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ABSTRACT
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All tree breeders cope with the same challenge of the very long time interval of a single breeding
cycle. What is more, trees are long-lived, with desirable breeding traits expressing late during their
life cycle. Increasing problems with climate change, globalization or economic growth have forced
us to accelerate tree breeding and improve selection precision, both of which can be achieved
by genomic selection (GS). The idea of GS was introduced nearly 20 years ago as an extension
of marker-assisted selection (MAS) in order to advance breeding technologies using genetic markers.
Unlike MAS, which exploits only a set of marker-trait associations, GS relies on a high number
of genetic markers that are spread throughout the entire length of the genome. All markers effects
are assessed simultaneously in order to build a precise model that allows prediction of genetic
estimated breeding value of a particular individual using genetic data only. GS has already revo-
lutionized dairy cattle breeding resulting in remarkable improvements across multiple traits and
is becoming more and more common in crop production. We now know that genetic architecture
of quantitative traits is complex, but recent advances in genomics have made it possible to deal
with this problem in an unprecedented way. There are certain concerns regarding GS in forest
tree species that include genotype-environment (GxE) interaction and the usefulness of the
predictive model built up by GS in the next generation of trees. Nevertheless, experimental results
obtained so far have shown that the genetic gain per unit time as well as selection precision can
be substantially increased. Here we present the basic principles of GS for forest tree species,
giving examples of studies carried out so far and discussing problems and future possibilities
that GS may soon open up for forest tree breeders.
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Wstep

Lasy to niezwykle ztozone ekosystemy, petnigce szereg funkeji: poczawszy od roli gospodarczej,
poprzez wigzanie dwutlenku wegla i regulacj¢ obiegu wody, ochrong¢ przed klgskami zywioto-
wymi, erozjg i zanieczyszczeniami przemystowymi, skoriczywszy na funkeji spotecznej. Drzewa
sg w lesie gléwnymi edyfikatorami, czyli organizmami ksztattujacymi najwazniejsze wlasciwos-
ci srodowiska w ekosystemach lesnych. Z tego powodu petnig kluczows rol¢ w utrzymaniu réw-
nowagi biologicznej. W swietle obecnych zmian klimatu, globalizacji, wzrostu ekonomicznego
czy tez probleméw zwigzanych z ewolucjg patogenéw funkcja ta staje si¢ coraz wazniejsza. Przyszia
jakos¢, produktywnosé, jak i zdrowotnosé najwazniejszych z ekonomicznego punktu widzenia
gatunkéw drzew lesnych ksztattowana jest obecnie w ramach podejmowanych dziatari hodowla-
nych. Cennym narzedziem, ktére moze pomée hodowcom sprostaé nowym wyzwaniom, wydaje
si¢ by¢ selekcja genomowa, ktérej podstawowe zatozenia, problemy i perspektywy oméwiono
w niniejszym artykule.

Pojecie i podstawowe zalozenia selekcji genomowej

Gléwnym celem hodowli drzew lesnych jest identyfikacja osobnikéw o pozgdanej wartosci hodo-
wlanej poprzez powtarzajace si¢ cykle selekeji, krzyzowania i testowania potomstwa. Zabiegi te
majg prowadzi¢ do otrzymania nasion ulepszonych pod wzgledem genetycznym, przy maksy-
malizacji zysku genetycznego w jak najkrétszym czasie i jak najmniejszym kosztem [Namkoong
i in. 1988]. Taki cykl trwa od kilku lat do kilku dekad, gdyz drzewa potrzebuja co najmniej kilku
lat, aby osiggnaé zdolnosé do reprodukeji. Co wigcej, pozadane cechy wzrostowe i jakosciowe,
jak np. cechy drewna czy odpornos¢ na patogeny, czesto ujawniajg si¢ jeszcze pézniej. Zapotrze-
bowanie na drewno wykorzystywane w przemysle oraz jako drewno opatowe wciaz rosnie, a przy
jednoczesnym ograniczeniu wykorzystania naturalnych laséw wymaga zwickszenia produkcji
surowca drzewnego.

Dynamiczny rozwéj genomiki, umozliwiajacy znalezienie tysigey uzytecznych markeréw
genetycznych, moze istotnie wspomdc tradycyjne metody hodowli drzew lesnych poprzez znaczng
redukceje czasu potrzebnego do identyfikacji osobnikéw o pozgdanej wartosci hodowlanej. Selekcja
genomowa (GS — genomic selection) wykorzystuje bardzo duzg liczb¢ markeréw genetycznych
gesto pokrywajacych caty genom badanego gatunku w celu znalezienia powigzari migdzy tymi
markerami a poszczegélnymi cechami fenotypowymi. Umozliwia rozpoznanie drzew o pozgdanej
warto$ci hodowlanej juz w stadium siewki tylko na podstawie analizy ich genomu. Jest rozsze-
rzeniem selekeji wspomaganej markerami (MAS — marker-assisted selection), jednak liczba
wykorzystywanych markeréw jest znacznie wyzsza. Wnioskowanie prowadzone jest w oparciu
o polimorfizmy pojedynczego nukleotydu (SNP - single nucleotide polymorphisms), czyli
ycegietek”, z ktérych zbudowany jest DNA. Markery te obejmujg caly genom w taki sposéb,
aby wszystkie loci cech ilosciowych (geny kontrolujgce m.in. pozadane cechy hodowlane; QTL
— quantitative trait loci) byly w nieréwnowadze sprz¢zer (LD - linkage disequilibrium) przy-
najmniej z jednym z wykorzystanych markeréw genetycznych [Goddard, Hayes 2007]. Oznacza
to, ze loci cech ilosciowych sg fizycznie powigzane z uzytymi markerami SNP, co umozliwia
identyfikacj¢ osobnikéw o pozgdanych cechach przy wykorzystaniu odpowiednio duzej liczby
markeréw genetycznych bez znajomosci potozenia danego QTL w genomie.

Oprécz zestawu markeréw genetycznych GS wymaga tzw. populacji testowej (ryc.). Obej-
muje ona co najmniej 1000-2000 osobnikéw, ktére sg genotypowane i fenotypowane pod katem
wszystkich pozgdanych cech. Taka populacje moze stanowi¢ populacja hodowlana pierwszej
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generacji, czyli wyselekcjonowane potomstwo drzew matecznych z krzyzéwek kontrolowanych
lub z wolnego zapylenia. W oparciu o uzyskane wyniki buduje si¢ model dla kazdej cechy, ktéry
jest nastgpnie sprawdzany w tzw. populacji weryfikujacej (ryc.). Stanowig jg losowo wybrane osob-
niki, ktdre nie weszty w sktad populacji testowej [Grattapaglia 2014].

Problemy zwigzane z selekcjg genomowg drzew lesnych

PODSTAWOWE CZYNNIKI WPLYWAJACE NA DOKEADNOSC TWORZONEGO MODELU. Grattapaglia [2017]
wymienia trzy podstawowe czynniki wynikajgce z teorii genetyki populacyjnej i ilosciowej, ktdre
majg wptyw na doktadnos¢ przewidywania cech fenotypowych przy wykorzystaniu selekcji geno-
mowej: (1) efektywna wielkos$¢ populacji (NVe) i gestosé, z jakg markery genetyczne pokrywajg
genom, co przektada si¢ na poziom LD; (2) wielkos¢ i sktad populacji testowej; oraz (3) odziedzi-
czalno$é badanej cechy i jej genetyczna architektura, czyli liczba loci i to, jak duzy majg wptyw
na analizowang cechg.

Drzewa lesne cechujg sie niskim poziomem LD, co oznacza, Ze wymagana jest bardzo duza
liczba markeréw genetycznych gesto pokrywajgeych caly genom, aby model okreslony przy po-
mocy metod GS, przewidujgcy, ktére osobniki bg¢dg miaty pozgdang wartos¢ hodowlang, miat wy-
sokg skutecznosé. Wazna jest takze wartos¢ Ne populacji testowej, ktéra odpowiada liczebnosci
idealnej populacji, w ktdrej wszystkie osobniki krzyzujg si¢, a rozkltad frekwenciji alleli w efekcie
dziatania dryfu genetycznego (zmian losowych) jest taki sam jak w analizowanej rzeczywistej
populacji [Wright 1931]. Przy mniejszej wartosci Ne wzrasta efekt dryfu genetycznego, a tym sa-
mym poziom LD. Aby zmaksymalizowa¢ zysk genetyczny, populacja testowa powinna miec
zatem niskg warto$¢ Ne, mieszczacy sie¢ w przedziale 10-60, do maksymalnie 100 [Grattapaglia
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2014]. Nalezy jednak podkresli¢, ze fizyczna wielko$¢ genomu nie stanowi tu ograniczenia, jak
np. w przypadku gatunkéw szpilkowych, ktérych genomy sg bardzo duze (~20-23 miliardy par
zasad, Gpz; dla poréwnania wielkos¢ genomu cztowicka wynosi ~3 Gpz). Wielkoscig decydujacg
jest dlugos¢ fragmentu DNA podlegajgca rekombinacji (zjawisko polegajace na wymianie frag-
mentéw DNA podczas powstawania gamet — plemnikéw lub komérek jajowych), ktéra w przy-
padku np. sosny tacda (Pinus taeda 1..) i eukaliptuséw (Eucalyptus spp.) jest poréwnywalna
[Brondani i in. 2006; Echt i in. 2011], mimo duzo mniejszego genomu eukaliptuséw w stosunku
do sosen (~0,65 Gpz) [Grattapaglia 2017].

Wielkos¢ populacji testowej (N) powinna wynosi¢ okoto 1000 osobnikéw, przy liczbie
N=2000 spodziewany jest dalszy, 10-procentowy wzrost precyzji tworzonego modelu GS,
gléwnie z powodu uwzglednienia wickszej liczby rzadkich, korzystnych alleli. Natomiast przy
N>2000 nie obserwuje si¢ dalszego wzrostu doktadnosci modelu, niezaleznie od ggstosci geno-
typowania i Ne populacji testowej [Grattapaglia, Resende 2011]. Precyzja tworzonego modelu
GS rosnie réwniez wraz ze stopniem pokrewieristwa migdzy populacjg testowg a docelowg
[Heslot i in. 2015].

Problemem przy wysokiej liczebnosci populaciji testowej mogg by¢ koszty zwigzane z pomia-
rem okreslonych cech fenotypowych. Z tego wzgledu zaleca si¢ wykorzystanie metod posrednich,
np. spektroskopii w bliskiej podczerwieni (NIRS — near-infrared reflectance spectroscopy) lub
promieniowania rentgenowskiego, w celu oceny gestosci drewna [Baettig i in. 2017].

Kolejnym aspektem majgcym wplyw na doktadnosé modelu GS jest sposéb, w jaki dana
cecha jest zakodowana w genomie. W przypadku drzew lesnych za wigkszosé cech jakosciowych
odpowiada co najmniej kilka QTL,, sg to wiec cechy warunkowane poligenowo (przez wiele
genéw). Im wigcej takich gendéw, tym trudniej zbudowa¢ odpowiednio doktadny model GS.
Wymaga on bowiem wigkszej liczby markeréw genetycznych i populacji o niewielkiej wartosci
Ne. 7 kolei odziedziczalnosé cechy ma wzglednie maly wplyw na precyzj¢ modelu, przy zatoze-
niu odpowiednio duzej liczebnosci populacji testowej [Goddard 2009].

INTERAKCJA GENOTYP-SRODOWISKO (GxE) 1 WIEK OSOBNIKOW. Problem interakcji miedzy geno-
typem a Srodowiskiem jest typowy dla hodowli drzew lesnych. Kluczowy aspekt stanowi lokali-
zacja, a wiec warunki srodowiska, w jakich rosnie populacja testowa w poréwnaniu do populacji
docelowej. El-Dien i in. [2015] wykazali jednak, Ze problem generowany przez interakcje GxE
mozna zminimalizowaé poprzez zwigkszenie liczebnosci populacji testowej.

Kolejna trudno$¢ zwigzana jest z wickiem osobnikéw wchodzacych w sklad populaciji
testowej. W celu osiggnigcia maksymalnej skutecznosci selekcja powinna by¢ przeprowadzona
w wicku, kiedy drzewa sg zwykle $cinane, jednak aby przyspieszy¢ cykl hodowlany, selekcjo-
nuje si¢ je szybciej. O mozliwosci wezesniejszej selekeji decyduje korelacja migdzy cechami
w okresach juwenilnym i dojrzalym. Im jest ona stabsza, tym pézniej nalezy przeprowadzi¢ po-
miary cech fenotypowych, tak aby zbudowane na ich podstawie modele GS miaty wystarczajgco
wysokg wiarygodno$¢. Badania wykazaly, ze cechy drewna sg bardziej stabilne niz cechy wzro-
stowe, w kontekscie zaréwno wicku drzew, jak i zmiennosci warunkéw srodowiskowych [White
i in. 2007; Beaulieu i in. 2014b].

DOKEADNOSC MODELU W KOLEJNYCH GENERACJACH. Koncepcja GS zaktada wybranie populacji
testowej i weryfikujgcej sposréd osobnikéw tego samego pokolenia. Doktadnosé modelu opiera
si¢ w tym przypadku przede wszystkim na pokrewierstwie analizowanych osobnikéw, a w mniej-
szym stopniu na LD migdzy markerami genetycznymi a QTL. Rodzi si¢ wigc uzasadniona obawa
o wiarygodnos¢ tworzonego modelu dla kolejnych generacji. Rekombinacja moze spowodowac
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zanik LD migdzy markerami a QTL w nastgpnych pokoleniach. Co wigcej, selekcja kierunkowa
moze zmieni¢ pierwotng architekturg genetyczng badanych cech fenotypowych [Grattapaglia
2017]. Jak pokazujg nicliczne badania obejmujace kilka generaciji, jak i symulacje komputerowe
[Grattapaglia 2017], aktualizacja modelu pozwala na utrzymanie jego wiarygodnosci na wysokim
poziomie takze dla przysztych pokoleri testowanych osobnikéw, cho¢ generuje koszty zwigzane
z fenotypowaniem kolejnych drzew. Podobna sytuacja dotyczy wykorzystania GS dla réznych
populacji. Im mniej czasu uptywa od ich rozdzielenia, tym bardziej b¢dg one ze sobg spokrew-
nione, a poziom LD nie bedzie si¢ znaczaco réznit [Grattapaglia 2014], co pozwala na efektywne
wykorzystanie metod GS.

UTRZYMANIE ZMIENNOSCI GENETYCZNE]. Naturalne populacje drzew lesnych krzyzujg si¢ swo-
bodnie i majg wysokg wartos¢ Ne. Ograniczenie Ne budzi watpliwosci zwigzane z obnizeniem
zmiennosci genetycznej wraz z kolejnymi cyklami selekcji. W swietle zachodzacych zmian klima-
tycznych moze to prowadzi¢ do zmniejszenia dostosowania takich populacji. Nalezy jednak
pamietaé, ze populacje hodowlane z zalozenia stanowig pewien wycinek populacji naturalnej,
z ktérej sic wywodzg. Dotyczy to zatem takze ich zmiennosci genetycznej, ktérej zmniejszenie
wynika wprost z zatozeri hodowli selekcyjnej. Wydaje si¢ wige, ze powinno si¢ monitorowaé
zmienno$¢ genetyczng populacji hodowlanych, skupiajac si¢ jednak na jej zachowaniu przede
wszystkim w populacjach naturalnych. Pewnym rozwigzaniem umozliwiajgcym ograniczenie
ryzyka zwigzanego ze zmianami klimatu mogg by¢ takze krétkie cykle rotacji.

Stan obecny

Selekcja genomowa jest obecnie szeroko wykorzystywana w hodowli bydta i coraz cz¢sciej w przy-
padku roslin uprawnych. Gatunki drzewiaste nalezg do dtugo zyjacych, rozmnazajg si¢c w sposéb
krzyzowy, a korelacja miedzy cechami fenotypowymi u osobnikéw miodych i dojrzatych jest
bardzo niska. Majg przy tym duze genomy o niskim LD. Zatozenie i utrzymanie doswiadczenia
testujgcego potomstwo drzew lesnych jest kosztowne, wymaga odpowiedniej ilosci czasu i po-
wierzchni. Cechy fenotypowe mierzone sg w wieku 3-15 lat, z zalozeniem, ze bedg one odzwier-
ciedla¢ te same tendencje u osobnikéw dorostych, w wieku 20-50 lat [Isik 2014]. Kolejny problem
to interakcja GxE. Selekcja drzew w oparciu o ich genom jest zatem duzo trudniejsza niz w przy-
padku zwierzat hodowlanych i roslin uprawnych. Niemniej jednak na przestrzeni kilku ostat-
nich lat pojawito si¢ szereg badari potwicerdzajacych, ze GS u drzew ma potencjal, aby realnie
wspomdc tradycyjne metody hodowli [Grattapaglia 2017; Grattapaglia i in. 2018]. W wi¢kszosci
przypadkéw moc predykeyjna modeli byta wysoka — korelacja mi¢dzy obserwowang a oczeki-
wang na podstawie modelu wartoscig hodowlang si¢gata nawet 70-80%. Otrzymane wyniki byty
poréwnywalne lub lepsze niz w przypadku metod bazujgcych na tradycyjnej selekeji fenoty-
powe;j.

Pierwsze badania przeprowadzono na eukaliptusach w doswiadczeniach rodowych w Bra-
zylii liczacych 738 1920 osobnikéw (odpowiednio 11 i 51 elitarnych drzew matecznych) przy wyko-
rzystaniu okoto 3500 markeréw SNP. Badane cechy fenotypowe obejmowaty wysokos¢, piersnice,
wzgledng gestos¢ drewna oraz ilos¢ masy celulozowej. Moc predykeyjna modeli GS miescita si¢
w przedziale 55-88% [Resende i in. 2012a]. Z kolei wyniki doswiadczenia nad sosng Pinus taeda L.
testujacego 800 osobnikéw z doswiadczenia rodowego (32 drzewa mateczne) powtérzonego
w czterech lokalizacjach o odmiennych warunkach srodowiskowych, przy wykorzystaniu niemal
5000 markeréw SNP, wykazaty, ze moc predykcyjna modeli zalezata od lokalizacji badanych
populacji i wynosita 26-34% dla wysokosci oraz 31-37% dla piersnicy [Resende i in. 2012b], co
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wskazuje na istotny problem interakcji GxE, potwierdzony réwniez w do§wiadczeniach nad
swierkiem biatym (Picea glauca (Moench) Voss) [Beaulieu i in. 20144, b]. Kolejne badania dotyczyly
sosny zwyczajnej (Pinus sylvestris L..). Przetestowano 46 osobnikéw rodzicielskich i 694 drzewa
potomne reprezentujace 183 rody z doswiadczenia zalozonego w 1971 roku w Grundtjirn w Szwecji
[Calleja-Rodriguez i in. 2019]. Modele GS opracowano dla pigciu cech (wysokos¢, piersnica, sred-
nia ggstosé drewna, wspétezynnik sprezystosci i kat nachylenia mikrowtékien) w oparciu o 8719
markeréw SNP, chociaz do osiggnigcia takiej samej mocy predykeyjnej modeli wystarczyto jedynie
okoto 4000 z nich. Moc predykcyjna modeli wahata si¢ w granicach okoto 25-45%. Wykazano,
ze dzigki zastosowaniu metod GS cykl selekcji sosny zwyczajnej moze zostaé skrécony o 50%,
co przy efekeywnosci selekeji siggajacej 50-87% na rok w poréwnaniu do tradycyjnych metod
selekeji fenotypowej zdecydowanie przemawia na korzy$¢ metod GS.

Liczba doswiadczeri wykorzystujacych GS w hodowli drzew lesnych weigz rosnie. Wigkszos¢
z nich dotyczy eukaliptuséw, dla ktérych dostepne sg wysokoprzepustowe platformy do genoty-
powania, obejmujace tysigce markeréw genetycznych genotypowanych z wysokg doktadnoscig
i powtarzalno$cig. Mata dostepnos¢ takich platform dla innych gatunkéw jest czynnikiem limitu-
jacym wykorzystanie metod GS, jednak wraz z rozwojem genomiki i coraz wickszg liczbg zsekwen-
cjonowanych gatunkéw drzew lesnych problem ten powinien si¢ stopniowo zmniejszac.

Podsumowanie

Rozwéj genomiki otwiera nowe mozliwosci przed hodowcami drzew lesnych. Dotychczasowe
badania jednoznacznie wskazujg na wysoki potencjat selekcji genomowej. Ze wzgledu na wyz-
wania, jakie stojg przed hodowcami lasu, konieczne jest przyspieszenie konwencjonalnych
metod hodowli. Co istotne, wykorzystanie metod GS pozwala nie tylko na zysk w postaci czasu,
ale takze na réwnoczesng selekcje pod katem kilku cech u wielu tysigey osobnikéw, co w takiej
skali jest praktycznie nieosiggalne przy pomocy klasycznych metod hodowli [Grattapaglia 2017].

Metody GS wymagajg jeszcze szeregu udoskonaleri. Potrzebne sg zar6wno doktadniejsze
zasoby genomowe, jak i narz¢dzia umozliwiajgce przetwarzanie tak duzej ilosci danych. Popu-
lacje, ktére mogg zostaé przetestowane, powinny sktadac si¢ z odpowiedniej liczby osobnikéw
o znanym pochodzeniu. Cechy fenotypowe poszczegélnych drzew muszg by¢ precyzyjnie opisane.
O ile podstawowe czynniki wplywajgce na skutecznosé metod GS, jak poziom LD czy architek-
tura genetyczna cech jakosciowych, mogg zmienié si¢ w przysztosci jedynie w niewielkim stop-
niu, o tyle inne problemy, jak dostgp wysokoprzepustowych platform do genotypowania, zostang
z biegiem czasu znaczgco ograniczone, a nawet zupetnie wyeliminowane [Grattapaglia 2014].
Newralgiczne wydajg si¢ trudnosci zwigzane z interakcjg GxE i wykorzystaniem modelu GS
w kolejnych generacjach. Ich zminimalizowanie wymaga szeregu kolejnych badad w r6znych sro-
dowiskach i obejmujgcych wigceej niz potomstwo pierwszego pokolenia, co pocigga za sobg kolejne
niedogodnosci w postaci ucigzliwego fenotypowania, ktére dodatkowo powinno by¢ odpowied-
nio zsynchronizowane w czasie. Nie zmienia to jednak faktu, ze GS jest realng szansg na znaczne
przyspieszenie cyklu hodowlanego i zwigkszenie skutecznosci selekeji, a integracja tak duzej
ilosci danych genomowych i fenotypowych moze w konsekwencji umozliwi¢ hodowcom drzew
lepsze zrozumienie skomplikowanych powigzai miedzy genotypem a fenotypem [Grattapaglia
i in. 2018].

Polska jest jednym z paristw, w ktérych sklad gatunkowy laséw moze ulec drastycznemu
przeobrazeniu w wyniku postgpujgcych zmian klimatycznych [Dyderski i in. 2018]. Jednocze-
$nie dostepnos¢ licznych powierzchni doswiadczalnych zaktadanych przez dziesigtki lat na tere-
nie Laséw Polskich stwarza realng mozliwos¢ przetestowania skutecznosci selekeji genomowej
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dla gatunkéw rodzimych dla Polski i waznych z ekonomicznego punktu widzenia. Do tej pory
nie prowadzono w Polsce zadnych badan z wykorzystaniem metod GS, mimo istnienia zar6wno
nalezytego zaplecza technicznego, jak i odpowiednich powierzchni hodowlanych. Do przepro-
wadzenia pierwszych testéw skutecznosci tej nowej metody selekeji drzew lesnych mogg postu-
zy¢ takie obiekty jak plantacyjne uprawy nasienne (PUN), a takze znacznie mlodsze, jednak
o dokladnie zdefiniowanym pochodzeniu i scharakteryzowanej wartosci hodowlanej, drzewa sta-
nowigce uprawe testujgcg potomstwo drzew matecznych z plantacji nasiennych w ramach reali-
zowanego od 2014 roku ,,Programu testowania potomstwa drzewostanéw wyselekcjonowanych
(WDN), drzew matecznych (DD), plantacji nasiennych (PN) i plantacyjnych upraw nasiennych
(PUN)”, bedacego czgscia ,,Programu zachowania lesnych zasobéw genowych i hodowli selek-
cyjnej drzew lesnych na lata 2011-2035”. Na terenic Laséw Paristwowych zarejestrowanych jest
100 obiektéw nasiennych (stan na 2015 rok) sklasyfikowanych jako plantacyjne uprawy nasienne
[Jastrzebowski, Kalisz 2015], natomiast w ramach programu testowania potomstwa zalozonych
zostato 145 powierzchni (stan na 2014 rok) testujacych potomstwo WDN i PN czterech gtéw-
nych gatunkéw lasotwérezych: sosny zwyczajnej, Swierka pospolitego, jodly zwyczajnej i buka
zwyczajnego [Matras i in. 2014]. Wymienione wyzej obiekty mogg by¢ traktowane jako opisana
wezesniej populacja testowa, wymagana do budowy modelu przewidywania oraz jego weryfikacji.
W pierwszym etapie konieczne jest przeprowadzenie badad wstgpnych, optymalnie z wykorzy-
staniem obu komplekséw, a wige plantacyjnej uprawy nasiennej oraz mlodszej uprawy testujg-
cej, zatozonych z nasion pochodzacych z tej samej plantacji nasiennej oraz rosngcych w tej samej
lokalizacji geograficznej i na podobnym siedlisku. Celem tych badaii byloby sprecyzowanie
wymaganej liczby markeréw genetycznych do budowy wiarygodnego modelu przewidywania
badanych cech u danego gatunku i stworzenie platformy do genotypowania na potrzeby prowa-
dzenia GS w Polsce. Natomiast z uwagi na znaczenie gospodarcze, liczbg obiektéw hodowlanych
oraz dostepnos¢ markeréw genetycznych (liczba zidentyfikowanych markeréw SNP) gatun-
kiem, dla ktérego tego typu badania powinny by¢ juz prowadzone w Polsce, jest bez watpienia
sosna zwyczajna.

Selekcja genomowa moze w niedalekiej przysztosci zrewolucjonizowaé hodowle selekeyjng
drzew lesnych, przynajmniej w przypadku gatunkéw, dla keérych istniejg badZ niedtugo powstang
platformy do genotypowania markeréw SNP. Hodowla z wykorzystaniem metod GS nie ma jed-
nak zastgpi¢ obecnie stosowanych tradycyjnych metod hodowli selekceyjnej drzew lesnych, ale by¢
dodatkowym narz¢dziem, pozwalajacym na trafne i szybsze podejmowanie decyzji hodowlanych,
tak waznych w kontekscie obecnych zmian klimatycznych. Testy potomstwa drzew doborowych
oraz ocena warto$ci hodowlanej selekcjonowanych drzew muszg by¢ nieustannie prowadzone
w celu aktualizacji danych i poprawy doktadnosci modelu GS stosowanego w hodowli. Ze wzgledu
na zapowiadane przeksztalcenia polskich laséw na skutek ocieplania si¢ klimatu oraz mozliwosci,
jakie daje selekcja genomowa, celowe byloby zainteresowanie Dyrekeji Generalnej Laséw Pani-
stwowych tg tematykg i sfinansowanie badan nad selekcja genomowg w Polsce. Umozliwitoby to
racjonalne wykorzystanie potencjatu tkwigcego w zalozonych wezesniej powierzchniach doswiad-
czalnych — w celu przyspieszenia prac selekceyjnych, ktére mogg okazaé si¢ kluczowe w wytypo-
waniu materiatu lepiej przystosowanego do zachodzgcych zmian klimatu.
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