek
1999, Longauer isur 2001), kao i utjecaja ekoloskih
¢imbenika na strukturu populacija (Bozi¢ 2002,
Longauer isur. 2001), te utjecaja zagadivanja i pro-
padanja smrekovih Suma (Bergmann i Hosius

* Manji dio ovog istrazivanja prezentiran je na skupu — IV simpo-
zij poljoprivrede, veterinarstva i Sumarstva — “Strategija razvoja
domace proizvodnje”, Zenica, 28-29. 9. 2006. i izaéi ¢e u zbor-
niku radova kao prethodno priopcenje.

Doc. dr. sc. Dalibor Ballian, mr. sc. Faruk Bogunic,

Sumarski fakultet Univerziteta u Sarajevu

Dr. sc. Gregor Bozi¢, Sumarski institut u Ljubljani

1996; Hosius i Bergmann 1993; Longauer i
sur. 2001, Pacalaj isur. 2002).

Dinaridi imaju izmijenjeno kontinentalnu klimu, a
smreka se u njima nalazi na granici svog prirodnog ras-
prostiranja. Tako se u Dinaridima nalazi izmedu dvije
kontrastne klimatske zone, tipi¢ne kontinentalne Pa-
nonskog bazena i mediteranske Jadranskog primorja,
$to joj uz disjunkcijsko podrucje rasprostiranja vjerojat-
no daje specificnu geneticku strukturu. Inace smreka
pokazuje veliku osjetljivost na ekstremno kontinentalnu
klimu, a posebno na zimske suse (Tranquillini,
1979,SakaiiLarcher, 1987), te takva stanista u Di-
naridima izbjegava. Inae prema nekim autorima
(Huntley i Birks, 1983; Schmidt — Vogt, 1978,
Ravazzi 2002) podrijetlo smreke iz podrucja Dinari-
da treba traziti u Balkanskom glacijalnom pribjezistu.
Stoga bi populacije sredisnjih Dinarida trebale sadrza-
vati visoku geneticku varijabilnost uz minimalno redu-
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ciranje veli¢ine populacija tijekom zadnje glacijacije
(Lewandowski isur. 1997).

U Bosni i Hercegovini obicna smreka raste na po-
vrsini od oko 585 000 ha ili u oko 21 % svih Suma
(Mati¢ isur. 1970), u razli¢itim biljnim zajednicama,
ponajprije mjesSovitim s obi¢nom jelom i bukvom. Ovi
podaci ukazuju na to koliko je smreka vazna za proiz-
vodno Sumarstvo, a i ekologiju, te je po vaznosti odmah
iza bukve i obi¢ne jele.

Slika 1.
Picture 1 Norway spruce male flowers

Muski cvjetovi kod smreke

Kao i u mnogim europskim zemljama, zdravstveno
se stanje smrekovih $uma Bosne i Hercegovine u zadnje
vrijeme pogorsava. Razloge treba traziti u neodgovara-
juéem gospodarenju, ali i u jakim klimatskim promjena-
ma u zadnja dva desetljeca. Ponajprije tu su dugotrajne
suse, pra¢ene ekstremno visokim temperaturama, $to je
znacajno narusilo stabilnost smrekovih Suma (Daut-
basic, 1997). To se to jako odrazilo na umjetne nasade
koje su podignute izvan optimalnih ekoloskih uvjeta za
smreku. Posebno je interesantno da smreka u odnosu na
bukvu i obi¢nu jelu ima smanjenu sposobnost prirodne
obnove u mjeSovitim Sumama, a to dovodi do toga da u
Sumama Cesto prevlada agresivnija bukva, a ponekad i
obicna jela.

U proteklom stoljecu, nacin gospodarenja ostavio je
velik trag na populacije smreke u Bosni i Hercegovini.
lako su se mnoge gospodarske mjere provodile prema

Slika 2.

Zenski cvijet kod smreke
Picture 2 Norway spruce female flowers

svim znanstvenim Kkriterijima, rezultati su izostajali.
Razlog tomu lezao je u reprodukcijskom materijalu, jer
se u to vrijeme nije vodilo racuna o njegovom podrijetlu.
Tako, neplanski i nesvjesno provedene aktivnosti, mo-
gu ostaviti nesagledive posljedice na autohtone gene-
ticke izvore. Ipak u srediSnjim Dinaridima situacija
nije jo§ alarmantna, jer su strukture prirodnih Suma jo$
dobre. Za razliku od podru¢ja zapadnog Balkana, u
Europi se ulazu veliki napori za ocuvanje genetickih
izvora smreke, posebno u okviru programa EUFOR-
GEN, odnosno mreznog plana zastite genetickih izvora
(Skreppa 2003), a te aktivnosti pokuSavaju se prove-
sti iu Bosni i Hercegovini.

Cilj ovog istrazivanja je da se priznatim izoenzim-
skim biljezima, izvr$i molekularno geneticka identifi-
kacija dijela prirodnih populacija smreke u Dinaridima
na Sirem podrucju Bosne i Hercegovine.

MATERIJAL 1 METODA RADA — Material and methods

Istrazivane su prirodne populacije smreke u Bosni i
Hercegovini. Ukupno je analizirano trinaest populacija
(Tablica 1) iz razlicitih ekoloskih uvjeta, odnosno raz-
licitih biljnih zajednica. Tijekom sije¢nja 2005. godine
sakupljene su grancice s dormantnim pupovima. Prili-
kom sabiranja uzoraka za izoenzimska istrazivanja vo-
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dilo se racuna da udaljenost izmedu stabala bude naj-
manje 50 do 100 m, kako bi se isklju¢ila mogucnost
srodstva, kao i da stabla budu starija od 80 godina. Za
ovaj nacin istrazivanja selekcionirano je 50 stabala.
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Tablica 1. Istrazivane populacije smreke u Bosni i Hercegovini

Table 1 Investigated Norway spruce populations in Bosnia and Herzegovina
Broj Populacija Zemljopisna Sirina | Zemljopisna duzina Broj analiziranih individua
No. Population Longitude Latitude Number of the samples per population
1 Grme¢ (Bos. Petrovac) 16°37°32” 44°39°43” 50
2 Preodac (Bos. Grahovo) 16°33°49” 44°09°44” 50
3 Busije (Glamog) 16°49°13” 44°02°08” 50
4 Rasticevo (Kupres) 17°17°50” 44°03°52” 50
5 Vlasic (Turbe) 17°27°02” 44°19°35” 50
6 Bistrica (Gornji Vakuf) 17°40°53” 43°59°22” 50
7 Igman — a (mrazi$na) 18°16°01” 43°44°48” 50
8 Igman — b (normalna) 18°16°19” 43°45°19” 50
9 Zelegora (Kalinovik) 18°37°32” 43°39°39” 50
10 Bijambare (Nisici 18°29°39” 44°05°01” 50
11 Tibija (Olovo) 18°20°27” 44°20°37” 50
12 Romanija (Mokro) 18°39°45” 43°54°05” 50
13 | Han Krame (Han Pijesak) 18°53°28” 44°02°17” 50
Ukupno
Total 630
Tablica 2. Enzimski sustavi, E.C. referentni broj, gen lokus
Table 2 Enzyme systems, E.C. code, gene loci
Enzimski sustavi E.C. broj Analizirani gen lokusi
Enzyme systems E.C. no. Analysing gene loci
Isocitratdehydrogenase (IDH) 1.1.1.42 IDH-A, IDH-B
Malatdehidrogenase (MDH) 1.1.1.37 MDH-A, MDH-B, MDH-C
Leucinaminopeptidase (LAP) 34.11.1 LAP-B
Glutamatoxalacetattransminase (GOT) 2.6.1.1 GOT-A, GOT-B, GOT-C
Phosphoglucomutase (PGM) 2.7.5.1 PGM-A
Phosphoglucose isomerase (PGI) 5.3.1.9 PGI-B
Glutamatdehidrogenase (GDH) 1.4.1.2 GDH-A
Shikimic acid dehydrogenase (SKDH) 1.1.1.25 SKDH-A
6-phosphogluconatdehydrogenase (6-PGDH) 1.1.1.44 6-PGDH-B, 6-PGDH-C
Fluorescent esteraze (FEST) 3.1.1.1 FEST-B
Menadionreductase (MNR) 1.6.99.2 MNR-A, MNR-B
Acotinase (ACO) 42.1.3 ACO-A
Glucose-6-phosphat-dehydrogenase (6PDH) 1.1.1.49 6PDH-A

Za analizu geneticke strukture uporabljeni su izoen-
zimski biljezi (Tablica 2), a interpretacija zimograma
nacinjena je prema protokolu koji je dao M. Konnert

(1995, 2

Za izraunavanje parametara geneticke varijabilnos-
ti uporabili smo statisticki program GSED (Gillet,

1z dobivenih alelnih frekvencija analiziranih lokusa
vidljivo je da svi od 20 analiziranih gen lokusa pokazu-
ju odredeni stupanj polimorfnosti, iako postoje popula-

004).

1998). Geneticka udaljenost izmedu populacija izra-
Cunata je prema Nei-ju (1972, 1978), a za crtanje den-
drograma uporabili smo metodu UPGMA, modificiranu
za NEIGHBOR proceduru kod programa PHYLIP Ver-

sion 3.5.

REZULTATI ISTRAZIVANJA T RASPRAVA — Results and discussions
Alelna varijabilnost — Alels variability

cije koje za odredene gen lokuse pokazuju monomorfi-
zam. Za istrazivane polimorfne lokuse alelne veli¢ine
dane su u tablici 3.
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Tablica 3. Alelne frekvencije u %
Table 3 Allelis frequencies in %

— (]
B O e B e I R TR - R A - - T PR I -
SYES| E| B | E| 2|22 e e 2B E| £
AR A - B 1 T - 2 - S <3 I (-
IDH Al 0 0 0 0 0 0 0 0 0 3 0 0 0
A2 6 2 6 7 0 12 3 6 9 6 4 4 8
A3 94 97 93 93 100 87 95 94 90 90 95 96 91
A4 0 1 1 0 0 1 1 0 1 1 0 0 1
AS 0 0 0 0 0 1 0 0 1 0 0
IDH Bl 0 0 0 0 0 0 0 0 0 2 1 0 1
B3 96 100 100 98 100 98 100 100 100 98 98 100 97
B4 2 0 0 0 0 2 0 0 0 0 0 0 1
B5 2 0 0 2 0 0 0 0 0 0 1 0 1
MDH | Al 0 0 0 0 0 1 0 0 1 0 0 0 0
A2 100 100 100 100 | 100 99 100 100 99 100 100 100 100
MDH | Bl 0 0 0 0 0 0 0 1 1 0 0 0 0
B2 100 100 100 99 100 100 98 97 99 100 100 99 100
B3 0 0 0 1 0 0 2 2 0 0 0 1 0
MDH | C2 6 4 4 5 0 5 7 4 7 3 2 7 9
C3 0 2 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
C4 94 94 95 95 100 95 93 96 93 97 98 93 91
LAP Bl 2 1 0 0 1 0 0 1 0 0 0 0 0
B2 0 3 1 1 5 1 0 1 2 0 2 3 0

B3 19 12 24 26 2 26 18 21 16 17 2 24 13

B4 70 79 73 68 92 71 76 76 81 81 67 70 78

BS5 1 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0
B6 8 5 2 5 0 2 6 0 1 2 11 3 9
GOT | Al 3 2 3 5 0 0 2 1 1 0 1 0 0
A2 97 98 97 95 100 100 98 99 99 100 99 100 100
GOT | Bl 4 0 2 0 0 0 0 1 0 2 0 1 2
B2 96 100 98 100 99 96 99 99 100 95 100 99 98
B3 0 0 0 0 1 4 1 0 0 3 0 0 0
GOT | C2 52 46 51 42 25 37 29 34 39 36 38 38 33
C4 48 54 41 52 63 62 69 62 60 62 56 58 66
C5 0 0 8 6 12 1 1 4 1 2 5 3 0
C6 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 1 1
PGM | Al 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0
A2 97 97 96 93 93 94 97 97 95 92 92 98 92
A3 2 3 4 7 7 6 3 3 5 8 7 2 5
A4 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 3
PGI Bl 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 1
B2 25 31 31 29 9 37 38 33 23 29 25 28 32
B3 75 69 69 71 91 63 62 37 76 71 75 72 67

GDH | A2 99 96 100 100 100 100 | 100 100 100 99

—_
o
(=]
o0
oo
—_
=
S

A3 1 4 0 0 12 0 0 0 0 0 0 0 1
SKDH | Al 0 2 5 2 0 2 3 0 0 4 3 4 0
A2 0 0 1 6 0 3 7 10 4 5 1 10 6
A3 94 94 88 91 100 93 88 88 92 87 96 77 89
A5 3 0 2 0 0 1 0 0 1 0 0 1 2
A6 1 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 4 0
A7 2 4 4 0 0 1 2 2 3 4 0 4 3
6PGDH | Bl 0 0 0 0 0 0 1 0 0 1 1 0 0
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B2 55 70 61 63 64 66 67 71 69 63 64 64 58

B3 1 1 0 0 0 2 0 0 0 4 1 0 0

BS5 43 29 39 37 36 32 32 28 30 32 34 36 42

B6 1 0 0 0 0 0 0 1 1 0 0 0 0

6PGDH | C2 49 51 45 61 75 59 65 60 57 69 65 53 58
C4 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0

C5 51 48 55 39 25 41 35 40 43 31 35 47 42

FEST | Bl 1 1 4 2 0 6 2 7 7 3 6 7 2
B2 96 97 93 95 93 93 94 90 93 94 92 93 95

B3 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0

B4 3 2 3 3 7 1 3 3 0 3 2 0 3

MNR | Al 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 1
A2 37 37 48 41 32 33 40 40 33 32 27 42 34
A3 62 63 52 56 68 66 60 57 66 65 67 57 64

A5 1 0 0 2 0 1 0 3 1 3 6 1 1

MNR | Cl1 1 1 2 2 0 2 0 0 1 2 0 0 3
C2 95 99 94 98 99 91 96 90 92 96 100 9 87
C3 4 0 4 0 1 7 4 10 7 2 0 10 10
ACO | Al 26 36 34 3 28 31 30 27 29 31 37 29 24
A2 74 63 66 69 72 68 67 73 71 69 62 71 75

A3 0 1 0 1 0 1 3 0 0 0 1 0 1

6PDH | Al 1 0 0 2 0 1 0 4 2 2 0 0 2
A2 93 93 94 92 77 96 97 90 90 95 96 92 95

A3 6 7 6 2 23 3 2 6 8 2 4 7 3

A4 0 1 0 4 0 0 1 0 0 1 0 1 0

Svi analizirani gen lokusi pokazuju varijabilnost,
iako u odredenim populacijama varijabilnost nije regi-
strirana. Takav sluc¢aj imamo kod gen lokusa Idh — A za
populaciju Vlasi¢, a kod Idh — B za populacije Preodac
Vlasi¢, Igman a i b, Zelengoru i Romaniju. Kod gen lo-
kusa Mdh — A kod jedanaest populacija imamo mono-
morfizam, dok se u dvije pojavljuje rijetki alel A1, a kod
lokusa Mdh — B sedam populacija ne pokazuje varijabil-
nost, a Sest pokazuje slabu varijabilnost, uz pojavu rijet-
kih alela B1 i B3. Za razliku od njih kod gen lokusa Mdh
— C izostaje varijabilnost kod populacije Vlasic, dok jeu
svim ostalim populacijama registrirana uz pojavu rijet-
kog alela C3 u dvije populacije iz zapadne Bosne. Ana-
liza gen lokusa Lap — B pokazala je pojavu visoke vari-
jabilnosti u svim istrazivanim populacijama, a registri-
rano je 6 alela. Inace za populaciju Vlasi¢ interesantna
je pojava visoke frekvencije alela B4. Kod gen lokusa
Got — A, varijabilnost je izostala kod pet populacija iz
isto¢ne 1 srediSnje Bosne, dok je u zapadnom i jugo-
isto¢nom podrucju primjetna pojava slabijeg polimor-
fizma. Nesto izmijenjenu situaciju imamo za gen lokus
Got — B, gdje dvije populacije iz zapadne, te jedna iz
isto¢ne i jugoistocne Bosne ne pokazuju polimorfizam,
dok isto¢ne i grupa populacija sredisnje Bosne pokazuje
mali stupanj varijabilnosti. Za gen lokus Got — C je svoj-
stvena velika varijabilnost, kao i kod gen lokusa Lap — B,
uz pojavu rijetkog alela C6 u jednoj sredisnjoj i tri istoc-
ne populacije. Za Got C prisutna je klinalna varijabil-
nost od zapada prema istoku gdje opadaju frekvencije

alela C2, a rastu frekvencije alela C4. Za Gen lokus
Pgm — A svojstvena su Cetiri alela, od kojih su dva Al i
A4 rijetki, a sve populacije pokazuju polimorfizam. Na
slican nacin ponasa se i lokus Pgi — B, s prisutnom vari-
jabilno$c¢u u svim populacijama i rijetkim alelom B1 u
dvije populacije, jednoj krajnje istocnoj i drugoj krajnje
jugoistocnoj. Gen lokus Gdh — A ne pokazuje varijabil-
nost u devet populacija, dok su u dvije krajnje zapadne i
jednoj isto¢noj populaciji prisutan alel A3. U ovom slu-
¢aju se vrlo ¢udno ponasa populacija Vlasi¢ s visokom
frekvencijom alela A3. Gen lokusa Skdh — A predstav-
ljen je sa Sest alela, ali imamo pojavu monomorfizma u
jednoj populaciji (Vlasi¢), dok ostale pokazuju poli-
morfizam. Za gen lokus 6Pgdh — B svojstven je visoki
polimorfizam u svim populacijama uz pojavu rijetkih
alela B1 i B6. Sli¢nu situaciju imamo i kod gen lokusa
6Pgdh — C s rijetkim alelom C4, koji je registriran u po-
pulaciji Preodac iz zapadne Bosne. Kod lokusa Fest — B
takoder imamo pojavu polimorfizma uz pojavu jednog ri-
jetkog alela B3 u populaciji Igman — a. Za lokus Mnr— A
registrirali smo Cetiri alela i visoki polimorfizam, dok je
alel Al rijedak i imamo ga u samo dvije populacije. Kod
lokusa Mnr — C imamo pojavu monomorfizma u popu-
laciji Tibija, a interesantan je ve¢i polimorfizam kod po-
pulacija iz istocnog dijela Bosne, za razliku od onog iz
zapadnog dijela. Za lokus Aco — A registriran je visoki
polimorfizam u svim populacijama, kao i kod lokusa
6Pdh — A uz znacajno odstupanje frekvencija alela A2 i
A3 u populaciji Vlasi¢ od prosjeka.
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Medupopulacijska varijabilnost — Interpopulation variability

Dobivene veli¢ine za unutarpopulacijsku varijabil-
nost predstavljene su u tablici 4. Srednji broj alela po lo-
kusu kretao se od 1,80 kod populacije Vlasi¢, do 2,60
kod populacije Han Krame. Inace ova veli¢ina je u iz-
ravnoj vezi s brojem analiziranih individua, ali smo broj
analiziranih individua u ovom istrazivanju ujednacili na
50. Tako dobivene visoke veli¢ine za populacije Han
Krame i Grme¢ ne moZemo povezati s brojem analizira-
nih individua. Inace jedna je krajnja isto¢na populacija a
druga zapadna, te su predstavnici visokovrijednih pri-
rodnih Suma u tim podru¢jima. Interesantna je veliina
koja je dobivena za populaciju Vlasié, a §to je izgleda
izravno povezano s njenim podrijetlom koje nije autoh-
tono, §to potvrduje ovo istrazivanje. Ostale populacije iz
ovoga istrazivanja takoder pokazuju visoke vrijednosti
ovog svojstva. Postotak polimorfnih lokusa prilicno je
visok u svim populacijama, osim u populaciji Vlasi¢, sto
povezujemo s njenim podrijetlom.

Takoder relativno nizak postotak imamo u populaciji
Tibija (75 %), $to bi se moglo povezati s povijesnim raz-
vojem i povijesnim antropogenim utjecajem ¢ovjeka na
tu populaciju. Inace interesantna je jako visoka vrijed-
nost dobivena za populaciju Grmec¢ iz zapadne Bosne.

Parametri geneticke varijabilnosti ukazuju na posto-
janje velike raznolikosti u ucestalosti alela izmedu 13
populacija smreke u Bosni i Hercegovini. Tako je naj-
vecéa raznolikost nadena u populaciji Han Krame, koja
jeinajistocnija (Ve = 37,0 in, = 1,355). Kod populaci-
je Vlasi¢ registrirana je jako mala veli¢ina raznolikosti,
znacajno ispod prosjeka glede ostalih istrazivanih popu-
lacija (Ve = 27,5 10, = 1,277).
ke u toj populaciji. Ostale populacije imaju veli¢ine raz-
nolikosti vece od V., = 32,0, koja je registrirana u po-
pulaciji Preodac i koja je najniza.

Tablica 4. Mjere geneticke varijabilnosti, raznolikosti i heterozigotnosti za 13 populacija smreke u Bosni i Hercegovini.
Table 4  Measures of genetic variability, diversity and heterozygosity on 13 populations of Norway spruce in

Bosnia and Herzegovina

.. Varijabilnost Raznolikost Heterozigotnost
Populacija S o .
Populations Variability Diversity Heterozygosity
A/L P (%) Vem n, Hy (%) Hi. (%)

Grmec 2,55 90 35,2 1,355 20,2 20,7
Preodac 2,35 80 32,0 1,330 18,4 19,2
Busije 2,30 80 35,6 1,378 21,7 21,5
Rasticevo 2,40 85 36,0 1,375 20,0 21,4
Vlasic¢ 1,80 65 27,5 1,277 21,0 16,9
Bistrica 2,50 85 35,8 1,361 21,6 21,4
Igman - A 2,45 85 33,8 1,335 20,7 19,9
Igman - B 2,35 85 35,5 1,353 22,3 21,1
Zelegora 2,40 85 34,0 1,326 20,4 20,2
Bijambare 2,50 80 35,5 1,336 19,9 20,4
Tibija 2,40 75 33,6 1,352 19,8 19,7
Romanija 2,30 80 36,4 1,380 24,0 21,8
Han Krame 2,60 85 37,0 1,355 20,8 21,6

Takoder smo analizirali stvarnu i o¢ekivanu hetero-
zigotnost. Stvarana je varirala od 18.4 % kod populacije
Preodac do 24,0 % kod populacije Romanija. Veli¢ina
ocekivane heterozigotnosti je kod pet populacija veca
od stvarne, $to nam ukazuje na pojavu negativnih velici-
na fiksacijskog koeficijenta, odnosno inbridinga.

U drugih osam populacija nasli smo na veéu oceki-
vanu heterozigotnost, §to upucuje na prisutnost imbri-
dinga u tim populacijama. Razlike izmedu stvarne i
oc¢ekivane heterozigotnosti pokazale su znacajnost na
razini od 95 % samo kod populacija Vlasi¢ i Romanija.

Medupopulacijska diferencijacija — Interpopulation differentiation

U ovom istrazivanju geneticka odstupanja procije-
njena su uz pomoc¢ metode N ei-ja (1972). Tako dobive-
ni rezultati, koji su prikazani u tablici 5, ukazuju da su
najmanje razlike izmedu populacija [gman —Ai B s ve-
licinom od 0,18 %, §to je bilo i za ocekivati, jer su to
populacije s jednog uzeg podrucja, no glede ekoloskih
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uvjeta izmedu tih populacija prisutna je znacajna razlika
o ¢emu izvjeStava Ballian i sur. (2007). Dobiveni
rezultat ukazuje na visoku geneticku slicnost izmedu
ove dvije populacije. Inac¢e populacija VIasi¢ pokazuje
veliko odstupanje u odnosu na sve ostale populacije, te
time potvrduje ranije navode da je ta populacija nastala
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Tablica 5. Procjena geneti¢ke udaljenosti na temelju parova kod populacije smreka iz Bosne i Hercegovine: srednja alelna

odstojanja (Nei 1972)

Table 5 Estimates of genetic distances between pairs of Norway spruce populations in Bosnia and Herzegovina:
mean allelic distances (Nei 1972)

o 2 ) 2
2X | &8 | 2| & |2 |5 | 2| E|E|s|2|E|E|%
£ s - & a2 BN R & | 8
i

Grmec -

Preodac 0,35 -

Busije 0,26 0,36 -

Rasticevo 0,30 0,33 0,34 -

Vlasic 1,58 1,26 | 2,06 1,34 -

Bistrica 0,52 0,37 | 0,60 | 0,27 | 1,56 -

Igman—a 0,77 043 | 0,84 | 033 | 1,33 | 0,22 -

Igman — b 0,61 0,39 | 0,60 | 0,28 | 1,24 | 0,21 | 0,18 -

Zelegora 0,40 025 | 0,59 | 032 | 092 | 0,24 | 0,37 | 0,19 -

Bijambare 0,64 043 | 0,84 | 030 | 092 | 0,23 | 0,21 | 0,27 | 0,23 -

Tibija 0,52 0,38 | 0,75 0,25 | 1,05 | 0,32 | 0,42 | 0,48 | 0,34 | 0,25 -

Romanija 0,39 0,40 | 0,36 | 027 | 1,54 | 0,34 | 0,37 | 0,19 | 0,28 | 0,45 | 0,54 -

Han Krame 0,44 0,49 | 0,76 | 040 | 1,26 | 0,26 | 0,26 | 0,30 | 0,26 | 0,29 | 0,51 | 0,34 -

od introduciranog sjemena nepoznatog podrijetla. Naj-
vecéu udaljenost pokazuje u odnosu na populacije Busije
(2,06 %), a najmanje u odnosu na populacije Bijambare
i Zelengora (0,92 %). Ova odstupanja ne mogu se objas-
niti zemljopisnom udaljenoscu, kao $to je slucaj izmedu
populacija Busije i Bijambare, te Busije i Igman — a, s
veli¢inom od 0,84 %. Interesantne su veli¢ine odstupa-
nja koje pokazuje populacija Bistrica, relativno niske
vrijednosti udaljenosti u odnosu na deset istrazivanih
populacija, a razlog treba traziti u njenom zemljopisno
gledajudi, sredisnjem polozaju u Bosni i Hercegovini, a
slicno se ponasaju i populacije [gman—aib.

Srednja veli¢ina diferencijacije ima prili¢no nisku
vrijednost Dj = 1,91. Ova veli¢ina upucéuje na to da vi-
soka proporcija ukupnog diverziteta (koja moze biti
procijenjena s oko 98 %), moze to zahvaliti genetickoj
varijabilnosti izmedu individua unutar populacijama.
Inace ako analiziramo lokuse (Tablica 6), mozemo pri-
mijetiti da lokus Gdh — A pokazuje najvedi diferencira-
nost, $to se moze povezati s pojavom monomorfizma u
devet populacija, te jako slabog polimorfizma u Cetiri
populacije. Sljedeéi lokusi 6Pdh — A, Mnr—C, Lap—B
takoder prema svojim veli¢inama imaju vazan udio u
diferencijaciji, ali razlog tome treba potraziti u veli-
kom broju registriranih alela (Tablica 3). Za razliku od
njih, kod lokusa Got — C imamo pojavu klinalne varija-
bilnosti za alele C2 i C4 (Tablica 3).

1z dendrograma (Slika 3 i1 4) vidljivo je da se popula-
cije mogu grupirati u tri grupe. Jednu od grupa pred-
stavlja populacija Vlasi¢, koja je u cijeloj analizi poka-
zivala odstupanje. Druge dvije grupe dijele se prema
zemljopisnoj pripadnosti populacija. Tako imamo grupu
populacija zapadne Bosne (Grme¢, Busije, Preodac i

Tablica 6. Populacijska diferenciranost (Nei 1978)
Table 6 Population differentiation (Nei 1978)

Gen - lokus Diferenciranost (Dj)

Gen lokus Differentiation (Dj)
Idh-A 1,68
Idh-B 1,47
Mdh - A 0,85
Mdh-B 1,26
Mdh-C 1,14
Lap-B 2,51
Got-A 1,64
Got-B 1,80
Got-C 2,40
Pgm - A 0,97
Pgi-B 2,42
Gdh-A 7,72
Skdh - A 2,70
6Pgdh - B 0,89
6Pgdh - C 2,63
Fest-B 1,01
Mnr - A 1,12
Mnr - C 2,87
Aco-A 0,66
6Pdh - A 3,76
Sredina - Average 1,91

Rasticevo), Sto je bilo i za ocekivati s obzirom na zem-
ljopisnu udaljenost izmedu njih. [zuzetak ¢ini populaci-
ja Tibija (Olovo) koja se pridruzuje njima, a §to moze
biti posljedica broja individua u uzorku, odnosno povi-
jesnog antropogenog djelovanja u njoj kroz selektivne
sjeCe. U drugoj grupi su populacije istocne jugoistocne
Bosne (Bijambare Romanija, Han Krame, Igman—aib,
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Busije
1 Preodac
—E Rasticevo
1 Tibija
Bistrica
—110

Igman-a
Igman -b
Zelengora

Bijambare

Han Krame

Romanija

Vlasi¢

Dendrogram baziran na geneti¢kim odstojanjima prema
Nei (1972)

Picture 3 Dendrogram of genetic distances Nei (1972)

Slika 3.

Zelengora), te tako grade jedinstveno podrucje. [zuzetak
u ovom slucaju je populacija Bistrica, koja bi, ako iz-
vr$imo zemljopisnu analizu, trebala biti bliska sa zapad-
no bosanskim populacijama, ali i populacijama Igman —
a1b s kojima je relativno blizu. Analiziraju¢i primarne
dendrograme, interesantna je grupa 3, s populacijama

Grmed
£

Busije

— Preodac

oL

Rasti¢evo
Tibija

Bistrica

Igman-a

Igman-b

Zelengora

Bijambare
Han Krame
Romanija

Vlasi¢

Slika 4. Dendrogram baziran na genetickim odstojanjima prema

Nei (1978)
Picture 4 Dendrogram of genetic distances Nei (1978)

Biambare i Zelengora, te grupa 4, Rastic¢evo i Tibija, ko-
je su iz oprecnih ekoloskih uvjeta, a pokazuju geneticku
bliskost. Za populacije Igman, iako su pokazale odstu-
panja, a glede zemljopisne bliskosti, ovakav rezultat se i
ocekivao. I ovdje je izuzetak populacija Bistrica.

ZAKLJUCAK — Conclusion

1. Analizom 20 izoenzimskih gen-lokusa utvrdili smo
postojanje statistiCki znacajnih razlika izmedu istra-
zivanih populacija, a utvrdena varijabilnost smreke
kod nekih gen lokusa klinalnog je karaktera na
ovom dijelu rasprostiranja.

2. Izmedu populacija Igman — A i B utvrdene su razlike,
tako da je medu njima prisutna vertikalna diferenci-
jacija, jer su njihova geneticka odstupanja znacajna.

3. Smreka iz mrazi$nih populacija specifi¢na je po sa-
drzaju rijetkih alela u svojim populacijama.

4. Populacija Vlasi¢ svojom genetickom strukturom
ukazuje da je alohtona, te do detaljnih analiza koje
bi se trebale provesti na tom podrucju, reprodukcij-
ski se materijal ne bi smio koristiti ni u kakvom
obliku, a posebnim mjerama gospodarenja sprijeciti
daljnje Sirenje nezeljenih gena iz te populacije.

5. Veca vrijednost heterozigotnosti istrazivanih popula-
cija u odnosu na populacije smreke iz zapadne Euro-
pe, pokazuje da istrazivane populacije nisu mnogo
izgubile od svoga genetickog potencijala za adapta-
ciju, te vjerojatno nisu previse udaljene od svoga pri-
bjezista. Stoga su te populacije puno otpornije na

propadanje i susenje od populacija sa zapada, jer
posjeduju dovoljno geneti¢ke varijabilnosti.

6. Radi odrzavanja prirodnih genetickih resursa smre-
ke u Bosni i Hercegovini trebalo bi uspostaviti $to
guséu mrezu banki gena in situ i ex situ (sjemenske
sastojine, sjemenske zone i sjemenske plantaze),
nuznih za odrzanje geneticke raznolikosti u popula-
cija. Na temelju provedenih istrazivanja, to znaci da
bi svaka vazna ekoloSka niSa za smreku trebala
imati svoju banku gena s odgovarajuc¢im brojem je-
dinki, kako bi se ocuvala ekoloSko-fizioloska osob-
nost populacija.

7. U gospodarenju prirodnim Sumama smreke, te u
njihovoj obnovi, uvijek treba prednost dati prirod-
noj obnovi, uz stalno praéenje geneticke strukture,
kako bi se mogle poduzeti pravodobno mjere za
odrzanje optimalne prirodne geneticke raznolikosti,
koja je svojstvena za svaku populaciju.

8. Primijenjene metode daju dobru sliku geneticke
strukture populacija, na temelju koje se mogu prepo-
ruciti potrebne mjere za odrzavanje genetickih izvo-
ra u istrazivanim populacijama.
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SUMMARY: In this study we have carried out the molecular genetic iden-
tification of a part of natural populations of spruce in Central Dinaric Alps,
in a broader area of Bosnia and Herzegovina, with the approve isoenzyme
markers.

By usage of 13 enzyme systems we studied the genetic variability at the le-
vel of biochemical markers. In the studied populations we obtained high va-
lues of heterozygosis which proves that the studied populations, over the
adaptation period in diverse ecological circumstances, have not lost much of
their adaptability. Therefore, the populations from this area showed better
adaptability than the populations from central European area, since they pos-
sess higher genetic variability, with the exception of the population of Vlasic,
which by its genetic structure shows it does not belong to the autochthonous
genetic resources of spruce from Bosnia and Herzegovina.

We carried out the analysis at 20 polymorphous loci, with 73 allele, and
we obtained an average number of analyzed allele per locus, which varied
between 1,80 and 2,60.The analysis thus confirmed the existence of major va-
riability within populations, and for gene locus GOT — C the existence of cli-
nal variability.

The genetic multi-loci diversity varied between 27,5 and 37,0, and the ge-
ne pool diversity from 1,277 to 1,380, while a mean allele distance varied
from 0,18 % to 2,06 %, thus confirming that there exists the relationship bet-
ween genetic and geographic distances between the studied populations, with
the exception of Viasic.

In order to preserve the natural genetic resources of spruce in Bosnia and
Herzegovina it would be necessary to establish a dense network of gene banks
in situ and ex situ (seed systems, seed zones and seed plantations), necessary
to preserve the genetic diversity within populations. Based on the studies that
were carried out, it would mean that each significant ecological niche for
spruce should have its gene bank with corresponding number of units, in or-
der to preserve ecological and physiological identity of the populations.

In management of natural spruce forests, and their renovation, an advan-
tage should, however, be given to their natural renewal, with constant moni-
toring of the genetic structure, which would enable us to undertake timely
measures in preservation of optimal natural genetic diversity which is typical
for each population.

Key words: Norway spruce (Picea abies /L./ H. Karst.), isoenzyme, po-
pulations, variability
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