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Streszczenie

Dziafalnos¢ cztowieka od zawsze miata wptyw na sktad gatunkowy i strukture genetyczng gatunkdéw tworzacych
ekosystem lesny. Wyniki badan DNA potwierdzaja wptyw obecnej i przesztej gospodarki lesnej na obecny poziom
zmiennosci genetycznej populacji drzew lesnych. Analiza molekularna pozwala okresli¢ pokrewienistwo genetyczne
gatunkow drzew lesnych, umozliwia badanie przeptywu gendw miedzy pokoleniami, oraz odzwierciedla historie
polodowcowej migracji gatunkéw z refugiow potudniowej Europy do Polski. Dzieki markerom DNA mozna precyzyj-
nie odrézni¢ mieszafce gatunkowe np. modrzewia japonskiego i europejskiego. Poréwnanie profili DNA kradzione-
go drzewa z pniakiem pozostawionym w lesie, dostarcza mocnych dowodéw w sprawach dotyczacych nielegalnego
handlu drewnem. Genetyczna transformacja genomu drzew pozwala uzyskac drewno o zmienionej strukturze |i-
gnin, oraz zwiekszong asymilacje CO, w lisciach. Modyfikacje genetyczne zmierzaja tez w kierunku wzmocnionej
odpornosci hodowanych gatunkéw drzew na patogeny grzybowe lub szkodniki owadzie oraz na $rodki ochrony
roslin na plantacjach drzew szybkorosnacych GMO.

Stowa kluczowe
drzewa lesne, markery DNA, inzynieria genetyczna, gospodarka lesna

Wstep Geny, czyli kodujace sekwencje czasteczek
Czlowiek od zarania dziejéw modyfikowal — kwasu deoksyrybonukleinowego (DNA), sa
i wplywat na stan przyrody, korzystajac  nos$nikiem informacji genetycznej nt. struk-
z jej zasoboéw wedle swoich potrzeb. Dzieki  tury, aktywnos$ci enzymatycznej i regulacji
ostatnim odkryciom biologii molekular- proceséw zyciowych rosliny. Pozostate se-
nej, powstaly nowe narzedzia umozliwia- kwencje, niekodujace, biora udzial w pro-
jace rozwiazanie kluczowych probleméw, cesach regulacji ekspresji DNA i sa cennym
dotyczacych optymalnego zarzadzania Zrédlem informacji o zmiennosci genetycz-
réznorodnoscia genetyczna na poziomie nej pojedynczych organizméw oraz calych
wewnatrz- i miedzy-populacyjnym w drze- populacji. W pracy, oméwiono gléwne przy-
wostanach naturalnych i gospodarczych, klady zastosowania osiagnie¢ wspolczesnej
oraz na plantacjach i w szkétkach lesnych.
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biologii molekularnej i biotechnologii we
wspblczesnym lesnictwie.

2. Ochrona bioréznorodnosci lasu

Réznorodno$é genetyczna gatunkow zasie-
dlajacych dany ekosystem jest kluczowym
elementem réwnowagi i ciaglosci trwania
ekosystemu w czasie. Nie tylko poznanie
liczby gatunkéw zasiedlajacych dana ni-
sze ekologiczng ma znaczenie, ale rowniez
zmienno$¢ wewnatrzgatunkowa, w obre-
bie jednej populacji lub pomiedzy wieloma
populacjami danego gatunku. Lasy two-
rzg najwieksze ekosystemy na Ziemi, a ich
réznorodnos$¢ gatunkowa i osobnicza gwa-
rantuje rdwnowage calej planety. Analizy
czgsteczek DNA umozliwiaja bezposrednie
poznanie réznorodnosci genetycznej or-
ganizmoéw dzieki uniwersalnos$ci kodu ge-
netycznego, oraz dziedziczeniu jednostek
informacji genetycznej (genéw) wg praw
Mendla. Genomika drzew lesnych bada
przeplyw informacji genetycznej na po-
ziomie ekspresji genéw, czyli przeniesienia
informacji zapisanej w sekwencji genu do
sekwencji biatka. Najczesciej badanym ga-
tunkiem jest topola, poniewaz ma do$¢ maty
genom (ok. 500 Mb), w poréwnaniu do so-
sny (22000 Mb), zas tylko 4 razy wiekszy od
rosliny modelowej Arabidopsis thaliana L.
(Bennett et al. 2003: 547-557, Bradshaw et al.
2000: 306-313, Zimin et al. 2014: 875-890).
Markery molekularne DNA s3 powszech-
nie stosowane w analizach powiazan filoge-
netycznych gatunkéw spokrewnionych, np.
w obrebie rodzaju Pinus: u sosny zwyczajnej
(P sylvestris L.), sosny hakowatej (P. unci-
nata), kosodrzewiny (P. mugo Turra) i so-
sny btotnej (P uliginosa) (Wachowiak, Prus
Glowacki 2008: 29-4.0, Celinski et al. 2013:
621-626, Polok et al. 2016: 573-581), oraz
w przypadku odréznienia w drzewostanie
mieszancdédw modrzewia europejskiego (La-
rix decidua Mill.) od modrzewia japonskiego
(Larix kaempferi Sorg.) (Jagielska 2008: 21-
25). Badania wplywu antropopresji na po-
pulacje drzew lesnych szczegétowo badano
dla populacji sosen z terenéw skazonych ra-
dioaktywnym cezem w Czernobylu (Vornam

et al. 2004: 245-248) oraz populacji podda-
nych oddziatywaniu metali ciezkich w glebie
(Chudzinska et al. 2014: 533-539).

Analiza sekwencji DNA organellowego
jest jednym z doskonatych narzedzi, ktére
umozliwia odtworzenie historycznych drég
migracji polodowcowej z gléwnych refu-
giéw lodowcowych z poludnia i p6tnocy
Europy dla wielu gatunkéw drzew lesnych,
tj. deby, sosna i $wierk. Analiza niekoduja-
cych regionéw truD-trnT chloroplastowego
DNA u debéw (Quercus robur L., Q. petraea
Liebl.) potwierdzila wystepowanie czterech
gléwnych drég migracji w Europie, oraz
przynaleznos$¢ wiekszosci polskich popu-
lacji debow do debdéw z Poétwyspu Batkan-
skiego (Petit et al. 2002: 49-74). Polimorfizm
mitochondrialnych gené6w NADH dehydro-
genazy u $wierka (Picea abies L. Karst.) i so-
sny (Pinus sylvestris L.) w Europie wskazuje
na zasiedlanie kontynentu przez te gatunki
gltéwnie z refugiéw z poludnia Europy oraz,
w drugiej fali migracji polodowcowej, z rejo-
n6w nordycko-battyckich i sSrodkowej Rosji
(Sperisen et al. 1998: 13-417, Naydenov et al.
2007: 233).

Badanie struktury genetycznej drewna
przeprowadzone na podstawie analizy DNA
jest metoda powszechnie stosowana w kry-
minalistyce i botanice sadowej, poniewaz
dostarcza dowodéw rozstrzygajacych wat-
pliwosci co do identyfikacji i pochodzenia
probki, pobranej w ilo$ci sladowej. Do ce-
16w poréwnawczych materialu sadowego
odczytuje sie informacje uzyskane dzieki
specyficznym gatunkowo markerom DNA
jadrowego i organellowego, ktére to umoz-
liwiaja identyfikacje badanych préb drewna
z blisko 100% prawdopodobienstwem.
Obecnie, poréwnanie profili genetycznych
stosowane na potrzeby botaniki sadowej
jest mozliwe dla wielu gatunkéw drzew le-
$nych, w tym: sosny zwyczajnej (P. sylvestris
L.), $wierka pospolitego (P. abies (L.) Karst.),
modrzewia japonskiego (L. kaempferi Sorg.)
i europejskiego (L. decidua Mill.), debu szy-
putkowego (Q. robur L.) i bezszypulkowego
(Q. petraea (Matt.) Liebl.), buka zwyczaj-
nego (Fagus sylvatica L.), graba pospolitego
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(Carpinus betulus L.), brzozy brodawkowa-
tej (Betula pendula Roth.), olszy czarnej (Al-
nus glutinosa Gaertn.) i jesionu wyniostego
(Fraxinus excelsior L.) (Craft et al. 2007: 64-
70, Nowakowska, Pasternak 2014, Tereba et
al. 2017: 1377-1387). Analizy DNA uzupel-
niaja dziatania monitorujace nielegalny han-
del drewnem na poziomie Unii Europejskiej,
ktére maja za zadanie kontrole naptywu
nielegalnego surowca drzewnego oraz pro-
mocje importu drewna z legalnych Zrédet
(Web-1).

Poza kradzieza drewna, sprawy sadowe
moga niekiedy dotyczy¢ molekularnej de-
tekcji szkodliwych mikroorganizméw pato-
genow tj. Heterobasidion sp., Phytophthora
sp. i Pythium sp., rozkladajacych drewno
drzew lub powodujacych zamieranie mto-
dych sadzonek drzew w szkélkach lesnych
(Nowakowska et al. 2013: 465-480, Orlikow-
ski et al. 2011: 322-329).

3. Zr6wnowazona gospodarka zasobami
lesnymi (odnowienia i zalesienia)

Od wielu lat lesnicy wplywaja na réznorod-
no$¢ genetyczna generacji potomnych m.in.
przez prowadzenie zalesienn materiatem
odnowieniowym, ktéry moze pochodzi¢
z trzech gtéwnych zZrédel: 1) z odnowienia
naturalnego w drzewostanie, 2) z sadzonek
wyhodowanych w szkélce lesnej z nasion

14

znanego drzewostanu, badz 3) z sadzonek
pochodzacych z innych Zrédel pochodze-
nia. Wplyw tego typu dzialan na przyszla
pule genowa drzewostanu moze by¢ osza-
cowany przy pomocy markeréw molekular-
nych DNA.

W populacjach drzew le$nych, ograni-
czony przeplyw pytku z drzewostandéw sa-
siednich powoduje niewielka réznice pul
genowych obserwowanych miedzy rodzi-
cami a potomstwem, za$ nieograniczony
przeplyw pytku przyczynia sie do powstania
wiekszych réznic w poziomie zmiennosci
DNA miedzy pokoleniami drzew (Wojkie-
wicz et al. 2016: 8). Poréwnanie bogactwa
alleli, oraz poziomu heterozygotycznosci
obserwowanej i oczekiwanej u drzew doro-
stych i drzew z odnowienia sosny zwyczaj-
nej w Szwecji, nie wykazato istotnych réznic
miedzy drzewostanami naturalnymi i gospo-
darczymi, za wyjatkiem wiekszej liczby alleli
rzadkich w drzewostanach gospodarczych
(Ryc. 1.)

Prowadzone w Polsce badania Cho-
micz et al. (2015: 270-278) dotyczace po-
réwnania poziomu puli genowej miedzy
odnowieniem naturalnym a pokoleniem
rodzicielskim $wierka pospolitego w Beski-
dach, wykazaly pozytywny wplyw gospo-
darki ludzkiej na wyzszy poziom zmiennosci
genetycznej pokolenia potomnego swierka
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Ryc. 1. Poréwnanie puli genowej w drzewostanach naturalnych i gospodarczych P. sylvestris na

podstawie bogactwa alleli (AR), oraz poziomu heterozygotycznosci oczekiwanej (Ho) i obserwowanej

(He) mikrosatelitarnego DNA. Dane za: Garcia-Gil et al. (2015: 28)
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w drzewostanach gospodarczych, w poréw-
naniu do drzewostanu objetego ochrona
$cista w jednym rezerwacie. Wyniki te po-
twierdzily skutecznos$¢ dzialania lesnikéw,
ktérzy przez starannie prowadzone odno-
wienia zapobiegaja utracie cennych geno-
typow $wierka w zamierajacych, starych
drzewostanach swierkowych w Beskidzie
Slaskim i Zywieckim.

Analizy dwéch populacji sosny zwyczaj-
nej odnawianej sztucznie, wykazaly wplyw
stosowanej metody produkcji szkétkarskiej
na poziom zmiennos$ci genetycznej hodo-
wanych sadzonek, mianowicie sadzonki
hodowane metoda kontenerowa miaty bar-
dziej zréznicowana i bogatsza pule genowy,
w poréwnaniu do sadzonek produkowanych
z odkrytym systemem korzeniowym (Ko-
necka et al. 2018: 32-40). Najprawdopodob-
niej stan ten wynika z lepszych warunkéw
wzrostu, jakie maja jednoroczne sadzonki
sosny w mikoryzowanym podlozu kontene-
réow, w poréwnaniu do sadzonek rosnacych
w gruncie, za$ selekcja naturalna ktérej beda
poddane oba typy sadzonek w fazie wzrostu
w drzewostanie, spowoduje dobdr najbar-
dziej przystosowanych genotypéw do da-
nych warunkéw siedliska.

4. Inzynieria genetyczna drzew
na plantacjach

Hodowla selekcyjna drzew le$nych od lat
zmierza w kierunku selekcji korzystnych
cech ilosciowych DNA (ang. Quantitative
Trait Loci — QTL) kodujacych takie cechy,
jak: wielko$¢ biomasy, gesto$¢ drewna, od-
powiedZ na stres biotyczny i abiotyczny
(Strauss et al. 2001: 4-7). Selekcja odpowied-
nich linii drzew na podstawie wybranych
genotypow zapewnia réznorodnos¢ puli ge-
nowej przysztych drzewostanéw, np. u sosny
zwyczajnej z wyselekcjonowanym genem
wzrostu (Nowicka et al. 2013: 168-173). Da-
lej, dzieki odpowiedniemu doborowi nasion
pochodzacych z drzew o znanym genotypie,
mozliwe jest planowanie odnowien i zalesien
w razie klesk takich, jak huragan czy pozar.
Lasy wiaza nadmiar dwutlenku wegla w at-
mosferze oraz ok. 7-12% pyléw emitowanych

przez przemyst w Europie. Obecna biotech-
nologia drzew le$nych taczy interdyscypli-
narne nauki badan, od poznania regulacji
procesow ekspresji gendw, poprzez pro-
dukcje wyselekcjonowanych odmian droga
somatycznej embriogenezy, az po selekcje
opartg na markerach DNA (ang. marker
assissted selection) odmian o cennych ce-
chach odpornosciowych i przemystowych.
I tak, dzieki poznaniu dziatania proceséw
regulacyjnych ekspresji genéw odpowia-
dajacych za jakos¢ drewna, mozliwy jest
wybér odpowiednich gatunkéw i odmian
topoli w celach produkcji drewna na planta-
cjach. Plantacje drzew lesnych obejmuja na
$wiecie okoto 40 milionéw hektaréw (1,2%
powierzchni lesnej) i dostarczaja okoto 25%
biomasy dla przemystu celulozowo-papier-
niczego, a tym samym przyczyniaja sie do
ochrony naturalnych drzewostanéw wobec
rosnacych potrzeb przemystowej produkcji
surowca drzewnego (Web-2).

Biorac pod uwage produkcyjng wartosc
surowca drzewnego i dlugowieczno$¢ ga-
tunkéw drzew, produkty lesne mozna trak-
towac jako towar wytwarzany w ramach
modelu gospodarstwa rolnego, cho¢ ist-
nieje duza réznica miedzy uprawami drzew,
a uprawami roslin w rolnictwie — zwlaszcza
w kontekscie zastosowania rozwigzan no-
woczesnej inzynierii genetycznej. Zmiany
genetyczne stosowane w rolnictwie, cho¢
dla ograniczonej liczby cech i gatunkéw,
moga stanowi¢ wyzwanie dla naukowcow
i praktykéw zwiazanych z sektorem le-
$nym, w kontekscie mozliwosci zastosowa-
nia drzew zmodyfikowanych genetycznie
w produkcji surowca drzewnego. Temat
ten wzbudza zywe dyskusje w spoleczen-
stwie, poniewaz wciaz istnieje obawa przed
nowymi technikami inzynierii genetycznej,
stosowanej do produkcji ro$lin GMO (ang.
Genetically Modified Organisms). Na $wie-
cie, w najblizszej przysztosci nie wyklucza
sie ré6wniez hodowli na szeroka skale ge-
netycznie zmodyfikowanych drzew (ang.
GMT - Genetically Modified Trees), do
ktérych wprowadzane sg rézne geny (Kel-
lison 2007: 279-288). Uprawy i obr6t GMO



Wptyw dziatalnosci antropogenicznej na obecng strukture genetyczna populacji drzew lesnych

67

w Polsce sa mozliwe od 28.01.2013 r., dzieki
ustawie o nasiennictwie oraz ustawie z dnia
22 czerwca 2001 . o organizmach genetycz-
nie zmodyfikowanych (Dz. U. z 2001 . Nr 76,
poz. 811 oraz z 2002 r. Nr 25, poz. 253).

Modyfikacja genomu roslin opiera sie
na genetycznej transformacji ich komérek,
przez wprowadzenie specyficznej sekwen-
cji obcego DNA. Dzieje sie to na drodze tzw.
transformacji wektorowej za pomoca bakte-
rii Agrobacterium tumefaciens (Ryc. 2), lub
bezwektorowej, przy uzyciu strzelby geno-
wej (Sanford 1990: 206-209).

Na ogo6t produkcja gatunkéw transgenicz-
nych jest ukierunkowana na wprowadzenie
do komorek rosliny genu, ktérego produkt
(biatko) nadaje jej znane korzysci hodow-
lane, jak np. wzmocnienie odpornosci na pa-
togeny grzybowe i szkodniki owadzie, oraz
na $rodki ochrony roslin (herbicydy i pesty-
cydy) w celu tworzenia plantacji szybkoro-
snacych GMO, przy zachowaniu niskich
kosztow uprawy (Ryc. 3).

Sposréd gatunkéw drzew najwiecej mody-
fikacji genetycznych wykonuje sie na topoli
Populus spp., do ktéej wprowadzane sa nowe
geny odpornoéci na czynniki biotyczne, np.
gen Bt z Bacillus thuringiensis, nadajacy
odporno$¢ na owady z rzedu btonkéowek,

Infekcja komorki
roslinnej i integracja
nowegogenu z
genomem rosliny -
gospodarza

Namnazanie komérek
na pozywkach
selektywnychi
regeneracja roslin ze

zintegrowanym
obcym DNA

g

muchéwek i motyli, oraz czynniki abio-
tyczne, np. gen aro bioracy udzial w odpor-
nosci roéliny na glifosat, wchodzacy w skfad
herbicydu Round-up (Strauss et al. 2001:
4-7). Inne modyfikacje, stosowane u topoli
i eukaliptusa, zmierzaja w kierunku wzrostu
sekwestracji dwutlenku wegla w ekosyste-
mach lesnych przez zwigkszenie efektywno-
$ci fotosyntezy, gtéwnie przez mutageneze
sterowang genu Rubisco w kierunku zwiek-
szonej aktywnosci karboksylowej, kosztem
aktywnosci oksydacyjnej (Campbell 2003:
141-154). U wiekszosci roélin z pétkuli pél-
nocnej, enzym rybulozo-1,5-bisfosforanu
karboksylaza-oksygenaza (Rubisco) wigze
czasteczki CO, z atmosfery w tzw. cyklu C3
fotosyntezy, za$ uwalnia tlen przez fotood-
dychanie. Ponadto, badania na innych ro-
s$linach udowodnity, ze wprowadzajac gen
AtTPS1 z rzodkiewnika pospolitego (A. tha-
liana L.) do tytoniu, mozna uzyskac lepsza
przyswajalno$¢ wody z podtoza i wzrost ak-
tywnosci fotosyntetycznej Rubisco (Almeida
et al. 2007: 113-126).

W ostatnich dziesiecioleciach, wiele uwagi
poswiecono badaniu genéw bioracych
udzial w molekularnych mechanizmach,
warunkujacych powstawanie drewna w ro-
$linie, gtéwnie genéw biatek ze szlakow

Agrobacterium
tumefaciens
DNA bakterii
plazmid Ti z
~howym” genem
jadro
komaorkowe
komérka
roslinna
/_ roslina
transgeniczna

Q)

h | 4 i
I
)
Zrédto: J. Nowakowska

Ryc. 2. Schemat transformacji genetycznej roslin metoda wektorows, za pomoca infekcji

A. tumefaciens
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Liczba uprawianych na $wiecie gatunkéw roslin GMO (stanz 2015 r.)

odpornosc na choroby
tolerancja na czynniki abiotyczne
odpornos$¢ na wirusy

tolerancja na herbicydy

odporno$¢ na owady

20 30 40 50 60 70

Ryc. 3. Aktualny stan uprawianych roslin transgenicznych (na podstawie Stein, Rodriguez-Cerezo

2010: 173-182)

syntezy zwiazkéw polifenolowych (w tym
lignin, celulozy i terpenéw) oraz syntezy
etylenu i fitohormonéw (m.in. auksyn), bia-
fek stresu osmotycznego i metabolizmu we-
glowodanéw (Jouanin et al. 2000: 1363-1374,
Kellison et al. 2007: 448-459). Poznanie ge-
netycznego podloza procesu powstawania
drewna umozliwia m.in. selekcje i hodowle
topdl o zmodyfikowanej strukturze widkien
drewna w celu tatwiejszej ich przerébki na
pulpe papierniczg. Badania w tym zakre-
sie dotycza gltéwnie réznych odmian topodl
(P trichocarpa, P. tremuloides, P. tremula
x alba) z nowymi cechami wtasciwosci
drewna (dzieki zmodyfikowanej ekspresji
genow C4L, CAD, PAL, COMT) i zwigkszo-
nego wzrostu drzew (modyfikacja genéw
GS1, celx, ach) i kontrolowanemu kwitnie-
niu (zmodyfikowane geny Leafy i Apetala)
(Nowakowska 2004: 78-86). Réwniez inne
gatunki drzewiaste, tj. eukaliptus (Eucalyp-
tus grandis i E. globulus), sosna (Pinus taeda,
P, pinaster) i orzech (Juglans nigra) sa pod-
dawane modyfikacji genetycznej ww. gendéw.

Warto zauwazy¢, ze modyfikujac jeden
gen, mozemy uzyskac kilka korzystnych
cech hodowlanych na raz. Przykladem jest
zablokowanie w ekspresji gendéw ligazy
kumarynowej C4L, kodujacej kluczowy
enzym w biosyntezie lignin, ktére prowa-
dzi do zwiekszenia biomasy i zmniejszenia
0 30% zawartosci lignin w drewnie topoli

transgenicznej (Hu et al. 1999: 808-812).
Obrébka chemiczna tak zmodyfikowanego
surowca drzewnego skutkuje zastosowa-
niem mniejszej ilosci szkodliwych zwiazkow
chloru w przemysle papierniczym.

Nadal poszukuje sie genéw odpowie-
dzialnych za tworzenie drewna wtérnego
i genéw kontrolujacych proces aktywnosci
kambium u drzew, podobnie jak dziatanie
proceséw epigenetycznych na ksztaltowanie
cech adaptacji drzew do zmiennych warun-
kéw srodowiska (Bréautigam et al. 2013: 399-
415). Biotechnologia drzew GMO powinna
by¢ jednak stosowana z rozwaga, z powodu
ryzyka niekontrolowanego przeniesienia
transgenu wraz z pytkiem do $§rodowiska
i potencjalnej mozliwosci krzyzowania sie
transgenicznych drzew z drzewami ,,dzikimi”
lub z pokrewnymi gatunkami w przypadku
topdl. Na przyktad, rok roczne uwalnianie
w trakcie pylenia drzewa transgenéw kry-
stalicznego biatka Bt do srodowiska, moze
skutkowaé¢ uodpornieniem sie szkodnikow
na dzialanie toksyny.

5. Podsumowanie

Zastosowanie nowoczesnych technik mo-
lekularnych w nowoczesnym le$nictwie ma
cenng warto$¢ naukowgy, spoteczna i ekono-
miczna. Badania genetyczne na poziomie
DNA potwierdzaja wplyw dzialalnosci czto-
wieka na wspolczesny stan drzewostanéw
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wielu gatunkéw drzew lesnych, dzieki okre-
$leniu poziomu zmienno$ci w celu ochrony
zasobéw genowych, poznaniu historii mi-
gracji polodowcowej, ocenie wplywu pro-
wadzonej gospodarki lesnej na zmiane
struktury drzewostandéw, oraz planowa-
niu nowoczesnych metod hodowli lasu
z uwzglednieniem inzynierii genetyczne;j.
Warto nadmieni¢, ze te ostatnie dziatania,
zmierzajace do powstania plantacji drzew
GMO o nowych, korzystnych cechach ho-
dowlanych, powinny by¢ prowadzone przy
zachowaniu szczegélnej ostroznosci, aby za-
pobiega¢ niekontrolowanym skutkom upraw
GMO w $rodowisku.
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Antropogenic influence on the present genetic structure of forest tree populations

Abstract

Human activity has always had an impact on the species composition and genetic structure of species that make up
the forest ecosystem. The results of DNA-based studies confirm the influence of currentand past forest management
onthe currentlevel of geneticvariability of forest tree populations. Molecular analysis enables the study of gene flow
between generations and reflects the history of post-glacial migration of species from southern refugia of Europe
to Poland. Thanks to DNA markers, it is possible to precisely distinguish species hybrids, e.g. between Japanese and
European larches. In timber trade market, the comparison of the DNA profiles of a stolen tree with a stump left in
the forest provides strong evidence in judiciary pursuits concerning the illegal logging. Genetic transformation of
the tree genome allows to obtain wood with altered lignin structure, higher increment and increased assimilation
of CO, in the leaves. Genetic modifications are also aimed at enhanced immunity of cultured tree species to fungal
pathogens or insect pests and to plant protection products on fast-growing GMO trees.
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