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WP£YW RÓ¯NYCH WARIANTÓW SELEKCJI
INDEKSOWEJ NA ZMIENNOŒÆ GENETYCZN¥
I 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.
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WSTÊP

Hodowla selekcyjna drzew leœnych stawia sobie jako cel poprawê cech odpor-
noœciowych drzewostanu na choroby i szkodniki, zwiêkszenie produkcyjnoœci i
jakoœci surowca drzewnego. Osi¹gniêcie tych celów powoduje jednak zwykle
zmniejszenie zakresu zmiennoœci genetycznej, zw³aszcza wtedy, kiedy prowa-
dzimy selekcjê indywidualn¹, wybieraj¹c do rozmna¿ania rody lub pojedyncze
osobniki.

W trakcie prac hodowlanych zachodz¹ zmiany w strukturze genetycznej
populacji drzew leœnych. Niektóre z tych zmian wynikaj¹ z naturalnych procesów,
inne s¹ skutkiem dzia³alnoœci cz³owieka. Cha³upka (2005) podsumowuje tê funda-
mentaln¹ relacjê pomiêdzy zmiennoœci¹ genetyczn¹ i zyskiem genetycznym w
nastêpuj¹cy sposób: „Ka¿da selekcja, zarówno naturalna, jak i dokonywana przez
hodowcê, zuba¿a zmiennoœæ wewn¹trz populacyjn¹ […] Mo¿liwoœæ zaistnienia
takiej sytuacji nie powinna jednak obezw³adniaæ gospodarza lasu i parali¿owaæ
jego dzia³añ, ale powinna sk³oniæ go do poznania i zrozumienia zachodz¹cych
procesów genetycznych. Taka wiedza, której zasób ci¹gle narasta dziêki badaniom
naukowym, powinna staæ siê podstawowym instrumentem w podejmowaniu racjo-
nalnych decyzji gospodarczych. Potrzebny jest bowiem racjonalny kompromis
miêdzy zapotrzebowaniem na intensywn¹ produkcjê dobrego jakoœciowo drewna a
postulatem zachowania zasobów genowych drzew leœnych na niezmienionym
poziomie. Obecny stan wiedzy w zakresie genetyki drzew leœnych dostarcza ju¿
pewnych racjonalnych argumentów dla mo¿liwoœci takiego kompromisu”. Potrze-
bê opracowania metody selekcji genetycznej w celu osi¹gniêcia jak najwiêkszego
zysku genetycznego przy mo¿liwie jak najmniejszej redukcji zmiennoœci gene-
tycznej zauwa¿aj¹ David i inni (2003) oraz Kowalczyk (2005).

Dzia³ania selekcyjne prowadz¹ tak¿e do ograniczenia wielkoœci populacji i jej
zró¿nicowania oraz do zmiany frekwencji genów. Niski poziom zmiennoœci gene-
tycznej populacji nie pozwala hodowcy na elastycznoœæ w kierowaniu selekcj¹,
jaka jest wymagana w przypadku zmian celów selekcji lub w obliczu zmian
zachodz¹cych w œrodowisku przyrodniczym. Wyzwaniem staje siê wiêc utrzyma-
nie jednoczeœnie szerokiego zakresu zmiennoœci w populacji oraz du¿ej intensyw-
noœci selekcji (Roberds, Bishir 1997).

Wiêkszy postêp hodowlany spodziewany jest tam, gdzie zachodzi intensyw-
niejsza selekcja i tym samym nastêpuje wiêksza redukcja wielkoœci populacji
hodowlanej, ograniczonej tylko do drzew najlepszych. Stopieñ redukcji zmien-
noœci genetycznej zwi¹zany jest z przyjêtym sposobem selekcji. Selekcja
fenotypowa jest najstarszym i najprostszym sposobem wyboru najlepszych drzew.
Jest to wybór, którego kryterium s¹ jedynie wartoœci obserwowane lub mierzone na
pojedynczym osobniku b¹dŸ grupie osobników, bez rozpoznania uzale¿nieñ
genetycznych. Fenotypowa wartoœæ osobnika (P), mierzona jako odchylenie od
œredniej populacji, jest sum¹ dwóch sk³adowych: odchylenia œredniej jego rodu od
œredniej ca³ej populacji (Pf) oraz odchylenia jego wartoœci od œredniej jego rodu
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(Pw) – jest to odchylenie wewn¹trzrodowe. Fenotypow¹ wartoœæ osobnika mo¿emy
wyraziæ wzorem: P=Pf+Pw

Metoda selekcji zale¿y od wagi, jak¹ przyk³adamy do wspomnianych czêœci
sk³adowych wartoœci fenotypowej. Je¿eli wyboru dokonujemy jedynie na podsta-
wie wartoœci osobniczych (indywidualnych), to przyk³adamy jednakow¹ wagê do
obydwu sk³adowych wartoœci P. Wtedy mamy do czynienia z selekcj¹ indywi-
dualn¹, masow¹ lub inaczej osobnicz¹. Je¿eli selekcjê przeprowadzimy w na
podstawie wartoœci rodów (Pf), nie bior¹c pod uwagê wartoœci odchylenia istnie-
j¹cego wewn¹trz rodów (Pw), wtedy jest to selekcja rodowa. Wreszcie mo¿liwe jest
tak¿e uwzglêdnienie obu sk³adników (Pf i Pw), z przypisaniem im ró¿nych wag tak
dobranych, aby jak najlepiej wykorzystaæ informacjê z obu Ÿróde³, wtedy jest to
selekcja kombinowana.

Metody genetyki cech iloœciowych pozwalaj¹ na rozpoznanie zmiennoœci
genetycznej podczas selekcji. Dysponuj¹c tak¹ informacj¹, mo¿na porównaæ ró¿ne
metody selekcji pod wzglêdem równoczesnego oddzia³ywania tych metod na
spodziewany postêp hodowlany i na zró¿nicowanie genetyczne populacji. Mo¿li-
wa jest równie¿ analiza wartoœci cech iloœciowych i wybór takiej ich kombinacji,
które najlepiej spe³niaj¹ potrzeby hodowcy.

Celem pracy jest zaproponowanie metody selekcji indywidualnej, zapew-
niaj¹cej mo¿liwie wysoki zysk genetyczny przy mo¿liwej do zaakceptowania
stracie w zró¿nicowaniu genetycznym.

MATERIA£ I METODY

Opis doœwiadczenia

Badania prowadzono na powierzchni doœwiadczalnej sosny zwyczajnej z
rodami z wolnego zapylenia. Charakterystyka powierzchni doœwiadczalnej przed-
stawiona jest w tabeli 1. W doœwiadczeniu testowane s¹ rody z regionu po-
chodzenia 207, 305, 307, 501, 601. Numery regionów odpowiadaj¹ odpowiednio
tradycyjnym okreœleniom proweniencji sosny z Supraœla, Tucholi, Gubina, Rych-
tala i Spa³y. Powierzchnia zosta³a za³o¿ona w uk³adzie poletek jednodrzewowych
w wiêŸbie 1,5×1,5 m (4444 szt./ha).

W 2006 roku, po zakoñczeniu przyrostu, pomierzono wysokoœæ wszystkich
drzew, przyrost wysokoœci w ostatnim roku oraz oceniono prostoœæ strza³ drzewek.
Ocenê prostoœci strza³ wykonano szacunkowo w skali od 1 (najgorsze drzewka) do
5 (najlepsze). Wyniki pomiarów i obserwacji poddano analizie wariancji wed³ug
modelu opisanego wzorem 1. Do obliczenia komponentów wariancji zastosowano
procedurê varcomp stosuj¹c metodê „reml” programu statystycznego s-plus1. Na

Wp³yw ró¿nych wariantów selekcji indeksowej na zmiennoœæ genetyczn¹ sosny 109

1 S-PLUS 2000 Guide to Statistics, Volume 1, Data Analysis Products Division, MathSoft, Seattle, WA.



podstawie obliczonych komponentów wariancji obliczono odziedziczalnoœæ
rodow¹ i indywidualn¹ wed³ug wzorów 2 i 3.

wartoœæ cechy P B R En k m i= + + + +μ [1]

gdzie:
� - œrednia ogólna dla doœwiadczenia
Pn - wp³yw pochodzenia n
B k - wp³yw bloku k
Rm - wp³yw rodu m
Ei - wyp³yw drzewa i w rodzie m
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n s s s Ri i i= − ∑∑ ∑ −( ) ( )2 1 – œrednia liczba drzew w rodzie

si – liczba drzew w rodzie i
σ E
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σ R
2 – komponent wariancji rodowej

VF E R= +σ σ2 2 – wariancja fenotypowa.
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Tabela 1. Charakterystyka powierzchni doœwiadczalnej
Table 1. Characteristic of experimental plot

Lokalizacja
Location

Szerokoœæ geograficzna
Latitude

D³ugoœæ geograficzna
Longitude

Rytel

N 53°43'

E 17°44'

Leœnictwo
Forest range

M³ynki, oddzia³ 121 a,d

Powierzchnia
Area

3,19 ha (zredukowana 2,8 ha)
(reduced 2,8 ha)

Liczba rodów
No. of families

151

Liczba sadzonek
No. of seedlings

12446

Data za³o¿enia
Year of establishment

19-23. 04. 2004

Rodzaj materia³u sadzeniowego
Type of planting material

1/0 z zakrytym systemem sadzeniowym
one-year-old seedlings with containerroots system



Symulacja ró¿nych sposobów selekcji

Najlepsze drzewka wybrano stosuj¹c selekcjê fenotypow¹, indywidualn¹,
rodow¹ i kombinowan¹. Fenotypowo wybrano najwy¿sze i najbardziej proste
drzewka, przyk³adaj¹c do obu tych cech jednakow¹ wagê. Najlepsze rody wybrano
na podstawie indeksowej wartoœci rodu. Obliczenia wykonano uwzglêdniaj¹c
wysokoœæ, przyrost wysokoœci w ostatnim roku i prostoœæ strza³y, wed³ug wzoru z
pracy Krupskiego i innych (1996).

Indeksowa wartoœæ rodu:
W h i E h i ER R R Rn Rn n= 1

2
1 1

2
� [4]

Gdzie:
hR1

2 – odziedziczalnoœæ rodowa cechy nr 1

i
R1

– selekcyjna wartoœæ cechy 1 dla rodu, i x X VR R R= −( ) /

x R – œrednia wartoœæ cechy x dla rodu
X – œrednia ogólna cechy x
VR – wariancja rodowa cechy
E1 – waga ekonomiczna cech nr 1 (dla wysokoœci przyjêto wartoœæ 0,4,

dla przyrostu wysokoœci i prostoœci strza³y 0,3.

Stosuj¹c selekcjê kombinowan¹, obliczono indeksow¹ wartoœæ drzewa wed³ug
wzoru:

W W WD r drzewa= +
Gdzie:

W h i E h i Edrzewa w s wn sn n= 1
2

1 1
2

� – wartoœæ genetyczna drzewa

h hw i t1
2 2 1 0 25

1
= −

−
, – odziedziczalnoœæ wewn¹trz rodowa (Falconer, Mackay 1996)

t hi=0 25 2, – korelacja miêdzy drzewami w rodzie

iw1 – selekcyjna wartoœæ cechy 1

Stosuj¹c selekcjê indywidualn¹ obliczono indeksow¹ wartoœæ drzewa wed³ug
wzoru:

W h i E h i EV i in n n= 1
2

1 1
2

� [5]

gdzie:
hi1

2 – odziedziczalnoœæ indywidualna cechy nr 1

i1 – selekcyjna wartoœæ cechy 1 dla drzewa, i x X V= −( ) /

x – wartoœæ cechy x
X – œrednia ogólna cechy x
V – wariancja cechy

Ka¿dym sposobem wybrano 1, 3, 5, 7, 10, 12, 15, 17, 20, 22, 25, 27 i 30
procent ze wszystkich drzewek rosn¹cych w doœwiadczeniu. Przy selekcji rodowej
intensywnoœæ selekcji ró¿ni siê nieco od za³o¿onych wartoœci. Ró¿nice te wynikaj¹
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z tego, ¿e przy selekcji rodowej wybiera siê wszystkie drzewa w rodzie, aby zaœ
osi¹gn¹æ za³o¿on¹ intensywnoœæ, nale¿a³oby wybieraæ tylko czêœæ drzew w rodzie.

Dla tak wybranych drzewek za ka¿dym razem obliczono zysk genetyczny jako
iloczyn odpowiedniej odziedziczalnoœci i ró¿nicy selekcyjnej. Dla selekcji kombi-
nowanej zysk genetyczny obliczono jako ΔG h i h iR r w w= +2 2 . We wzorze u¿yto

takich samych oznaczeñ jak powy¿ej.

Efektywn¹ liczbê rodów obliczono wed³ug Robertsona (1961):
N n ne j= ∑2 2/

n – liczba osobników w populacji,
n j – liczba osobników w poszczególnych rodach.
Obliczono tak¿e utratê zmiennoœci genetycznej, która wynosi, jak podaje Wei

(1996), LA m N e= − , oraz obliczono relatywn¹ utratê zmiennoœci genetycznej:
LR m N me= −( ) / . Gdzie m oznacza liczbê rodów w doœwiadczeniu.

Aby obliczyæ intensywnoœæ selekcji, która pozwoli osi¹gn¹æ najwiêkszy zysk
genetyczny i jednoczeœnie mo¿liwie najwiêksz¹ zmiennoœæ genetyczn¹ u¿yto pro-
cedury ‘uniroot’ w programie statystycznym „R” do obliczenia miejsc przeciêcia
siê funkcji regresji, którymi opisano zysk i zmiennoœæ genetyczn¹ w zale¿noœci od
intensywnoœci selekcji.

WYNIKI

Analiza wariancji wykaza³a istotnoœæ ró¿nic pomiêdzy œrednimi wartoœciami
dla rodów dla wszystkich analizowanych cech (tab. 2). Prze¿ywalnoœæ drzewek po
dwóch latach wzrostu nie by³a zale¿na od genotypu, a ró¿nice w prze¿ywalnoœci
pomiêdzy rodami i pochodzeniami nie s¹ du¿e. Prze¿ywalnoœæ natomiast istotnie
ró¿ni siê dla bloków o numerach 3 i 4 w porównaniu do pozosta³ej czêœci doœ-
wiadczenia.

Wysokoœæ drzewek ró¿ni siê istotnie dla wszystkich analizowanych
czynników doœwiadczenia. Po 2 latach wzrostu do najwy¿szych nale¿¹ drzewka z
rodu 6P. Najni¿sze drzewka nale¿¹ do rodu 25P. Zarówno najlepszy jak i najgorszy
ród pochodzi z drzewostanu w Supraœlu. Œwiadczy to o du¿ej zmiennoœci wewn¹trz
tego pochodzenia. Najlepsze pochodzenie pod wzglêdem wysokoœci to równie¿
Supraœl, a najgorzej przyrasta sosna ze Spa³y. Nie ma ró¿nic pod wzglêdem
œredniej wysokoœci pomiêdzy drzewkami z Gubina i Tucholi, z Gubina i z Supraœla
oraz pomiêdzy Supraœlem a Spa³¹. Najbardziej proste drzewka nale¿¹ do rodu 6P, a
najgorsze strza³y maj¹ drzewka w rodzie 18G.

Odziedziczalnoœæ rodowa prostoœci strza³y, przyrostu wysokoœci i wysokoœci
wynosi odpowiednio 0,63, 0,75 i 0,82, natomiast odziedziczalnoœci indywidualnej:
0,08, 0,14, 0,21. Du¿y b³¹d standardowy odziedziczalnoœci rodowej w przypadku
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prostoœci strza³y wynika ze znacznej zmiennoœci tej cechy równie¿ wewn¹trz
rodów (tab. 3). Wysokie wartoœci odziedziczalnoœci wskazuj¹, ¿e istnieje mo¿li-
woœæ poprawy tych cech na drodze selekcji.

Wyniki ró¿nych sposobów selekcji w odniesieniu do rozk³adu zysku
genetycznego i zmiennoœci w badanej populacji hodowlanej na powierzchni w
Rytlu przedstawiono w tabeli 4 i na rycinie 1. Zmiennoœæ genetyczna najsilniej jest
redukowana podczas selekcji rodowej i kombinowanej. Selekcja fenotypowa i
indywidualna w mniejszym stopniu redukuj¹ zró¿nicowanie genetyczne (ryc. 2).
Wybieraj¹c tylko jeden procent najlepszych drzewek w selekcji rodowej tracimy
99% zmiennoœci. W przypadku selekcji fenotypowej i indywidualnej tracimy
oko³o 50% zmiennoœci przy tej intensywnoœci wyboru. Inny jest równie¿ przebieg
funkcji opisuj¹cych zmiennoœæ genetyczn¹ w zale¿noœci od intensywnoœci selekcji.
Przy selekcji kombinowanej i rodowej s¹ to linie proste, przy wyborze geno-
typowym i indywidualnym s¹ to krzywe logarytmiczne.

Najwiêkszy do osi¹gniêcia zysk genetyczny jest mo¿liwy przy selekcji kombi-
nowanej, du¿o mniejsze wartoœci zysku osi¹ga siê natomiast stosuj¹c selekcjê
rodow¹ i indywidualn¹. Najmniejszy zysk jest spodziewany przy selekcji feno-
typowej (ryc. 3). Œredni zysk dla wysokoœci, przyrostu wysokoœci i prostoœci
strza³y obliczono uœredniaj¹c zyski procentowe dla ka¿dej z wymienionych cech.
Wartoœci zysku genetycznego ju¿ w jednostkach danej cechy s¹ przedstawione w
tabeli 4.

Obliczenie takiej intensywnoœci selekcji, która równowa¿y zysk genetyczny i
zmiennoœæ zosta³o wykonane dla ka¿dej z metod selekcji (ryc. 1). Procent wy-
branych drzew w punkcie przeciêcia funkcji zysku i zmiennoœci genetycznej
wynosi od 8 do 24, a zysk genetyczny po przeliczeniu ze skali relatywnej wynosi od
5 do 20 procent. Przy selekcji indywidualnej, przeciêcie linii regresji dla zysku i
zmiennoœci genetycznej nastêpuje przy intensywnoœci selekcji równej 8,3%.
Odpowiada to wartoœci 0,67 na osi rzêdnych (zysku i zró¿nicowania genetycznego
w skali relatywnej). Po przeliczeniu na wartoœci rzeczywiste oznacza to, ¿e ten
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Tabela 3. Odziedziczalnoœæ analizowanych cech na powierzchni w Rytlu
Table 3. Heritability of studied traits in the experimental plot

Cecha
Trait

Odziedziczalnoœæ
indywidualna

Single tree
heritability

B³¹d
standardowy
Standard error

Odziedziczalnoœæ
rodowa

Family heritability

B³¹d
standardowy
Standard error

Wysokoœæ
Height

0,213 0,029 0,821 0,023

Przyrost
Height increment

0,145 0,001 0,756 0,020

Prostoœæ strza³y
Stem straightness

0,082 0,001 0,632 0,365
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Tabela 4. Zysk genetyczny i zmiennoœæ genetyczna przy symulacji selekcji
Table 4. Genetic gain and diversity with simulation of selection
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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 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 7 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 8,272 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 24,98 7,272 0,582 0,1654 4,858 2,312 0,101

20,03 2361 30 29,98 6,806 0,545 0,1985 4,625 2,085 0,096

23,32 2749 35 34,98 6,359 0,509 0,2316 4,288 1,982 0,090

25,31 2984 38 37,97 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 0,450 0,2978 3,758 1,792 0,073
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selekcja kombinowana
in combined selection
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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 5,311 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 5,411 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 0,471 0,8963 3,512 1,041 0,046

Tab. 4, c.d.
Table 4, continuation



sposób selekcji w punkcje równowa¿¹cym zysk genetyczny i zmiennoœæ, zapewnia
oko³o 7% zysku genetycznego przy zmiennoœci genetycznej wyra¿aj¹cej siê liczb¹
95 tzw. efektywnych rodów.

W przypadku selekcji fenotypowej krzywe regresji maj¹ przebieg podobny.
Przeciêcie ich nastêpuje przy intensywnoœci selekcji równej 8,2% i wartoœci 0,68
relatywnego zró¿nicowania i zysku genetycznego. Podobieñstwo tych dwóch spo-
sobów selekcji wynika ze stosunkowo du¿ych wartoœci odziedziczalnoœci
analizowanych cech oraz zgodnoœci pomiêdzy selekcj¹ fenotypow¹ i indywi-
dualn¹. Oznacza to, ¿e w tym przypadku wybrane fenotypowo osobniki s¹ równie¿
dobre pod wzglêdem genetycznym.

Dla selekcji kombinowanej linie regresji przecinaj¹ przy intensywnoœci
selekcji 31,4% i 0,44 zmiennoœci genetycznej wyra¿onej w skali relatywnej. Ten
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Ryc. 1. Krzywe regresji dla zysku i zró¿nicowania przy ró¿nych typach selekcji. Przeciêcie linii
nastêpuje przy zró¿nicowanej intensywnoœci selekcji
Fig. 1. Regression lines calculated for genetic gain and diversity for different types of selection.
Intersection point is at different selection intensity



sposób selekcji daje wiêc oko³o dwa razy wiêkszy zysk genetyczny ni¿ selekcja
fenotypowa lub indywidualna.

Przy selekcji rodowej punkt przeciêcia linii regresji dla zysku i zmiennoœci
genetycznej wyznacza punkt o wspó³rzêdnych równych 42,8% intensywnoœci
selekcji i wartoœci 0,43 relatywnego zró¿nicowania i zysku genetycznego.
Równowa¿¹c zysk i zmiennoœæ genetyczn¹ tym sposobem selekcji osi¹gniemy
tylko œrednio 5% zysku genetycznego.

DYSKUSJA

Zagadnienie optymalizacji zmiennoœci i zysku genetycznego analizowali w
swoich pracach Lindgren i Matheson (1986), Lindgren i inni (1989), Lindgren i
Mullin (1998). Zaproponowali oni algorytm, który zwiêksza³ udzia³ najlepszych
klonów na plantacjach. Jednoczeœnie w³¹czali do grupy wyselekcjonowanych
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Ryc. 2. Zmiennoœæ genetyczna na
powierzchni w Rytlu przy symulacji
ró¿nych rodzajów selekcji
Fig. 2. Genetic diversity expressed
as effective families number in different
selection types

Ryc. 3. Œredni procentowy zysk
genetyczny na powierzchni w Rytlu
przy symulacji ró¿nych rodzajów selekcji
Fig. 3. Average genetic gain in different
selection types



drzewek ma³¹ grupê klonów o mniejszej wartoœci, aby podwy¿szyæ zró¿nicowanie
genetyczne. Próbowano równie¿ analizowaæ zysk genetyczny oraz wspó³czynnik
wsobnoœci (F) w celu optymalizacji zysku i zró¿nicowania (Quinton i Smith 1995).
W innej pracy Lindgren i Mullin (1997) opracowali procedurê maksymalizuj¹c¹
wartoœæ zysku genetycznego i zmiennoœci genetycznej oraz zastosowali j¹ w
symulacjach komputerowych. W koncepcji tej uwzglêdnia siê œredni¹ wartoœæ
hodowlan¹ populacji oraz œredni wspó³czynnik pokrewieñstwa wa¿ony przez
czynnik „c”. Jednak praktyczne u¿ycie tej metody i wyznaczenie w³aœciwej war-
toœci „c” jest wci¹¿ dyskusyjne. Zale¿noœæ pomiêdzy wartoœciami zmiennoœci i
zysku genetycznego podejmuj¹ równie¿ w swych pracach inni autorzy (Wei,
Lindgren 1994, Lindgren i inni 1996, Andersson i inni 1998). Interesuj¹ce porów-
nanie efektów selekcji indeksowej (zysku genetycznego) oraz zmiennoœci
genetycznej na przyk³adzie plantacyjnej uprawy nasiennej Pinus resinosa Ait.
przedstawili David i inni (2003). Wskazuj¹ oni na selekcjê indywidualn¹, gdzie
wybiera siê najlepsze drzewa bez wzglêdu na przynale¿noœæ do rodu, jako naj-
efektywniejsz¹ przy optymalizacji kombinacji wielkoœci zysku i zmiennoœci gene-
tycznej.

Nasza praca wykorzystuje metodykê podobn¹ do tej, jak¹ zastosowano w
wymienionej wy¿ej pracy (David i in. 2003), wykonana zosta³a jednak na wiêk-
szym materiale, którego zwykle nie ma na plantacjach nasiennych. Niniejsze
opracowanie daje odpowiedŸ na to, w jaki sposób mo¿na zoptymalizowaæ zysk i
zmiennoœæ genetyczn¹, prowadz¹c plantacyjne uprawy nasienne oraz plantacje
nasienne. Chocia¿ g³ównym celem plantacyjnych upraw nasiennych jest produkcja
nasion ulepszonych genetycznie, to jak wykaza³ w swoich badaniach Kowalczyk
(2005), nadaj¹ siê one równie¿ do oceny w³aœciwoœci hodowlanych rodów. Na
plantacjach z up³ywem czasu korony drzew zwieraj¹ siê i aby zapewniæ optymalne
warunki do obradzania oraz podnieœæ jakoœæ nasion wykonuje siê na nich ciêcia
rozrzedzaj¹ce. Poprzez sposób wykonania ciêæ mo¿na wp³ywaæ na poziom
zró¿nicowania genetycznego i zysk genetyczny. Przed planowaniem ciêæ, zgodnie
z przyjêt¹ w Polsce procedur¹, zwykle wykonuje siê ocenê wszystkich drzewek.
Polega ona na pomiarach pierœnicy i wysokoœci oraz na szacunkowej ocenie
wybranych cech jakoœciowych.

W ciêciach prowadzonych schematycznie mo¿na stosowaæ modyfikacje i
usuwaæ najgorsze rody lub najgorsze drzewa w rodach. Wyniki naszej pracy
wskazuj¹ na to, w jaki sposób prowadziæ tego typu zabiegi i przy jakiej
intensywnoœci ciêæ mo¿na zoptymalizowaæ zysk oraz zmiennoœæ genetyczn¹. Jak
wynika z wykonanych badañ, zale¿y to od wybranego typu selekcji. Selekcja
rodowa najbardziej ogranicza zmiennoœæ genetyczn¹, chocia¿ zapewnia równie¿
znaczny zysk genetyczny. Najefektywniejsz¹ metod¹ selekcji jest selekcja kombi-
nowana. Daje ona du¿y zysk, gdy¿ identyfikuje zarówno najlepsze rody, jak i
najlepsze drzewa w rodach, lecz jednoczeœnie powoduje du¿e ograniczenie zmien-
noœci genetycznej. Selekcja indywidualna (kiedy wybiera siê najlepsze drzewa, bez
wzglêdu na ich przynale¿noœæ do rodu) zapewnia wiêksz¹ zmiennoœæ w porów-
naniu z wczeœniej wymienionymi sposobami, daj¹c jednak zysk genetyczny o
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oko³o 2% mniejszy ni¿ selekcja rodowa i ponad 10% procent mniejszy ni¿ selekcja
kombinowana. Selekcja fenotypowa w Polsce nie jest obecnie stosowana na
plantacjach nasiennych. Uwa¿amy jednak, ¿e w przypadku gatunków o mniejszym
znaczeniu gospodarczym mo¿e byæ wykorzystana przy pierwszych ciêciach
rozrzedzaj¹cych, co wyeliminuje koniecznoœæ pracoch³onnych pomiarów. Zapew-
nia ona najmniejszy zysk genetyczny, a zmiennoœæ genetyczn¹ zbli¿on¹ do tej, jak¹
daje selekcja indywidualna. Na plantacjach za³o¿onych z niewielu rodów nie
planuje siê usuwania ca³ych rodów, aby nie ograniczaæ zmiennoœci, jednak i w tym
wypadku wykonuje siê ciêcia rozrzedzaj¹ce, przy planowaniu których nale¿y
ustaliæ ich intensywnoœæ oraz wybraæ drzewka do usuniêcia, co wp³ywa na zysk i
zmiennoœæ genetyczn¹.

Miernikiem zmiennoœci genetycznej dla celów gospodarczych na plantacjach
nasiennych w Polsce jest liczba klonów. W opracowaniach naukowych zmiennoœæ
genetyczna czêsto jest charakteryzowana zaproponowan¹ przez Lindgrena i innych
(1996) liczb¹ statusu. Jednak w przypadku, gdy populacjê hodowlan¹ tworz¹ rody
z wolnego zapylenia, co do których przyjmuje siê, ¿e nie s¹ ze sob¹ spokrewnione,
liczba statusu zale¿na jest tylko od liczby rodów. Inaczej jest, gdy dostêpne s¹
informacje o pokrewieñstwie pomiêdzy rodami i znamy ich rodowód oraz znamy
sposoby krzy¿owania w przesz³oœci, wtedy liczba statusu lepiej oddaje stopieñ
zró¿nicowania genetycznego. W tej pracy zmiennoœæ genetyczn¹ scharakteryzo-
wano u¿ywaj¹c klasycznego wspó³czynnika efektywnej liczny rodów. Jest to
wspó³czynnik ³atwy do obliczenia i dobrze charakteryzuj¹cy zmiennoœæ analizo-
wanego doœwiadczenia. Gdy jednak bêd¹ dostêpne informacje o pokrewieñstwie,
warto wtedy wykorzystaæ liczbê statusu. Podejmowane s¹ równie¿ próby
okreœlenia zmiennoœci genetycznej populacji hodowlanej z u¿yciem markerów
molekularnych. Jak dotychczas jednak, sposób ten, niestety, nie zawsze oddaje
zmiennoœæ w odniesieniu do cech przyrostowych i jest bardzo kosztowny
(Oliehoek i inni. 2006). Brak jest pe³niejszej informacji o obecnym zró¿nicowaniu
genetycznym na plantacjach nasiennych w Polsce, a wyj¹tkiem jest praca Trojan-
kiewicz i Burczyk (2005). Wydaje siê, ¿e mo¿na ³atwo wzbogaciæ dotychczas
wykonywane oceny plantacyjnych upraw nasiennych i plantacji nasiennych o
zaproponowane w naszym opracowaniu wskaŸniki charakteryzuj¹ce zmiennoœæ
genetyczn¹ i zysk genetyczny.

WNIOSKI

Na podstawie przeprowadzonych badañ mo¿na wyci¹gn¹æ nastêpuj¹ce
wnioski:

1. Selekcja kombinowana zapewnia najwiêkszy zysk genetyczny, natomiast
selekcja rodowa najbardziej ogranicza zró¿nicowanie genetyczne w populacji
hodowlanej.
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2. Selekcja indywidualna (masowa), podczas której wybiera siê najlepsze
drzewa bez wzglêdu na ich przynale¿noœæ do rodów, zapewnia najwiêksze
zró¿nicowanie genetyczne spoœród metod selekcji genotypowych.

3. Selekcja fenotypowa polegaj¹ca na wyborze najlepszych drzewek tylko na
podstawie cech fenotypowych, na powierzchniach o du¿ym zró¿nicowaniu po-
zwala wskazaæ najlepsze genotypy, tak¿e bez rozpoznania uzale¿nieñ genetycz-
nych pomiêdzy nimi.

4. Uwzglêdniaj¹c zarówno zró¿nicowanie genetyczne w populacji hodowla-
nej, jak i mo¿liwy do osi¹gniêcia zysk genetyczny, optymalna wartoœæ intensyw-
noœci selekcji w poszczególnych metodach wyboru wynosi od 8 do 24 procent.

5. Dla celów gospodarczych, w przypadku kiedy priorytetem jest zachowanie
zmiennoœci genetycznej, rekomendowana jest selekcja indywidualna.

6. W przypadku, kiedy priorytetem jest osi¹gniêcie jak najwiêkszego zysku
genetycznego, nale¿y stosowaæ selekcjê kombinowan¹.

Autorzy dziêkuj¹
Narodowemu Funduszowi Ochrony Œrodowiska i Gospodarki Wodnej

za sfinansowanie badañ.

Praca zosta³a z³o¿ona 24.05.2007 r. i przyjêta przez Komitet Redakcyjny 3.09.2007 r.

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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