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Abstract
AN ADVANCED-GENERATION SEED ORCHARDS FOR SILVER FIR   
In Romania, there are 700.9 ha broad - leaved and coniferous seed orchards  92.1 ha of them

are Silver fir seed orchards. These are 25 – 30 years old plantations of untested plus trees that require
a testing process of their genetic value in order to advance to the second generation of seed orchards.
The most advanced generation seed orchards are based on selections made in full-sib families after
crosses among members in the first - generation clone seed orchards.

This paper presents the results of the researche carried on in  Silver fir seed orchards settled
on forest districts Adancata, in 1982. Seed orchard consists of 46 Silver fir clones grafted with scions
from plus trees selected in 6 regions of provenance. Research focused on the assessment of interclonal
genetic variability, correlations between studied traits, broad – sense heritability, expected genetic gain
and full – sib pollination in first - generation seed orchard of Silver fir. Total height, diameter at 1,30m,
branches characters, stem straightness and fructification in the year 2007 were the investigated traits.

Variance analysis shows a great interclonal genetic variability for all studied traits. The
phenotypic correlations prove the possibility of selection in accordance with many characters. Broad
– sense heritability coefficients are 69 % for total height and 67% for diameter at 1,30m and between
39 – 62 % for qualitative traits which means high genetic control. Expected genetic gain was estimated
for two selection methods: direct (by total height, diameter at 1,30m and stem straightness) and
indirect selection (by branches characters). An important genetic gain can be obtained by direct
selection both for growth characters (15%) and stem straightness (13%). Full-sib pollination among
the best 11 clones, in system half-diallel, was done in order to test genetic value of the clones. First
generation seed orchards are a large genetic base for future selections and have an important role in
long time breeding.

Keywords: Silver fir, seed orchards, genetic variability, phenotypic correlation, heritability,
expected genetic gain
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1. INTRODUCERE

Plantajele reprezintã populaþii de arbori forestieri destinate producerii de
seminþe ameliorate genetic, cu rol important în regenerarea artificialã a pãdurii. Acestea
sunt alcãtuite dintr-un anumit numãr de arbori plus, multiplicaþi pe cale vegetativã sau
generativã, selecþionaþi pe criterii fenotipice, din anumite regiuni de provenienþã a
speciei respective.

Raþiunea instalãrii plantajelor nu trebuie sã se restrângã doar la scopul
producerii de seminþe în vederea ridicãrii productivitãþii pãdurii. Plantajele reprezintã o
metodã de conservare ex situ a variabilitãþii genetice a speciilor forestiere ºi sunt
importante mai ales în cazul speciilor periclitate (atât datoritã schimbãrilor climatice
dar ºi activitãþii oamenilor), cu înflorire rarã în mediul lor natural, cu dificultãþi la
recoltarea seminþelor sau pentru a combina anumite caractere dorite în populaþii de
ameliorare.

Prin urmare, plantajele reprezintã resurse genetice forestiere valoroase prin
care se realizeazã nu doar conservarea variabilitãþii genetice dar, în acelaºi timp, -
asigurã o creºtere a variabilitãþii genetice ºi un câºtig genetic ridicat prin încruciºarea
celor mai valoroºi indivizi (arbori plus) din cele mai valoroase populaþii. Seminþele
obþinute în plantaje prezintã o diversitate geneticã ridicatã.
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Rezumat
În România existã 700,9 ha plantaje de foioase ºi rãºinoase dintre care 92,1 ha plantaje de

brad. Acestea reprezintã plantaþii de arbori plus netestaþi, care au ajuns la vârsta de 25 – 30 de ani,
fiind necesarã testarea valorii lor genetice pentru realizarea unei prime selecþii genotipice, în vederea
trecerii la generaþia a II-a de plantaje. O generaþie avansatã de plantaje este bazatã pe selecþia la
nivelul familiilor full – sib, în urma încruciºãrii controlate în plantajele de clone generaþia I.

În aceastã lucrare sunt prezentate cercetãrile desfãºurate într-un plantaj de brad instalat în
Ocolul Silvic Adâncata, în anul 1982. Plantajul este alcãtuit din 46 clone de brad obþinute prin altoire,
din arbori plus selecþionaþi din 6 regiuni de provenienþã. Cercetãrile au urmãrit evaluarea variabilitãþii
genetice interclonale, corelaþiile fenotipice între caracterele studiate, eritabilitatea în sens larg,
câºtigului genetic aºteptat ºi efectuarea polenizãrilor controlate în plantajul de brad generaþia I.
Caracterele studiate au fost urmãtoarele: înãlþimea totalã, diametrul la 1,30m, caracterele ramurilor,
forma trunchiului ºi fructificaþia în anul 2007. 

Analiza varianþei evidenþiazã o variabilitate geneticã interclonalã mare pentru toate
caracterele studiate. Corelaþiile fenotipice obþinute demonstreazã posibilitatea aplicãrii selecþiei dupã
mai multe caractere. Valoarea coeficienþilor de eritabilitate în sens larg este 69% pentru înãlþimea
totalã ºi respectiv 67 % pentru diametrul la 1,30m, iar pentru caracterele calitative între 39 – 62 %,
ceea ce evidenþiazã un control genetic ridicat. Câºtigul genetic aºteptat a fost estimat pentru douã
metode de selecþie: directã (pentru înãlþimea totalã, diametrul la 1,30m ºi forma trunchiului) ºi
indirectã (caracterele ramurilor). Un câºtig genetic important poate fi obþinut prin selecþia directã atât
dupã caracterele de creºtere (15%) cât ºi dupã forma trunchiului (13%). În vederea testãrii valorii
genetice a clonelor au fost efectuate polenizãri controlate, dupã metoda half – diallel, între cele mai
bune 11 clone. Plantajele generaþia I reprezintã astfel o bazã geneticã largã pentru selecþiile viitoare
ºi au un rol important pentru ameliorarea pe termen lung. 

Cuvinte cheie: brad, plantaje, variabilitate geneticã, corelaþii fenotipice, eritabilitate,
câºtig genetic aºteptat
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O generaþie avansatã de plantaje sunt cele bazate pe selecþia la nivelul
familiilor full – sib, în urma încruciºãrii controlate în plantajele de clone generaþia I. În
România existã, în prezent, 700,9 ha plantaje de rãºinoase ºi foioase, dintre care 92,1
ha plantaje de brad. Acestea reprezintã plantaþii de arbori plus netestaþi, care au ajuns
la vârsta de 25 – 30 de ani, fiind necesarã testarea valorii lor genetice pentru realizarea
unei prime selecþii genotipice, în vederea trecerii la generaþia a II-a de plantaje.

Obiectivele cercetãrii se referã la estimarea variabilitãþii genetice, eritabilitatea
caracterelor studiate, câºtigului genetic aºteptat ºi rezultatele polenizãrii controlate într-
un plantaj de brad generaþia I.

2. MATERIAL ªI METODÃ

Cercetãrile s-au desfãºurat în plantajul de brad: Siminicea (Ocolul Silvic
Adâncata, Direcþia Silvicã Suceava), în suprafaþã de 9,4 ha, instalat în anul 1982.
Plantajul este alcãtuit din 46 de clone de brad obþinute prin altoire, din arbori plus
selecþionaþi din 6 regiuni de provenienþã (tabelul 1). Numãrul mediu al rameþilor /clonã
este 30, fiind cuprins între 1 ºi 65. Din numãrul total de clone testate au fost luate în
studiu doar cele mai bine reprezentate, al cãror numãr de rameþi/clonã este mai mare de
10 exemplare.

Caracterele studiate sunt: înãlþimea totalã, diametrul la 1,30 m, caracterele
ramurilor, forma trunchiului ºi fructificaþia în anul 2007.

Pentru investigarea variabilitãþii genetice a caracterelor studiate s-a folosit
urmãtorul model matematic (Snedecor ºi Cochran, 1976 citaþi de Blada, 1990) :

Xij = m + Ci + Bj + E
unde:   m = media experimentului,

Ci = efectul a i clone,
Bj = efectul a j repetiþii,
Eij = efectul datorat erorii întâmplãtoare a i clone în j repetiþii.
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Tabelul 1. Provenienþa arborilor plus luaþi în studiu 
Origin of the studied plus tree

Nr. 
crt. 

Nr. arborelui plus 
(Plus tree code) 

Provenienþa/Regiunea de provenienþã 
(Provenance / Region of provenance) 

1 5 O.S. Tazlãu / B32x0s 
2 35 - 68 O.S. Ceahlãu / B32x0s 
3 1.34 – 1.45 O.S. Nãruja / C22x0s 
4 1.63 O.S. Vãratec / B32x0s 
5 3.52 – 3.75 O.S. Rusca Montanã / F22x0s 
6 3.76 O.S. Anina / F12x0s 
7 4.19 – 4.29 O.S. Sinaia / C32x0s 
8 5.34 – 5.49 O.S. Marginea / A22x0s 



Plecând de la acest algoritm matematic, schema de calcul a analizei de varianþã
este prezentatã în tabelul 2. Pentru a verifica dacã influenþa factorului genetic este sau
nu semnificativã s-a folosit testul F pentru probabilitãþile de transgresiune de 5%.
Semnificaþia diferenþelor dintre mediile clonelor a fost stabilitã cu ajutorul testului “t
multiplu” pentru probabilitatea de transgresiune de 5%. 

Relaþiile dintre varianþele genetice ºi componentele statistice sunt urmãtoarele:

Eritabilitatea în sens larg (h2)  ºi câºtigul genetic aºteptat (ΔG) se calculeazã cu
urmãtoarele formule (Nanson, 2004):

Pentru calculul corelaþiilor dintre caracterele studiate au fost calculaþi
coeficienþii de corelaþie simplã Pearson în funcþie de mediile clonelor. Datele obþinute
în urma observaþiilor si mãsurãtorilor de teren au fost prelucrate si interpretate statistic
cu ajutorul urmãtoarelor pachete de programe: EXCEL ºi SPSS.

3. REZULTATE

3.1. Variabilitatea geneticã a caracterelor studiate

Arborii plus luaþi în calcul provin din 6 regiuni de provenienþã a speciei, situate
în Carpaþii Nordici, Carpaþii Orientali, Carpaþii de Curburã ºi Munþii Banatului.

Analele ICAS 50, 2007

Tabelul 2. Modelul de analizã a varianþei
Variance analysis model

Sursa de variaþie 
(Variation source) G.L. σ2 Es 

(Expected value) 
Repetiþii b - 1 MSB σ2e + cσ2

B 
Clone c - 1 MSC σ2e + bσ2c 
Eroare (b-1)(c-1) MSE σ2e 
Total bc - 1   

σ2
C = (MSC – MSE) /b,        unde b este numãrul de repetiþii 

σ2e = MSE /b          
 σ2

P = σ2c + σ2e                     unde:      σ2
P = varianþa fenotipicã 

        σ2c = varianþa genotipicã 
      σ2e = varianþa erorii 

h2 = σ2c / σ2c + σ2e 
ΔG = h2 i σP unde:      σP = abaterea standard fenotipicã  

 i   = intensitatea selecþiei  
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Rezultatele analizei de varianþã sunt prezentate în tabelul 3. Pentru toate caracterele
studiate diferenþele sunt foarte semnificative evidenþiind existenþa unei variabilitãþi
genetice mari la nivelul clonelor studiate. 

Pentru înãlþimea totalã se diferenþiazã semnificativ clona 5.41 – Marginea, -
situatã pe primul loc în clasament. Rezultate superioare mediei pe experiment au
obþinut încã 3 clone din Ocolul Silvic Marginea (5.45, 5.46 ºi 5.42), majoritatea
clonelor de la Nãruja (1.42, 1.38, 1.45, 1.41), clonele 5 – Tazlãu ºi 35 – Ceahlãu. Pe
ultimele locuri în clasament se situeazã clonele: 1.35, 1.44 – Nãruja, 65 - Ceahlãu ºi
3.71 – Rusca Montanã.

Pentru diametrul la 1,30 m, cele mai bune rezultate au obþinut, de asemenea,
clonele: 5.41 – Marginea ºi 1.38 – Nãruja. Cele mai mari creºteri în diametru au realizat
în general clonele locale, din cadrul Ocolului Silvic Marginea, clonele 1.42, 1.45 ºi 1.41
de la Nãruja, clona 5 – Tazlãu, 35 ºi 51 – Ceahlãu. În ultima clasã de variaþie, cu cele
mai mici diametre se situeazã urmãtoarele clone: 1.40, 1.44, 1.35 (Nãruja) ºi 3.71
(Rusca Montanã).

De asemenea, existã diferenþe asigurate statistic între clone ºi pentru
caracterele ramurilor: lungimea, grosimea, numãrul ramurilor în verticil ºi unghiul lor
de inserþie. Astfel, faþã de media experimentului (x = 2,25 m) cele mai largi coroane au
format clonele: 5.41, 5.46 ºi 1.38. Cele mai înguste coroane prezintã: 1.44, 1.34, 1.37,
1.40, 1.35 (Nãruja) ºi 3.71 (Rusca Montanã). Unghiurile de inserþie sunt în general
ascuþite, cu excepþia clonelor 1.38, 65 ºi 1.34 care prezintã unghiuri de inserþie
apropiate de 900.

În ceea ce priveºte forma trunchiului, cele mai puþine defecte de formã prezintã
clonele a cãror provenienþã este Marginea, Nãruja ºi Ceahlãu.

Fãcând clasamentul dupã caracterele analizate se constatã cã, în general,
clonele care prezintã cele mai mari creºteri în diametru ºi înãlþime formeazã cele mai
largi coroane (r = 0,709***), cu cele mai multe ramuri în verticil (r = 0,819***). Cu toate
acestea existã clone valoroase atât sub aspectul producþiei de masã lemnoasã ºi calitãþii
lemnului.

3.2. Corelaþii fenotipice între caracterele studiate 

Corelaþii asigurate statistic au fost obþinute între caracterele de creºtere ºi
caracterele ramurilor, care la rândul lor influenþeazã calitatea lemnului ºi rezistenþa
arborilor la rupturile produse de zãpadã. Nu au fost puse în evidenþã corelaþii cu unghiul
de inserþie ºi doar puþine corelaþii cu forma trunchiului (tabelul 4).

Rezultatele aratã cã este posibilã aplicarea selecþiei indirecte dupã unul dintre
caracterele ramurilor, mai uºor de evaluat, cu care creºterea, caracter complex, se
coreleazã foarte strâns. De asemenea, se poate aplica selecþia dupã mai multe caractere:
înãlþimea totalã, numãrul ramurilor ºi forma trunchiului sau diametrul la 1,30 m,
grosimea ramurilor ºi forma trunchiului.

Mihai
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3.3. Estimarea parametrilor genetici ºi a câºtigului genetic aºteptat

Coeficienþii de eritabilitate în sens restrâns pentru caracterele studiate sunt
prezentaþi în tabelul 5. Aceºtia permit o estimare a ºanselor de succes în cazul aplicãrii
selecþiei, la nivelul  copiilor vegetative ale  arborilor plus, dupã caracterele analizate.
Cele mai mari valori ale coeficienþilor de eritabilitate au fost obþinute pentru: înãlþimea
totalã (h2 =  0,685), diametrul la 1,30m (h2 =  0,667), grosimea ramurilor (h2 =  0,591)
ºi lungimea ramurilor (h2 = 0,623). Cele mai mici valori ale eritabilitãþii au fost obþinute
pentru numãrul ramurilor în verticil ºi forma trunchiului.

Câºtigul genetic care se poate obþine prin selecþia celor mai bune clone, dintre
cele studiate,  este prezentat în tabelul 5. Calculul s-a fãcut pentru douã intensitãþi de
selecþie: 10 ºi respectiv 15 clone din numãrul total luat în studiu. Intensitatea selecþiei
este ridicatã, clonele selecþionate situându-se deasupra mediei pe experiment, în
intervalul +2σ.

Câºtigul genetic aºteptat a fost estimat pentru douã metode de selecþie: directã

Mihai

Tabelul 4. Matricea coeficienþilor de corelaþie fenotipicã între caracterele studiate
Matrix of phenotypic correlations among studied characters

Caracterul 
Character 

Diametrul 
la 1,30m 
Diameter  
at 1,30m 

Grosime 
ramurã 

Branches  
diameter 

Lungime 
ramurã 

Branches  
length 

Numãrul 
ramurilor 
Branches  
number 

Unghiul 
de inserþie 
Angle of  
insertion 

Forma 
trunchi 
Stem  

straightness 
Înãlþimea totalã 0,921*** 0,322    0,710***   0,819*** 0,105 -0,514** 

Diametrul la 1,30m - 0,463*    0,789***   0,847*** 0,300 -0,308 
Grosimea ramurii  - 0,437* 0,449* 0,089 -0,275 
Lungimea ramurii   -    0,496 -0,477* 
Numãrul ramurilor    - 0,213 -0,424 
Unghiul de inserþie     - 0,242 

Table 5. Componentele varianþei, abaterea standard fenotipicã (σPh), eritabilitatea în sens larg (h2 ) 
ºi câºtigul genetic aºteptat (ΔG),  în plantajul de brad Siminicea
Variance components, phenotypic standard deviation (σPh), broad - sense heritability (h2 ) 
and expected genetic gain (ΔG), in the Siminicea Silver fir seed orchard

ΔG (%)  
Caracterul 

Trait 

 
σ2

C 
 

σ2e 
 

σ2
P 

 
σP 

 
h2 10 

trees 
15 

trees 

Înãlþimea totalã  2,836 1,307  4,143 2,035 0,685 13 7 
Diametrul la 1.30m     17,757 8,863     26,620 5,159 0,667 15 9 
Grosimea ramurii  0,741 0,514       1,255 1,121 0,591 16 9 
Lungimea ramurii  0,285 0,173  0,458 0,677 0,623 15 9 
Nr. ramuri  0,221 0,619  0,840 0,916 0,263  5 3 
Unghiul de inserþie  0,303 0,311  0,614 0,784 0,494 19 11 
Forma trunchiului  0,129 0,203  0,332 0,576 0,389 13 8 



52

(pentru înãlþimea totalã, diametrul la 1,30 m ºi forma trunchiului) ºi indirectã
(grosimea, lungimea, numãrul ºi unghiul de inserþie al ramurilor). Un câºtig genetic
important poate fi obþinut prin selecþia directã atât dupã vigoarea de creºtere (15 %),
cât ºi dupã forma trunchiului (13 %).

3.4. Polenizãri controlate între clonele selecþionate

Principiile care au stat la baza selecþiei arborilor plus au fost urmãtoarele:
existenþa unei variabilitãþi genetice considerabile la nivelul clonelor studiate,
performanþele clonelor în ceea ce priveºte producþia de masã lemnoasã ºi calitatea
lemnului, valoarea coeficienþilor de eritabilitate a caracterelor studiate, corelaþiile
fenotipice între caracterele studiate ºi câºtigul genetic estimat.

Obiectivele selecþiei fiind ºi cele ale ameliorãrii, criteriile de selecþie au fost:
înãlþimea totalã, diametrul la 1,30 m ºi forma trunchiului. Deoarece în acest an unele
dintre cele mai bune clone au fost lipsite de flori femele, au fost selecþionate alte clone
situate în imediata apropiere a mediei pe experiment. În vederea calculãrii capacitãþii
generale de combinare (GCA) au fost efectuate încruciºãri între 11 clone dupã metoda
half – diallel (Griffing, 1956; Foster ºi Bridgwater, 1986).

Polenizarea controlatã a creat însã numeroase probleme legate de
neconcordanþa fenologicã, procentul redus de menþinere al florilor femele pânã în
momentul scoaterii pungilor, procentul mare de seminþe seci/con comparativ cu
polenizarea liberã. Florile femele au fost izolate în perioada 20 – 21 aprilie 2007,
utilizând saci de polenizare speciali confecþionaþi din hârtie pergament (fig. 1). Sacii au
fost menþinuþi pânã la încheierea polenizãrii naturale. Polenizarea efectivã s-a realizat
în 27–28 aprilie 2007 (fig. 2).

4. DISCUÞII

Rezultatele cercetãrii demonstreazã existenþa unei variabilitãþi genetice mari la
nivelul clonelor testate. Acest fapt a permis selecþia celor mai bune clone ºi promovarea
lor în procesul de ameliorare. Diferenþele procentuale dintre cele mai bune clone sub
aspectul performanþelor de creºtere ºi media pe experiment sunt cuprinse între 16%
pentru înãlþimea totalã ºi respectiv 18% pentru diametrul la 1,30 m. 

Corelaþiile fenotipice obþinute demonstreazã, de asemenea, posibilitatea
aplicãrii selecþiei dupã mai multe caractere. Existã clone valoroase atât sub aspectul
producþiei de masã lemnoasã cât ºi a calitãþii lemnului. Se remarcã prin performanþe
superioare de creºtere ºi formã bunã a trunchiului urmãtoarele clone: 5.45, 5.41, 5.46,
1.38, 1.41, º.a.

Scopul final al cercetãrilor este obþinerea unui câºtig genetic maxim în
minimum de timp. Câºtigul genetic care se poate obþine este direct proporþional cu
coeficientul de eritabilitate al caracterelor dupã care se face selecþia clonelor,
intensitatea selecþiei ºi abaterea standard fenotipicã care exprimã variabilitatea
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caracterului studiat (Enescu, Ioniþã, 2000). Având în vedere faptul cã pe mãsurã ce
creºte numãrul criteriilor de selecþie scade câºtigul genetic, am considerat cã selecþia
simultanã dupã vigoarea de creºtere ºi forma trunchiului este cea mai avantajoasã. Cu
rol secundar au fost luate în considerare ºi caracterele ramurilor: grosimea ºi lungimea
ramurilor cu care vigoarea de creºtere se coreleazã pozitiv ºi foarte semnificativ.

Câºtigul genetic este în acelaºi timp influenþat de valoarea geneticã a clonelor
ºi contribuþia lor reproductivã (Kang, El-Kassaby, º.a., 2003). Fertilitatea clonelor este
un alt criteriu important care trebuie luat în considerare. Deºi 2007 a fost un an cu o
fructificaþie bunã, diferenþele de fertilitate între clone sunt foarte semnificative.

Calculul câºtigului genetic aºteptat ºi cunoaºterea diversitãþii genetice în
plantajele generaþia I are o mare importanþã atât teoreticã cât ºi practicã. Cunoaºterea
acestor parametrii este esenþialã pentru determinarea compozitiei genetice a generaþiei
viitoare de plantaje ºi a factorilor de care depinde calitatea geneticã a acestor plantaje
(Kang, Lindgren, Mullin, 2001). 

Mihai

Fig. 1. Flori femele ºi mascule de brad în momentul izolãrii ºi recoltãrii polenului  
Silver fir female and male flowers at the moment of the isolation and pollen crop 
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Maximizarea câºtigului genetic fãrã reducerea diversitãþii genetice este
problema care trebuie rezolvatã în generaþiile avansate de ameliorare. De aceea,
selecþia pãrinþilor pentru urmãtorul ciclu de ameliorare va trebui sã se bazeze pe un
numãr mare de populaþii testate de pe o arie geograficã largã. 

Valoarea coeficienþilor de eritabilitate în sens larg pentru caracterele de creºtere
este 69 % ºi respectiv 67 % iar pentru caracterele calitative între 39-62 %, ceea ce
înseamnã cã fenotipul poate fi luat drept criteriu sigur de apreciere al genotipului.
Rezultatele sunt comparabile cu cele obþinute ºi în cazul altor specii pentru înãlþimea
totalã: larice (h2 = 0,69), molid (h2 = 0,34) (Pague, 1992 ; Karlsson, Hogberg, 1998).

Câºtigul genetic aºteptat este 15 % pentru caracterele de creºtere ºi 13 % pentru
forma trunchiului, comparativ cu un test de clone de larice, la care s-a obþinut 11% ºi
respectiv 8 % pentru aceleaºi caractere (Paque, 1992). Aceasta înseamnã cã selecþia la
nivelul clonelor poate fi aplicatã cu succes, fiind eficientã atât din punct de vedere
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Fig. 2. Polenizãri controlate în plantajul de brad Siminicea - Suceava
Controlled pollinations in Siminicea-Suceava Silver fir orchard
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genetic cât ºi economic. Un câºtig genetic substanþial poate fi obþinut, în ceea ce
priveºte producþia de masã lemnoasã ºi calitatea lemnului, prin selecþia celor mai bune
clone, urmatã de selecþia celor mai buni arbori din cele mai bune familii.

5. CONCLUZII

Acum 25 de ani, prin selecþia arborilor plus ºi instalarea plantajului de brad
Siminicea, s-a urmãrit obþinerea unor recolte mai mari de seminþe, de calitate biologicã
ºi geneticã superioarã. În zilele noastre, importanþa acestui plantaj a crescut ca urmare,
pe de o parte, a declinului pãdurilor de brad iar, pe de altã parte, el poate fi considerat
resursã geneticã forestierã care menþine fondul de gene original al populaþiilor testate
cât de mult este posibil.

Plantajele generaþia I reprezintã astfel o bazã geneticã largã pentru selecþiile
viitoare, furnizând informaþii genetice pentru ameliorarea pe termen lung. Majoritatea
plantajelor din þara noastrã au ajuns în etapa în care trebuie reîntinerite sau de trecere
la o generaþie nouã bazatã pe selecþia genotipicã.

În concluzie, cercetãrile prezintã rezultatele utilizãrii informaþiilor genetice ale
primei generaþii de plantaje pentru trecerea la generaþii avansate de plantaje. Înfiinþarea
unei noi generaþii de plantaje este, în prezent, cu atât mai necesarã având în vedere cã,
în baza legilor retrocedãrii suprafeþelor forestiere, multe plantaje au trecut în
proprietate privatã iar mare parte dintre actualii proprietari nu conºtientizeazã încã
importanþa întreþinerii, îngrijirii ºi conservãrii lor.
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