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WPLYW ROZNYCH WARIANTOW SELEKCJI
INDEKSOWEJ NA ZMIENNOSC GENETYCZNA

1 ZYSK GENETYCZNY POPULACJI HODOWLANEJ
SOSNY ZWYCZAJNEJ

THE IMPACT OF DIFFERENT SELECTION METHODS ON GENETIC DIVERSITY
AND GENETIC GAIN OF THE SCOTS PINE BREEDING POPULATION

Abstract. Studies were carried out in experimental plot with open pollinated
Scots pine families located in Rytel Forest District. The experiment was
established in 2004 in single tree plot design. One-year old seedlings from 151
families were planted using spacing 1.5%1.5 m in total number of 12,446. All
seedlings were labeled.

In the field, height and last years height increment of the all trees were
measured and stem straightness was scored. According to collected data,
4 index selections were calculated: phenotypic, individual tree, family and
combined. Selections were done with several intensities from 1% to 30% on
the basis of index values. Effective families number was calculated as
parameters describing genetic diversity of breeding population.

Optimal value of selection intensity that balances gain and diversity ranged
out from 8 up to 43 percent across all selection methods. The average gain
amounted from the 35% to 4% depending on the method. Obtained results
demonstrated that combined selection provided the biggest genetic gain.
Family selection is limiting the genetic diversity in the breeding population, the
most. Individual selection (mass) is assuring the biggest genetic diversity out of
genotypic selection methods. Phenotypic selection in those conditions gave
results similar to mass selection. If the aim to keep the genetic diversity is a
priority, individual selection is being recommended. Combined selection is
recommended if genetic gain is the priority.

Key words: index selection, genetic diversity, genetic gain, Scots pine
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WSTEP

Hodowla selekcyjna drzew lesnych stawia sobie jako cel poprawe cech odpor-
nosciowych drzewostanu na choroby i szkodniki, zwigkszenie produkcyjnosci i
jakos$ci surowca drzewnego. Osiagnigcie tych celdow powoduje jednak zwykle
zmnigjszenie zakresu zmiennosci genetycznej, zwlaszcza wtedy, kiedy prowa-
dzimy selekcj¢ indywidualna, wybierajac do rozmnazania rody lub pojedyncze
osobniki.

W trakcie prac hodowlanych zachodzg zmiany w strukturze genetycznej
populacji drzew le$nych. Niektdre z tych zmian wynikaja z naturalnych procesow,
inne sa skutkiem dziatalnosci cztowieka. Chatupka (2005) podsumowuje t¢ funda-
mentalng relacje pomiedzy zmiennoscia genetyczna i zyskiem genetycznym w
nastgpujacy sposob: ,,Kazda selekcja, zarowno naturalna, jak i dokonywana przez
hodowcg, zubaza zmienno$¢ wewnatrz populacyjng [...] Mozliwos¢ zaistnienia
takiej sytuacji nie powinna jednak obezwladnia¢ gospodarza lasu i paralizowaé
jego dziatan, ale powinna sktoni¢ go do poznania i zrozumienia zachodzacych
procesow genetycznych. Taka wiedza, ktorej zasob ciagle narasta dzigki badaniom
naukowym, powinna sta¢ si¢ podstawowym instrumentem w podejmowaniu racjo-
nalnych decyzji gospodarczych. Potrzebny jest bowiem racjonalny kompromis
miedzy zapotrzebowaniem na intensywna produkcj¢ dobrego jakosciowo drewna a
postulatem zachowania zasobéw genowych drzew lesnych na niezmienionym
poziomie. Obecny stan wiedzy w zakresie genetyki drzew lesnych dostarcza juz
pewnych racjonalnych argumentéw dla mozliwosci takiego kompromisu”. Potrze-
be¢ opracowania metody selekcji genetycznej w celu osiagnigcia jak najwigkszego
zysku genetycznego przy mozliwie jak najmniejszej redukcji zmiennosci gene-
tycznej zauwazajg David 1 inni (2003) oraz Kowalczyk (2005).

Dziatania selekcyjne prowadza takze do ograniczenia wielkosci populacji i jej
zréznicowania oraz do zmiany frekwencji gendw. Niski poziom zmiennos$ci gene-
tycznej populacji nie pozwala hodowcy na elastycznos¢ w kierowaniu selekcja,
jaka jest wymagana w przypadku zmian celow selekcji lub w obliczu zmian
zachodzacych w $rodowisku przyrodniczym. Wyzwaniem staje si¢ wigc utrzyma-
nie jednoczesnie szerokiego zakresu zmiennosci w populacji oraz duzej intensyw-
nosci selekcji (Roberds, Bishir 1997).

Wiekszy postep hodowlany spodziewany jest tam, gdzie zachodzi intensyw-
niejsza selekcja i tym samym nastepuje wigksza redukcja wielkosci populacji
hodowlanej, ograniczonej tylko do drzew najlepszych. Stopien redukcji zmien-
nosci genetycznej zwiazany jest z przyjetym sposobem selekcji.  Selekcja
fenotypowa jest najstarszym i najprostszym sposobem wyboru najlepszych drzew.
Jest to wybor, ktorego kryterium sg jedynie wartosci obserwowane lub mierzone na
pojedynczym osobniku badz grupie osobnikdow, bez rozpoznania uzaleznien
genetycznych. Fenotypowa wartos¢ osobnika (P), mierzona jako odchylenie od
sredniej populacji, jest suma dwoch sktadowych: odchylenia sredniej jego rodu od
sredniej catej populacji (Py) oraz odchylenia jego wartosci od sredniej jego rodu
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(P,) —jest to odchylenie wewnatrzrodowe. Fenotypowa warto$¢ osobnika mozemy
wyrazi¢ wzorem: P=P/+P,,

Metoda selekceji zalezy od wagi, jaka przyktadamy do wspomnianych czgsci
sktadowych wartosci fenotypowe;j. Jezeli wyboru dokonujemy jedynie na podsta-
wie wartosci osobniczych (indywidualnych), to przyktadamy jednakowa wage do
obydwu sktadowych wartosci P. Wtedy mamy do czynienia z selekcja indywi-
dualna, masowq lub inaczej osobnicza. Jezeli selekcje przeprowadzimy w na
podstawie warto$ci rodow (P), nie biorac pod uwage wartosci odchylenia istnie-
jacego wewnatrz rodow (P,,), wtedy jest to selekcja rodowa. Wreszcie mozliwe jest
takze uwzglednienie obu sktadnikéw (P; i P,,), z przypisaniem im réznych wag tak
dobranych, aby jak najlepiej wykorzysta¢ informacj¢ z obu zrddel, wtedy jest to
selekcja kombinowana.

Metody genetyki cech ilosciowych pozwalaja na rozpoznanie zmiennosci
genetycznej podczas selekcji. Dysponujac taka informacja, mozna poréwnaé rozne
metody selekcji pod wzgledem réwnoczesnego oddziatywania tych metod na
spodziewany postep hodowlany i na zréznicowanie genetyczne populacji. Mozli-
wa jest rowniez analiza wartosci cech ilosciowych 1 wybor takiej ich kombinacji,
ktore najlepiej spelniajq potrzeby hodowcy.

Celem pracy jest zaproponowanie metody selekcji indywidualnej, zapew-
niajacej mozliwie wysoki zysk genetyczny przy mozliwej do zaakceptowania
stracie w zrdéznicowaniu genetycznym.

MATERIAL I METODY

Opis do$wiadczenia

Badania prowadzono na powierzchni do$wiadczalnej sosny zwyczajnej z
rodami z wolnego zapylenia. Charakterystyka powierzchni doswiadczalnej przed-
stawiona jest w tabeli 1. W doswiadczeniu testowane sga rody z regionu po-
chodzenia 207, 305, 307, 501, 601. Numery regiondw odpowiadaja odpowiednio
tradycyjnym okresleniom proweniencji sosny z Suprasla, Tucholi, Gubina, Rych-
tala i Spaty. Powierzchnia zostata zatozona w uktadzie poletek jednodrzewowych
w wigzbie 1,5x1,5 m (4444 szt./ha).

W 2006 roku, po zakonczeniu przyrostu, pomierzono wysokos¢ wszystkich
drzew, przyrost wysokosci w ostatnim roku oraz oceniono prostos¢ strzat drzewek.
Oceng prostosci strzal wykonano szacunkowo w skali od 1 (najgorsze drzewka) do
5 (najlepsze). Wyniki pomiardw i obserwacji poddano analizie wariancji wedtug
modelu opisanego wzorem 1. Do obliczenia komponentéw wariancji zastosowano
procedure varcomp stosujac metode ,,reml” programu statystycznego s-plus’. Na

! S-PLUS 2000 Guide to Statistics, Volume 1, Data Analysis Products Division, MathSoft, Seattle, WA.
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podstawie obliczonych komponentéw wariancji obliczono odziedziczalnos¢
rodowa i indywidualna wedlug wzoréw 2 1 3.
wartocece cechy =n+P, +B, +R,, + E; [1]

gdzie:

p - $rednia ogolna dla doswiadczenia

P, - wpltyw pochodzenia n

B - wptyw bloku k&

R, - wptyw rodu m

E; - wypltyw drzewa i w rodzie m

h:=c3 Gn% +o5 — odziedziczalnos¢ rodowa [2]
>, 4o;

hi = 27132 — odziedziczalno$¢ indywidualna  [3]

Cr+0%

n=(xs; - Zsiz/Zsi )/(R —1) —S$rednia liczba drzew w rodzie

S; — liczba drzew w rodzie i

c ,25 — komponent wariancji dla btedu

cé — komponent wariancji rodowe;j

Vi=0%+0% — wariancja fenotypowa.

Tabela 1. Charakterystyka powierzchni do§wiadczalnej
Table 1. Characteristic of experimental plot

Lokalizacja Rytel

Location

Szeroko$¢ geograficzna N 53°43'

Latitude

Dlugo$é geograficzna E 17°44'

Longitude

Le$nictwo Mtynki, oddziat 121 a,d
Forest range

Powierzchnia 3,19 ha (zredukowana 2,8 ha)
Area (reduced 2,8 ha)
Liczba rodow 151

No. of families

Liczba sadzonek 12446

No. of seedlings

Data zalozenia 19-23. 04. 2004

Year of establishment

Rodzaj materialu sadzeniowego 1/0 z zakrytym systemem sadzeniowym
Type of planting material one-year-old seedlings with containerroots system
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Symulacja r6znych sposobow selekeji

Najlepsze drzewka wybrano stosujac selekcje fenotypowa, indywidualna,
rodowa i kombinowana. Fenotypowo wybrano najwyzsze i najbardziej proste
drzewka, przyktadajac do obu tych cech jednakowa wage. Najlepsze rody wybrano
na podstawie indeksowej wartosci rodu. Obliczenia wykonano uwzgledniajac
wysokos¢, przyrost wysokosci w ostatnim roku 1 prostos¢ strzaty, wedlug wzoru z
pracy Krupskiego i innych (1996).

Indeksowa warto$¢ rodu:

W :h12?1 ipiEy ... hzzan ipn E, [4]

Gdzie:
h%, — odziedziczalnosé rodowa cechy nr 1
— selekcyjna warto$é cechy 1 dlarodu, i, =(X, — X)/ V5
Xp — Srednia warto$¢ cechy x dla rodu
X —srednia ogdlna cechy x
Vr —wariancja rodowa cechy
E, —waga ekonomiczna cech nr 1 (dla wysokosci przyjeto wartos¢ 0,4,

dla przyrostu wysokosci i prostosci strzaty 0,3.

Stosujac selekcje kombinowana, obliczono indeksowa wartos¢ drzewa wedtug

WZOru:
WD = Wr + Wdrzewa

Gdzie:

W opoowa =hiyig Ey ... h2, i, E,—wartos¢ genetyczna drzewa

wn “sn

hi =h? 1_&25 — odziedziczalnos¢ wewnatrz rodowa (Falconer, Mackay 1996)

t=025h ,2 — korelacja miedzy drzewami w rodzie

i — selekcyjna warto$¢ cechy 1

wl
Stosujac selekcje indywidualna obliczono indeksowa warto$¢ drzewa wedtug

WZOru:

W,=hXiE, ...hli E [5]

n n
gdzie:
h ,21 — odziedziczalno$¢ indywidualna cechy nr 1

— selekcyjna warto$¢ cechy 1 dla drzewa, i=(x — X)/ N

~.

— warto$¢ cechy x

— §rednia ogolna cechy x

— wariancja cechy

Kazdym sposobem wybrano 1, 3, 5, 7, 10, 12, 15, 17, 20, 22, 25, 27 1 30
procent ze wszystkich drzewek rosnacych w doswiadczeniu. Przy selekcji rodowe;j
intensywnos¢ selekcji rdzni si¢ nieco od zalozonych wartosci. Rdznice te wynikaja

< i
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Z tego, ze przy selekcji rodowej wybiera si¢ wszystkie drzewa w rodzie, aby za$
osiagnaé zalozong intensywnos¢, nalezatoby wybierac tylko czes¢ drzew w rodzie.

Dla tak wybranych drzewek za kazdym razem obliczono zysk genetyczny jako
iloczyn odpowiedniej odziedziczalnosci i roznicy selekcyjnej. Dla selekcji kombi-
nowanej zysk genetyczny obliczono jako AG =h 1% i, + hfviw. We wzorze uzyto
takich samych oznaczen jak powyzej.

Efektywna liczbg rodow obliczono wedtug Robertsona (1961):

N,=n 2y Zn?

n — liczba osobnikéw w populacji,

n ;— liczba osobnikéw w poszczegdlnych rodach.

Obliczono takze utratg zmiennosci genetycznej, ktora wynosi, jak podaje Wei
(1996), LA=m— N ,, oraz obliczono relatywna utrat¢ zmiennosci genetycznej:
LR =(m— N ,)/ m. Gdzie m oznacza liczb¢ rodow w doswiadczeniu.

Aby obliczy¢ intensywnos¢ selekcji, ktéra pozwoli osiagnac najwiekszy zysk
genetyczny i jednoczesnie mozliwie najwigksza zmiennos¢ genetyczng uzyto pro-
cedury ‘umiroot’ w programie statystycznym ,,R” do obliczenia miejsc przecigcia
si¢ funkcji regresji, ktorymi opisano zysk i zmienno$¢ genetyczna w zaleznosci od
intensywnosci selekcji.

WYNIKI

Analiza wariancji wykazala istotnos¢ réznic pomigdzy $rednimi wartosciami
dla rodéw dla wszystkich analizowanych cech (tab. 2). Przezywalnos¢ drzewek po
dwoch latach wzrostu nie byla zalezna od genotypu, a rdznice w przezywalnosci
pomigdzy rodami i pochodzeniami nie sg duze. Przezywalnos¢ natomiast istotnie
rozni si¢ dla blokéw o numerach 3 i 4 w poréwnaniu do pozostatej czgsci dos-
wiadczenia.

Wysokos¢ drzewek rdézni sie istotnie dla wszystkich analizowanych
czynnikow doswiadczenia. Po 2 latach wzrostu do najwyzszych naleza drzewka z
rodu 6P. Najnizsze drzewka naleza do rodu 25P. Zaréwno najlepszy jak i najgorszy
r6d pochodzi z drzewostanu w Supraslu. Swiadczy to o duzej zmiennosci wewnatrz
tego pochodzenia. Najlepsze pochodzenie pod wzgledem wysokosci to rdwniez
Suprasl, a najgorzej przyrasta sosna ze Spaly. Nie ma roznic pod wzglgdem
$redniej wysokos$ci pomigdzy drzewkami z Gubina i Tucholi, z Gubina i z Suprasla
oraz pomigdzy Supraslem a Spata. Najbardziej proste drzewka naleza do rodu 6P, a
najgorsze strzaly maja drzewka w rodzie 18G.

Odziedziczalno$¢ rodowa prostosci strzaly, przyrostu wysokosci i wysokosci
wynosi odpowiednio 0,63, 0,7510,82, natomiast odziedziczalno$ci indywidualnej:
0,08, 0,14, 0,21. Duzy btad standardowy odziedziczalnosci rodowej w przypadku
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prostosci strzalty wynika ze znacznej zmiennosci tej cechy rowniez wewnatrz
rodow (tab. 3). Wysokie wartosci odziedziczalnos$ci wskazuja, ze istnieje mozli-
wosc¢ poprawy tych cech na drodze selekcji.

Tabela 3. Odziedziczalno$¢ analizowanych cech na powierzchni w Rytlu
Table 3. Heritability of studied traits in the experimental plot

Odziedziczalnos¢ Blad Odziedziczalnosé Blad
Cecha indywidualna
Trait Sinele tree standardowy rodowa standardowy
gl 1 Standard error | Family heritability | Standard error
heritability
Wysokosé 0,213 0,029 0,821 0,023
Height
Przyrost 0,145 0,001 0,756 0,020
Height increment
Prostos¢ strzaly 0,082 0,001 0,632 0,365
Stem straightness

Wyniki réznych sposobow selekcji w odniesieniu do rozktadu zysku
genetycznego i zmiennosci w badanej populacji hodowlanej na powierzchni w
Rytlu przedstawiono w tabeli 4 i na rycinie 1. Zmiennos$¢ genetyczna najsilniej jest
redukowana podczas selekcji rodowej i kombinowanej. Selekcja fenotypowa i
indywidualna w mniejszym stopniu redukujg zréznicowanie genetyczne (ryc. 2).
Wybierajac tylko jeden procent najlepszych drzewek w selekcji rodowej tracimy
99% zmiennosci. W przypadku selekcji fenotypowej i indywidualnej tracimy
okoto 50% zmiennosci przy tej intensywnosci wyboru. Inny jest réwniez przebieg
funkcji opisujacych zmienno$¢ genetyczng w zaleznosci od intensywnosci selekcji.
Przy selekcji kombinowanej i rodowej sa to linie proste, przy wyborze geno-
typowym i indywidualnym sa to krzywe logarytmiczne.

Najwiekszy do osiagniecia zysk genetyczny jest mozliwy przy selekcji kombi-
nowanej, duzo mniejsze wartosci zysku osiaga si¢ natomiast stosujac selekcje
rodowa i1 indywidualna. Najmniejszy zysk jest spodziewany przy selekcji feno-
typowej (ryc. 3). Sredni zysk dla wysokosci, przyrostu wysokosci i prostosci
strzaty obliczono usredniajac zyski procentowe dla kazdej z wymienionych cech.
Wartosci zysku genetycznego juz w jednostkach danej cechy sa przedstawione w
tabeli 4.

Obliczenie takiej intensywnosci selekcji, ktéra rownowazy zysk genetyczny i
zmienno$¢ zostato wykonane dla kazdej z metod selekcji (ryc. 1). Procent wy-
branych drzew w punkcie przecigcia funkcji zysku i zmiennosci genetycznej
wynosi od 8 do 24, a zysk genetyczny po przeliczeniu ze skali relatywnej wynosi od
5 do 20 procent. Przy selekcji indywidualnej, przeciecie linii regresji dla zysku i
zmiennosci genetycznej nastgpuje przy intensywnosci selekcji réwnej 8,3%.
Odpowiada to wartosci 0,67 na osi rzgdnych (zysku i zréznicowania genetycznego
w skali relatywnej). Po przeliczeniu na wartosci rzeczywiste oznacza to, ze ten
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Tabela 4. Zysk genetyczny i zmienno$¢ genetyczna przy symulacji selekcji

Table 4. Genetic gain and diversity with simulation of selection

E Zysk genetyczny 5, Zysk genetyczny dla:
? E Genetic gain —g Genetic gain for:
% £3 £ g Y
2= | & 8 |2% _ 2 =2 2e |82
s= ) 88 3% |38 Sy |z & 3g|zi |Z%
SEE| Sz | 09z |REOE| B< KK EIK PI |EXS|fac
selekcja indywidualna (masowa)
in mass selection
1 118 66 47,16 | 11,294 | 1,000 | 0,3123 | 8,074 | 3,111 0,110
3 354 110 74,28 | 9,431 0,835 | 0,4919 | 6,860 | 2,480 | 0,091
5 589 133 90,53 | 8,541 0,756 | 0,5995 | 6,200 | 2,263 | 0,078
7 825 143 95,57 | 7,909 | 0,700 | 0,6329 | 5,728 | 2,110 | 0,072
10 1179 149 106,58 | 7,245 | 0,642 | 0,7058 | 5,254 1,927 | 0,064
12 1415 151 112,52 | 6,909 | 0,612 | 0,7451 | 5,016 1,833 | 0,059
15 1769 151 120,04 | 6,473 | 0,573 | 0,7950 | 4,711 1,708 | 0,054
17 2005 151 122,23 | 6,233 | 0,552 | 0,8095 | 4,549 1,634 | 0,051
20 2359 151 125,38 | 5,908 | 0,523 | 0,8303 | 4,316 1,545 | 0,047
22 2593 151 127,10 | 5,716 | 0,506 | 0,8417 | 4,176 1,495 | 0,044
25 2949 151 130,75 | 5,433 | 0,481 | 0,8659 | 3,967 1,425 | 0,042
27 3185 151 132,46 | 5,258 | 0,466 | 0,8772 | 3,844 1,375 | 0,040
30 3540 151 134,09 | 5,006 | 0,443 | 0,8880 | 3,668 1,300 | 0,038
selekcja rodowa
in family selection
0,70 82 1,00 12,486 | 1,000 | 0,0066 | 8,151 | 4,106 | 0,229
2,71 320 4 4,00 10,518 | 0,842 | 0,0265 | 7,389 | 2,970 | 0,159
4,72 556 6,99 10,002 | 0,801 | 0,0463 | 6,976 | 2,904 | 0,123
6,72 792 10 9,99 9,297 | 0,745 | 0,0662 | 6,407 | 2,769 | 0,121
10,04 1184 15 14,99 | 8,663 | 0,694 | 0,0993 | 6,089 | 2,466 | 0,108
12,02 1417 18 17,99 | 8272 | 0,663 | 0,1191 | 5,716 | 2,451 0,104
14,68 1731 22 21,99 | 7,609 | 0,609 | 0,1456 | 5,066 | 2,439 | 0,104
16,64 1961 25 2498 | 7,272 | 0,582 | 0,1654 | 4,858 | 2,312 | 0,101
20,03 2361 30 2998 | 6,806 | 0,545 | 0,1985 | 4,625 | 2,085 | 0,096
23,32 2749 35 3498 | 6,359 | 0,509 | 0,2316 | 4,288 1,982 | 0,090
25,31 2984 38 3797 | 6,172 | 0,494 | 0,2515 | 4,169 1,921 0,083
26,63 3139 40 39,97 | 6,019 | 0,482 | 0,2647 | 4,065 1,874 | 0,080
29,97 3533 45 44,96 | 5,622 | 0450 | 0,2978 | 3,758 1,792 | 0,073
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Tab. 4, c.d.
Table 4, continuation

selekcja kombinowana
in combined selection

E Zysk genetyczny — Zysk genetyczny dla:
—_ = . . 5} . . .
g S Genetic gain g Genetic gain for:
= ® o < = >,
2 2 v < = = = 32
17 N = 3} > < N 2
2% % E2 |=E T =z £5 |§£
== 5§ 3E z¢ Sz 'z E 3g i3 i@
E x| ©E S8 | F Q. o Eo |z o &€2|2E |ZE
27 | 2% | £ |58 EY| 2z |gzz S:E 2= g7
g 2 s fR°e | 232 B & S5 |Re | 2% |2t—|2 g
28| 85| S8c|2£E| 22 B35 525 235 |[NoE|£E9
EE| JZ | AZ |ROE| B< | EKx |[KE¢| BIT AT S |ka
1 118 17 3,99 | 35,388 | 1,000 | 0,0264 | 40,473 | 22,430 | 0,784
3 354 29 11,08 | 30,216 | 0,819 | 0,0734 | 33,903 | 17,578 | 0,710
5 589 41 16,40 | 27,607 | 0,743 | 0,1086 | 30,845 | 15,846 | 0,654
7 825 46 20,28 | 25,365 | 0,692 | 0,1343 | 28,598 | 14,862 | 0,592
10 1179 53 25,43 | 22,944 | 0,608 | 0,1684 | 25,220 | 12,978 | 0,551
12 1415 62 29,22 | 22,808 | 0,613 | 0,1935 | 25,382 | 13,113 | 0,541
15 1769 78 35,56 | 21,723 | 0,592 | 0,2355 | 24,590 | 12,599 | 0,509
17 2005 85 39,12 | 21,098 | 0,568 | 0,2591 | 23,761 | 11,920 | 0,503
20 2359 91 44,68 | 19,315 | 0,526 | 0,2959 | 22,197 | 10,849 | 0,458
22 2593 94 48,52 | 18,415 | 0,499 | 0,3213 | 21,189 | 10,181 | 0,440
25 2949 103 54,08 | 17,321 | 0,475 | 0,3581 | 20,234 | 9,622 | 0,410
27 3185 104 58,01 | 16,615 | 0,450 | 0,3841 | 19,139 | 9,138 | 0,398
30 3540 110 63,23 | 15,135 | 0,430 | 0,4187 | 18,130 | 8,891 | 0,344
selekcja fenotypowa
in phenotypic selection
1 118 67 43,28 | 9,762 1,000 | 0,2866 | 7,358 | 2,253 | 0,151
3 354 119 72,79 | 8,411 0,862 | 0,4821 | 6,348 1,945 | 0,118
5 589 137 89,12 | 7,618 | 0,780 | 0,5902 | 5,777 1,739 | 0,102
7 825 146 101,09 | 7,003 | 0,717 | 0,6694 | 5311 1,598 | 0,094
10 1179 149 110,22 | 6,299 | 0,645 | 0,7300 | 4,779 1,434 | 0,087
12 1415 149 115,38 | 5,999 | 0,615 | 0,7641 | 4,544 | 1,374 | 0,082
15 1769 150 121,60 | 5,585 | 0,572 | 0,8053 | 4,241 1,268 | 0,076
17 2005 151 123,72 | 5411 | 0,554 | 0,8194 | 4,124 | 1,217 | 0,070
20 2359 151 127,00 | 5,208 | 0,533 | 0,8411 | 3,975 1,170 | 0,063
22 2593 151 129,93 | 5,063 | 0,519 | 0,8605 | 3,865 1,139 | 0,059
25 2949 151 132,18 | 4,883 | 0,500 | 0,8754 | 3,731 1,098 | 0,054
27 3185 151 133,88 | 4,761 | 0,488 | 0,8866 | 3,637 1,073 | 0,051
30 3540 151 135,34 | 4,600 | 0471 | 0,8963 | 3,512 1,041 | 0,046
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= zysk genetyczny e zréznicowanie genetyczne

genetic gain genetic diversity
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Rye. 1. Krzywe regresji dla zysku i zréznicowania przy réznych typach selekcji. Przecigcie linii
nastepuje przy zréznicowanej intensywnosci selekeji

Fig. 1. Regression lines calculated for genetic gain and diversity for different types of selection.
Intersection point is at different selection intensity

sposob selekcji w punkcje rdwnowazacym zysk genetyczny i zmienno$¢, zapewnia
okoto 7% zysku genetycznego przy zmiennos$ci genetycznej wyrazajacej si¢ liczba
95 tzw. efektywnych rodow.

W przypadku selekcji fenotypowej krzywe regresji maja przebieg podobny.
Przecigcie ich nastgpuje przy intensywnosci selekcji réwnej 8,2% i wartosci 0,68
relatywnego zréznicowania i zysku genetycznego. Podobienstwo tych dwodch spo-
sobow selekcji wynika ze stosunkowo duzych wartosci odziedziczalnosci
analizowanych cech oraz zgodno$ci pomigdzy selekcja fenotypowsq i1 indywi-
dualna. Oznacza to, ze w tym przypadku wybrane fenotypowo osobniki sa rowniez
dobre pod wzgledem genetycznym.

Dla selekcji kombinowanej linie regresji przecinaja przy intensywnosci
selekcji 31,4% 1 0,44 zmiennos$ci genetycznej wyrazonej w skali relatywnej. Ten
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sposob selekcji daje wigc okoto dwa razy wigkszy zysk genetyczny niz selekcja
fenotypowa lub indywidualna.

Przy selekcji rodowej punkt przecigcia linii regresji dla zysku i zmiennosci
genetycznej wyznacza punkt o wspolrzednych réwnych 42,8% intensywnosci
selekcji 1 wartosci 0,43 relatywnego zroznicowania i1 zysku genetycznego.
Réwnowazac zysk i zmienno$¢ genetyczng tym sposobem selekcji osiagniemy
tylko srednio 5% zysku genetycznego.

DYSKUSJA

Zagadnienie optymalizacji zmiennosci i zysku genetycznego analizowali w
swoich pracach Lindgren i Matheson (1986), Lindgren i inni (1989), Lindgren i
Mullin (1998). Zaproponowali oni algorytm, ktory zwigkszat udziat najlepszych
klonéw na plantacjach. Jednoczesnie wiaczali do grupy wyselekcjonowanych
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drzewek matq grupe klonow o mniejszej wartosci, aby podwyzszy¢ zréznicowanie
genetyczne. Prébowano réwniez analizowac zysk genetyczny oraz wspotczynnik
wsobnosci (F) w celu optymalizacji zysku i zréznicowania (Quinton i Smith 1995).
W innej pracy Lindgren i Mullin (1997) opracowali procedur¢ maksymalizujaca
wartos¢ zysku genetycznego i zmiennosci genetycznej oraz zastosowali ja w
symulacjach komputerowych. W koncepcji tej uwzglednia si¢ srednig warto$c¢
hodowlang populacji oraz $redni wspdtczynnik pokrewienstwa wazony przez
czynnik ,,c”. Jednak praktyczne uzycie tej metody i wyznaczenie wlasciwej war-
tosci ,,c” jest wciaz dyskusyjne. Zaleznos¢ pomiedzy wartosciami zmiennosci i
zysku genetycznego podejmuja rowniez w swych pracach inni autorzy (Wei,
Lindgren 1994, Lindgren i inni 1996, Andersson i inni 1998). Interesujace porow-
nanie efektow selekcji indeksowej (zysku genetycznego) oraz zmiennosci
genetycznej na przykladzie plantacyjnej uprawy nasiennej Pinus resinosa Ait.
przedstawili David i inni (2003). Wskazuja oni na selekcje indywidualna, gdzie
wybiera si¢ najlepsze drzewa bez wzgledu na przynalezno$¢ do rodu, jako naj-
efektywniejsza przy optymalizacji kombinacji wielkos$ci zysku i zmiennosci gene-
tyczne;.

Nasza praca wykorzystuje metodyke podobna do tej, jaka zastosowano w
wymienionej wyzej pracy (David i in. 2003), wykonana zostata jednak na wigk-
szym materiale, ktérego zwykle nie ma na plantacjach nasiennych. Niniejsze
opracowanie daje odpowiedz na to, w jaki sposob mozna zoptymalizowaé zysk i
zmienno$¢ genetyczng, prowadzac plantacyjne uprawy nasienne oraz plantacje
nasienne. Chociaz gldéwnym celem plantacyjnych upraw nasiennych jest produkcja
nasion ulepszonych genetycznie, to jak wykazal w swoich badaniach Kowalczyk
(2005), nadaja si¢ one rowniez do oceny wilasciwosci hodowlanych rodéw. Na
plantacjach z uptywem czasu korony drzew zwieraja si¢ i aby zapewni¢ optymalne
warunki do obradzania oraz podnies¢ jakos¢ nasion wykonuje si¢ na nich cigcia
rozrzedzajace. Poprzez sposdéb wykonania cig¢ mozna wplywa¢ na poziom
zréznicowania genetycznego i zysk genetyczny. Przed planowaniem cig¢, zgodnie
z przyjeta w Polsce procedura, zwykle wykonuje si¢ oceng wszystkich drzewek.
Polega ona na pomiarach piersnicy i wysokosci oraz na szacunkowej ocenie
wybranych cech jakosciowych.

W cigciach prowadzonych schematycznie mozna stosowaé modyfikacje i
usuwaé najgorsze rody lub najgorsze drzewa w rodach. Wyniki naszej pracy
wskazuja na to, w jaki sposdb prowadzi¢ tego typu zabiegi i przy jakiej
intensywnosci cie¢ mozna zoptymalizowaé zysk oraz zmiennos$¢ genetyczna. Jak
wynika z wykonanych badan, zalezy to od wybranego typu selekcji. Selekcja
rodowa najbardziej ogranicza zmienno$¢ genetyczng, chociaz zapewnia rowniez
znaczny zysk genetyczny. Najefektywniejsza metoda selekcji jest selekcja kombi-
nowana. Daje ona duzy zysk, gdyz identyfikuje zardwno najlepsze rody, jak i
najlepsze drzewa w rodach, lecz jednoczes$nie powoduje duze ograniczenie zmien-
nosci genetycznej. Selekcja indywidualna (kiedy wybiera si¢ najlepsze drzewa, bez
wzgledu na ich przynalezno$¢ do rodu) zapewnia wigksza zmienno$¢ w porow-
naniu z wczesniej wymienionymi sposobami, dajac jednak zysk genetyczny o
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okoto 2% mniejszy niz selekcja rodowa i ponad 10% procent mniejszy niz selekcja
kombinowana. Selekcja fenotypowa w Polsce nie jest obecnie stosowana na
plantacjach nasiennych. Uwazamy jednak, ze w przypadku gatunkdéw o mniejszym
znaczeniu gospodarczym moze by¢ wykorzystana przy pierwszych cigciach
rozrzedzajacych, co wyeliminuje koniecznos¢ pracochtonnych pomiaréw. Zapew-
nia ona najmniejszy zysk genetyczny, a zmiennos¢ genetyczng zblizona do tej, jaka
daje selekcja indywidualna. Na plantacjach zatozonych z niewielu rodow nie
planuje si¢ usuwania catych rodow, aby nie ogranicza¢ zmiennosci, jednak i w tym
wypadku wykonuje si¢ cigcia rozrzedzajace, przy planowaniu ktoérych nalezy
ustali¢ ich intensywnos$¢ oraz wybraé drzewka do usunigcia, co wptywa na zysk i
zmienno$¢ genetyczng.

Miernikiem zmiennosci genetycznej dla celow gospodarczych na plantacjach
nasiennych w Polsce jest liczba klondw. W opracowaniach naukowych zmienno$¢
genetyczna czesto jest charakteryzowana zaproponowang przez Lindgrena i innych
(1996) liczba statusu. Jednak w przypadku, gdy populacj¢ hodowlana tworza rody
z wolnego zapylenia, co do ktorych przyjmuje si¢, ze nie sa ze sobg spokrewnione,
liczba statusu zalezna jest tylko od liczby rodéw. Inaczej jest, gdy dostepne sa
informacje o pokrewienstwie pomigdzy rodami i znamy ich rodowdd oraz znamy
sposoby krzyzowania w przesztosci, wtedy liczba statusu lepiej oddaje stopien
zréznicowania genetycznego. W tej pracy zmiennos$¢ genetyczna scharakteryzo-
wano uzywajac klasycznego wspodtczynnika efektywnej liczny rodow. Jest to
wspotczynnik tatwy do obliczenia i dobrze charakteryzujacy zmiennos¢ analizo-
wanego doswiadczenia. Gdy jednak beda dostgpne informacje o pokrewienstwie,
warto wtedy wykorzysta¢ liczbe statusu. Podejmowane sg rowniez proby
okreslenia zmiennos$ci genetycznej populacji hodowlanej z uzyciem markeréw
molekularnych. Jak dotychczas jednak, sposéb ten, niestety, nie zawsze oddaje
zmienno$¢ w odniesieniu do cech przyrostowych i jest bardzo kosztowny
(Oliehoek i inni. 2006). Brak jest petniejszej informacji o obecnym zréznicowaniu
genetycznym na plantacjach nasiennych w Polsce, a wyjatkiem jest praca Trojan-
kiewicz i Burczyk (2005). Wydaje si¢, ze mozna latwo wzbogaci¢ dotychczas
wykonywane oceny plantacyjnych upraw nasiennych i plantacji nasiennych o
zaproponowane w naszym opracowaniu wskazniki charakteryzujace zmienno$é¢
genetyczng i zysk genetyczny.

WNIOSKI

Na podstawie przeprowadzonych badan mozna wyciagna¢ nastgpujace
whnioski:

1. Selekcja kombinowana zapewnia najwigkszy zysk genetyczny, natomiast
selekcja rodowa najbardziej ogranicza zrdéznicowanie genetyczne w populacji
hodowlane;.
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2. Selekcja indywidualna (masowa), podczas ktorej wybiera si¢ najlepsze
drzewa bez wzgledu na ich przynalezno$¢ do rodéw, zapewnia najwicksze
zréznicowanie genetyczne sposrdd metod selekcji genotypowych.

3. Selekcja fenotypowa polegajaca na wyborze najlepszych drzewek tylko na
podstawie cech fenotypowych, na powierzchniach o duzym zréznicowaniu po-
zwala wskaza¢ najlepsze genotypy, takze bez rozpoznania uzaleznien genetycz-
nych pomigdzy nimi.

4. Uwzgledniajac zardbwno zroznicowanie genetyczne w populacji hodowla-
nej, jak i mozliwy do osiagnigcia zysk genetyczny, optymalna wartos¢ intensyw-
nosci selekcji w poszezegdlnych metodach wyboru wynosi od 8 do 24 procent.

5. Dla celow gospodarczych, w przypadku kiedy priorytetem jest zachowanie
zmienno$ci genetycznej, rekomendowana jest selekcja indywidualna.

6. W przypadku, kiedy priorytetem jest osiggniecie jak najwiekszego zysku
genetycznego, nalezy stosowac selekcj¢ kombinowana.
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THE IMPACT OF DIFFERENT SELECTION METHODS ON GENETIC DIVERSITY
AND GENETIC GAIN OF THE SCOTS PINE BREEDING POPULATION

Summary:

The main objective of the work was to suggest selection methods that can provide the most
possible genetic gain with the lowest loss of genetic variability of breeding population.

The research was carried out in the experimental plot with open pollinated Scots pine families
located in Rytel Forest District. Experiment was established in 2004 in single tree plot design.
One-year old seedlings from 151 families in the total number of 12,446 were planted using
spacing 1.5%1.5 m. All seedlings were labeled.

In the field, height and last years height increment of the all trees were measured and stem
straightness was scored. According to collected data, 4 index selections were calculated:
phenotypic, individual tree, family and combined. Selection was done with several intensities
from 1% to 30% on the basis of index values. Effective families number was calculated as
parameters describing genetic diversity of breeding population.

Optimal value of selection intensity that balances genetic gain and diversity ranged out from 8 up
to 43 percent across all selection methods. The average gain amounted from the 35% to 4%
depending on the method.
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In mass selection mode, intersection of regressions lines for the genetic gain and the genetic
diversity is at selection intensity of 8.3% (fig. 1). This way of selection is assuring the 7% of the
genetic gain at genetic diversity of ca 95 effective families number. Phenotypic selection where
the best trees according to only phenotype were chosen, gave results similar to mass selection,
what arises from high diversification among families. Intersection of regressions lines in
phenotypic selection mode is at selection intensity of 8.2% and at relative genetic diversity and
gain of 0.68 (fig. 1). Similarity of these two ways of selection results from the high heritability
value of analyzed traits and compliance of these two selection modes. It indicates that in this
case, trees chosen on the basis of phenotypic features are also good in respect of genetic value.
For combined selection mode intersection of regressions lines is at 31.4% of selection intensity
and at 0.44 of genetic variability expressed in the relative scale (fig 2). This method of selection
gives about two fold bigger genetic gain than phenotypic or individual selection. In family
selection mode intersection of regressions lines is at 42.8% of selection intensity and at 0.42 of
relative genetic diversity and gain (fig. 4). Only 5 % - on average - of genetic gain will be
achieved with balancing the genetic gain and variability in this selection mode.

Obtained results demonstrated that combined selection provided the biggest genetic gain.
Family selection limits the genetic diversity of the breeding population in the most cases.
Individual selection (called also mass selection) is assuring the biggest genetic diversity.
Phenotypic selection gave results similar to mass selection. For practical purposes, if the genetic
diversity is a priority, individual selection is being recommended. Combined selection is
recommended if genetic gain is a priority
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