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KRYTYCZNE STUDIA TAKSONOMICZNE
NAD ELYMUS REPENS (L.) GouLD

M agdalena Szczepaniak
Instytut Botaniki Polskiej Akademii Nauk im. W. Szafera w Krakowie, Zakiad Systematyki
Roslin Naczyniowych

Wstep

Elymus repens (L.) Gould [=Agropyron repens (L.) P. Beauv.] — perz wlasciwy — jest
pospolitym ibardzo uciazliwym chwastem, dobrze znanym rolnikom i dziatkowiczom.
Badany gatunek jest wlaczany do krytycznego kompleksu traw Agropyron-Elymus, nale-
zacego do plemienia Triticeae [6].

Podziat taksonomiczny w obrebie plemienia Triticeae Dumort. jest skomplikowany i prob-
lematyczny przede wszystkim ze wzgledu na brak wyraznych réznic morfologicznych
pomigdzy rodzajami, atakze na istnienie intensywnych procesow hybrydyzacji
migdzyrodzajowej i miedzygatunkowej. Z tego powodu rozni autorzy stosowali rozmaita
systematyke tego plemienia. Wsrdd proponowanych klasyfikacji Triticeae, Stebbins [10]
1 Love [4] przedstawili skrajnie przeciwne rozwiazania tego problemu. Stebbins stworzyt
jeden duzy rodzaj, do ktérego wlaczyt wszystkie znane gatunki, natomiast Love rozdzielit
plemig na 39 rodzajow. Dyskusja na temat systematyki Triticeae jest kontynuowana i gene-
ralnie przyjmowany jest podzial plemienia na kilka rodzajow, z uwzglednieniem réznego
rodzaju cech: morfologicznych, anatomicznych, cytologicznych oraz genetycznych [15].

W réznych ujgciach taksonomicznych Elymus repens zaliczany byt do rodzajow: Triticum
L., Agropyron Gaertn., Elytrigia Desv. oraz Elymus L. [1, 5].

Elymus repens charakteryzuje si¢ bardzo duza zmienno$cia cech morfologicznych [6, 7].
W zwiazku z tym roznie jest stosowana jego systematyka wewnatrzgatunkowa. Wyrdznia
si¢ przewaznie podgatunki iodmiany [1, 4, 5] lub tez nie wydziela si¢ jednostek
wewnatrzgatunkowych [3, 7].

W zwiazku z rozbieznosciami w taksonomicznym ujgciu poziomu zmiennosci wewnatrz-
gatunkowej, celem niniejszej pracy byla szczegdlowa rewizja systematyczna Elymus
repens w Polsce, dokonana gléwnie na podstawie analizy zmiennosci morfologicznej.
Wyniki analizy zmienno$ci genetycznej, przeprowadzonej za pomoca metody Amplified
Fragment Length Polymorphism (AFLP), zostaly zamieszczone w odrgbnej pracy [13],
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jednoczesnie uwzgledniono je w dyskusji i wnioskowaniu dotyczacym poziomu i charak-
teru zmiennos$ci morfologicznej perzu wlasciwego.

Materiat i metody

Materiat do badan zréznicowania morfologicznego Elymus repens zostal zebrany w latach
19962000 z obszaru catej Polski z 44 stanowisk (rys. 1). Proby zebrano ze zr6znico-
wanych ekologicznie siedlisk, poczawszy od miejsc wilgotnych nad rzekami, poprzez
skraje laséw sosnowych imieszanych, wydmy nadmorskie az po siedliska ruderalne.
Zbioru dokonywano w petni sezonu wegetacyjnego od poczatku lipca do konca sierpnia, co
zapewniato w peni rozwinigte zdzbta i ktosy.

Perz wilasciwy rozmnaza sig intensywnie za pomoca klaczy, ktore czasem moga na przes-
trzeni kilku kilometrow podziemnie opanowaé dane siedlisko. Podczas zbioru prob
populacji, za umowny okaz, speliajacy okreslong rolg ekologiczna w populacji i $ro-
dowisku, uznawano kazdy przestrzennie ograniczony ped nadziemny, posiadajacy
samodzielny system korzeniowy, nawet jesli wykazywat on zwiazek zinnymi pedami
poprzez organy podziemne.

Na kazdym stanowisku zebrano losowo po 25-30 pedéw generatywnych, w odleglosci co
najmniej 5-6 m, w celu zminimalizowania prawdopodobienstwa zebrania ramet pochodza-
cych z tego samego klacza (tej samej genety), a wigc nierdzniacych si¢ genetycznie.
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Rys. 1. Rozmieszczenie stanowisk badanych prob populacji Elymus repens (L.) Gould.
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Kazdy okaz zpopulacji lokalnej zostal szczegdétowo scharakteryzowany na podstawie
41 cech ilosciowych 120 jako$ciowych (szczegdtowo opisanych w pracy Szczepaniak
[12]). Badane cechy =zostaly wybrane na podstawie kluczy do oznaczania ro$lin,
oryginalnych prac dotyczacych badanych gatunkéw oraz wilasnych obserwacji w terenie,
w kulturach eksperymentalnych i materiatdw zielnikowych. Mierzone i oceniane cechy
dotyczyly budowy czgsci wegetatywnych i generatywnych poszczegdlnych okazow. Spo-
sob wykonania pomiaréw cech klosa ikloska przedstawiono na rysunku 2. Do analizy
wlaczono ro§liny w pelni rozwinigte i niezniszczone. Okazy z 44 prob populacji Elymus
repens zostaly przeanalizowane biometrycznie pod katem powyzszych cech makro-
morfologicznych i byly nastgpnie przedmiotem analiz statystycznych. Ogoélem zmierzono
1 oceniono 1181 okazéw E. repens.

Pomiar dlugosci klosa wykonywany byt przy uzyciu linijki z doktadno$cia do 0,5 mm,
natomiast ktoski, kwiatki plewy i plewki mierzono przy uzyciu mikroskopu binokularnego
firmy Nikon, z doktadnoscia do 0,01 mm.

DK

DPal

zLem SzPal

Rys. 2. Sposéb wykonywania pomiarow cech morfologicznych budowy kiosa i kloska
okazoéw Elymus repens, z doktadnoscia do 0,01 mm. Skréty cech: DK — dlugosé klosa, DM —
dhugos¢ miedzywezla, DKt — dlugos¢ ktoska, LKwi — liczba kwiatkow w ktosku, PG — plewa
gorna, PD —plewa dolna, DPD — dlugos¢ plewy dolnej, SzPD — szeroko$¢ plewy dolnej,
DPD/SzPD — dhugos¢ plewy dolnej/szerokosci plewy dolnej (ksztatt), DOPD — dtugo$¢ osci
plewy dolnej, DLem — dlugos$¢ plewki dolnej, SzZLem — szerokos$¢ plewki dolnej, DOLem —
dtugosé osci plewki dolnej, DPal — dlugosé plewki gornej, SzPal — szeroko$¢ plewki gorne;.
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Analiza statystyczna danych morfologicznych

Zgodnie z zatozeniami taksonomii numerycznej [8] punktem wyjs$cia do stworzenia klasy-
fikacji w obrebie badanego gatunku byt zbior duzej liczby cech morfologicznych, bez ich
wstepnego warto$ciowania i wyrdzniania ,lepszych” i,,gorszych” cech [12]. Nastgpnie,
w celu stworzenia koncowego, praktycznego podzialu taksonomicznego, zastosowano
metody analizy statystycznej. Na podstawie uzyskanych wynikow pewne cechy, odpowied-
nie dla ré6znych pozioméw analizowanej zmiennos$ci, zostalty wytaczone z analiz, postuzyty
jednak do szczegdlowego opisu poszczegolnych taksonow [12]. Kazdy okaz z populacji
stanowit robocza jednostke taksonomiczng (Operational Taxonomic Unit — OTU) [8].

Po sprawdzeniu rozkladéw poszczegolnych cech morfologicznych (zmiennych), okazato
sig, ze w wigkszosci przypadkéw sa one mniej lub bardziej zgodne zrozkladem nor-
malnym lub log-normalnym, co potwierdzily testy Shapiro-Wilka. Cechy odbiegajace od
rozkladu normalnego transformowano logarytmicznie w celu spelnienia zalozen
zastosowanych nastgpnie analiz wielowymiarowych [8].

Nie usredniano wartosci cech w obrgbie poszczegoélnych prob ze wzgledu na czgste zrdzni-
cowanie wewnatrzpopulacyjne niektoérych znich, natomiast wszystkie warto$ci cech
poddano standaryzacji ($rednia cechy standaryzowanej jest rowna 0, a odchylenie 1).
Standaryzacja pozwala na przeksztalcenie zmiennej mianowanej w zmienna niemianowana
i dzigki niej rozne cechy moga by¢ ze sobg porownywane.

Analiz¢ sktadowych gtéwnych (Principal Component Analysis — PCA) przeprowadzono
wstegpnie dla wszystkich cech ilosciowych i oparto na macierzy korelacji tych cech [8].
Metoda ta zostala zastosowana w celu stwierdzenia zwiazkow wewnatrzgatunkowych
E. repens, wzajemnego uporzadkowania populacji oraz redukcji duzej liczby wyjsciowych
cech (zmiennych). Na podstawie PCA wybrano cechy, ktére byly wysoko skorelowane
z pierwszymi trzema glownymi sktadowymi (» > 0,60). Cechy te najbardziej réznicowaly
poszczegdlne taksony 1najpelniej wyjasnialy istniejaca zmienno$¢, niezaleznie od
klasyfikacji taksonomicznej. Zastosowano rotacj¢ czynnikow varimax, aby otrzymaé
najprostsza i czytelna strukturg czynnikow.

W PCA proby populacji E. repens zostaly pogrupowane bez zadnych wstepnych zatozen
(a priori). Natomiast za pomoca jednoczynnikowej analizy wariancji (one-way Analysis of
Variance — one-way ANOVA) testowano hipoteze zerowa, ze réznice pomigdzy $rednimi
dla wybranych cech w analizie sktadowych gtownych sa statystycznie istotne pomigdzy
taksonomicznymi jednostkami wewnatrzgatunkowymi [9]. Poziom istotno$ci zmierzono
testem najmniejszych istotnych réznic (NIR) oraz testem Tukeya.

Cechy ilosciowe, ktore istotnie réznity morfotypy E. repens, zostaly w nastgpnym etapie
analizy statystycznej wprowadzone do kanonicznej analizy dyskryminacyjnej (Canonical
Discriminant Analysis — CDA) [8]. CDA (z uzyciem procedury postgpujacej krokowej)
przeprowadzono dla poszczegélnych okazow jako OTUs, w celu sprawdzenia mocy
dyskryminacyjnej i przydatnosci taksonomicznej zbioru cech wybranych w poprzednich
analizach oraz do odrdzniania predefiniowanych grup (jednostek wewnatrzgatunkowych).
Rozrzut wuktadzie kanonicznych funkcji dyskryminacyjnych oparty jest na
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maksymalizowaniu zmiennos$ci mig¢dzygrupowej do zmiennoSci wewnatrzgrupowej
i oparty jest na statystyce F (Fishera-Snedecora). Oprocz uporzadkowania roéwniez uzyto
analizy dyskryminacyjnej jako metody klasyfikujacej, pozwalajacej oceni¢ procent
poprawnych klasyfikacji indywidualnych okazéw do wyréznionych taksonow.

Analizy numeryczne cech biometrycznych wykonano przy uzyciu programu STATISTICA
wersja 5.1 PL.

Wyniki

Analiza sktadowych glownych

Wyniki PCA pozwolity na wyodrgbnienie 11 cech z catego zbioru danych biometrycznych,
umozliwiajacych wyréznienie trzech grup populacji (morfotypow) Elymus repens, oraz
okreslenie wzajemnych relacji (podobienstw badz roznic) pomigdzy nimi.

11 wyrdznionych generatywnych cech morfologicznych budowy zdzbta: DK, DM, DK,
LKwi, DPD, SzPD, DPD/SzPD, DOPD, DLem, DOLem iDPal bylo wysoko
skorelowanych ztrzema czynnikami, zktorych pierwszy wyjasnial 46,93%, drugi —
16,29%, a trzeci — 14,40% catkowitej wariancji cech (tacznie — 77,62%; tab. 1).

Tabela 1. Wyniki analizy sktadowych gtownych (PCA) dla okazow Elymus repens — wyjasniana
wariancja oraz tadunki czynnikowe dla 11 cech i3 czynnikéw. Pogrubiona czcionka
zaznaczono wartosci korelacji cech z czynnikami o » > 0,60. Skréty cech patrz rys. 2.

Czynnik 1 | Czynnik 2 | Czynnik 3
Wyjasniana wariancja (%) 46,93 16,29 14,40
Cechy Ladunki czynnikowe
DK 0,76 —0.06 0,01
DM 0,74 0,13 0,01
DKt 0,89 0,08 —0.12
LKwi 0,74 0,04 —0.34
DPD 0,88 —0.16 0,10
SzPD 0,47 —0,09 -0.81
DPD/SzPD 0,42 —0.08 0,88
DOPD 0,10 0,92 0,05
DLem 0,90 0,08 0,09
DOLem —0.01 0,93 —0.06
DPal 0,84 0,08 0,04

Na diagramie rozrzutu okazoéw Elymus repens, z 20 wybranych préb populacji (w ten
sposob, by reprezentowaly wszystkie wyrdzniajace si¢ morfotypy), w ukladzie trzech
pierwszych czynnikow (rys. 3) nie wyrozniaja si¢ wyraznie oddzielone grupy. Jednak
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analiza potozenia poszczegdlnych préb populacji iokazéw wykazata pewien trend
okreslony przez cechy zwiazane z poszczegolnymi czynnikami.

Z czynnikiem 2 zwiazana jest cecha dlugosci osci na plewach (DOPD) i plewkach dolnych
(DOLem), ktore to cechy wyodrebniaja okazy bezostne i oSciste oraz wszystkie okazy
posrednie pomigdzy nimi (tab. 1; rys. 3). Zarébwno okazy osciste, jak i bezostne sa znacznie
zréznicowane pod wzgledem cech wielkosci skorelowanych z czynnikiem 1 (tab. 1).

Czynnik 3 byt istotnie zwiazany z dwoma cechami (DPD/SzPD i SzPD) (tab. 1) i pozwolit
na wyodrebnienie grupy okazéw o waskich, wydluzonych plewach (,,szydlastych™),
bezostnych lub krotkooscistych (populacje R—14, R—46, R—47, R—69 i R—70 (rys. 3).

4 T
E. repens var. subulatus

R-32 |
R-33
R-56
R-61
R-78
R-86
R-89
R-101
R-35 |
R-60
R-65
R-67
R-75
R-88
R-106
R-14 |
R-46
R-47
R-69
R-70

var. repens

E. repens var. aristatus

CZYNNIK 3 (14,40%)
var. aristatus

BXDO@OCc+O0#%0e@emOP> | O BO @

E. repens var. repens

var. subulatus

2 -1 0 1 2 3
CZYNNIK 2 (16,29%)

Rys. 3. Analiza sktadowych gtéwnych (PCA) — diagram rozrzutu okazoéw z 20 wybranych prob
populacji Elymus repens (L.) Gould wzgledem czynnika 2 i 3. W celu uzyskania przejrzystosci
wykresu przedstawiono rozrzut okazéw z wybranych populacji tak, aby reprezentowane byty
wszystkie typy morfologiczne (odmiany) wystgpujace w granicach zakresu zmiennoS$ci
E. repens. Poszczegolne proby zaznaczono odrgbnymi symbolami graficznymi znajdujacymi sig
w legendzie. Rozmieszczenie zbioru prob populacji na rys. 1.

Podsumowujac, mozna stwierdzi¢, ze w PCA wyrdzniaja si¢ trzy grupy morfotypow
w obrebie Elymus repens: bezostny lub krotkooscisty, dlugoos$cisty oraz morfotyp
o szydlastych plewach, ktore jednak tworza continuum zmiennosci. Poprawnosé
wyroznienia tych grup byta analizowana w dalszej cze$ci pracy za pomoca odpowiednich
metod statystycznych.

Copyright © StatSoft Polska, 2004
Kopiowanie lub powielanie w jakikolwiek sposob bez zgody StatSoft Polska Sp. z 0.0. zabronione



=

StatSoft” StatSoft Polska, tel. (12) 4284300, (601) 414151, info@statsoft.pl, www.statsoft.pl

Jednoczynnikowa analiza wariancji

Istotno$¢ réznic pomigdzy srednimi cech wyréznionych w PCA analizowano przy pomocy
jednoczynnikowej analizy wariancji. W przypadku 10 z 11 cech hipoteza zerowa, mowiaca
o braku ro6znic pomigdzy ich §rednimi, zostata odrzucona, a zatem trzy grupy réznity si¢
istotnie pod wzglegdem tych cech. Wartosci statystyki F dla poszczegolnych cech byty
znacznie wyzsze niz krytyczne F (Fy 52 = 4,60; tab. 2). Wyrdznione trzy morfotypy nie
roznily si¢ istotnie tylko pod wzglgdem jednej cechy: ilosci kwiatkow w klosku
srodkowym (LKwi).

Tabela 2. Wyniki jednoczynnikowe] analizy wariancji przeprowadzonej dla prob populacji

Elymus repens; warto§¢ F dla 3 grup (df =2) i 1181 okazdéw (df = 1178). Roznice istotne

z p < 0,05 zaznaczono *.

Cechy F F0,05
DOLem 1601,79 * 4,60
DPD/SzPD 698,29 * 4,60
DOPD 375,30 * 4,60
DPD 120,09 * 4,60
DLem 84,18 * 4,60
SzPD 77,58 * 4,60
DPal 52,27 * 4,60
DK 20,81 * 4,60
DKt 19,60 * 4,60
DM 15,56 * 4,60
LKwi 1,03 4,60

Na podstawie uzyskanych wynikoéw nie stwierdzono wyraznych nieciagtosci w badanym
zbiorze populacji, dlatego tez odrézniajacym si¢ grupom okazéw przypisano range odmian
(varietas).

Wyrézniono trzy odmiany w obrgbie Elymus repens: E. repens (L.) Gould var. repens,
E. repens var. aristatus (Schreb. ex Baumg.) Melderis & D.C. McClint. oraz E. repens var.
subulatus (Roem. & Schult.) Szczepaniak, comb. nova.

Elymus repens w odmianie typowej ma bezostne, ostro zakonczone plewy, albo z oscia
o dtugosci co najwyzej 1,5 mm. Pod wzgledem tej cechy (DOPD) var. repens jest podobna
do var. subulatus, ktora jednak ma wigkszy jej zakres (rys. 4). Okazy nalezace do E. repens
var. aristatus mozna od pozostalych odmian odr6zni¢ na podstawie dtugosci osci na
plewce dolnej (DOLem) — zakresy zmiennosci tej cechy wykluczaja si¢ w wartosciach
sredniej iodchylenia standardowego dla poszczegdlnych odmian (rys. 4). Natomiast
E. repens var. subulatus charakteryzuje si¢ dtugimi oraz waskimi plewami, o charakte-
rystycznym ,,szydlastym” ksztalcie (DPD/SzPD) i waskim btoniastym brzegu (rys. 4).
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Zakres zmiennosci tej cechy dla E. repens var. subulatus nie wchodzi w granice wartosci
sredniej oraz odchylenia standardowego dla pozostatych odmian. Pozostate, wyrdznione
w analizie wariancji cechy w mniejszym stopniu rozrdézniaja poszczegodlne odmiany.
Mozna jedynie zwrdci¢ uwage na fakt, ze E. repens var. aristatus ma generalnie dhuzsze
o$ci na plewach (DOPD), aE. repens var. subulatus zwykle dluzsze plewy (DPD)
i w zwiazku z tym dtuzsze plewki (rys. 4).

[mm] 12 85
110 T maks. 80
105 i .
1 ¥ min.
; [ srednia; $rednia + odch. std. 75
g $rednia — odch. std.
, 70
g 65
7, s
g 9 E 60
@ 5 t?‘) 55
-I R -~
o % a 50
a 3 L o
X a 45
, 40
0 35
3 30
X
2 - 25 -
var. aristatus var. repens var. subulatus var. aristatus var. repens var. subulatus
[mm] 5,5 [mm] 14,0

) 12,0
4,0 15
11,0 —_
35 105
30 10,0
95
25 90
80
15 75
7.0
1,0 65
6,0
55 —4
50 1

var. aristatus var. repens var. subulatus var. aristatus var. repens var. subulatus

DOPD
DPD

Rys. 4. Srednie arytmetyczne, odchylenia standardowe, minimum i maksimum dla 4 cech
(DOLem, DPD/SzPD, DOPD, DPD) najlepiej odrozniajacych odmiany Elymus repens — var.
aristatus, var. repens i var. subulatus. Skroty cech patrz rys. 2.

Kanoniczna analiza dyskryminacyjna

Przeprowadzona kanoniczna analiza dyskryminacyjna (procedura krokowa) potwierdzita
wybor 10 (z 11) cech ilosciowych na podstawie PCA, ktére umozliwiaja rozroéznienie
odmian Elymus repens (tab. 3).
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Tabela 3. Wyniki kanonicznej analizy dyskryminacyjnej (CDA) dla okazow Elymus repens jako
OTUs; wartosci mocy dyskryminacyjnej dla 10 wybranych cech ilosciowych odrézniajacych
odmiany, p < 0,05. Skréty cech patrz rys. 2.

Cechy | lambda Wilksa | 500w lambda
DOLem 0,39 0,26
DPD/SzPD 0,12 0.83
SzPD 0,11 0,92
DPD 0,11 0,92
DK 0,11 0,96
DM 0,10 0,98
DKt 0,10 0,99
DPal 0,10 0,99
DLem 0,10 0,99
LKwi 0,10 1,00

Dhugos¢ osci na plewie dolnej (DOPD) zostala na podstawie zatozen wylaczona z analizy
dyskryminacyjnej, jako cecha niewyrozniajaca odmian Elymus repens.

Wartosci czastkowej lambdy Wilksa wskazuja, ze cechami najlepiej dyskryminujacymi
odmiany sa: dlugo$¢ osci na plewce dolnej (DOLem) oraz stosunek dtugosci plewy dolnej
do jej szerokosci (DPD/SzPD) (tab. 3). Pozostale cechy (oprocz LKwi) w mniejszym
stopniu rozrézniaja odmiany, ale sa istotne statystycznie'.

Uzupetniajac wyniki otrzymane w analizie wariancji, mozna stwierdzi¢, ze liczba
kwiatkow w ktosku srodkowym (LKwi) oraz dtugo$é osci na plewach (DOPD) nie r6znia
si¢ istotnie u badanych odmian Elymus repens.

Wartosci wspotczynnikoéw struktury kanonicznej (tab. 4) wskazuja, ze =z pierwsza
kanoniczna funkcja dyskryminacyjna zwigzana jest dlugos¢ osci na plewce dolnej
(DOLem), ktora wyraznie wyodrgbnia Elymus repens var. aristatus od E. r. var. repens
i1 E. r. var. subulatus (rys. 5). Zdruga funkcja dyskryminacyjna wysoko, ujemnie
skorelowany jest ksztalt plew (DPD/SzPD), ktéry wyodrebnia E. repens var. subulatus.
Wymienione cechy sa rowniez wysoko skorelowane z czynnikami w PCA oraz posiadaja
wysokie wartosci statystyki F. Pozostale cechy sa stabiej skorelowane z funkcjami
dyskryminacyjnymi, mozna je jednak traktowaé pomocniczo przy opisie E. repens var.
subulatus, ktora charakteryzuje si¢ dlugimi i waskimi plewami oraz dtugimi plewkami.

Dwie pierwsze funkcje dyskryminacyjne wyjasniaja 100% zmienno$ci w badanym
materiale populacyjnym.

' Wartosci czastkowej lambdy Wilksa mieszcza si¢ w zakresie od 1,0 (zmienna nie ma Zadnej mocy
dyskryminacyjnej) do 0,0 (zmienna catkowicie dyskryminuje dany model).
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Tabela 4. Wyniki kanonicznej analizy dyskryminacyjnej (CDA) dla okazow Elymus repens jako
OTUs; wspoélczynniki struktury czynnikowej, reprezentujace korelacje pomigdzy cechami
morfologicznymi a pierwszymi dwoma kanonicznymi funkcjami dyskryminacyjnymi (CAN 1 —
CAN 2). Skroty cech patrz rys. 2.

Kanoniczna funkcja
dysokr;minagyjng CAN CAN2

Cechy
DK -0,03 -0,15
DM 0,00 -0,14
DKt -0,04 -0,14
LKwi —0,02 0,01
DPD -0,12 -0,34
SzPD —0,03 0,31
DPD/SzPD -0,13 —0,90
DOPD 0,44 -0,12
DLem —0,04 -0,32
DOLem 0,93 -0,11
DPal -0,05 -0,24

CAN 2
b b L S5 s A b b LN o 4N e s

CAN 1

Rys. 5. Kanoniczna analiza dyskryminacyjna (CDA) — diagram rozrzutu 1181 okazéw Elymus
repens (L.) Gould jako OTUs wzgledem funkcji dyskryminacyjnych (CAN 1 - CAN 2);
O - E. repens var. repens, ® — E. repens var. aristatus, + — E. repens var. subulatus.

Na podstawie wybranych wczeséniej cech utworzono w analizie dyskryminacyjnej tzw. ma-
cierz klasyfikacji, ktora opisuje rzeczywista klasyfikacj¢ okazéw do wyrdznionych odmian
(tab. 5). Stwierdzono, ze poszczegolne odmiany byly w duzym procencie poprawnie klasy-
fikowane — w grupie Elymus repens var. repens 616 okazow (co stanowi 94,04%) zostato
poprawnie oznaczonych, za$ 36 zaliczono btednie do E. r. var. subulatus, a3 do E. r. var.
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aristatus. Podobnie w przypadku E. r. var. subulatus, 161 okazéw zaliczono poprawnie
(93,06%), a btednie 7 wlaczono do E. r. var. aristatus i 5 do E. r. var. repens. Natomiast
328 okazow (92,92%) E. r. var. aristatus byto poprawnie zaliczonych, pozostate zaklasyfi-
kowano do E. r. var. repens (19 okazoéw) oraz do E. r. var. subulatus (6 okazow).

Tabela 5. Wyniki kanonicznej analizy dyskryminacyjnej (CDA); macierz klasyfikacji okazow
do poszczegblnych odmian Elymus repens.

Klasyfikacja okazoéw (liczba okazow / % poprawnych
klasyfikacji do danej odmiany)
Odmiana E. repens E. repens E. repens
var. repens var. aristatus var. subulatus
E. repens 616 /94,04 3/0,46 36/5,50
var. repens
E. repens 19/5,38 328/92,92 6/1,70
var. aristatus
E. repens 5/2,89 714,05 161 /93,06
var. subulatus

Podobienstwo wynikéw uzyskanych w CDA i PCA potwierdza wybodr cech diagnostycznych
dla wydzielonych odmian Elymus repens (rys. 4, 5). Wysoki procent poprawnych oznaczen
rowniez wskazuje, ze poszczegdlne odmiany sg odrdznialne i dobrze opisywane za pomoca
wybranych cech morfologicznych (tab. 5). Okazy btednie klasyfikowane potwierdzaja duza
zmiennos$¢ E. repens 1 brak wyraznych nieciagto$ci pomigdzy zaobserwowanymi morfotypami.

Dyskusja

Elymus repens jest gatunkiem bardzo polimorficznym, przede wszystkim w wyniku
szerokiego rozmieszczenia prawie na catej kuli ziemskiej. Melderis we Flora Europaea [5]
w obrebie Elymus repens (L.) Gould wyréznit 5 podgatunkéw, z ktorych tylko E. repens
subsp. repens wystepuje w Polsce. Pozostale podgatunki wystepuja w Europie
potudniowej, na Ukrainie, w Rosji i dalej na wschod siggaja do Azji.

Conert [1] w dziele ,Ilustrierte Flora von Mitteleuropa”, oprocz podgatunku typowego,
podaje rowniez wystepowanie Elymus repens subsp. littoreus (F. C. Schumacher) Conert
w Europie, na wybrzezu Morza Srodziemnego oraz Battyku.

W czasie przeprowadzonych badan biometrycznych stwierdzono wysoki poziom migdzy-
1 wewnatrzpopulacyjnej zmienno$ci Elymus repens, wykazany za pomoca jedno- i wielo-
wymiarowych analiz statystycznych. Stwierdzono, ze zmienno$¢ morfologiczna E. repens
ma charakter ciagly, skrajne morfotypy sa dobrze odrdznialne, jednak pomigdzy nimi
istnieje cata gama przej$¢, tworzacych continuum zroéznicowania. Wedtug Prokudina [7]
E. repens jest taksonem mtodym ewolucyjnie, tworzacym zlozony kompleks, w obrgbie
ktorego ciagle przebiegaja procesy mikroewolucyjne, iw zwiazku ztym wyrdzniane
jednostki wewnatrzgatunkowe nie maja znaczenia taksonomicznego. Jednak ze wzgledow
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praktycznych wyroznienie odmian na podstawie najbardziej odrozniajacych cech: dlugosci
osci na plewach i plewkach dolnych oraz ksztattu plew, wydaje si¢ by¢ uzasadnione, co
potwierdzono w analizie dyskryminacyjnej wysokim procentem poprawnych klasyfikacji
okazow do poszczegodlnych morfotypow.

Rezultaty uzyskane za pomoca AFLP odzwierciedlaja niski poziom wewnatrzgatunkowej
zmienno$ci genetycznej Elymus repens [13]. Swiadczy otym takze niska proporcja wyrdz-
nialnych genet (Srednia G/N dla E. repens wynosi 0,29 zakres: 0,10-0,50 [13]),
a w szczegdlnosci takze niski poziom zrdéznicowania genetycznego (D: dla E. repens
srednia wynosi 0,32 (0,00-0,78) [13]). Stwierdzono, ze populacje E. repens skladaja si¢
z jednego lub najwyzej kilku genotypow iroznia si¢ znacznie migdzy soba. Nowe
populacje sa zaktadane przez niewielka ilo$¢ nasion badz fragmentéw klaczy, ktore
nastgpnie rozmnazaja si¢ glownie wegetatywnie.

Analiza wariancji molekularnej (AMOVA) wykazala, ze pomigdzy morfologicznymi
odmianami Elymus repens nie ma istotnych roéznic genetycznych [13]. Réwniez wyniki
testu Mantela wykazaly brak istotnej korelacji pomigdzy morfotypami a struktura
genetyczna (r =—0,58, P> 0,13). Te wyniki oraz niski poziom zr6znicowania AFLP moga
wskazywaé, ze przyczyna wyraznego morfologicznego polimorfizmu jest plastycznosé
gatunku [3, 14]. E. repens tworzy ekokliny (ekotypy fizjologiczne) i wykazuje zmiennos¢
wzdluz gradientu ekologicznego. Wykazano, ze siedliska jego wystgpowania w sposob
ciagly przechodza jedne w drugie, a lokalne populacje przystosowuja si¢ genetycznie do
roznych warunkow, co nie jest jednak skorelowane z okreslonym morfotypem [12].

Uzyskane wyniki zgadzaja si¢ z wczeSniejszymi pracami dotyczacymi Elymus repens,
w ktorych wykazano, Ze plastyczno$¢ tego taksonu daje mu ogromne mozliwosci adaptacyjne
do zmieniajacych si¢ i nieprzewidywalnych czynnikéw siedliskowych [14]. Gatunki o szerokiej
amplitudzie ekologicznej tworza mozaike wielu cech osobniczych (morfologicznych oraz
fizjologicznych), atakze roznig si¢ sposobem reprodukcji [7]. Naturalna selekcja moze
faworyzowa¢ bardziej plastyczne genotypy, ktore tatwo przystosowuja si¢ do zmian w §ro-
dowisku [14]. U E. repens zdolno$¢ do ekspresji genotypu w postaci roznych fenotypow jest
znacznie wigksza niz zrdznicowanie genetyczne. Taki wzor zmiennosci jest charakterystyczny
rowniez dla innych gatunkéw obcopylnych o szerokim zasiggu wystepowania [7].

Zroznicowanie morfologiczne moze by¢ rowniez skutkiem mutacji somatycznych zacho-
dzacych w rametach jednej genety, co rowniez potwierdza duza mobilno$¢ genomu Elymus
repens [3]. U gatunkow klonalnych czgsto obserwuje si¢ ograniczenie rozmnazania plcio-
wego, a zroznicowanie genetyczne spowodowane jest nagromadzeniem mutacji somaklo-
nalnych w przeciagu wieloletniego zycia poszczegélnych genet. Ramety sa bardzo $cisle
genetycznie do siebie podobne, ale nie musza by¢ identyczne. AFLP jest wysoce powta-
rzalng technika do wykrywania polimorfizméw, nawet u blisko spokrewnionych taksonow.
Jest to odpowiednia metoda do identyfikacji réznych genotypow, jednak nie jest dosy¢
czula dla wykrycia mutacji somatycznych pomigdzy indywiduami pochodzacymi z jedne;j
genety. Zastosowanie markerow mikrosatelitarnych prawdopodobnie bedzie bardziej
uzyteczne do dokladniejszej oceny poziomu zréznicowania genetycznego E. repens, co
zostato potwierdzone w badaniach nad innymi gatunkami rodzaju Elymus [11].
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Szczegdtowa analiza morfologiczna jest niezbedna do oceny istotnosci poziomu
zmienno$ci w trudnych kompleksach gatunkow, jakim niewatpliwie jest Elymus repens.
Wielowymiarowe analizy statystyczne (np. PCA, ANOVA, CDA) sa stosowane do
okreslenia, czy zmienno$¢ ma charakter ciagly czy tez nie. Odkrycie mniej lub bardziej
ciagtej i przypadkowej zmienno$ci cech morfologicznych pomigdzy spokrewnionymi
gatunkami jest prawdopodobnie czg¢stym wzorem Ww naturze, poniewaz fenotypowa
ekspresja takich cech jest zwykle warunkowana wieloma genami [2]. Cechy, ktoére
przypadkowo zmieniaja si¢ w obrebie taksonu, ukrywaja informacj¢ dostarczana przez
taksonomicznie istotne cechy. Zastosowanie jednoczes$nie szczegdtowej analizy moleku-
larnej i morfologicznej jest uzytecznym narzedziem do rozwiklania problemow taksonomii
wewnatrzgatunkowej. Gdy interpretuje si¢ wspolnie te dwa rodzaje danych, niektore
problemy tradycyjnej morfometrii moga zosta¢ ominigte, np. takie jak kryteria wyboru
odpowiedniej ilos¢ cech. Znany jest rowniez genetyczny skladnik zmiennosci
morfologicznej obserwowanej w naturze. W przypadku Elymus repens okazalo sig, ze
wspolne analizy biometryczne i genetyczne pozwolily na wyjasnienie podstaw i charakteru
r6znego rodzaju zmiennosci migdzy- i wewnatrzgatunkowe;.

Whioski

¢ Na podstawie zmiennosci cech morfologicznych (gtownie), a takze zmiennos$ci gene-
tycznej oraz w oparciu o §wiatowe trendy w systematyce i nomenklaturze kompleksu
Agropyron-Elymus przedstawiono nowa dla Polski systematyke Elymus repens:

Elymus repens (L.) Gould

var. repens

var. aristatus (Schreb. ex Baumg.) Melderis & D.C. McClint.
var. subulatus (Roem. & Schult.) Szczepaniak, comb. Nova.

¢ Zmienno$¢ morfologiczna Elymus repens ma charakter ciagly, mozna jednak wyodreb-
ni¢ morfotypy, ktorym nadano range odmian. Cechami istotnie odrdézniajacymi
odmiany E. repens sa:
— dlugos¢ osci na plewkach dolnych
— ksztalt plew

¢ Wystgpowanie odmian Elymus repens na terenie Polski nie jest skorelowane z okreslo-
nym typem siedliska ani tez z polozeniem geograficznym.

¢ Wykazano, ze Elymus repens charakteryzuje si¢ znacznie wyzszym polimorfizmem
morfologicznym niz zréznicowaniem genetycznym, co moze by¢ spowodowane
mtodoscia ewolucyjna gatunku i zachodzacymi w nim procesami mikroewolucyjnymi.
Odmienna ekspresja tego samego sktadu genomowego w réznych warunkach moze
by¢ przyczyna ogromnej mozaiki morfologicznej gatunku.

¢ Jednoczesne stosowanie roznorodnych metod, rozszerzajacych zakres badan klasycznej
taksonomii (a zwlaszcza analizy genomu), pozwala na uzyskanie odpowiedzi na
pytania dotyczace istoty roznego poziomu zmiennosci i ich wzajemnych powiazan.
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