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Аннотация. В научной литературе представлены различные мнения о связи лесной 
селекции и генетической изменчивости древесных пород. Целью данной работы явля-
ется обзор современной отечественной и зарубежной литературы о влиянии селекци-
онных мероприятий на уровень генетического разнообразия лесных древесных пород. 
Сохранение достаточной генетической изменчивости необходимо для адаптации к из-
менениям внешней среды, а также долговременной селекции. Поскольку источником 
улучшенных семян для воспроизводства лесов являются лесосеменные плантации, де-
тально рассмотрено влияние на уровень генетической изменчивости потомства таких 
факторов, как число клонов и фоновое опыление. Приведены данные о минимальном 
числе клонов на лесосеменных плантациях в различных странах, обсуждается значе-
ние изменчивости клонов по фертильности. Обращено внимание на важность фоно-
вого опыления на лесосеменных плантациях, которое, с одной стороны, снижает эф-
фект селекции, а с другой, повышает уровень генетической изменчивости потомства. 
Уменьшение генетического разнообразия древесных пород может происходить при 
клоновом отборе, являющемся основой клонового лесоводства, однако анализ литера-
турных источников свидетельствует, что при соблюдении научных рекомендаций со-
кращение генетического разнообразия минимально. Использование при соматическом 
эмбриогенезе ели европейской семян от контролируемых скрещиваний плюсовых де-
ревьев, отобранных в результате генетической оценки (так называемое семейное ле-
соводство с вегетативным размножением), повышает уровень генетической изменчи-
вости потомства. Показано, что система селекции множественных популяций (multiple  
population breeding system) позволяет объединить интенсивную долговременную се-
лекцию и сохранение генофонда древесных пород. Сделан вывод, что реализация оп-
тимально спланированных селекционных программ древесных пород не приводит к 
значительному сужению генетического разнообразия. Напротив, лесная селекция спо-
собствует сохранению лучшего генофонда, передавая его при воспроизводстве лесов 
через улучшенные семена и клоны в искусственные насаждения. Кроме того, объекты 
лесного семеноводства, такие как архивы клонов плюсовых деревьев, лесосеменных 
плантаций, испытательные культуры, содержат ex situ ценный генетический материал. 
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Abstract. In scientific literature there are different views on the connection between forest tree 
breeding and genetic variability of wood species. This article has aimed to review the current 
Russian and foreign literary sources on the impact of breeding measures on the level of ge-
netic diversity of forest wood species. Maintaining adequate genetic variability is necessary 
for adaptation to the environmental changes, as well as for long-term breeding. As soon as 
seed plantations are the source of improved seeds for forest regeneration, the influence of such  
factors as the number of clones and background pollination on the level of genetic variability  
of the progeny has been considered in detail. The data on the minimal clone number in seed 
plantations in different countries has been presented and the variability of the clones based on 
their fertility has been discussed. The importance of background pollination in seed plantations 
has been highlighted as soon as, on the one hand, it reduces the effect of breeding, but on the  
other hand, it increases the level of genetic variability of the progeny. A decline in genetic  
diversity of wood species can be caused by clone selection (which is the basis for clonal  
forestry). However the analysis of literary sources has shown that the reduction in genetic diver-
sity is minimal if scientific recommendations are fulfilled. The use of the seeds from controlled 
cross-breeding of plus trees selected as a result of genetic evaluation (the so-called family forest-
ry with vegetative propagation) in the somatic embryogenesis of the common spruce increases 
the level of genetic variability of the progeny. It has been shown that the multiple population 
breeding system allows to combine intensive long-term breeding and genetic conservation  
of wood species. The conclusion has been drawn that the implementation of optimally planned 
wood species breeding programs does not lead to significant narrowing of genetic diversity.  
On the contrary, forest tree breeding contributes to the preservation of a better gene pool,  
transmitting it in the process of forest regeneration through improved seeds and clones into 
homogeneous stands. Moreover, the objects of forest seed growing such as the archives of plus 
tree clones and forest seed plantations, as well as test cultures contain valuable genetic material 
ex situ. 
Keywords: genetic variability, genetic diversity, clonal forestry, forest tree breeding, somatic 
embryogenesis, background pollination, clone number
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Генетическая структура природных популяций характеризуется частотами 
генов, находящимися под влиянием факторов эволюции: случайного дрейфа генов, 
мутаций, миграций и естественного отбора [1]. В научной литературе сложилось 
мнение, что лесная селекция, использующая искусственный отбор плюсовых де-
ревьев, по определению приводит к сужению генетического разнообразия древес-
ных пород [6, 8, 10, 24]. Это связывают с тем, что в результате отбора образуется 
селекционная популяция с ограниченной численностью, что может сопровождаться 
повышением уровня инбридинга и, как следствие, инбредной депрессии. Другое 
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возможное последствие низкого уровня генетической изменчивости – ухудшение 
способности популяции адаптироваться к изменениям условий внешней среды. 
Генетическое разнообразие оценивают по обилию аллелей, идентифицируемых с 
помощью генетических маркеров; изменчивости количественных признаков, оце-
ниваемой методами математической статистики, и эффективной численности попу-
ляции, учитывающей родство между особями. Цель работы – дать обзор современ-
ной отечественной и зарубежной литературы по обозначенной проблеме. 

Действительно, значительное снижение уровня генетической изменчи-
вости по сравнению с естественными насаждениями установлено методами 
биохимической генетики в потомстве 2 лесосеменных плантаций (ЛСП), со-
стоящих из 20 и 33 клонов сосны обыкновенной (Pinus sylvestris L.), в Латвии 
[11]. В ходе другого исследования, также выполненного в Латвии с использова-
нием методов молекулярной генетики, проведена сравнительная оценка генети-
ческого разнообразия на 2 участках экспериментальных культур ели европей-
ской (Picea abies (L.) Karst.), заложенных потомством 2 ЛСП (50 и 20 клонов,  
162 подеревных образца), и в естественных насаждениях в национальном пар-
ке, генетическом резервате и заповеднике (свыше 300 подеревных образцов). 
Результаты показали, что генетическое разнообразие в потомстве ЛСП сопо-
ставимо с естественными насаждениями, хотя некоторые редкие аллели могут 
быть потеряны [39]. Сходные данные получены по ели в Норвегии при сравне-
нии генетического разнообразия у потомства 2 ЛСП (25 и 60 клонов) и 2 есте-
ственных насаждений [44]. Генетический анализ с использованием ДНК-мар-
керов, проведенный в 6 природных популяциях и на ЛСП сосны в Карелии, 
не выявил статистически значимых различий между ними по уровню генети-
ческого разнообразия [4]. Сравнение показателей генетического разнообразия 
на основе анализа изоферментов по 21 ЛСП сосны, 19 ЛСП ели и природных 
популяций этих пород в Белоруссии не показало существенных различий [3]. 

Масштабное исследование, выполненное в Канаде с помощью биохими-
ческих маркеров, с использованием материала дугласии (Pseudotsuga menziesii 
(Mirb.) Franco), собранного в 49 естественных насаждениях, на 12 ЛСП 1-го по-
рядка и 4 ЛСП 2-го порядка, не показало значительного снижения генетического 
разнообразия в результате фенотипического отбора и селекции [14]. Используя 
методы количественной генетики, А.С. Бондаренко с соавторами [2] оценили ге-
нетическую изменчивость основных ростовых признаков у полусибсов плюсовых 
деревьев сосны и ели в сравнении с контролем и пришли к выводу, что фенотипи-
ческий отбор не приводит к сужению генетического разнообразия. Оценка изме-
нения основных генетических параметров при моделировании последовательных 
изреживаний в испытательных культурах полусибсов плюсовых деревьев сосны 
выявила, что даже при значительной интенсивности изреживаний не происходит 
снижения показателей, характеризующих генетическое разнообразие [17]. 

Основная цель сохранения генофонда – поддержать достаточную для 
адаптации к изменениям внешней среды генетическую изменчивость лесоо-
бразующих древесных пород. Изменчивость нужна также для успешной долго-
временной селекции [16]. В этом случае важно сохранение на прежнем уровне 
высокой аддитивной дисперсии (вариансы), т. е. генетической дисперсии, кото-
рая определяет селекционную ценность (или общую комбинационную способ-
ность) дерева [10]. Показано, что потеря аддитивной вариансы является значи-
тельной при эффективной численности популяции 20 и ниже, при этом редкие 
аллели не вносят вклад в приспособленность индивидов [16]. 
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В большинстве стран, ведущих интенсивное лесное хозяйство, для соз-
дания лесных культур используется улучшенный репродуктивный материал. 
Для древесных пород, размножаемых при лесовосстановлении семенным пу-
тем, например для сосны и ели, источником улучшенных семян являются ЛСП. 
Так, в Швеции при воспроизводстве лесов доля семян, заготовленных на ЛСП, 
составляет для сосны около 90 %, для ели – около 79 %; в Финляндии эти соот-
ношения немного ниже, причем просматривается общий тренд к увеличению 
использования улучшенных семян [40]. В Норвегии, где главной породой явля-
ется ель, доля улучшенных семян в производстве посадочного материала рав-
няется в юго-восточной части страны 96 %, на остальной территории – 75 % 
[47]. Общеизвестно, что на ЛСП представлены потомства, обычно клоновые, 
определенного числа плюсовых деревьев, чем оно больше, тем шире генетиче-
ское разнообразие и, напротив, при его уменьшении генетическое разнообразие 
сужается. В Российской Федерации в соответствии с «Правилами создания и 
выделения объектов лесного семеноводства…» (2015) число клонов на ЛСП 
должно быть не менее 50, независимо от уровня генетической оценки исход-
ного материала. Действовавшие ранее «Основные положения по лесному семе-
новодству в СССР» (1976) предусматривали меньшее число клонов на ЛСП –  
20–25. Обычно предполагается равное представительство рамет в каждом кло-
не, это далеко не всегда соблюдается. Кроме того, значительная межклоновая 
изменчивость по фертильности (пыльцевой и семенной продуктивности) при-
водит к неравномерному вкладу клонов в общий пул мужских и женских гамет 
на ЛСП. Есть даже мнение, что списочное число клонов не имеет значения для 
характеристики генетического разнообразия, если число рамет в клонах и их 
семенная продуктивность различны [23]. Разработана статистическая модель 
для определения оптимального числа клонов на ЛСП для ряда хвойных пород, 
учитывающая фертильность, влияние фонового опыления, генетическое разно-
образие и некоторые другие условия [29]. Основываясь на результатах этого 
исследования, шведской селекционной программой было принято высаживать 
на ЛСП 3-го цикла 20 клонов испытанных по потомству плюсовых деревьев 
[36]. В Финляндии число клонов на ЛСП должно составлять не менее 20 [42]. 
В Германии, согласно новой селекционной стратегии, для основных лесообра-
зующих пород при создании ЛСП рекомендуется использовать 60–80 клонов с 
равным представительством рамет, что дает возможность в будущем проводить 
изреживания по результатам генетической оценки [27]. 

Лесообразующие хвойные продуцируют колоссальные объемы пыльцы, 
которая с потоками воздуха способна перемещаться на значительные расстояния 
[7]. Фоновое опыление, т. е. опыление семяпочек семенных деревьев на ЛСП 
пыльцой деревьев из-за ее пределов, обычно рассматривается как негативное 
явление, поскольку приводит к снижению генетического улучшения (эффекта 
селекции), хотя привнесение новых генов повышает генетическое разнообра-
зие потомства. Учитывая важность проблемы, в 1991 г. в Швеции была созва-
на международная конференция для рассмотрения этого вопроса. Участники 
конференции констатировали, что фоновое опыление может достигать 25–50 %  
от общего числа семяпочек [32]. Дальнейшие исследования также показали, что 
оценки степени фонового опыления сильно варьируют – от 5–7 [18] до 52  [48] 
и даже до 76  [33] % в зависимости от возраста деревьев на ЛСП, погодных ус-
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ловий в год опыления и других факторов. Для исключения фонового опыления 
на ЛСП в Швеции был поставлен эксперимент по изоляции семяпочек от фо-
новой пыльцы путем полного укрытия рядов семенных деревьев на ЛСП сосны 
полиэтиленовой пленкой, натянутой на металлический каркас. Эксперимент 
выявил, что полиэтиленовый тент полностью предотвращает фоновое опыле-
ние, которое на контрольных блоках составило 23 %. В то же время изоляция 
от фонового опыления приводит к повышению частоты самоопыления, хотя ее 
можно снизить за счет искусственного доопыления пыльцой клонов плюсовых 
деревьев [49]. 

Клоновое лесоводство, основанное на отборе и размножении лучших 
клонов, уходит корнями в далекую историю. Так, вегетативное размножение 
криптомерии японской (Cryptomeria japonica (Lf.) D.Don) с лесоводственными 
целями проводилось в Японии уже в XV в. Промышленное создание клоновых 
плантаций тополей (Populus ssp.), стартовало в странах Южной Европы в нача-
ле XX в., ели европейской в Германии – в конце 1960-х [43]. В настоящее время 
наиболее распространенной древесной породой, используемой в клоновом ле-
соводстве, является эвкалипт и его гибриды (Eucaluptus L.) [50]. Активно реа-
лизуются селекционные программы по клоновому лесоводству сосны лучистой 
(Pinus radiata D.Don) в Новой Зеландии и Австралии, сосны ладанной (Pinus 
taeda L.) в США и некоторых других древесных пород. 

Основное преимущество клонового лесоводства – существенное 
генетическое улучшение по росту, достигающее 10–25 % у хвойных и  
25–50 % у лиственных пород (эвкалипт и его гибриды) [50]. Последние ра-
боты показывают, что, проводя скрещивания с последующим отбором, и у 
ели европейской можно получать генетическое улучшение по объему ствола, 
достигающее 50 % [12]. Кроме того, временной разрыв между отбором и реа-
лизацией его результатов значительно меньше по сравнению с закладкой ЛСП 
и получением семян. Также при вегетативном размножении ограниченного 
числа клонов лесная продукция (выход сортиментов) более однородна. Мак-
симальное генетическое улучшение дают одноклоновые плантации, но воз-
никает риск гибели растений от болезней и вредителей, потери генетического 
разнообразия [21, 38]. 

Как уже сказано, клоновое лесоводство ели европейской практикуется в 
Германии, Швеции, Финляндии и других странах Европы. В силу биологиче-
ских особенностей ели хорошо укореняются только черенки, взятые с молодых 
деревьев. В целом от одного донорского растения можно получить 50–100 уко-
рененных черенков. Поэтому система коммерческого размножения в питомни-
ке требует постоянного введения новых молодых донорских растений для под-
держания генетического разнообразия клоновых насаждений на приемлемом 
уровне. Тем не менее снижение уровня генетического варьирования по некото-
рым ДНК-маркерам было отмечено на клоновой плантации ели по сравнению с 
естественными насаждениями в Финляндии [5].

С развитием исследований по соматическому эмбриогенезу, который по-
зволяет получать почти неограниченное число растений (генетических копий) 
от эмбриогенных клеточных линий, из собственно клонового лесоводства ели 
выделилось так называемое семейное лесоводство с вегетативным размноже-
нием [34]. В этом случае семена для соматического эмбриогенеза получают от 
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контролируемых скрещиваний плюсовых деревьев, т. е. от сибсовых семей. Дан-
ный подход реализуется в настоящее время для ели ситхинской (Picea sitchensis 
(Bong.) Carr.) в Ирландии [46] и ели европейской в Швеции [35] и Финляндии [45].  
В шведской селекционной программе принято, чтобы клоновые насаждения охва-
тывали примерно 90 % генетического разнообразия, существующего в природных 
популяциях ели, что достигается при использовании 15–20 клонов, и с учетом не-
предвиденных обстоятельств предлагается использовать 25 клонов [38]. 

В ряде работ по эмбриогенезу хвойных у зародышей и проростков выявле-
ны различного рода хромосомные нарушения – сомаклональная изменчивость, 
например у лиственницы сибирской (Larix sibirica Ledeb.), но в процессе культи-
вирования они элиминируются, и полученные зародыши идентичны исходным 
эксплантам [9]. В обзорной статье U. Egersdotter [13] показано, что есть риск та-
ких нарушений, если культура тканей поддерживается длительное время в ста-
дии пролиферации, но ни одно исследование не обнаружило отклонений в фено-
типе и росте растений. Для снижения риска потери генетического разнообразия в 
Швеции площадь участка клоновой плантации (участка лесных культур, по оте-
чественной терминологии) не должна превышать 20 га без ограничений по числу 
клонов; в Германии, Финляндии и Франции допускается использование смеси 
клонов, прошедших полевые испытания [26, 37]. 

Американский лесной генетик G. Namkoong [30] разработал систему се-
лекции множественных популяций (multiple population breeding system – MPBS), 
которая позволяет объединить интенсивную долговременную селекцию и со-
хранение генофонда древесных пород. Согласно этой концепции, селекционная 
популяция состоит из более мелких субпопуляций. Напомним, селекционная 
популяция – это коллекция деревьев, которая будет передавать генетическое 
улучшение следующим поколениям [16]. Другими словами, это совокупность 
плюсовых деревьев, потомство которых (клоновое или семенное) используется 
для создания ЛСП, обеспечивающих семенами определенную территорию (ре-
гион или страну). Иногда ее называют метапопуляцией [25, 41].

Центры субпопуляций распределяются по климатическому градиенту, 
например, в Швеции и Финляндии расстояния между ними – 1–2° географи-
ческой широты [20]. Каждая субпопуляция должна состоять как минимум из 
50 деревьев, отобранных в пространственно удаленных насаждениях, что ис-
ключает родство между ними и снижает вероятность инбридинга на ЛСП. По 
мнению ряда исследователей, генетическое улучшение по быстроте роста, по-
лучаемое от ЛСП 1-го порядка, частично объясняется скрещиваниями на ЛСП 
неродственных деревьев, что дает в результате эффект сродни гетерозису [27, 28]. 

В шведской селекционной программе по сосне обыкновенной выделено 
24 субпопуляции (по 50–70 деревьев) и, таким образом, в целом селекционная 
популяция (метапопуляция) составляет примерно 1500 деревьев [41]. В фин-
ской селекционной программе по этой породе выделено 6 субпопуляций (60–
160 деревьев) – селекционная популяция составляет примерно 1000 деревьев 
[19]. Подобная система используется в Литве [31], Норвегии [22] и других стра-
нах. Сообщается, что древесные породы с большими ареалами, включенные в 
интенсивные селекционные программы с использованием MPBS, не требуют 
других мер по сохранению генофонда [15]. 
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Заключение

Таким образом, многочисленные исследования, проведенные в различ-
ных странах, показали, что реализация корректно спланированных селекцион-
ных программ древесных пород не приводит к значительному сужению генети-
ческого разнообразия. Напротив, лесная селекция множественных популяций 
способствует сохранению лучшего генофонда, охватывая генетическую из-
менчивость на участке, где она проводится, передавая ее при воспроизводстве 
лесов через улучшенные семена и клоны в искусственные насаждения. Кроме 
того, объекты лесного семеноводства: архивы клонов плюсовых деревьев, ле-
сосеменные плантации и постоянные лесосеменные участки, испытательные 
культуры – содержат ex situ ценный генетический материал.
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