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Povzetek: Slovenijaje ena najbolj gozdnatih drzav v Evropi, v ta namen smo prikazali in izpostavili nekaj primerov ocene
raznovrstnosti oziroma pridobivanja izvirnih podatkov za ocene pestrosti. Ocene biotske raznovrstnosti izbranih sestojev
ali habitatov kaZejo na visoko biotsko raznovrstnost na vseh opazovanih ravneh. LoCevanje osebkov in ocene pestrosti na
habitatnem in vrstnem nivoju je splosno razSirjeno in tesno vezano na morfolo$ki koncept vrste. Pristop s pomocjo analize
pestrosti enega ali ve¢ molekularnih markerjev omogoca pridobivanje velike koli¢ine podatkov, neodvisno od taksonomske
skupine, kijo analiziramo. Kriti€no ovrednotenje posameznega pristopa glede na raven pridobivanja informacije (habitat,
vrsta ali gen) kaZe, da so vsi pristopi primerni za uporabo v Studijah biotske raznovrstnosti in nam omogocajo aplikacije v
gozdarstvu.

Klju¢éne besede: biotska raznovrstnost gozda, habitatni tip,
Zivali,

mikoriza, nacrtovanje gospodarjenja, velike prostoZivece

vegetacija

Summary: Slovenia is among the most forested countries in Europe. For this purpose we aimed present and validate several
approaches biodiversity assessment. Preliminary estimations of biodiversity in forest ecosystems indicate high values at all
applied levels. At the habitat and at the species level, species identification and species concept applied is crucial. Applying
diversity analysis ofone or more molecular markers enables us to obtain a large amount of data and can be applied for any
taxonomic group. A critical evaluation ofeach approach (habitat, species, gene level) indicates reliable results at all levels of

biodiversity assessment and results in information with applied consequences in forestry.
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Slovenija je s 60,3 % ena najbolj gozdnatih drzav v Evro-
pi z visoko stopnjo pestrosti flore in favne kot posledice
delovanja razliénih klimatskih vplivov, reliefne in geoloske
pestrosti in ne nazadnje delovanja cloveka (MKGP, 2008.
Projekt Raba zemlji§¢). Kot eno od moznosti ocene biot-
ske raznovrstnosti gozda lahko analiziramo pestrost bio-
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komponente ekosistema na ve¢ ravneh tako, da lo¢eno
analiziramo pestrost habitatov, vrst in genov. V nadalje-
vanju obravnavamo primere znacilnosti prevladujoc¢ih EU
gozdnih habitatnih tipov v Sloveniji, vrstno pestrost ekto-
mikoriznih gliv in primere analiz genske pestrosti divjega
petelina, ¢rnega topola ter rodu vrst gliv.

Habitatni tip je rastlinska in Zivalska zdruzba, ki predstavlja
znadilni zivi del ekosistema in je povezana z nezivimi de-
javniki (tla, podnebje, prisotnost in kakovost vode, svetlo-
be, itd.) na prostorsko opredeljenem obmo¢ju. Kot takega
ga vkljuéujemo k pojmu biotske raznovrstnosti, saj opre-
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deljuje raznovrstnost ekosistema kot celote. Habitatne
tipe uvr§éamo v razliéne hierarhi¢ne sisteme in jih lahko
po razliénih kriterijih razmeroma jasno lo¢imo od drugih
(Devillers in Devillers-Teschuren, 1996; Habitatna direktiva,
1992; EUNIS 2004, Jogan in sod., 2004). Ceprav za gozdne
habitatne tipe (Habitatna direktiva, 1992; Natura 2000)
veljajo dolo€ene sploSne znacilnosti (European Commis-
sion, 2007), pa zaradi lokalnih in regionalnih posebnosti
lahko na njihovem celotnem arealu prihaja do dolo¢enih
razlik. Eden najbolj razSirjenih gozdnih habitatnih tipov
v Evropi so Srednjeevropski kisloljubni bukovi gozdovi
(habitatni tip 9110), katerih areal se razteza vse od $pan-
skih Pirenejev, prek srednje Evrope do Svedske in Baltskih
drzav na severu (European Commission, 2007; Ellmauer,
2005; Thauront, Stallegger, 2008). Poleg habitatnega tipa
9110, ki pokriva priblizno 9 % povrSine gozdov v Sloveniji,
sta druga dva pogostejSa habitatna tipa 91KO-llirski bu-
kovi gozdovi (Anemonio-Fagion) (76 % povrSine gozdov)
in 91 LO-llirski hrastovo-belogabrovi gozdovi (Erythronio-
Carpinion) (7 %) (Habitatna direktiva, 1992; Kutnar in sod.,
2009, 2011).

Poznavanje pestrosti na vrstnem nivoju je tesno poveza-
no s konceptom vrste, ki ga uporabljamo in je nujen za
lo¢evanje vrst, glede na postavljene kriterije (De Queiroz,
2007). Poznavanje vrst je nujno v primeru uporabe orga-
nizmov v indikatorske namene, kot na primer pri mikobi-
oindikaciji, pristopu, kjer za potrebe indikacij sprememb v
okolju uporabljamo pojavljanje in zabelezene spremem-
be v zdruzbi (vrstni sestavi in Stevilu posamezne vrste) ek-
tomikoriznih vrst gliv (Kraigher in sod., 1996). Metodologi-
jo lahko uporabljamo tudi za primerjave razli¢nih rastis¢ in
pomena le-teh za biotsko raznovrstnost gozdnih tal.

Raziskave pestrosti na genskem nivoju sodijo med mo-
dernej$e pristope z visoko informacijsko vrednostjo. Ana-
lize genetskih markerjev za namen ugotavljanja pestrosti
in primernosti metode smo uporabili na predstavnikih
divjadi, vrste gozdnega drevja in izbranih vrst podzemnih
gliv. Divji petelin (Tetrao urogallus L.), ki zivi v zmernem
pasu Evrope le $e v habitatnih gozdovih v gorskih ma-
sivih, prekinjenih z dolinami, je zaradi vse intenzivnejSe
rabe in spreminjanja gozdnega prostora ter zaradi spre-
minjanja iglastih gozdov v bolj listnate zaradi klimatskih
sprememb, otoplitev in onesnaZenja zraka (Cas, 2006)
ogrozena zivalska vrsta (Ur. L. RS 1993/57). Divji petelin pa
je marsikje v Evropi prisoten le $e zaradi umetne naselitve.
V Sloveniji se pojavljata dve, genetsko $e ne opredeljeni
populaciji. Alpsko populacijo predstavlja najvecja pod-
vrsta T.u. major, v manj$i meri pa populacija s podro¢ja
Dinaridov. Z analizami nukleotidnih zaporedij variabilnih
domen (genov) v mitohondrijski DNK smo Zeleli ugotoviti
morebitne razlike med danes lo¢enima populacijama ter
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prikazati aplikacijo rezultatov kot praktiCen primer izdela-
ve smernic za dolgoroéno izboljSanje habitatnih razmer
in revitalizacijo populacij. Kot primer analize drevesnih
vrst na ravni genske pestrosti smo analizirali populacije
avtohtonega evropskega ¢rnega topola (Populus nigra
L) s podrocja JZ areala vrste v Sloveniji. Namen naloge
je bil analizirati genetsko strukturo ¢rnega topola vzdolz
izbranih rek. V analizo smo v izbranem prostoru zajeli Sest
genomskih markerjev, ki omogoc¢ajo zadovoljivo lo¢eva-
nje na nivoju populacij in posameznih osebkov (Van der
Schoot, 2000). Analize skupin osebkov na podvrstnem
nivoju nam tako omogoc&ajo razkritja struktur populacij,
iskanje refugij in analize vzrokov za danasnjo razprostra-
njenost, kot na primeru izbranih vrst podzemnih gliv (Gre-
benc in sod., 2010)

Z vecénivojskim pristopanjem k analizi biotske raznovr-
stnosti bomo analizirali vecji del dejavnikov, ki vplivajo na
biotsko raznovrstnost gozdnih ekosistemov in posledic-
no vplivajo na funkcije gozda in optimalno zagotavljajo
izvajanje njegovih ekolo$kih, gospodarskih in socialnih
komponent vkljuéno z ozaves$€anjem ljudi o njihovem
pomenu.

METODOLOGIJA

Vsak od pristopov in vsaka skupina analiziranih organiz-
mov ali zdruzb ima specificne pristope k reprezentativne-
mu vzoréenju kvalitetnih vzorcev, ki omogoc¢ajo nadaljnje
analize.

Za analize habitatnih tipov v Sloveniji (Habitatna direktiva,
1992; Kutnar in sod., 2009, 2011) smo iz vseh EU gozdnih
tipov izbrali povrSinsko prevladujo¢e habitatne tipe: 91KO-
llirski bukovi gozdovi, 9110-Srednjeevropski kisloljubni bu-
kovi gozdovi in 91LO0-llirski hrastovo-belogabrovi gozdovi.
Razlike in podobnosti med njimi smo opredelili na osnovi
34 pripadajocih gozdnih zdruzb in 38 izbranih parame-
trov (fitogeografsko obmocje (6 parametrov), viSinski pas
(3), geoloska mati¢na podlaga (3) in znacilne drevesne
vrste (26)). Za karakterizacijo in opis gozdnih zdruzb smo
uporabili razliéno fitocenolosko literaturo. Za analizo ha-
bitatnih tipov smo uporabili programski paket PC-ORD
5.32 (McCune, Mefford, 2006), s katerim smo ugotavljali
indikatorsko vrednost posameznega parametra (Dufrene,
Legendre, 1997).

Vzoréenje za analize zdruzb mikoriznih gliv poteka po
postopkih, opisanih v Kraigher (1996) in Grebenc in sod.
(2009). Podrobne sheme vzoréenja za genetske analize,
metodologija in statisticne analize rezultatov so opisane
v Cas (2006) in Bajc in sod. (2011) za divjega petelina, v
Bozi¢ in sod. (2003) za analize populacij drevesnih vrst, ter
v Grebenc in sod. (2009) za glive.



Za Studije genske pestrosti pri divjem petelinu smo vzor-
gili rastis¢a na podroéju celotne Slovenije (Cas, 20086).
Vzoréenje beljakovinskih tkiv (iztrebki, odpadla peresa)
smo izvedli v spomladanskem ¢&asu paritve (rastitve) div-
jega petelina prek lovskih druzin (Lovska zveza Slovenije)
in lovis¢ s posebnim namenom (Zavod za gozdove Slove-
nije). V analizah znotraj vrstne genetske pestrosti gliv smo
uporabili materiale s celotnega areala izbranih vrst (Gre-
benc in sod., 2010). V analize genske pestrosti evropskega
¢érnega topola (Populus nigra L) smo zajeli vzorec 18 od-
raslih dreves ozkega geografskega podroc¢ja JZ Slovenije,
in sicer 4 drevesa v povodju reke Reke na lokaciji Movraz,
3 ob Osapski reki v Ospu, 5 v dolini reke Glins¢ice na loka-
ciji Presnica-Skofljek ter 6 dreves ob obreznem pasu reke
Dragonje. Raziskavo genetskih znacilnosti ¢rnega topola
smo izvedli z metodo analize 6 mikrosatelitov WPMS16,
WPMS20, WPMS14, PMGC14, WPMS09, WPMS18 po po-
stopkih Van der Schoot in sod. (2000) ter Smulders in sod.
(2001). Genetsko variabilnost znotraj populacije smo oce-
nili s parametri: delez polimorfnih lokusov (P %), povprec-
nim Stevilom alelov na polimorfen lokus (na), povpreénim
Stevilom efektivnih alelov na polimorfen lokus (ne), para-
metrom heterozigotnosti (izrazena kot stopnja dejanske
heterozigotnosti (Ho) in stopnjo pricakovane heterozigo-
tnosti (He)) ter oceno koeficienta inbreedinga (F), ki naka-
zuje, v kakS§nem obsegu se dejanski heterozigotni delezi
populacije razlikujejo od pricakovanih heterozigotnih de-
lezev, ki nastanejo pri panmikti¢ni oplodnji. Za preverja-
nje, kako se v populaciji ugotovljene frekvence genotipov
pri posameznih lokusih ujemajo s frekvencami genotipov,
pricakovanimi po Hardy-Weinbergovem ravnotezju, smo
uporabili hi2 test po posameznih genskih lokusih. Za iz-
raun parametrov variabilnosti znotraj populacije smo
uporabili program GenAIEx 6.1 (Peakall in Smouse, 2006).

REZULTATI IN DISKUSIJA

Biotsko raznovrstnost lahko analiziramo na ve¢ nivojih in
slede¢ ve¢ konceptom. V nadaljevanju prikazujemo rezul-
tate ter bistvene prednosti in slabosti izbranih Studijskih
primerov analize biotske raznovrstnosti na ravni habita-
tov, vrst ter genov.

Z analizo indikatorske vrednosti fitogeografskih obmogij
in relativnih indikatorskih vrednosti za posamezen para-
meter na primeru analiziranih habitatnih tipov bukovja
(preglednica 1), smo za izbrane habitatne tipe ugotovili, da
je za tip 9110 (Srednjeevropski kisloljubni bukovi gozdovi)
statisti¢cno znacilno alpsko obmo¢je. Razmeroma visoko in-
dikacijsko vrednost, vendar statisticno neznagilno, ima za
ta habitatni tip tudi predalpsko in preddinarsko obmocdje.
Podobno je dinarski element nekoliko bolj znaéilen za ha-
bitatni tip 91KO (llirski bukovi gozdovi), medtem ko se habi-
tatni tip 91LO (llirski hrastovo-belogabrovi gozdovi) pogo-

steje pojavlja v subpanonskem in preddinarskem obmocdju.
Geoloska podlaga ima pomembno indikacijsko vrednost,
saj so vse skupine geoloSske mati¢ne podlage statisti¢no
znadilne. Karbonatne kamnine so znalilne predvsem za
habitatni tip 91K0 in deloma tudi za 91L0, na nekarbona-
tnih kamninah pa dobimo predvsem habitatni tip 9110.
Habitatni tip 91L0 pa se pogosteje pojavi tudi na mesanih
kamninah. Drevesne vrste, ki dobro locujejo habitatni tip
(llirski hrastovo-belogabrovi gozdovi) od drugih dveh ha-
bitatnih tipov, so: maklen (Acer campestre L.), navadni ali
beli gaber (Carpinus betulus L.), ¢e$nja (Prunus avium L) in
graden (Quercus petraea (Matt.) Liebl.). Vrste, ki jim lahko
pripiSemo vecjo indikacijsko in diferencialno vrednost za
habitatni tip 9110, so: pravi kostanj (Castanea sativa Mill.),
navadna smreka (Picea abies (L.) Karsten), rdeéi bor (Pinus
sylvestris L) in jerebika (Sorbus aucuparia L.). Vrsta, ki dobro
lo€uje habitatna tipa bukovij (91K0 in 9110) od llirskih hra-
stovo-belogabrovih gozdov, je le bukev (Fagus sylvatica
L.). Habitatni tip 91KO je zelo heterogen, kar se kaze tudi v
velikem Stevilu razliénih pripadajo¢ih zdruzb. Znacilno je,
da habitatni tip 91K0 na robu svoje ekoloske niSe prehaja v
druga dva habitatna tipa, zato se lahko v prehodnih zdruz-
bah pojavljajo skupne vrste obeh mejnih habitatnih tipov.
Ocene habitatnih tipov so pomembne z vidika spremljanja
in vzdrzevanja ugodnega ohranitvenega stanja in trajno-
stnega obstoja gozdov. Bistvena pri postopku ocenjevanja
relativne indikatorske vrednosti in konéne ocene habitatne
pestrosti pa je tudi zanesljiva identifikacija.

Biotsko raznovrstnost na medvrstnem nivoju in izpeljane
indekse pestrosti smo na ve¢ lokacijah analizirali na prime-
ru pestrosti ektomikorize na bukvi (Grebenc in Kraigher,
2007; Grebenc in sod., 2009; Masek in Grebenc, 2011). Ekto-
mikorizo smo identificirali na vrstnem nivoju po anatom-
ski metodi in z uporabo molekularnih markerjev. Uporaba
molekularnih metod z ustrezno lo¢evalno moé&jo na nivo-
ju vrst pri glivah tako bistveno dopolnjuje identifikacije ti-
pov ektomikorize na vrstnem in omogoca tudi umeséanje
v vi§je taksonomske enote. S tovrstnim pristopom lahko
razSirimo nabor znanih taksonov na vrste, katerih ekto-
mikoriza $e ni bila opisana (Kraigher, 1996) in posledi¢no
omogocimo ustreznej$o interpretacijo dobljenih rezulta-
tov (glej tudi Grebenc in sod., 2009). Molekularni pristopi v
tem primeru bistveno doprinesejo k natanénej$i oceni bi-
otske raznovrstnosti ektomikorize na izbranem gostitelju.
Hkrati, z identifikacijo rastlinskega partnerja v ektomikorizi,
molekularni pristopi olajSujejo izlo¢anje taksonov gliv, ki se
pojavljajo na koreninah drevesnih vrst, ki niso vkljuéene v
Studije. Tezava uporabe molekularnih metod pri loéevanju
na nivoju vrst pa je konflikt konceptov vrste, saj identifika-
cije (gliv, rastlin, zivali) temeljijo v veliki meri na morfolo-
Skem konceptu, medtem ko sama metoda molekularnih
analiz izhaja iz filogenetskega koncepta vrste. Rezultati

les63(2011)3t.11-12405



Preglednica 1. Indikatorska vrednost parametrov (v %) po treh habitatnih tipih (91KO0-llirski bukovi gozdovi,
9110-Srednjeevropski kisloljubni bukovi gozdovi in 91L0-llirski hrastovo-belogabrovi gozdovi)

*** = p<0,001, ** = 0,001<p<0,010, * = 0,010<p<0,050, / = ni znadilnih razlik

Habitatni tip / Habitat type 91KO0 9110 91L0
Stevilo zdruzb / No. of communities 23 6 5
Povprecje % % % p*
1 Alpsko obmo¢je / Alpine area 19 5 50 0 '
2 Dinarsko obmo¢je / Dinaric area 9 18 0 8 /
3 Submediteransko ob. / Submediterranean a. 6 3 6 8 /
4 Subpanonsko obmo¢je / Subpannonian a. 6 3 0 14 /
5 Preddinarsko obmo¢je / Predinaric a. 14 8 21 13 /
6 Predalpsko obmoc¢je / Prealpine a. 13 12 24 4 /
7 ViSinski pas / Height belt 1 (0-500 m n.v.) 28 1 2 80 ’
8 Visinski pas / Height belt 2 (501-1000 m n.v.) 24 20 51 0
9 Visinski pas 3 / Height belt (1001-1500 m n.v.) 13 39 0 0 /
10 Karbonatne kamnine / Carbonate rock base 30 52 0 36
1 Nekarbonatne kamnine / Non-carbonate r. b. 26 1 67 1
12 MeSane kamnine / Mixed rock base 26 3 24 53
13 Abies alba 14 28 14 0 /
14  Acer campestre 24 1 0 72
15  Acer obtusatum 1 4 0 0 /
16  Acer platanoides 3 9 0 0 /
17  Acer pseudolatanus 16 20 27 0 /
18  Carpinus betulus 30 2 0 88
19  Castanea sativa 14 0 36 6
20  Fagus sylvatica 33 50 50 0
21 Fraxinus excelsior 1 4 0 0 /
22  Fraxinus ornus 7 22 0 0 /
23  Laburnum  alpinum 3 9 0 0 /
24 larix decidua 7 22 0 0 /
25  Ostrya carpinifolia 9 18 0 8 /
26  Picea abies 29 29 59 0
27  Pinus sylvestris 20 1 59 0
28  Prunus avium 25 0 0 76
29  Quercus cerris 6 3 0 14 /
30  Quercus petraea 27 1 25 56
31 Quercus pubescens 7 0 0 20 /
32 Quercus robur 7 0 0 20 /
33  Robinia pseudacaccia 7 0 0 20 /
34  Sorbus aria 6 17 0 0 /
35  Sorbus aucuparia 21 0 63 0
36  Sorbus torminalis 1 4 0 0 /
37 Tilia sp. 7 0 0 20 /
38 Ulmus glabra 6 17 0 0 /
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obeh konceptov se lahko pri mnogih skupinah razhajajo,
kar otezuje interpretacijo tovrstnih rezultatov.

Ugotavljanje pestrosti na genskem nivoju je vkljucevala tri
razliéne skupine organizmov z bistveno razliko v velikosti
analizirane populacije. Primer prostorsko najsirSe analizi-
rane vrste za Slovenijo z uporabo genetskih markerjev je
divji petelin. Izvirne podatke smo prikazali v Cas (2006)
ter Bajc in sod. (2011). Raziskava distribucije in aktivnosti
rastiS¢ je v alpskem obmocju pokazala tri pomembne izo-
lirane sub-populacije (Pohorje, Trnovski gozd, Hrusica) in
v dinarskem dve (Sneznik in Kogevsko) (Cas, 2006; Cas in
sod., v pripravi). Analiza habitatne primernosti gozdov in
distribucije iz leta 2000 je potrdila znane in pokazala nove
odlogilne parametre habitatov (Cas, 2006). Genske analize
znotraj vrstne pestrosti izbranih molekularnih markerjev,
opravljene na osnovi zbranih recentnih vzorcev beljako-
vinskih tkiv divjega petelina iz alpske in dinarske popu-
lacije v Sloveniji so pokazala, da je genetska viabilnost in
pestrost obeh populacij Se stabilna. Vsi analizirani vzorci
pripadajo podvrsti Tetrao urogallus major L. in v SirSem
pogledu (Bajc in sod., 2011) predstavljajo nadaljevanje
populacij sosednjih pokrajin. Ugotavljamo tudi, da 40
letno obdobje prekinitve alpske in dinarske populacije v
Sloveniji Se ni vplivalo na genetsko diferenciacijo popula-
cije, kljub temu pa lahko na osnovi dobljenih razlik, poleg
baziénega znanja o biotski pestrosti, izpeljemo bistvene
usmeritve za gospodarjenje z vrsto. Predlagamo stabiliza-
cijo populacij s prekinitvijo vrzeli med habitatnimi krpami
in z izboljSanjem habitatnih razmer tudi izven obmog¢ij
Natura 2000 ter s tem zagotovitev genetske izmenjave
in viabilnosti populacij (Cas, 2010a; Bajc in sod., 2011 b).
Pomen pristopa bi bil SirSi, saj Slovenija pokriva evropsko
pomembno specificno obmocéje na robu alpske in dinar-
ske distribucije divjega petelina oziroma na prehodu iz
optimalnih v robne habitate in ogrozene fragmentirane
habitatne krpe starih iglastih in meSanih gozdov. S tem bi

zagotovili vzpostavitev migracijskega koridorja na preki-
njenem stiku genetske izmenjave med alpsko in dinarsko
populacijo, ki sta glede na rezultate trenutnega stanja v
robnem obmodju Se viabilni oziroma v ugodnem stanju
genetske pestrosti (Cas, 2006; 2010a; Bajc in sod., 2011). Se
zadovoljivo stanje pa ogroza vse vecja fragmentacija ha-
bitatov zaradi Stevilnih dejavnikov zlasti zaradi klimatskih
sprememb ter se€nje in spreminjanja gozdov, zaradi ne-
nacrtne ekspanzije gorskega turizma ter zaradi Steviléno-
sti populacij plenilcev (Cas, 2010b). Uporabljena metoda
se je na primeru divjega petelina pokazala kot primerna
in dovolj informativha za potrebe ocenjevanja genetske
pestrosti oziroma podobnosti in viabilnosti populacij.

Primer geografsko ozke analize genske pestrosti na pri-
meru ¢érnega topola je pokazala, da so vsi analizirani lokusi
visoko polimorfni. Povpreéno Stevilo alelov na polimorfen
lokus v vzoréeni populaciji je 6,83, povpre¢no Stevilo efek-
tivnih alelov pa 4,08. Povpre¢ni dejanski delez heterozi-
gotov v populaciji glede na vse analizirane lokuse (Ho) je
776 %, medtem ko je povpre€na pricakovana heterozi-
gotnost (He) 73,8 %. Najnizjo stopnjo heterozigotnosti
je imel lokus PMGC14 (65,6 %), najviSjo pa lokus WPMS09
(83,4%) (Preglednica 2).

Izraunana povprec¢na ocena vrednosti (F) za vse lokuse
skupaj nakazuje na manjsi presezek heterozigotov oziro-
ma na manjsi primanjkljaj homozigotov v populaciji ¢r-
nega topola, kar je lahko posledica dinami¢nih rasti§¢nih
razmer z mocnejSimi selekcijskimi pritiski na tem obmo-
¢ju njegove naravne razsSirjenosti v Sloveniji v primerjavi
z drugimi deli Slovenije (Bozi¢ in sod., 2010). V vzor&eni
populaciji se opazene frekvence genotipov pri vseh loku-
sih ujemajo s frekvencami genotipov, pri¢akovanimi po
Hardy-Weinbergovem ravnotezju. Glede na preucevane
genske lokuse menimo, da genetska struktura zrelih dre-
ves ¢rnega topola zagotavlja ohranitev genskih virov av-

Preglednica 2. Genetska variabilnost vzoréene populacije evropskega ¢rnega topola s prikazom po lokusih

in genskem skladu

Lokus N Na Ne Ho He F

WPMS16 18 7 4,291 0,944 0,767 -0,231
WPMS20 18 5 4,291 0,833 0,767 -0,087
WPMS14 18 7 4,127 0,778 0,758 -0,026
PMGC14 18 7 2,906 0,722 0,656 -0,101
WPMS09 17 8 6,021 0,765 0,834 0,083
WPMS18 18 7 2,817 0,611 0,645 0,053
Srednja vrednost 17,833 6,833 4,076 0,776 0,738 -0,052
Standardna napaka (SE) 0,167 0,401 0,477 0,045 0,030 0,047

N- Stevilo dreves v analizi
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tohtonega ¢rnega topola na njegovih rasti§¢ih v povodju
rek GlinScice, Reke, Osapske reke in Dragonje. Morebitna
izguba dela genetske raznolikosti na posamezni lokaciji
zato Se ne bi bila kljuéna za ogrozanje prezivetja ¢rnega
topola na tem obmo¢ju. Pomembno nevarnost za prezi-
vetje vrste predstavlja predvsem spreminjanje in uni¢eva-
nje za ¢rni topol primernih habitatov vzdolz rek, potokov,
ter kraskih ravnic, ki jih zaznamuje okolje s specifi¢nimi in
dinamic¢nimi rastiS¢nimi razmerami. Kljub ozki geografski
raz8irjenosti analiziranih vzorcev smo lahko znacilno po-
trdili ugodno stanje populacij z izbrano metodo analize
genske pestrosti.

Pestrost na nivoju genov smo z uporabo ohranjenih mo-
lekularnih markerjev (ribosomalno DNK in medgenske
regije) predhodno analizirali na primeru vrste ektomikori-
znih gliv (gomoljik), specificno vezanih na gostitelje (Gre-
benc in sod., 2010). S Siroko zastavljenim vzoréenjem smo
potrdili, da se lahko genska pestrost med populacijami
pojavlja tudi kot posledica vpliva poledenodobnih migra-
cij simbiontskih (drevesnih) partnerjev. Tovrstno znotraj
vrstno pestrost na vecjih geografskih razdaljah moramo
upoStevati predvsem pri prenasanju biolo§kega materiala
na daljSe razdalje, kar je na primeru gomoljik oziroma sa-
jenja inokuliranih sadik v Evropi realnost.

ZAKLJUCEK

Slovenija je ena najbolj gozdnatih drzav v Evropi. Namen
prispevka je bil prikazati ali izpostaviti nekaj primerov oce-
ne raznovrstnosti oziroma pridobivanja izvirnih podatkov
na ocene pestrosti, brez nadaljnjih izraGunov indeksov
pestrosti. Ocene biotske raznovrstnosti izbranih sestojev
kazejo na visoko biotsko raznovrstnost na vseh opazova-
nih ravneh. Poznavanje znacilnosti in pestrosti EU goz-
dnih habitatnih tipov (Habitatna direktiva, 1992; Natura
2000) je pomembno z vidika spremljanja in vzdrzevanja
njihovega ugodnega ohranitvenega stanja, ki zagotavlja
njihov trajni obstoj na dolo€éenem obmodéju. Koncept
vrste lahko bistveno vplivajo
na dobljene rezultate, vkljuéno s finanénimi posledica-

in uporabljene metode

mi dobljenih ocen. Predvsem pri uporabi molekularnih
markerjev je pomembna odlocitev za uporabo ustrezne-
ga koncepta vrste Ze pri zastavitvi delovnih hipotez, saj
uporaba na primer filogenetskega koncepta vrste lahko
znacilno poveca Stevilo odkritih vrst in zmanjsa Stevilo
osebkov v posamezni vrsti (Sites in Crandall, 1997; Myers
in sod., 2000; Agapov in sod., 2004). Kriticno ovrednotenje
posameznega pristopa glede na raven pridobivanja infor-
macije (habitat, vrsta ali gen) kaze, da so pristopi na vseh
ravneh primerni za uporabo v Studijah biotske raznovr-
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stnosti gozdnih ekosistemov, dobljene rezultate pa lahko
smiselno in uporabno vklju¢imo tudi v gozdarsko prakso.
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