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Incorporacion de caracteres clave para el sector forestal en el
programa de mejora genética de Pinus pinaster en Galicia

TORRES-SANCHEZ, E. (1)(2), PRADA, E. (1), MENENDEZ-GUTIERREZ, M. (1) vy DIAZ,
R. (1)

(1) Centro de Investigacion Forestal de Lourizdn. Xunta de Galicia.
(2) ID Forest — Biotecnologia Forestal Aplicada S.L.

Resumen

El programa gallego de mejora genética de Pinus pinaster debe avanzar hacia una
segunda generacidn, incorporando nuevos caracteres demandados por el sector
forestal. En una encuesta realizada a diferentes miembros del sector, se
determinaron la rectitud, el volumen, la resistencia a Bursaphelenchus xylophilus, y
el médulo de elasticidad como los caracteres mas importantes en Galicia.

Ciento dieciséis familias de medios hermanos fueron evaluadas por rectitud,
volumen y modulo de elasticidad en seis ensayos en campo. La resistencia a B.
xylophilus fue analizada en 91 de estas familias mediante experimentos de
inoculacion artificial en invernadero.

Todos los caracteres presentaron un fuerte control genético, no mostrando la
resistencia al nematodo ninguna correlacidon genética con los demas. Se disefio un
indice de seleccion que incluy6, por orden de importancia, resistencia al nematodo
de la madera del pino, rectitud, volumen y médulo de elasticidad. Aunque la
incorporacién del médulo de elasticidad podria reducir ligeramente las ganancias
en volumen y rectitud, la mejora en la calidad de la madera compensa esta posible
disminucién. Las ganancias genéticas serian mayores si se seleccionasen los
mejores individuos de las mejores familias en lugar de solo las mejores familias.

Palabras clave

Volumen, rectitud, resistencia a Bursaphelenchus xylophilus, médulo de elasticidad,
indice de seleccién

1. Introduccion

El pino maritimo (Pinus pinaster) es una de las especies de mayor relevancia
econdmica y ecoldgica en Galicia, representando la mitad de las existencias de
coniferas de la regién con cortas anuales superiores a 1,7 millones de m* (PICOS,
2024). El programa de mejora genética gallego para P. pinaster comenzdé en la
década de 1980 enfocdndose en el crecimiento y la forma, seleccionando 116
arboles superiores de la procedencia costera de Galicia (procedencia 01a) (ALIA et
al. 2009) y creando varios huertos semilleros de primera generacién y uno de 1,5
generaciones (ZAS Y MERLO 2008; DIAZ et al. 2023).
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Actualmente, se estan estudiando diferentes escenarios de selecciéon que permitan
avanzar hacia una poblacién de mejora de segunda generacion. Para ello, el
programa busca integrar multiples variables de alta importancia para el sector
forestal como criterios de selecciéon. Hasta la fecha, se han estudiado los
pardmetros genéticos (i.e., varianza, heredabilidad, interaccién genotipo-ambiente)
de una gran variedad de variables, entre ellas altura, didmetro, volumen, longitud
de entrenudos, angulo de ramas, rectitud, densidad bésica de la madera, mdédulo
de elasticidad dindmico, resistencia al nematodo de la madera del pino (NMP)
Bursaphelenchus xylophilus y resistencia a Fusarium circinatum, entre otros (e.g.
DE LA MATA 2012; MENENDEZ-GUTIERREZ et al. 2018; AKPALU et al. 2019; DIAZ et
al. 2024; TORRES SANCHEZ 2024). Estas investigaciones han mostrado resultados
interesantes para el sector forestal gallego. Por ejemplo, se ha visto que la
poblacién de mejora es susceptible de ser mejorada en cuanto a la resistencia al
NMP (MENENDEZ-GUTIERREZ et al. 2018), dando como resultado el registro de
varios progenitores de familia resistentes en el Catdlogo Nacional de Materiales
Base (MENENDEZ-GUTIERREZ et al. 2022). También se ha visto que es posible
incrementar los valores de la poblacidon de mejora en cuanto a las propiedades de
la madera, tanto por la densidad basica de la madera como por el mddulo de
elasticidad (TORRES-SANCHEZ et al. 2024D).

Antes de realizar una seleccion, también es necesario estudiar cémo se relacionan
entre si las diferentes variables del programa, especialmente aquellas que van a
ser consideradas criterios de seleccidon. Existe una amplia literatura acerca de
como se relacionan las variables de crecimiento, forma y propiedades de la
madera entre si (e.g., HONG et al. 2014; HAYATGHEIBI et al. 2017). Sin embargo,
aunque se ha estudiado ampliamente la relacién entre la resistencia al NMP y
rasgos morfolégicos en P. pinaster (MENENDEZ-GUTIERREZ et al. 2017, 2018;
CARRASQUINHO et al. 2018; TORRES-SANCHEZ et al. 2023), no existe mucha
bibliografia que estudie la de la resistencia al NMP con las propiedades de la
madera (ISHIGURI et al. 2021; TORRES-SANCHEZ et al. 2024a). El estudio de estas
correlaciones permite poder desarrollar una estrategia de seleccion multivariable
que combine crecimiento, resistencia a enfermedades y propiedades de la madera.
Por ejemplo, un estudio previo muestra la posibilidad de mejorar la poblacién del
programa de mejora genética canadiense de Picea abies por crecimiento,
resistencia a Pissodes strobi y propiedades de la madera (LENZ et al. 2020).

Uno de los principales objetivos de los programas de mejora genética forestal
actuales es maximizar las ganancias genéticas mediante la seleccién basada en
multiples variables, aunque esto puede complicarse a medida que se consideran
maés criterios (RIEKSTS-RIEKSTINS et al. 2019; PEREK et al. 2022; ALEXANDRU et al.
2023). Para abordar este desafio, existen diversas estrategias de seleccidn, siendo el
indice de selecciéon un método eficiente. Este indice es una ecuacion lineal que
asigna un valor especifico a cada genotipo, aplicando coeficientes segun la
importancia de cada criterio de seleccién para el programa. Este enfoque es
especialmente util cuando los criterios de seleccién son pocos y sus parametros
genéticos se evaluan en muchos genotipos (WHITE et al. 2007).

2. Objetivos
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Los objetivos de este trabajo, enmarcado dentro del programa de mejora genética
gallego de P. pinaster, son (1) estudiar la viabilidad de realizar una seleccion
multiple basdandose en volumen, rectitud, modulo de elasticidad y resistencia a B.
xylophilus, a través del estudio de los pardmetros genéticos; y (2) comparar
diferentes indices y escenarios de seleccion que satisfagan las necesidades del
sector forestal gallego y que tengan en cuenta la amenaza actual que supone el
NMP.

3. Metodologia

3.1 Variables morfoldgicas evaluadas en campo

En el afio 2005 se instalaron seis ensayos (S1-S6) de polinizacién abierta
distribuidos a lo largo del territorio de Galicia. En cinco de los seis ensayos se
representaron 116 familias de medio hermanos, mientras que en el sexto se
incluyeron 94 de ellas. Las semillas fueron recolectadas en el huerto semillero de
primera generacion perteneciente al programa gallego de mejora genética para P.
pinaster ubicado en Sergude (Galicia, Espafia, 42.82° N, 8.45° W). Estos ensayos
fueron planificados siguiendo una distribucién de bloques completos al azar, con
ocho bloques por ensayo y tres drboles consecutivos de cada familia por unidad
experimental, espaciados 3 X 2 metros. Como resultado, hubo un promedio de 24
arboles por familia en cada ensayo. A lo largo del tiempo, este numero de arboles
disminuy6 debido a causas de mortalidad natural (Tabla 1).

Tabla 1. Localizacion y descripcion de los ensayos de campo. V: volumen; R: rectitud;
MOE: médulo de elasticidad.
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Ensayo S1 S2 S3 S4 S5 S6
Longitud (W)* 8,73 7,84 7,99 7,72 7,45 8,48
Latitud (N)* 43,16 42,62 43,46 43,07 42,67 42,46
Altitud** 300 680 550 520 550 350
Familias por
ensayo 116 94 116 116 116 116
Mortalidad
naturala 12 48 28 23 37 28 16
afios (%)
Variables
medidas a 12 V, R, MOE V,R V,R V,R V, R, MOE V, R, MOE
afios
P 1.680,6 1.226,1 1.811,4 1.321,5 1.378,2 2.359,2
T 13,7 12,2 12,9 12,6 12,9 13,8

P: precipitacién anual, en mm; T: temperatura media anual, en °C. * Coordenadas en grados decimales (WGS 84); **
Altitud, en metros sobre el nivel del mar; *** Datos climéticos obtenidos desde ClimateDT Tool para el periodo 1992-
2022 (https://www.ibbr.cnr.it/climate-dt/, consultado en mayo de 2023). V: volumen; R: rectitud; MOE: médulo de
elasticidad.

En todos los ensayos se midid el didmetro a la altura del pecho (D, cm), altura (H,
m) y rectitud (R, 1 — torcido y 6 — recto; escala inversa y modificada de GALERA et
al. 1997). El didmetro se midid en todos los arboles, mientras que la altura se midio
en los 100 arboles por hectarea con mayor D. Con estas mediciones se estimo H del
resto de arboles, lo que permitio, junto con D, estimar el volumen (V, dm?) de cada
arbol (DIEGUEZ-ARANDA et al. 2009). En tres de los seis ensayos se calculé el
modulo de elasticidad dinamico (MOE, MPa) como variable representativa de las
propiedades de la madera. Para ello, se midié en cada arbol la densidad en verde
(kg'm™) y la velocidad de onda de estrés (m's™) (TORRES-SANCHEZ et al. 2024b). La
densidad en verde se estimd en laboratorio a través de muestras de madera
recogidas desde la corteza hasta el nucleo del drbol. La velocidad de onda de estrés
se midié en direccion longitudinal a lo largo del arbol, mediante un equipo de
ultrasonidos Hitman ST300 (Fibre-Gen, NZ). Todas las variables fueron medidas a
los 12 afios. Las variables H, D, V y R fueron medidas o estimadas en todos los
arboles vivos de cada ensayo, mientras que el MOE fue medido en los 8 arboles con
mayor didmetro por familia distribuidos en los 4 bloques con mayor supervivencia
(Tabla 1).

3.2. Experimentos de resistencia a NMP

Se realizaron dos experimentos de inoculacion artificial en condiciones
controladas en los invernaderos del Centro de Investigacion Forestal de Lourizan
(42° 24' 33" N, 8° 39' 46" W, Pontevedra, Espafia). En el primer experimento se
evaluaron plantulas de 2 afios de 50 familias de medio hermanos. El segundo
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experimento se llevé a cabo con plantulas de 2 afios de 47 familias, 6 de las cuales
(f D ya habian sido evaluadas en el primer experimento. Ambos experimentos
R siguieron un disefio en bloques completos al azar, con 12 bloques y una plantula
FORESTAL FoPAc por familia como unidad experimental. En cada plantula se introdujeron 300 pl de
2025 16-20 . . . . -
GIJON | JUNIO in6culo con 600 B. xylophilus en los distintos estadios de desarrollo (MENENDEZ-
GUTIERREZ et al., 2017) de la cepa del foco positivo detectado en As Neves en 2010
(ABELLEIRA et al. 2013). La inoculacién se realiz a través de un corte en el tallo en
la zona correspondiente al crecimiento del afio anterior. Cada plantula fue
evaluada por su supervivencia (S) al final del ensayo, 66 dias después de la
inoculacion. De acuerdo con estudios previos (MENENDEZ-GUTIERREZ et al. 2018),
esta se evalu6 usando una variable binaria (1 — plantula viva, con menos del 81%
de las aciculas marchitas y 0 — plantula muerta, con el 81-100% de las aciculas
marchitas).

e CO

3.3. Analisis de datos

Previo a los analisis se llevo a cabo un estudio en todas las variables evaluadas en
campo para cada uno de los ensayos para detectar la posible existencia de
autocorrelacion espacial y corregirla en caso de ser necesario (ZAS 2006; MUNOZ Y
SANCHEZ 2023). Tras comprobar la presencia de heterogeneidad en la varianza
residual del volumen en los datos de cada parcela, se realizé una estandarizacion
del volumen en base a la metodologia descrita por varios autores, estableciendo un
promedio de 100 % (WHITE et al. 2007; HODGE Y DVORAK 2015). Este nuevo
volumen estandarizado fue considerado una nueva variable (Vst, %).

3.3.1. Analisis multiambiente

Vst, Ry MOE fueron evaluados de acuerdo con el siguiente modelo:

Yijm=p+Ei+Fj+ [FE) ij+eijm

Donde Yin es la variable medida en el arbol “m” perteneciente a la familia “”
localizada en el ensayo “i”, y es el promedio general de la variable, E; es el efecto
fijo del ensayo “i”, F; es el efecto aleatorio de la familia “” y FE; es el efecto
aleatorio de la interaccidn de la familia con el ensayo (interaccion GXE) y im €s el
error aleatorio. Después, se estimaron la heredabilidad individual (h*), familiar

(h?) e intrafamiliar (h%,) (ISIK et al. 2017) y las correlaciones genéticas de tipo B
(rBg) (BURDON 1977):

hi2=(4«Sfam2)/(Sfam2+SGxE2+Sres2)
hf2=(Sfam2)/(Sfam2+(SGXE2)/N+(Sres2)/(N+E))
hw2=(3+Sfam2)/(Sres2)
rBg=(Sfam2)/(Sfam2+SGxE2)

Donde S%.n es la varianza familiar estimada, S%.¢ es la interaccion entre la familia
y el sitio estimada, S’ es la varianza residual estimada, N es la media armonica de
los individuos de cada familia, E es el nimero de sitios donde se han establecido
los ensayos.

3.3.2. Experimentos de resistencia a NMP
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La supervivencia (S) fue analizada mediante un modelo mixto generalizado
binomial (funcién enlace = logit):

Shijm=p+Eh+Bi [(E] h)+Fj ((E] h)+ehijm

Donde Suijmes la supervivencia de la plantula “m” perteneciente a la familia “” y
localizada en el bloque “i” del experimento “h”, u es la media general, E; es el
efecto fijo del experimento “h”, B; (E,) es el efecto aleatorio del bloque “i” anidado
en el experimento “h”, F(En) es el efecto aleatorio de la familia “” anidada en el
experimento “h” y enm €s el error aleatorio.

3.3.3. Correlaciones entre variables

Se estimaron las correlaciones de Pearson entre todas las variables. Para ello, se
utilizaron los valores Best Linear Unbiased Prediction (BLUPs) familiares obtenidos
del modelo mixto multiambiente realizado para Vst, R y MOE y del modelo mixto
generalizado binomial realizado para S.

3.3.4. Indice de seleccién

Para desarrollar un posible indice de seleccién adecuado a las necesidades del
sector forestal gallego, se realiz6 una encuesta a representantes de los diferentes
eslabones del sector para que valoraran la importancia de las variables estudiadas
para cada uno de ellos. Esta encuesta determind el orden de importancia de las
cuatro variables consideradas en este estudio, clasificAndolas de mayor a menor
importancia como se indica a continuacién (indicando entre paréntesis el
coeficiente obtenido para cada variable): rectitud (1), volumen (0,8), resistencia al
NMP (0,7) y médulo de elasticidad (0,6).

Se estudiaron varios escenarios de seleccién posibles, en los que se incluyeron
distinto namero de variables con distintos coeficientes de ponderacion (Figura 1).
La ponderacion de cada criterio de seleccion se determiné de dos formas; por un
lado, a partir de los resultados de la encuesta al sector, que dio prioridad a la
rectitud y al volumen (I,; e I;,), y, por otro lado, se considero la opcién de dar un
mayor peso a la amenaza potencial del NMP por el riesgo que esta enfermedad
supone para las masas de P. pinaster (I,; e I,). En cuanto al numero de variables,
se consider¢ tanto la opcién de incluir todas las variables, puesto que el MOE es
una variable importante para el sector de la construccion en madera, por ejemplo
(I11 e I,1), como la de excluir el MOE (I;, e I,»), ya que fue la variable que figuré en
ultimo lugar en la encuesta. Finalmente, cada uno de los cuatro indices se aplic6 en
dos tipos de seleccion: seleccion familiar (donde se seleccionarian las 40 mejores
familias, FAM) y seleccion del mejor individuo dentro de la seleccién familiar
(seleccionando el mejor individuo de las 40 mejores familias, IND).
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Las ganancias genéticas se estimaron para cada variable en cada escenario de
seleccién, dividiendo el valor de mejora promedio entre la media fenotipica
general y multiplicando por 100. Para cada variable, los valores de mejora de cada
familia (asi como para sus respectivos individuos) fueron calculados mediante los
BLUPs, h?, y los valores residuales (WHITE et al. 2007; ISIK et al. 2017; PEREK et al.
2022). Debido a que los valores de mejora de cada variable se encuentran en
diferentes unidades y a que es necesario equipararlas para elaborar un indice de
seleccidn, todas las variables se re-escalaron entre los valores 0y 1.

3.3.5. Softwares utilizados

Los datos fueron analizados utilizando R (R FOUNDATION FOR STATISTICAL
COMPUTING 2020). Los anadlisis de modelos mixtos fueron implementados con el
paquete breedR (MUNOZ Y SANCHEZ 2023) y el paquete Ime4 (BATES et al. 2015).
Los errores estdndar de los parametros genéticos fueron estimados a través de
diferentes formas: con el paquete de breedR cuando fue posible o segun
metodologias previamente descritas (WRIGHT 1976; FALCONER Y MACKAY 1996).

4. Resultados

4.1. Parametros genéticos

El promedio general para las cuatro variables, Vst, R, MOE y S, fue,
respectivamente, 100 (48,9, %), 2,5 (1,0, escala de 1 a 6), 1,09-10* (+ 2,5-10%, MPa) y
71 (+45, %). El volumen original sin estandarizar presenté un promedio de 77,60
dm3. Todas las variables presentaron un coeficiente de variacién fenotipico alto
(0,40, 0,49 y 0,63 para R, Vst y S, respectivamente), a excepcion del MOE (0,23).

Los valores de h% fueron menores en Vst y R en comparacion con el MOE y S, si
bien los valores de h%* fueron moderados-altos para las cuatro variables. En cuanto
a h?,, al igual que con h?, los valores fueron menores en Vst y R respecto al MOE y
S (Tabla 2). De las tres variables estudiadas en campo, solo el volumen presentd
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una interaccion genotipo-ambiente significativa (rBg = 0,55; S%xe/S’am = 0,81),

mientras que la interaccidn genotipo-ambiente fue débil para R y MOE (rBg = 0,80;

o S%xe/S’am < 0,50). Todos los valores de rBg se consideraron significativos, ya que
FORESTAL FpAner superaron el doble de sus errores estdndar (Tabla 2).

2025 |16-20
GIJON | JUNIO

Tabla 2. Heredabilidad individual (h*), familiar (h*), intrafamiliar (h*,), correlacién
genética de tipo B (rBg), error estandar (se), y ratio entre la varianza estimada para
la interaccién genotipo-ambiente y la estimada a nivel familiar (Sc/S’wun) de las
variables evaluadas.

Variable h? (se) h? (se) h%, rBg (se) S’GxE/S*fam
Vst 0,08 (0,01) 0,59 (0,06) 0,06 0,55 (0,11) 0,81
R 0,12 (0,02) 0,75 (0,11) 0,09 0,80 (0,09) 0,33
MOE 0,34 (0,06) 0,68 (0,10) 0,28 0,91 (0,13) 0,10
S 0,24 (0,05) 0,49 (0,07) 0,19 -

Volumen estandarizado (Vst); Rectitud (R); médulo de elasticidad (MOE) y supervivencia a B. xylophilus (S).

4.2. Correlaciones entre variables

No se encontraron correlaciones significativas a nivel BLUP entre las cuatro
variables evaluadas (Vst - R = -0,05 n.s.; Vst - MOE =-0,10 n.s.; Vst - S = 0,02 n.s.; R—
MOE = 0,08 n.s.; R— S =-0,12 n.s.; MOE - S = 0,08 n.s.). En la Figura 2, se muestra
esta ausencia de correlaciones.
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4.3. Indice de seleccién

Las ganancias genéticas obtenidas con los indices de seleccion por arbol individual
dentro de las 40 mejores familias superarian en practicamente todos los casos a las
obtenidas con indices de seleccion por familia, especialmente en V y R, donde las
ganancias podrian incluso duplicarse (Figura 3). En el caso de la resistencia al
NMP, no se pudieron estimar las ganancias individuales, dado que no se tenian
datos de resistencia de los arboles existentes en los ensayos de campo, sino en
plantulas en ensayo de invernadero, las cuales se destruyeron al final de los
ensayos.

Darle una ponderacion mayor a la resistencia al NMP supondria una importante
subida en las ganancias genéticas para esta variable, ya que pasarian de 2,70 % a
7,17%, en el caso de no considerar MOE, o de 2,28 % a 7,90 %, si se tuviese en
cuenta. Sin embargo, al considerar el MOE, las ganancias genéticas para Ry V se
verian en todos los casos disminuidas (I;; e I;, tienen mayores valores que I,; e L,,,
tanto seleccionando las 40 mejores familias como los 40 mejores individuos de las
mejores familias, Figura 3). Por ejemplo, en el caso de hacer seleccion de arbol
individual e incluir el MOE en el indice, la ganancia en rectitud (R) bajaria de 14,38
a 7,74 %, y en volumen (V) disminuiria de 11,76 a 8,37 % (I, frente a I,,)

Cabe resaltar que la no inclusién del MOE en el indice supondria una ganancia
negativa para esta variable en todos los casos (I, e I,,, MOE, Figura 3), mientras
que su inclusion (I;; e I;, MOE) conllevaria ganancias que oscilarian entre el 3,9 y
6,6%. Incluir MOE en el indice no afectaria practicamente en las ganancias a
obtener en resistencia al NMP, mientras que disminuiria un poco las de Ry V, si
bien seguirian obteniéndose ganancias genéticas positivas para todos los
caracteres (Figura 3).

Seleccidn Familiar « Sdecdidn Individual

Seleccion Familiar

WILLEVeoonMOE  BILZIEVsin MOE OIZLNMP con MOE IIZ2Z: MNP sin M OE

5. Discusion

Este estudio muestra que es viable avanzar en el programa de mejora genética
gallego de P. pinaster empleando un indice de seleccién que incluya todas las
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variables evaluadas en el presente trabajo. La ausencia de correlaciones
significativas entre la resistencia al NMP y el resto de las variables permite una
seleccidn eficaz basada en multiples variables, facilitando el proceso de seleccién,
dado que posibilita la mejora de la resistencia al NMP sin comprometer otras
variables de interés que también son cruciales para el programa de mejora.

El estudio de las correlaciones entre variables nos permite decidir qué variables se
pueden o no incluir como criterios de seleccion. Correlaciones positivas indican
que podria haber una seleccidén indirecta beneficiosa en otras variables no
consideradas en el indice y que pueden ser de interés en un futuro, como ya han
demostrado otros autores (HONG et al. 2014; PEREK et al. 2022; YASUDA et al. 2021,
TORRES-SANCHEZ et al. 2024b). Sin embargo, detectar correlaciones negativas
ayuda a evitar selecciones indirectas indeseadas. De hecho, algunos programas de
mejora genética forestal observaron con el paso del tiempo que las sucesivas
selecciones basadas en el crecimiento y la forma del tronco implicaba una
seleccion indirecta desfavorable en la densidad de la madera (BOUFFIER et al.
2008). La falta de una correlacion significativa entre el volumen y la rectitud esta
de acuerdo con otros autores (BELABER et al. 2018). Por otro lado, este trabajo
destaca la ausencia de correlaciones significativas entre la resistencia al NMP a los
2 afios, y las tres variables evaluadas en campo a los 12. De igual forma, ISHIGURI
et al. (2021) no observaron ninguna relacién significativa entre el mddulo de
elasticidad y la resistencia al NMP. Sin embargo, la ausencia de correlacion con el
volumen parece contradictoria con experimentos previos de inoculacion artificial
donde se encontré una correlacién negativa significativa entre la resistencia al
NMP y el crecimiento en plantula de 2-3 afios de P. pinaster (MENENDEZ-
GUTIERREZ et al. 2018; TORRES-SANCHEZ et al. 2023). Esta discrepancia puede ser
debida a las diferentes condiciones ambientales en las que se desarrollaron las
plantas (HARFOUCHE 2003). Se ha visto que el crecimiento en familias de P.
pinaster en condiciones controladas en invernadero no correlaciond con el
crecimiento de esas mismas familias de P. pinaster en campo (ZAS et al. 2004), por
lo cual, aunque la correlacion entre resistencia al NMP y el crecimiento en
invernadero sea negativa, puede no serlo con el crecimiento en condiciones de
campo. De hecho, en otras especies forestales, se han encontrado correlaciones
positivas entre el crecimiento y la resistencia a plagas y enfermedades (LENZ et al.
2020; MOTTET et al. 2015).

Debido a las restricciones impuestas por la legislacion europea (COMISION
EUROPEA 2012), los experimentos de resistencia al NMP en Espafia se realizan
exclusivamente en condiciones controladas, lo que impide el trabajo con arboles
adultos. De todos modos, numerosos estudios han demostrado que la resistencia a
enfermedades aumenta con la edad (PATTON 1961; KISHI 1999; KURODA et al.
2007; LU Y DERBOWKA 2012) y que estd mds influenciada por factores genéticos
que ambientales, por lo que los genotipos resistentes en experimentos con
condiciones controladas tienden a mantener su resistencia en el campo (ISIK et al.
2008; HAYDEN et al. 2013). Por lo tanto, el ranking de resistencia entre familias al
NMP observado en plantulas de dos afios bajo condiciones controladas puede
considerarse un predictor de la resistencia familiar en d4rboles adultos en
condiciones ambientales de campo. Esto permite utilizar los resultados de este
estudio para analizar las correlaciones entre variables y considerar la resistencia
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al NMP como parte del indice de seleccion, junto con otras variables evaluadas en
campo a edades adultas.

A la hora de plantear qué seleccidn resultaria mas eficiente, los resultados
observados en las heredabilidades indican que es mucho mejor realizar una
seleccion familiar o una seleccién individual dentro de una seleccion familiar, que
realizar unicamente una seleccion individual o masal. Esto es debido a que
observamos altos valores de heredabilidad familiar, moderados en la
heredabilidad intrafamiliar y bajos en la heredabilidad individual para las
variables de volumen y rectitud. Sin embargo, hay que ser cautelosos con la baja
heredabilidad individual de la rectitud, ya que puede estar infraestimada al ser
analizada mediante variables categoricas (WILLIAMS Y LAMBETH 1988;
HAAPANEN et al. 1997; BELABER et al. 2018). La interaccion genotipo-ambiente en
volumen identificada en este estudio muestra un cambio en el ranking familiar
entre distintos ambientes (WHITE et al. 2007). Sin embargo, un indice de seleccion
que considera el volumen prioriza las familias con mayores rendimientos en todo
Galicia, compensando la posible inestabilidad de algunas familias en determinados
ambientes. Por otro lado, tampoco existe una limitacién en cuanto a la rectitud y al
modulo de elasticidad debido a la baja interaccion genotipo-ambiente que indica
un ranking familiar estable en los diversos ambientes gallegos.

Desde el comienzo del programa de mejora genética de P. pinaster en Galicia, el
volumen y la rectitud han sido pilares clave en los criterios de seleccién (ZAS Y
MERLO 2008). En la ultima década se han empezado a tener en cuenta también
otros caracteres como la resistencia a enfermedades y las propiedades de la
madera, puesto que es preciso adaptarse tanto al cambio global como a las nuevas
necesidades del sector. Por esta razdn, y para asignar pesos adecuados a cada
variable en el indice de seleccion, se realizd una encuesta dirigida al sector forestal
gallego para determinar su importancia relativa. Si bien el mddulo de elasticidad
fue el caracter menos valorado de los 4 mostrados en este estudio, estd habiendo
un creciente interés de la industria de la construccién en madera por estudiar e
incrementar el mddulo de elasticidad (PICOS 2024), ya que esta propiedad es
crucial para determinar los usos potenciales de la madera (BACHER Y KRZOSEK
2014). Por otro lado, desde el Centro de Investigacion Forestal de Lourizadn incluir
indices dando mayor peso a la resistencia al NMP se considerd imprescindible,
debido a la amenaza que este patogeno representa para los bosques de P. pinaster
en Galicia (PICOS et al. 2024).

Entre todos los indices estudiados, tanto a nivel familiar como individual dentro de
las familias, el que generaria unas ganancias buenas para todos los caracteres es el
que prioriza la resistencia al nematodo del pino y que, ademads, incluye el mddulo
de elasticidad. Aunque es cierto que los indices que priorizan la resistencia al NMP
muestran menores ganancias genéticas en volumen y rectitud, no priorizarla
implicaria una ganancia en resistencia al NMP muy escasa. Dado el riesgo
significativo que este patégeno supone para las masas de coniferas de Galicia,
especialmente las formadas por P. pinaster, se considera aconsejable sacrificar
ciertas ganancias en volumen y rectitud para obtener una mayor resistencia al
NMP y asegurar asi una mayor supervivencia en prevision de que el NMP se
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expanda en Galicia en los proximos afios como indican DE LA FUENTE et al. (2018)
y DE LA FUENTE Y SAURA (2021). Por otro lado, incluir también el mdédulo de
elasticidad en el indice supondria una posible mejora en la calidad de la madera y
un mayor valor de los productos resultantes, que puede compensar la reduccion de
la cantidad de madera extraida, justificando la inclusién de esta propiedad en el
indice.

Cuando comparamos la seleccién de las 40 mejores familias frente a la seleccion de
los 40 mejores individuos (uno por familia), encontramos que las ganancias
genéticas son mayores cuando se seleccionan los mejores individuos dentro de las
mejores familias. Esto también ocurre en otros estudios (RIEKSTS-RIEKSTINS et al.
2019).

En este trabajo se han estudiado cuatro variables clave para el sector forestal
gallego. Sin embargo, tan solo representan una parte del conjunto de variables
estudiadas dentro del programa de mejora genética gallego para P. pinaster
(TORRES SANCHEZ 2024). En caso de considerarse de interés, también seria posible
realizar una seleccion basada en un unico criterio en vez de por varios, por
ejemplo, seleccionar solamente por el modulo de elasticidad o el volumen, 1o que
reportaria mayores ganancias genéticas para dichas variables (TORRES-SANCHEZ
et al. 2024b). Aun asi, seleccionar basandonos en un unico criterio no seria
eficiente para satisfacer todas las necesidades del sector forestal gallego.

6. Conclusiones

Los resultados indican que la seleccion basada en multiples variables es viable
para la poblacién de mejora genética de P. pinaster en Galicia, debido a la falta de
correlaciones significativas entre la resistencia al NMP y otras variables (volumen,
rectitud y modulo de elasticidad). La seleccién individual dentro de las mejores
familias resulta ser maés eficiente que la seleccién unicamente familiar debido a los
altos valores de heredabilidad familiar e intrafamiliar observados. El indice de
seleccidon que maximiza las ganancias para las cuatro variables estudiadas y, por lo
tanto, se considera el mas adecuado para el sector forestal gallego, es el que
prioriza la resistencia al nematodo de la madera del pino B. xylophilus e incluye el
modulo de elasticidad, aunque realmente implique sacrificar un pequefio
porcentaje de las ganancias en volumen y rectitud para asegurar una mayor
resistencia y supervivencia frente al nematodo, asi como un mayor mddulo de
elasticidad.
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