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Diversitatea genetică în plantaje clonale de primă generație 
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Abstract. Silver fir (Abies alba Mill.) is the most productive coniferous species in 
Romania and represents about 4% of the Romanian forests. During the last centu-
ries, Silver fir forests from Romanian Carpathians have been intensively exploited, 
which has led to a substantial reduction of the area, from 10-15% in the 19th century 
to th present cover. Although the natural regeneration of Silver fir is dominant, the 
artificial regeneration is used especially for increasing the stability of mixed stands 
(e.g. with Norway spruce). Due to the good fructification of Silver fir seed orchards 
and the high-quality of seeds, the forest reproductive material currently used in the 
reforestation works is coming also from seed orchards. In this study, we analyz-
ed five Silver fir seed orchards of different sizes and clonal compositions located 
in different provenance regions of Romania. We used 13 microsatellite markes to 
characterize the individual clones and evaluate the genetic structure and the genetic 
diversity and 185 clones were successfully genotyped and the presence of foreign 
genotypes was verified. The results showed loss of alleles with the decreasing of 
the clones number in seed orchards and an increased value of genetic diversity 
when the number of clones is comparable, but the origin is different. The Bayesian 
analysis indicated that the pattern of clustering is in accordance with the origin of 
clones. The genetic information obtained may contribute to the establishment the 
new Silver fir seed orchards and to an improved seed orchards management.
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Articole de cercetare

Introducere

Ameliorarea arborilor presupune, printre alte-
le, asigurarea echilibrului  între câștigul  gene-

tic preconizat şi un nivel adecvat de diversita-
te genetică, iar cea mai comună metodă de a 
asigura acest lucru este înființarea plantajelor 
(Tang și Ide 2001). Plantajele sau livezile se-
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mincere, (engl. seed orchard) reprezintă legă-
tura strânsă dintre activitatea de ameliorare 
și practica forestieră (semințele ameliorate 
genetic fiind utilizate pentru producerea de 
puieți destinați regenerării pădurii) și sunt, în 
cea mai mare măsură, cele mai utilizate popu-
lații de producție din lume (Funda și El-Kas-
saby 2012). Măsura succesului unui program 
de ameliorare şi de conservare ex situ constă 
în capturarea unei cât mai largi proporţii din 
diversitate genetică găsită în populaţiile de 
origine şi care depinde, în mare măsură, de 
existența unei strategii de eşantionare bazată 
pe cunoaşterea modelului de variaţie genetică 
intra- şi interpopulatională a speciei. 
	 În ciuda importanței bradului pentru silvi-
cultura românească şi europeană, studii pri-
vind diversitatea genetică a populațiilor din 
toate zonele arealului natural  de distribuție 
sunt încă rare. Primele studii, bazate pe mar-
keri izoenzimatici (Teodosiu 2009), sau cele  
mai recente (Postolache et al. 2014, Teodosiu 
et al. 2019, Todea Morar et al. 2020) punctea-
ză asupra considerabilei diversități genetice 
intrapopulaționale observate, care a permis 
identificarea aşa numitelor hot-spot sau zone 
cu potențial risc de adaptare, dat fiind nivelul 
scăzut de diversitate genetică, precum sunt po-
pulațiile din sud-vestul Carpaților României 
(Teodosiu et al. 2019).
	 Între speciile de conifere din România, bra-
dul ocupă locul secund, după molid, ca pon-
dere din suprafaţa pădurilor și înregistrează o 
răspândire discontinuă, suprafaţa maximă ocu-
pată fiind în Carpaţii Orientali şi de Curbură, 
unde formează arborete pure sau în amestec cu 
molidul şi fagul, condiţiile prielnice întâlnite 
în această zonă contribuind la formarea unor 
arborete viguroase şi de înaltă productivitate 
(Stănescu și Şofletea 1998). În ultimii 200 de 
ani, presiunea antropică a condus la reducerea 
suprafeţei ocupate de brad atât în Europa, cât 
şi în România: dacă la începutul secolului al 
XX-lea ponderea bradului era de 6,5%, în pre-
zent ea se situează la nivelul a cca. 4% (IFN, 
2018). Interesul  pentru cultura bradului a cres-
cut substanţial în ultimii ani, de unde şi nece-

sitatea aprovizionării cu cantități tot mai mari 
de seminţe a sectorului forestier, atât în țară, 
cât și în străinătate. În acest context, plantajele  
sunt o variantă la îndemână pentru a asigura 
acest necesar, dar şi pentru conservarea ex situ 
a unui genofond valoros.
	 Diversitatea genetică a seminţelor obţinu-
te din plantaje este influenţată semnificativ de 
provenienţa şi numărul de părinţi ce constituie 
plantajul, diferenţele de fertilitate, gradul de ru-
denie între părinţi, dar şi de nivelul de contami-
nare cu polen străin, genetic inferior (Lindgren 
şi Presher 2005, Hansen 2008, Sønstebø et al. 
2018). Se admite că, cu cât provenienţele sunt 
mai diferenţiate din punct de vedere genetic, cu 
atât se aşteaptă un nivel mai ridicat de diversi-
tate genetică în seminţele obţinute din planta-
je comparativ cu populaţiile naturale (Tong et 
al. 2020) sau, din contra, se poate produce o 
reducere a capacităţii de adaptare dacă prove-
nienţele sunt adaptate la condiţii de mediu di-
ferite (Johansen-Morris și Latta 2006, Edmants 
2007). Cu atât mai mult, în cazul generaţiilor 
avansate de plantaje, cunoaşterea structurii 
genetice în interiorul plantajelor de primă ge-
neraţie este importantă mai ales în contextul 
cunoașterii gradului de consagvinizare. 
	 Studiile bazate pe markeri moleculari au ară-
tat că există o corelaţie pozitivă semnificativă 
între distanța genetică dintre părinţi şi perfor-
manţele de creştere şi adaptare ale descenden-
ţilor (Zhang et al. 2013). Utilizarea markerilor 
genetici moleculari este o metodă alternativă 
eficientă de evaluare directă a relațiilor gene-
tice și a diversității la nivel de ADN în cadrul 
plantajelor. Dintre diferitele tipuri de markeri 
moleculari, microsateliţii (SSR), s-au aplicat 
pe scară largă și cu succes, pentru a clarifica 
relațiile genetice datorită modului de expresie 
codominant, a gradului ridicat de polimorfism 
și de reproductibilitate (Zeng et al. 2023). 
	 În România, prima generaţie de plantaje de 
brad a fost instalată în perioada 1979-1984, 
prin selecţia fenotipică a 550 de arbori plus din 
15 regiuni de provenienţă, obţinerea prin alto-
ire a copiilor vegetative şi instalarea a 11 plan-
taje clonale (Enescu, 1972, Mihai et al. 2014). 
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Aceste plantaje, pe lângă rolul de a produce 
seminţe genetic ameliorate pentru regenerarea 
artificială a arboretelor, servesc şi ca bază de 
selecţie pentru trecerea la o generaţie avansată 
de plantaje de brad (Mihai 2007). 
	 Scopul lucrării este de a verifica identitatea 
clonală a rameţilor, de a analiza diversitatea 
genetică şi structura populațională a unor plan-
taje reprezentative de brad din România cu 
ajutorul markerilor microsateliți nucleari  de 
tip gSSR și EST-SSR.
	

Material și metode

Plantajele analizate

Pentru surprinderea unei variaţii cât mai largi 
a compoziţiei clonale, atât ca număr de clone 
ce alcătuiesc plantajul, cât şi ca provenienţă a 
arborilor plus, au fost alese cinci plantaje de 
brad din prima generaţie, localizate în majo-
ritatea regiunilor de provenienţă din România 
(Tabelul 1).
	 Plantajul Cărbunar (PS-BR-MM81) este 
localizat în nordul ţării, fiind în adminstrarea 
Ocolului silvic Baia Sprie din cadrul Direcţiei 
silvice Maramureş. Plantajul are o suprafaţă 
de 10 ha şi a fost înfiinţat în anul 1981, cu 42 
de clone, copii vegetative ale arborilor plus se-
lecţionaţi în cadrul regiunilor de provenienţă 
(actualele subregiuni ecologice) A1 (Carpaţii 
Orientali Nordici), în raza Ocolului silvic 
Strâmbu Băiuţ, A2 (Ocolul silvic Marginea) și 

B2 (Ocolul silvic Năruja). 
	 Pentru regiunea estică, plantajul Gârcina (PS-
BR-NT81) din Direcția silvică Neamţ, are o su-
prafață de 5 ha și a fost constituit în anul 1981 
din 40 clone, copii ale arborilor plus selecţio-
naţi din cadrul a patru regiuni de provenienţă: 
A2 (Carpaţii Orientali Estici) din raza Ocolului 
silvic Văratec, B2 (Carpaţii de curbură-clina 
exterioară) din raza Ocolului silvic Sinaia, re-
giunea C1 (Carpaţii Meridionali Nordici) din 
cadrul Ocolului silvic Avrig și din regiunea D1 
(Ocolul silvic Rusca Montană).
	 Plantajul Vâlcele (PS-BR-CV82) a fost în-
fiinţat în anul 1982 și are o suprafaţă de 10 
ha, fiind constituit din  24 de clone, obţinute 
prin altoire din arbori plus selecţionaţi în regi-
unea de provenienţă B2 (Carpaţii de Curbură), 
ocoalele silvice Covasna și Azuga.
	 Plantajul Poiana Neamțului (PS-BR-SB79) 
din cadrul Ocolului silvic Avrig, Direcția sil-
vică Sibiu a fost instalat în anul 1979  pe  o 
suprafaţă de 5,0 hectare. Plantajul  a fost con-
stitut din 36  de clone, copii vegetative ale 
arborilor plus selecţionaţi în cadrul a trei re-
giuni de provenienţă, respectiv regiunea B2 
(Carpaţii de curbură-clina exterioară), ocoalele 
silvice Sinaia și Azuga,  regiunea C1 (Carpaţii 
Meridionali Nordici), Ocolul silvic Avrig și re-
giunea D1, Ocolul silvic Rusca Montană.
	 Plantajul Stâncești (PS-BR-HD84) din ca-
drul Direcției silvice Hunedoara a fost insta-
lat în anul 1984 și are o suprafață de 5,0 ha. 
Plantajul a fost constituit din 36 de clone, ob-
ținute din multiplicarea vegetativă a arborilor 

Nr. Plantajul Denumirea 
plantajului

Lat. Long. Număr 
genotipuri 
unice

Număr 
actual de 
rameti

Variaţia 
numărului de 
rameţi per clonă

Mărime  
eșanion

1 PS-BR-MM81 Cărbunar 47o34’ 23o40’ 41 1394 1-55 150
2 PS-BR-NT81 Gârcina 47o03’ 26o26’ 46 735 2-39 144
3 PS-BR-CV825 Vâlcele 45o40’ 27o00’ 26 2313 55-132 96
4 PS-BR-SB79 Poiana Nemţului 45o39’ 24o26’ 39 1158 1-130 112
5 PS-BR-HD84 Stânceşti 45o54’ 22o34’ 33 655 5-33 120
TOTAL 185 622

Caracteristici cu privire la plantajele de brad și la eșantionare
Seed orchard characteristics and sampling of the plant material

Tabel 1
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plus selecționați fenotipic din cadrul unei sin-
gure regiuni de proveniență, respectiv regiu-
nea D1, din raza Ocolului silvic Hunedoara.
	 La instalare, s-a urmărit o reprezentare cât 
mai uniformă a clonelor prin numărul de rameți 
utilizați, însă atât din documentația referitoare 
la instalare, cât și în urma analizelor efectua-
te, au existat clone reprezentate de 1-3 rameți 
sau extragenotipuri care fie au fost incluse 
pentru sporirea gradului de diversitate geneti-
că, fie au înlocuit arbori a căror altoire a eșuat. 
Verificarea identității clonale pentru rameții din 
plantajele analizate a fost un pas necesar, iar în 
absența probelor de referință din arbori plus, 
verificarea s-a efectuat prin analiza a 2-4  ra-
meți din fiecare clonă, cu excepția clonelor re-
prezentate de un singur ramet. În total, din cele 
cinci plantaje  au fost prelevate probe de la 622 
arbori (Tabelul 1), care au fost apoi depozitate 
la -70oC până la extragerea ADN-ului.

Izolarea ADN şi analiza genetică

Pentru evaluarea structurii genetice, au fost uti-
lizaţi un număr de 13 markeri genetici de tipul 
microsateliților nucleari (nSSR) și expressed 
tag (EST-SSR) respectiv,  NFH15, NFH3, 
NFF3, NFF7 (Hansen et al. 2005), Sf1, Sf78, 
Sfb4 (Cremer et al. 2006) şi  Aat01, Aag01, 
Aat04, Aat06, Aat11, Aat15 (Postolache et al. 
2014), pentru a căror analiză au fost optimizate 
trei combinaţii multiplex. Multiplexul A a fost 
compus din  markerii NFH3, NFF3, NFF7, 
markerii NFH15, Sf1, Sf78 şi Sfb4 au alcătuit 
multiplexul B, iar multiplexul C a fost com-
pus din markerii Aat01, Aag01, Aat04, Aat06, 
Aat11 şi Aat15. Reacția de polimerizare în lanț 
(PCR) a fost realizată într-un volum de reacție 
de 15µl cu un conținut de 1x Qiagen Multiplex 
PCR MasterMix 2x, 2µM din fiecare primer și 
apă ultrapură până la volumul final. Condițiile 
de amplificare au constat într-un pas inițial de 
denaturare la 95oC timp de 15 min., urmat de 
30 de cicluri de 30 sec. la 94oC (denaturare), 1 
min și 30 sec. la 57oC și 1 min. la 72oC (mul-
tiplex A), 27 de cicluri de 30 sec. la 94oC (de-
naturare), 1 min și 30 sec. la 57oC și 1 min. la 

72oC (multiplex B) şi 30 de cicluri de 30 sec. la 
94oC (denaturare), 1 min și 30 sec. la 62oC și 1 
min. la 72oC (multiplex C),  urmat de un pas fi-
nal de extensie timp de 30 min. la 60oC. Reacția 
de amplificare s-a realizat cu ajutorul termo-
cycler-ului MiniAmpPlus (ThermoFisher 
Scientific). Fragmentele SRR au fost separa-
te prin electroforeză capilară cu ajutorul ana-
lizorului automat Beckman-Coulter GeXP. 
Lungimea fragmentelor s-a determinat prin 
intermediul programului GenomLab versiunea 
10.1 (Beckman-Coulter).

Analiza datelor

Principalii parametri  ai diversităţii genetice, 
respectiv, AT (numărul total de alele) Ho (hete-
rozigoţia observată), He (heterozigoţia aştepta-
tă), uHe (heterozigoţia aşteptată fără bias), FIS 
(indicele de fixare) şi FST (indicele de diferen-
ţiere genetică) au fost estimaţi prin intermediul 
aplicației GenAlEx versiunea 6.51b2 (Peakall 
şi Smouse 2012). Determinarea conținutului 
informativ și a capacității de discriminare a 
setului de markeri genetici a fost efectuată în 
versiunea CERVUS 3.0.7. (Kalinowski et al., 
2007).
	 Pentru verificarea identităţii clonale, genoti-
purile multilocus pentru toţi rameţii analizaţi 
au fost comparate prin intermediul funcţiei 
“matches” implementată în  programul GenA-
lEx (Peakall şi Smouse 2012), întâi în cadrul 
fiecărui plantaj şi apoi luând în considerare 
toate plantajele. Stabilirea genotipului clonal, 
posibilele erori de etichetare dar şi identifica-
rea genotipurilor unice a fost validată prin po-
trivirea la nivelul tuturor locilor analizaţi. 
	 În primă fază, gruparea plantajelor a fost 
investigată şi prin analiza coordonatelor prin-
cipale (PcoA) implementată în GenAlEx ver-
siunea 6.51b2. Structura genetică a fost deter-
minată cu ajutorul programului STRUCTURE 
2.3.4 (Pritchard et al. 2000), utilizând modelul 
admixture fără a include informaţia cu privi-
re la plantajul analizat. Setările au constat în 
50.000 de paşi burn-in, 100.000 iteraţii Mar-
kov Chain Monte Carlo, cu 5 rulări indepen-
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dente pentru fiecare  valoare k (1–5). Numărul 
de clustere a fost estimat pe baza parametru-
lui ΔK (Evanno et al. 2005) şi a programului 
STRUCTURE HARVESTER (Earl şi vonHol-
dt 2012).

Rezultate 

Polimorfismul setului de markeri genetici utilizaţi, 
identificarea şi caracterizarea genotipurilor clona-
le multilocus din plantajele de brad analizate

Cei 13 microsateliţi nucleari au înregistrat un 
grad  de polimorfism de 89,74%. În total au fost 
identificate 200 alele, numărul de alele pentru 
fiecare locus fiind cuprins între 2 (Aat06, şi 
Aat15) şi 42 pentru locusul Sf78. Heterozigoţia 
aşteptată (He) variază între 0,014 (locusul 
Aat06) şi 0,904 (locusul Sf78) cu o valoare me-
die de 0,597 (Tabelul 2). Conţinutul polimorfic 
de informaţie (PIC) este strâns legat de gradul 

de heterozigozitate, cea mai ridicată valoare a 
acestui parametru fiind identificată pentru locu-
sul NFF7. Pentru toţi cei 13 loci SSR, avem o 
valoare medie a PIC de 0,587, ceea ce indică o 
capacitate discriminatorie moderată.
	 Indicele de fixare (FIS) a prezentat valori cu-
prinse între -0,090 (Aat11) şi 0,450 (Aat06). 
Exces de homozigoţi în procent foarte ridicat 
s-a înregistrat şi pentru locusul Aat15. Valoarea 
indicelui de diferenţiere (FST) variază de la 0,009 
(Aat11) şi 0,042 (NFF3). În ceea ce priveşte nu-
mărul de alele recenzate în fiecare din plantajele 
analizate, acesta este cuprins între 101 în plan-
tajul Vâlcele şi 127 în plantajul Stâncești.
	 După validarea setului de markeri, verifica-
rea identităţii clonale pe baza analizei simulta-
ne a mai multor rameţi per clonă şi compararea 
genotipurilor multilocus s-a ajuns la identifi-
carea în cele cinci plantaje a 185 genotipuri 
unice. Au fost găsite mai multe genotipuri 
unice decât numărul iniţial de clone în plan-
tajele Gârcina, Poiana Neamţului şi Vâlcele 

Valorile diversităţii genetice pentru setul de 13 microsateliţi analizaţi
The values of genetic diversity for the 13 analyzed microsatellites

Tabel 2

Abreveri: AT – numărul total de alele; Ho – heterozigoţia observată; He – heterozigoţia aşteptată; 
uHe – heterozigoţia aşteptată obiectivă (engl. unbiased expected heterozygosity), FIS – indicele de 
fixare; FST – indicele de diferenţiere.

Multiplex Locus Lungimea frag-
mentelor (bp)

AT PIC Ho He FIS FST

A NFH3 97-183 30 0,912 0,904 0,895 -0,010 0,020
NFF3 115-153 13 0,819 0,767 0,797 0,037 0,042
NFF7 116-174 27 0,925 0,934 0,898 -0,040 0,034

B NFH15 98-132 17 0,803 0,783 0,810 0,032 0,018
Sf1 209-230 5 0,413 0,447 0,481 0,070 0,025
Sf78 163-289 42 0,924 0,910 0,904 -0,007 0,023
Sfb4 143-193 23 0,868 0,852 0,858 0,008 0,021

C Aat01 99-120 5 0,416 0,454 0,479 0,053 0,039
Aag01 188-230 13 0,783 0,830 0,794 -0,046 0,018
Aat06 207-216 2 0,013 0,008 0,014 0,451 0,016
Aat15 364-370 2 0,022 0,014 0,023 0,391 0,029
Aat04 156-171 5 0,264 0,250 0,261 0,043 0,030
Aat11 263-269 3 0,469 0,614 0,563 -0,090 0,009

Media 14.38 0,587 0,597 0,598 0,069 0,025
SE 0,037 0,036 0,045 0,003
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Locus Cărbunar Gârcina Vâlcele Poiana Neamţului Stânceşti
NFH3 23 23 17 17 20
NFF3 7 7 7 12 8
NFF7 20 17 14 16 20
NFH15 12 12 14 13 11
Sf1 3 3 3 4 3
Sf78 19 18 14 17 24
Sfb4 16 15 11 13 18
Aat01 3 3 3 4 3
Aag01 10 11 8 9 9
Aat06 3 1 2 1 1
Aat15 1 1 1 2 2
Aat04 3 4 4 4 5
Aat11 3 3 3 3 3
Total 123 118 101 115 127

Numărul de alele în plantajele de brad analizate la nivelul locilor individuali
The number of alleles in the analyzed Silver fir seed orchards, at the level of individual loci

Tabel 3

şi mai puţine în cazul plantajelor Cărbunar şi 
Stînceşti (Tabelul 1). În ceea ce priveşte erorile 
de etichetare, adică faptul că amplasarea clonei 
în plantaj nu corespunde numărului real, aces-
tea sunt în jurul valorii de 5%.

Diversitatea genetică

Diversitatea genetică per ansamblu nu înre-
gistrează diferenţe majore între plantajele ana-
lizate, totuşi o diferenţiere notabilă se poate 
observa în ceea ce priveşte numărul mediu de 
alele per locus (Na) a cărui valoare variază de 
la 8,15 în plantajul Vâlcele la 9,76 în plantajul 
Gârcina (Tabelul 6). Valorile heterozogoţiei 
observate (Ho) sunt apropiate, înregistrând va-
loarea maximă în plantajele Cărbunar şi Poiana 

Neamţului (Ho = 0,607) şi minima în plantajul 
Stânceşti (Ho = 0,583). Acelaşi trend se menţi-
ne şi în ceea ce priveşte heterozigoţia aşteptată 
(He), cu o valoarea de He = 0,617 în plantajul 
Cărbunar şi He = 0,586 în plantajul Sânceşti. 
Indicele de fixare (FIS) are valori negative, 
corespunzătoare unui exces de heterozigoţi, în 
plantajele Stânceşti şi Poiana Neamţului şi o 
valoarea foarte apropiata de echilibru (FIS = 
0,003) în plantajul Gârcina (Tabelul 4).

Structura genetică

Diferenţierea genetică dintre plantaje este 
redusă, cea mai mică valoare a indicelui 
FST  fiind între plantajele Gârcina şi Poiana 
Neamţului (FST = 0,0089)  şi cea mai mare 

Plantajul Na Ne I Ho He FIS

Cărbunar 9,15 5,19 1,48 0,607 0,617 0,016
Gârcina 9,76 5,31 1,46 0,603 0,594 0,003
Vâlcele 8,15 4,53 1,42 0,601 0,611 0,023
Poiana Neamţului 9,38 4,50 1,44 0,607 0,593 -0,030
Stânceşti 9,61 5,01 1,43 0,583 0,586 -0,016
Media 9,21 4,91 1,45 0,600 0,600 0,000
SE 0,86 0,46 0,11 0,040 0,039 0,012

Parametrii diversităţii genetice pentru plantajele de brad analizate
Genetic diversity parameters of the analyzed seed orchards

Tabel 4

Abrevieri: N – număr de clone analizate; Na – numărul mediu de alele per locus; Ne – Numărul efectiv de 
alele per locus; I - indicele Shannon's; Ho – heterozigoţia observată; He – heterozigoţia aşteptată; uHe – 
heterozigoţia aşteptată obiectivă (engl. unbiased expected heterozygosity), FIS – indicele de fixare.
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între plantajele Cărbunar şi Poiana Neamţului 
(FST=0,0164) (Tabelul 5).
	 Analiza coordonatelor principale (PCoA) 
confirmă apropierea genetică a  plantajelor 
Gârcina şi Poiana Neamţului (Figura 1) şi se-
pararea clară a plantajului Cărbunar de restul 
plantajelor analizate. Primele două axe explică 
79,04% din totalul variaţiei genetice observate.
	 Analiza STRUCTURE furnizează informaţii 
suplimentare legate de reprezentarea principa-
lelor fonduri de gene şi gradul de amestecare 
al genotipurilor şi provenienţelor în interiorul 
plantajelor individuale. Aşadar, cel mai proba-
bil număr de grupe genetice este de trei (K = 

  Cărbunar Gârcina Vâlcele Poiana Neamţului Stânceşti
Cărbunar 0,0000        
Gârcina 0,0153 0,0000      
Vâlcele 0,0113 0,0137 0,0000    
Poiana Neamţului 0,0164 0,0089 0,0105 0,0000  
Stânceşti 0,0153 0,0094 0,0148 0,0100 0,0000

Matricea FST
The FST pairwise matrix

Tabel 5

Analiza coordonatelor principale pentru cele 
cinci plantaje de brad analizate
Principal coordinates analysis for the seed 
orchards

Figura 1

Rezultatul analizei STRUCTURE pentru K=3. Fiecare arbore este reprezentat printr-o bară verticală iar 
culorile corespund fiecăruia din cele trei clustere deduse
The results of the STRUCTURE analysis for K=3. Each tree is represented by a vertical bar, while 
the colors represent the three deduced clusters

Figura 2
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3)  şi se observă un grad ridicat de amestecare 
între cele trei grupe în toate plantajele (Figura 
2). Un număr redus de clone au valoarea de 
afiliere la unul din clustere mai mare de 0,8 
şi acestea se regăsesc în plantajele Cărbunar, 
Gârcina şi Poiana Neamţului.

Discuții

Niveluri ridicate de variație genetică se găsesc  
în mod constant în populațiile naturale de ar-
bori datorită trăsăturilor lor cunoscute, determi-
nate de larga distribuție geografică, de un grad 
ridicat de panmixie  și de modul de diseminare 
a semințelor (Li et al. 2022, Lv et al. 2020). 
Determinarea diversității genetice în populați-
ile de producţie de semințe este un pas impor-
tant, mai ales pentru că nivelul acesteia poate 
fi modificat prin procedee de ameliorare a ar-
borilor, ca de exemplu selecția repetată a geno-
tipurilor superioare. Pentru a susţine  demersul 
de trecere la generaţia a 2-a de plantaje de brad 
şi chiar de a accelera procesul de ameliorare a 
acestei specii în România, caracterizarea din 
punct de vedere genetic a plantajelor, evalua-
rea diversităţii şi a structurii genetice cu aju-
torul markerilor moleculari (SSR) este o etapă 
foarte importantă. Setul de markeri utilizaţi în 
analiză prezintă un polimorfism moderat, totuşi 
din raţiuni practice şi economice, pentru evalu-
area diversităţii genetice a bazei de ameliorare 
sau pentru analize de paternitate, primele două 
combinaţii de markeri care au un conţinut in-
formativ ridicat, de peste 0.800, pot fi utilizate 
cu succes. 
	 Un plantaj ideal ar trebui să îndeplineas-
că o serie de condiții, printre care panmixia 
și izolarea de polenul străin, inferior genetic. 
Contaminarea cu polen străin se poate produce 
nu numai prin instalarea plantajelor în apro-
pierea arboretelor și/sau arborilor din aceeași 
specie, ci și prin introducerea în plantaje de 
genotipuri străine, care de cele mai multe ori 
provin din creșterea portaltoiului în detrimen-
tul altoiului. Rata de contaminare poate atinge 
în unele situații un procent considerabil, fiind 

estimată chiar şi la cca. 40%, situaţie raportată 
în cazul unui plantaj de pin silvestru (Gömöry 
et al. 2003). Majoritatea plantajelor de brad 
din prima generație sunt înființate pe baza se-
lecției fenotipice a arborilor plus din arborete 
naturale și multiplicarea prin altoire a acestora. 
Toate etapele de lucru, de la recoltarea altoaie-
lor la instalarea plantajelor predispun la erori, 
iar dacă sunt cunoscute se poate contribui la 
o mai bună gestionare a plantajelor. De altfel, 
un control eficient bazat pe markeri genetici ar 
trebui să existe în toate etapele de ameliorare. 
Identificarea clonală corectă este o condiție 
prealabilă atât pentru programele de amelio-
rare, cât şi pentru studiile privind panmixia şi 
contaminarea. Etichetarea greșită a rameţilor 
sau omiterea unor clone ar putea influența acu-
ratețea estimării unor parametri genetici (Kaya 
şi Isik 2010).
	 Principalul scop al plantajelor este produce-
rea de sămânţă în cantităţi mari cu calitaţi ge-
netice superioare, la intervale regulate de timp 
şi fără a îngusta nivelul de diversitate genetică 
regăsit în populaţiile naturale (Chaloupkova 
et al 2019). În studiul de faţă, s-a urmărit eva-
luarea diversităţii şi structurii genetice a cinci 
plantaje clonale de prima generaţie de brad din 
România, diferențiate prin numărul de clone şi 
compoziţia clonală, analizele pornind de la un 
plantaj cu originea clonelor în aceeaşi regiune 
de provenienţă, până la unul cu originea clo-
nelor în patru regiuni de provenienţă. În gene-
ral, diversitatea genetică în cele cinci plantaje 
este ridicată şi indică o legătură între numărul 
şi originea clonelor şi valorile parametrilor 
diversităţii genetice, dar şi o strânsă legătu-
ră cu nivelul diversităţii genetice observat în 
populaţiile naturale, nivelul de heterozigoţie 
din populaţiile din nordul Carpaţilor Orientali 
(Teodosiu et al. 2019) regasindu-se în plantajul 
Cărbunar, în timp ce bogaţia alelică din popu-
laţiile de pe clina estică a Carpaţilor Orientali 
(Văratec) şi din populaţia Avrig se regăseşte în 
plantajul Gârcina. Totuşi, comparabilitatea cu 
populaţiile naturale este limitată dat fiind setul 
de markeri utilizaţi în cele câteva studii reali-
zate în România. Rezultatele obţinute în unele 
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studii care au urmărit analiza comparativă a 
diversităţii genetice între populaţiile naturale 
şi plantaje au indicat un nivel comparabil dacă 
nu mai ridicat al diversităţii genetice în planta-
je faţă de populaţiile naturale (Mouna și Harju 
1989, Chaisurisri și El-Kassaby 1994, Godt et 
al. 2001, Cengel et al. 2012, Ilinov și Raevsky 
2015, Sonstebo et al. 2018, Ciocirlan et al. 
2021 și în sinteză la Ivetic et al 2016), atât sub 
aspectul diversităţii alelice, cât şi al heterozigo-
ţiei.
	 Diferenţierea genetică între plantajele anali-
zate este redusă, dar comparabilă cu cea obser-
vată între populaţiile naturale (Postolache et al. 
2016, Teodosiu et al. 2019). Aşa cum era de aş-
teptat, plantajele care conţin clone originare în 
aceeaşi regiune de provenienţă se apropie mai 
mult din punct de vedere genetic. În fiecare din 
cele cinci plantaje se regăsesc în diferite pro-
porţii genotipuri parentale cu grade de afiliere 
la unul din cele trei clustere, reduse cu doar câ-
teva excepţii în plantajele Cărbunar, Gârcina şi 
Poiana Neamţului. Pentru menţinerea nivelului 
de diversitate genetică şi în loturile de seminţe, 
amestecarea diferitelor fonduri de gene este un 
mijloc eficient, deşi acest aspect este condiţio-
nat de o serie de mecanisme privind sincroniza-
rea înfloririi,  unde adaptarea regională ar putea 
avea un rol important. Studii realizate în ceea 
ce privește fructificația și rata de panmixie în 
plantaje de brad au indicat că totuși participarea 
clonelor este redusă (Teodosiu et al. 2022).  

Concluzii

Studiu de faţă arată faptul că plantajele clona-
le de brad din România au un nivel ridicat de 
diversitate genetică şi se corelează direct cu ni-
velul de diversitate genetică din populaţiile na-
turale: cu cât populaţiile de origine de unde au 
fost selecţionaţi arborii plus sunt mai diferenți-
ate geografic şi genetic, cu atât plantajele clo-
nale captează un nivel mai ridicat de diversitate 
genetică. În interiorul plantajelor există un grad 
ridicat de amestecare strâns legat de diferenţie-
rea interpopulaţională la nivelul arealului spe-

ciei în România. Stabilirea genotipului parental 
şi verificarea identităţii clonale este foarte utilă 
şi va fi folosită cu succes atât în amprentarea 
genetică a plantajelor şi controlul materialelor 
forestiere de reproducere, cât şi pentru selecţia 
asistată  a genotipurilor valoroase şi integrarea 
rezultatelor în strategia de ameliorare. 
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