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Matt pa froplantagers
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Oversyn och riktlinjer fér hur skogfroplantagers genetiska
sammansattning bast kan beskrivas under 21:a arhundradet.
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Genetisk gallring av froplantagen 626 Alvik ar 2020 for att hoja resistensen mot térskateangrepp hos féradlade tallplantor amnade
for Norrbottens inland. Bilden visar skedet dar trad av de bortvalda klonerna just har fallts och invantar bortforsling. Fotograf:
Ulfstand Wennstrom.
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Forord

Denna rapport utgor en metodbeskrivning av hur man pé lampligt sétt tar fram
nyckeltal for genetiska egenskaper hos skogsfroplantager (dven kallade fréodlingar).
Rapporten beskriver dven forskningsresultat som studerar stabiliteten for dessa
nyckeltal 6ver tid och med hénsyn taget till olika hdndelser som ar sannolika under
froplantagens omloppstid. Darvidlag har forskning bedrivits baserad pa
inventeringsdata fran froplantager samt pé jamforelser med ett vetenskapligt
forskningsarbete utfort av tvé av rapportens medforfattare (Ulfstand Wennstrém och
David Hall) samt dven kollegor pd Umea Universitet (Alisa Heuchel, Wei Zhao, Jie
Gao och Xiao-Ru Wang). Vid framtagande av denna arbetsrapport har diskussioner
forts med Claes Uggla som foretriadare for Skogsstyrelsen.

Denna rapport ar saledes tankt som en metodbeskrivning lamplig for
froplantageigare, plantskolepersonal, myndighetspersoner inom Skogsstyrelsen samt
dven en bredare allménhet. Sammanstéllnings- och syntesarbetet bedrevs inom
projektet “Assessment and recommended standards for genetic composition and
diversity of Swedish seed orchards” som finansierades av Féreningen
Skogstradsforadling (351:1 2017). Projektet leddes inledningsvis av Tim Mullin som ar
tidigare medarbetare pa Skogforsk. I och med att Tim gick i pension ar 2019, Gvertogs
projektledningen och slutférandet av Henrik Hallingback.

Uppsala och Savar den 2:a maj 2023

Forfattarna



Summary

This project considered various measures for assessing genetic composition and
diversity of populations, and illustrated their interpretation when designing,
approving and managing seed orchards. The project evaluated how genetic
composition affects genetic gain and diversity of orchard crops, and how it is
influenced by initial clone selection, as well as by subsequent changes arising from
mortality, increasing seed orchard maturity, background pollen contamination,
management, selective harvest, genetic thinning, etc. over the productive life of the
seed orchard. Methods for calculating and interpreting relevant parameters related to
genetic gains, standardised origin and genetic diversity of seed orchard materials were
also presented, and are introduced with a non-expert audience in mind, such as the
general scientific community, seed orchard owners, staff at the Swedish Forest Agency,
and other interested parties. The focus of this study was on the most common and
economically important tree species in Sweden, Scots pine and Norway spruce, but the
general approach and methodology is also applicable to other tree species.

The different parameters were introduced, evaluated and characterised using a large
dataset of seed orchard content inventories as example material, together with the
seed orchard database collated and used in the Planter’s Guide. We also used the
Planter’s Guide to make the assessments of genetic gains and standardised latitude
origin accessible and transparent as a tool for characterisation. We explained the
methods that Planter’s Guide uses to arrive at appropriate estimates of genetic gain
and standardised latitude origin. We also demonstrated how genetic gain and
standardised origin vary as a function of increasing seed orchard age, thereby
changing the degree of contamination of background pollen.

We used clonal inventory data (sometimes multiple inventories) for each seed orchard
to assess genetic diversity and the risk of inbreeding in the offspring seedling material
generated by the seed orchard. This enabled us to quantify how the distribution of
ramets across clones affects genetic diversity parameters such as the coancestry
coefficient (6) and the status number (Ns). We collated and analysed a total of 38
inventory datasets (complete or partial) for Scots pine orchards and 16 for Norway
spruce. Twenty-four Scots pine seed orchards and nine Norway spruce seed orchards
were surveyed. In a few specific cases we also used this inventory data to check and
corroborate the robustness and usefulness of the standardised latitude origins given in
the Planter’s Guide.

The use of clonal inventory data to assess the genetic diversity of seed harvests has
certain limitations because this requires assumptions, such as that the clones exhibit
equal fertility and that the mating patterns are essentially random (panmictic). We
examined the extent to which these assumptions were valid by performing a
comparative study with marker-based genotypic data from seed orchard harvest
samples, five for Scots pine and four for Norway spruce, analysed and reported in
depth by researchers at Umea University. We paired the analysis results of these seed
orchard harvests with appropriately adjusted genetic diversity parameters estimated
from the same set of seed orchards, three each for Scots pine and Norway spruce. This
enabled us to make relevant comparisons in terms of genetic gain and diversity
between observed samples of seed harvests and predictions made by clone inventory
data.



We found the degree of pollen contamination to be the most important factor
influencing genetic gain, standardised latitudinal origin and genetic diversity. In
particular, genetic diversity estimates were highly dependent on the degree of pollen
contamination, with diversity increasing with increasing pollen contamination. This,
in turn, implies the genetic diversity to be highly influenced by the age and the
maturity of the seed orchard. However, when data from different inventories over
time, including before and after biological disturbance events and non-genetic
management procedures, were compared, this resulted in very little impact on genetic
diversity, even though these events were sometimes major in terms of the percentage
of ramets in the seed orchard being culled or lost. The investigation of these events
could not account for possible changes in the percentage of pollen contamination. This
implies one possible caveat to the conclusion of negligible impact of disturbances and
non-genetic management, because a change in degree of pollen contamination would
certainly affect genetic diversity. The random redistribution of ramets of the seed
orchard clones due to disturbance or non-genetical management does not appear to
have any appreciable impact on the studied parameters.

In contrast to the case of random disturbances and non-genetic management we
observed that management that does target specific groups of clones did have a
considerable effect, primarily on genetic diversity but also on genetic gain, the latter
being the primary intended outcome of such management. Procedures such as
selective harvest and genetic thinning were found to considerably alter the genetic
diversity, consistently reducing diversity in the case of selective harvest and either
reducing or increasing the diversity as a result of genetic thinning, depending on the
particular chosen strategy and on the particular conditions of the seed orchard prior to
the procedure. We also made an in-depth assessment of a newer seed orchard with
related clones, a recent phenomenon from a Nordic perspective. We evaluated and
demonstrated how the relatedness between the clones can considerably reduce
diversity compared to a measure that only would account for the nominal census
number of clones in the seed orchard.

Finally, we compared genetic diversity estimation using clone inventory data, and
observed genetic diversity in a molecular genotyped seedling sample from the harvest
of those seed orchards. We also compared the degree of pollen contamination by
increasing seed orchard age predicted from earlier Scots pine models with the
percentage of genotyped seeds in the harvest sample found to be the result of
background pollen fertilisation events. For Scots pine harvests we found that the
observed degree of pollen contamination roughly corresponded with the model
predictions. Estimates of the genetic gain also correlated well between model
predictions and genotypic data from harvest samples. For mature Norway spruce seed
orchards, we observed very low percentages of pollen contamination, unlike earlier
observations and assumptions. Given the results of this study, a model predicting the
degree of pollen contamination should converge at approximately 10 percent for
mature spruce seed orchards, although knowledge of the dynamics of younger
orchards of this species is still inadequate.

Estimates of genetic diversity derived from the genotypic data of the sampled seed (i.e.
the effective number of parents, N,p) confirmed our previous observations that pollen
contamination greatly influences genetic diversity. Estimates of N, and Ns for seed
orchard harvest correlated reasonably well, indicating that clone inventory data is a
useful method for assessing genetic diversity despite the assumptions required.
Another finding was that Ns-estimates were systematically higher than the



corresponding Np-estimates, implying that uneven fertility among clones has an
impact on diversity and that the assumption of equal fertility among clones cannot be
regarded as strictly true. For Scots pine it was found that Ns-estimates disregarding
pollen contamination would be useful as a conservative under-estimate of the effective
number of parents including pollen contamination, and thereby the genetic diversity.
This approach, however, cannot be used for Norway spruce, since the degree of pollen
contamination was found to be much lower. Therefore, we suggest that Ns-estimates
that disregard pollen contamination and that are adjusted down by 25 percent due to
the uneven clone fertility could be regarded as a fair estimate of the genetic diversity in
Norway spruce seed orchards.

For the present and near future, we found the studied parameters and methods to be
appropriate and satisfactory regarding the assessment of key genetic characteristics of
seed orchards. However, for the longer term, we identified some potential weaknesses
regarding the continued use of latitude as a proxy for the suitability and hardiness of
forest reproductive materials. We also identified some scientific questions that require
further research attention. First, because breeding of Scots pine and Norway spruce
now increasingly offers second or even third generation material suitable for seed
orchards, it will be increasingly difficult to characterise their hardiness and suitability
for certain locations solely based on the geographical origin of their parents or
geographical location of field tests. The transfer models used for predicting such
suitability are robust for the current generation of clones, but may not be suitable for
the next generation. This issue is exacerbated by rising temperatures and other
environmental disturbances caused by climate change. We foresee that the use of
latitude as a proxy of hardiness and suitability will become increasingly irrelevant or
even misleading. In the long term, new descriptive variables and new predictive
models need to be developed to adequately describe the environmental conditions of
specific sites and the suitability of forest reproductive materials on these sites. A full
set of useful parameters could be used to correctly monitor and safeguard genetic
levels, suitability and diversity for forest regeneration material deployed in Sweden
and other Nordic countries during the 215t century.



Sammanfattning

Denna arbetsrapport beskriver hur man pa lampligast sétt berdaknar, beskriver och
tolkar nyckeltal for viktiga genetiska egenskaper hos skogsfroplantager (dven kallade
froodlingar) och deras froskordar. Dessa egenskaper ar viktiga for hur plantmaterial
som uppodlas frén dessa froskordar sedan upptrader i skogen.

Studien gjordes genom att undersoka genetiska nyckeltal férknippade med:

1. Genetisk vinst, det vill sdga hur mycket béttre ett plantparti fran en
froplantage forvintas prestera dn ett lokalt och oféradlat plantparti i termer av
arealproduktion 6ver en omloppstid.

2. Den standardiserade ursprungslatituden hos ett plantparti frin en
froplantage. Detta dr en god indikation pa vilka geografiska omraden och
miljoforhéllanden som plantpartiet kan vara bast lampat for.

3. Den genetiska mangfalden hos plantpartiet frén en froplantage (genetisk
diversitet). Detta ar viktigt for generell riskhantering, da ett plantparti med
god genetisk diversitet i regel ar robust vid odling och saledes har potential att
kunna motsta eller anpassa sig till svarférutsedda hiandelser och hot (till
exempel extremtorka, insektsangrepp, stormar och sjukdomar) som kan
intraffa under de 1dnga omloppstider som réder i Norden. Plantpartier med
stor genetisk mangfald minskar ocksa risken for inavel och de negativa
konsekvenser som inaveln medfor.

Beridkningar av den genetiska vinsten och det standardiserade ursprunget baserades
pa Plantvals modeller och froplantagedatabas. For berdkningen av parametrar
kopplade till den genetiska diversiteten anvandes inventeringsdata insamlade fran ett
stickprov av 33 froplantager i tall och gran.

Stabiliteten for nyckeltalen Gver tid studerades ocksa. Hansyn togs dé till olika
handelser som &r sannolika under froplantagens produktiva tid, sdsom stigande alder
och mognad, olika skotselatgiarder samt effekten av oférutsedda héandelser och
missoden, till exempel torka eller forfrysning. Resultatet visade att nyckeltalen i
allménhet dr mycket stabila. Den enda miljéfaktor som verkade ha stor betydelse for
froplantageskordarnas egenskaper var froplantagens alder och mognad. Oférutsedda
olyckor och allménna skotselatgéarder paverkade inte nyckeltalen nimnvirt, trots att
de i flera fall fororsakade betydande minskningar i antalet levande froplantagetrad.
Skotselatgarder som var specifikt inriktade pa att forandra froplantagens genetiska
egenskaper paverkade daremot den genetiska vinsten och diversiteten, men inte det
standardiserade ursprunget.

For att battre sikerstilla tillampbarheten av Plantvals modeller och inventeringsdata
jamforde vi nyckeltal berdknade med hjilp av dessa datakillor med motsvarande
nyckeltal baserade pa nyligen framtagna och publicerade DNA-profileringsdata av
froskordar. Denna jamforelse visade relativt god 6verenstimmelse, vilket bekraftar att
Plantvals modeller och inventeringsdata dr anvindbara. Men jamforelsen visade ocksa
att genetisk diversitet baserad pa inventeringsdata ofta ar négot 6verskattad (med ca
25 procent) i jaimforelse med DNA-profileringsdata, vilket sannolikt beror pa ojamn
blomning och kottsittning i froplantager som inventeringar inte tar hansyn till. Denna
overskattning skulle dock kunna kompenseras for i efterhand.



Bakgrund

For négra ar sedan publicerade Skogsstyrelsen rapporten "Skogstradens genetiska
maéngfald: status och dtgirdsbehov” (Black-Samuelsson m.fl. 2017). Denna lade stor
tyngd pa riskspridning inom skogsbruket med hiansyn till skogsbruksmetoder,
tradslagsval och val av plantmaterial. Rapportforfattarna forordade béttre
dokumentation om skogsodlingsmaterial s& att bevarandet av genetisk diversitet
sdkerstalls.

Majoriteten av skogsplantor som planteras i Sverige idag kommer frén genetiskt
foradlade frokillor sdsom froplantager (aven kallade froodlingar). Nar man valjer
kloner for etablerandet av en froplantage har antalet kloner stor inverkan pa det
producerade froets foradlingsgrad (Rosvall m.fl. 2016). Om man anvander sig av ett
mindre antal kloner kan forvisso den genetiska vinsten 6kas, men froskordens
genetiska méngfald blir mindre. De valda klonernas inbordes slaktskap paverkar ocksa
bade foradlingsgrad och den genetiska mangfalden. Det dr ocksa virt att notera att en
alltfor liten genetisk mangfald kan resultera i inavelsdepression, 4ven om barrtrad
generellt har starka inbyggda sparrar mot sjalvbefruktning. Inavelsdepression skulle
kunna dventyra den genetiska vinst som prognosticerats. Bade inavelsdepressionen
och de inbyggda sparrarna mot sjalvbefruktning kan dessutom i sig resultera i mindre
froskordar, det vill sdga ett lagre utbyte av fr6 per kotte.

Den genetiska mangfalden hos en froplantage kan potentiellt paverkas av allehanda
skotselatgiarder och andra handelser. Sddana faktorer utgors av till exempel gallringar,
sarplockningsskordar, tilliggspollinering och befruktande pollen som kommer frén
trad som inte ar en del av froplantagen (Funda m.fl. 2015 & 2016). Avgangar i
froplantagen kan resultera i en fordndrad fordelning av rameter mellan kloner eller till
och med forlust av specifika kloner och paverkar dirmed den genetiska diversiteten
hos froplantagen. Nar val av kloner gors, nér deras initiala representation i en
froplantage bestdms och nir vi bedriver vidare skotsel och hantering av froplantagen,
maéste det ske pa ett sitt si att producerade froskordar innefattar tillrackligt stor
genetisk diversitet samtidigt som eventuella forluster i genetiskt virde minimeras.

Godkéannandeforfarandet for froplantager i Sverige tar for narvarande hansyn till
antalet unika kloner, deras ursprung och beriknad harkomstlatitud for att pa sé satt
beskriva den genetiska sammanséttningen av froskordar fran sagda froplantage
(SKSFS 2002:2, Bilaga 4 och 5). Dessa métt ger en ofullstindig bild av den genetiska
mangfalden eftersom mojligt sliktskap mellan kloner och férdelningen av rameter per
klon kan ha avgorande paverkan pa bade genetisk vinst och genetisk diversitet.

Mer rattvisande matt pa genetisk diversitet, som indirekt tar hansyn till slaktskap
mellan kloner kan erhallas genom metoder baserade pa “identitet genom nedarvning /
identity by descent” (IBD). Bland IBD-baserade parametrar kan nimnas
gruppslaktskap (Cockerham 1967), proportionell gendiversitet (Lacy 1995) samt
statusnummer (Lindgren m.fl. 1996). Nya DNA-baserade genotypningsmetoder har
utvecklats till den grad att genetisk diversitet och inavelsgrad kan skattas genom
stickprov frén froskordar och till 6verkomligt pris (Wang 2011, Hall m.fl. 2020,
Heuchel m.fl. 2022).

Det finns tidigare rekommendationer for hur ménga kloner som bor finnas i svenska
skogsfroplantager (Lindgren & Prescher 2005) men dessa rekommendationer har
hittills inte tagit hansyn till sliktskap mellan kloner. Tidigare arbeten har inte heller



tagit hansyn till fordndringar i klonférdelningen under fréplantagens produktiva
tidsperiod. Det finns darfor behov av bittre diversitetsparametrar som tar hansyn till
kloners inbordes rametférdelning och sldktskap.

Genetisk populationsstruktur utgor ett komplicerat problem som kréaver bade
avancerade DNA-profileringsmetoder samt kraftfulla matematiska utrakningar.
Tillgdng till 1attillgangliga och lattanvanda verktyg for automatisk utriakning av
genetisk diversitet i froplantager skulle erbjuda mdjligheter att battre karakterisera
och beskriva egenskaper hos sévil befintliga som planerade froplantager och skulle
mojliggora kontinuerlig 6vervakning av froplantager och dess skérdar. Férutom
lampliga verktyg behovs dven effektiva riktlinjer for svenska skogsfroplantager och
dirigenom en smidig process for hur froplantager och deras genetiska
sammansittning ska regleras och godkannas dér hansyn tas till méjliga framtida
héandelser och skotselmetoder. Detta projekt syftar till att utveckla verktyg, metoder
och riktlinjer for sddana syften.

Syfte

Malet med detta projekt var att utveckla lattanvianda verktyg for att karakterisera den
genetiska sammanséttningen hos froplantager (fréodlingar) och déarigenom kvantifiera
dess genetiska mangfald samt att sammanstilla en manual f6r hur denna genetiska
sammansittning kan skattas och beskrivas. Relevanta parametrar for en heltackande
beskrivning av froplantager dr deras genetiska varde (graden av forbattring av
foradlade egenskaper), klonernas genetiska ursprung, samt fréplantagens genetiska
mangfald och risker for inavel i froskorden. I denna rapport beskriver vi hur icke
slumpmassig mortalitet (exempelvis genom insekts- och svampskador) samt
skotseldtgiarder (exempelvis sarplockning och gallringar) paverkar dessa parametrar
under den produktiva tiden for en froplantage och hur detta paverkar
rekommenderade riktlinjer for genetiskt virde och diversitet. Malgrupp for denna
rapport inkluderar tjanstemén pa Skogsstyrelsen, froplantagedgare och -skotare,
skogstradsforadlare samt studenter m.fl.

Metoder

Teori

De tre viktigaste aspekterna av froplantager som vi beskriver i denna rapport ar: i)
genetisk vinst, ii) standardiserat ursprung av froplantagens ingdende kloner, iii)
genetisk diversitet. Var approach for att hantera dessa tre aspekter skiljer sig it
eftersom de beskriver vildigt olika saker.

Den genetiska vinsten kan skattas utifran genetiska parametrar och/eller avelsvarden.
For avelsviarden anviander Skogforsk oftast analyssystemet TREEPLAN (McRae m.fl.
2004). For att skatta avelsvirden for volymproduktion 6ver en omloppstid behover
information frén traditionella avkommef6rsok och rena produktionsforsék
kombineras. Produktionsforsoken nivalagger den genetiska vinst som kan erhallas
genom foradling (Jansson 2007, Jansson m.fl. 2017, Liziniewicz & Berlin 2019).
Baserat pa denna information har ett schabloniserat system for att skatta genetisk
vinstniva i en plantage tagits fram (Berlin m fl. 2019, Steffenrem m.fl. 2020) och
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anvands i webverktyget Plantval (https://www.skogforsk.se/produkter-och-
evenemang/verktyg/plantval/). I denna rapport har vi anvant oss av Plantvals system
som utnyttjar standardiserade parameterskattningar for att skatta genetiska vinster i
froplantager.

Standardiserat latitudursprung for en froplantage kan skattas relativt enkelt for
plantager med enbart bestdndsutvalda plustrdd. Men nya froplantager innehéller
klonmaterial som dr avkommor (ibland till och med i tva generationer) till
ursprungliga plustrad for vilka latitudursprung var ett relevant matt. Allt det nya
materialet har testats i faltférsok och har darmed visat sin potential under
forhéllanden som har mycket lite med sitt drvda latitudursprung att gora. Det finns
séledes ett behov av en djupare diskussion kring vad begreppet standardiserat
ursprung ar tankt att beskriva. Om detta diskuteras lite kring i denna rapport.

Analysmassigt har vi dock lagt den storsta tyngdvikten vid méatt pa genetisk diversitet
eftersom det finns ménga satt att mita detta, vilket kan skapa viss forvirring. Det finns
ett behov av att kunna kvantifiera genetisk diversitet pa ett konsekvent och
standardiserat sitt. Detta métt bor ocksa kunna beakta fenomen som ar vanligt
forekommande i skogsfroplantager sdsom ojamn rametfordelning 6ver kloner och
slaktskap mellan kloner. Vi har dessutom gjort lite jamforelser med nyligen
publicerade resultat som innefattar analyser av DNA-markoérer av skérdar fran
froplantager (Heuchel m.fl. 2022). Sddana analyser tar ocksd hansyn till ojamn
blomningsférmaga, observerad pollenkontamination (PK) och icke-slumpmassig
parning mellan froplantagetrad, utéver de faktorer som redan tidigare har ndmnts.

Genetisk vinst

Som angivits tidigare anvidnde vi oss av Plantvals schablonmetoder for att
karakterisera den genetiska vinsten hos en froplantage (Berlin m.fl. 2019). Med
genetisk vinst avses hir vinst i produktionsindex, vilket ar ekvivalent med en
procentuell vinst i arealproduktion éver omloppstiden relativt arealproduktionen for
lokalt insamlat och icke-foradlat bestandsfro.

I korta drag bestar den produktiva genetiska vinsten (produktionsindexet) av tva
faktorer, ndmligen procentuell vinst i héjdtillvaxt (AH) och procentuell vinst i
overlevnad (AS;.). Det ska noteras att den procentuella vinsten i hojdtillvaxt anvander
hojdtillvixt av ett lokalt insamlat och icke-forddlat bestandsfroé som basniva (o
procent). Overlevnadsvinster, & andra sidan, relateras till en standardiserad hypotetisk
situation dar ett lokalt insamlat och icke-foradlat bestdndsfré uppvisar en 6verlevnad
pé 50 procent. Denna standardiserade hypotetiska situation representerar en ganska
karv lokal eftersom enbart hilften av alla icke-forddlade plantor 6verlever. For savél
hojdtillvixt som 6verlevnad géller att den viktigaste vinstkategorin for varje given
froplantage ar foradlingsvinsterna (AHf-och ASssr). Dessa vinster ar olika satta
beroende pa froplantagekategori (Tabell 1) som for narvarande &r fem till antalet.
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Tabell 1. Kategorier av froplantager och deras foradlingsvinst for hojdtillvaxt (AHys,) respektive dverlevnad
(ASfsr). Observera att alla foradlingsvinster kan paverkas av pollenkontamination.

Kategori Forklaring AHps (%) ASgsr (%)
1g Fenotypiskt valda men ej testade plustrad (EttO) 0 0
1.25¢g En blandning av testade plustrad valda for hojdtillvaxt plus 2,5 0
ytterligare tillagg av fenotypiskt valda men ej testade plustrad
(Tvao)
1.25gS En blandning av testade plustrdd valda for battre éverlevnad 0 2,5
(hardighet) plus ytterligare tillagg av fenotypiskt valda men ej
testade plustrad (Tvao)
1.5g Enbart testade plustrad valda for hojdtillvaxt (TreO). | vissa fall 15 0
kan slaktskap férekomma mellan kloner da material fran F;-
generationen ar med i urvalet.
1.5gS Enbart testade plustrad valda for hojdtillvaxt och battre 10 5

overlevnad (TreO). | vissa fall kan slaktskap forekomma mellan
kloner p.g.a material fran F;.

Utover foradlingsvinster for hojd och 6verlevnad kan ett antal tilliggsvinster
forekomma:

1.

Froplantagevinst. En generell vinst i hgjdtillvaxt (AHpi.) pa fyra procent som
motiveras av mer konsekvent utkorsning och de gynnsamma fysiologiska
forhéllanden som réder for fré som produceras i froplantager (Rosvall m.fl.
2001), Denna vinst ges alltsa oavkortat till alla froplantagematerial oavsett
foradlingsgrad och pollenkontamination.

Plustradsvinst. En schablonerad plustradsvinst (AH,;) i hojdtillvaxt pa sex
procent som ges till alla froplantagematerial. Man skulle kunna hivda att
AHp;: borde ing i foradlingsvinsten AHfs- (Tabell 1) men vi foredrar att
redovisa plustridsvinsten separat eftersom denna (till skillnad fran AHy;,) inte
kan kalibreras mot foradlingsvinster skattade fran genetiska parametrar eller
avelsviarden (TREEPLAN). I likhet med AHpgs;-kan dock AH,; paverkas av
pollenkontamination i froplantagen.

Sarplockningsjusteringar. Potentiella genetiska tillaggsjusteringar till foljd av
sarplockning (AHs:ir och ASss:). Dessa tilldggsvinster ligger pa +6 och +4,5
procent for héjd och 6verlevnad med avseende pa den bittre fraktionen (A) av
en sdrplockning. For den sdmre fraktionen (B) gors dock i stillet motsvarande
avdrag (-2 och -1,5 procent). Huruvida siarplockningen resulterar i en vinst i
hojd eller 6verlevnad beror pa den beslutade inriktningen av sarplockningen.
Om hela froplantagen plockas som helhet sé giller att AHir = ASsir = O
procent. Enbart hilften av denna vinst kan realiseras eftersom sarplockningen
enbart kan utnyttja det genetiska bidraget paA modernet. Eftersom det
genetiska bidraget pa fadernet ar oforandrat paverkas sjalva
sarplockningsvinsten inte heller av pollenkontamination.

Gallringsvinst. Potentiella genetiska vinster till f61jd av genetisk gallring
(AHga1 och ASyar). Det finns vinster for forstagallring och andragallring och
dessa vinster ligger pa +2 och +4 procent for bade héjd och 6verlevnad men
beror ocksa pa om den genetiska gallringen inriktar sig pa forbattring av hojd
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eller 6verlevnad. Om froplantagen ar ogallrad sa galler att AHgqi= ASgai = O
procent. Aven denna vinst kan paverkas av pollenkontamination.

5. Linjargruppering. Potentiella genetiska vinster till f6ljd av att man
systematiskt 6verrepresenterar béattre kloner i linjart forhallande till deras
prestanda (Linear deployment, AH, och ASy,). Vinsten av detta
tillvagagéngssitt ligger pa en procent for savil hojdtillvaxt som 6verlevnad.
Huruvida vinst erhélles for enbart hojdtillvaxt eller for savil hojdtillvaxt som
overlevnad beror pa froplantagetypen (g eller gS i Tabell 1). Aven denna vinst
péverkas av pollenkontamination.

Som redovisat ovan paverkas alla vinster utom froplantagevinsten (AHpi,) och
sarplockningsvinsten (AHssr) av inkorsande vildpollen som harror fran utanfor
froplantagen (pollenkontamination). Nar man summerar alla tinkbara vinster ovan
for att kalkylera den totala genetiska vinsten for en froplantage i termer av hojdtillvaxt
(AH) och 6verlevnad (AS5o) far man d& ta hansyn till andelen pollenkontamination
(irk) genom foljande formler:

AH = Alea + (1 - O,S’iPK) . (Alet + AHﬁir + AHgal + AHIin) +0,5- AHggr
AS50 = (1 - 0a5'iPK) : (ASf()'r + ASgal + ASlin) + 0,5 ASsir

Man kan hir notera att pollenkontaminationen, som varierar mellan o (ingen) och 1
(fullstindig) enbart kan omintetgora den halft av foradlingsvinsterna som nedérvs pa
fadersidan. Foradlingsvinst som nedéarvs frin de skordade modertraden i plantagen ar
diaremot garanterad oavsett graden av pollenkontamination.

Pollenkontamination i tall ar starkt beroende av froplantagens alder (t). Froplantager
kan i forekommande fall bilda honblommor vid tidmligen tidig dlder d&ven om
kottskordar vid dessa aldrar likval dr blygsamma. Det dr dock mycket ovanligt att
froplantager bildar hanblommor innan tio ars alder och det ar sdledes rimligt att anta
att pollenkontaminationen dr 100 procent innan denna tidpunkt (¢,0). Nar
hanblommor dock har borjat bildas minskar pollenkontaminationen successivt och
antas bottna pa ca 40 procent (Eriksson 1996). Enligt en modell utvecklad av Rosvall
och Wennstréom (2008) och senare uppdaterad av Almqvist m.fl. (2010), skattas
trenden for andelen pollenkontamination 6ver stigande plantagealder (t) enligt
foljande funktionssystem:

o Omt < tpor ipx =1 (100 %)
o Omt =ty ik =1-1(0,13932 - (t - tpo1)? - 0,142285 - (t - tpe1) + 0,33264)/25
¢ Om ovanstdende formel resulterar i ipx < 0,4 (40%), justera da till ipx = 0,4

Detta funktionssystem ar illustrerat i Figur 1. Om inga sirskilda observationer gjorts,
antages att t,,; = 10 r. Men denna brytpunkt kan justeras savil framéat som bakéat
tidsmassigt om det kan motiveras av observerad mognad och blomningsbenédgenhet i
froplantagen.
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Figur 1. Den antagna tidstrenden for pollenkontamination (inkorsning) med stigande alder (t) i en
froplantage for tall eller gran. Tidpunkten for pollenproduktionens start (t,o) ar har satt till det
brukliga tio ar (forsta orangefargade streckade linjen) men tidpunkten kan justeras om
observationer fran froplantagen stodjer detta.

Kunskapsliget for pollenkontamination i granfréplantager ar simre och séledes
bortser Plantval i nulédget fran pollenkontamination och antar ipx = 0 procent.
Huruvida detta ar rimligt kommer att diskuteras vidare senare i rapporten nér vi gor
jamforelser mellan kloninventeringar och DNA-analyser av froplantageskordar.

De genetiska vinster vi hittills behandlat hanterar hojdtillvaxt och 6verlevnad var for
sig. For att f4 ett mer sammanhéllet métt pa genetisk vinst anvander sig Plantval av ett
produktionsindex (PI) som ar tankt att spegla areell volymproduktion 6ver en
omloppstid. Produktionsindexet berdknas som en multiplikativ sammanvigning av
hojdtillvaxt och 6verlevnad. I likhet med de genetiska vinsterna for hojdtillvaxt och
overlevnad, relateras produktionsindexet till areell volymproduktion for lokalt
insamlat icke-féradlat bestandsfro. For att detta ska kunna kalkyleras behéver man
forst addera de genetiska vinsterna for det foradlade froplantagematerialet till
referensbasen for saval hojdtillvaxt som 6verlevnad:

Hpi = Hiop + AH — 100 + AH
Sfpl50 = Slob5o + AS50 — 50 + AS50

Dar Hy, dr froplantagematerialets relativa hojdtillvaxt, Hiep ar det icke-foradlade
lokala bestdndsfroets hojdtillvaxt och AH ar froplantagens procentuella genetiska
vinst. Likasa ar Spis0 froplantagematerialets 6verlevnad pé en plats dar det lokala icke-
foradlade plantmaterialet (Siops0) skulle ha uppvisat en 6verlevnad pa 50 procent och
AS;, dr froplantagematerialets genetiska 6verlevnadsvinst under sddana forhéllanden.
Det bor noteras att eftersom savil hojd som 6verlevnad redan ar relaterat till det icke-
foradlade lokala bestandsmaterialet sé ar, per definition, Hio, = 100 och Sips0 = 50.
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Darefter raknar man ut froplantagematerialets produktionsindex pé en sddan
foryngringslokal (Plgi50) enligt formeln:

Srpiso " Hppt " Crpt _ 100 Sriso " Hppt " Crpt _ Sypiso * Hypt * Crpi

Pl =100
fpiso Siops0 " Hiop * Ciobso 50100 - Cops0 50 - Ciopso

Det ska har ndmnas att Cgyoch Crpso ar korrigeringsfaktorer som justerar den areella
produktionen med héansyn till luckighet skapad av tidig mortalitet (1&g 6verlevnad).
Resonemanget ar sddant att en resonabel andel avgingar av trad i ett bestand kan
kompenseras med att de omkringliggande traden vixer snabbare till f6]jd av minskad
konkurrens. Detta giller dock bara om avgingen ar sa pass begriansad att en sidan
kompensation ar mojlig. Alltfor stora avgéngar, & andra sidan, kommer att resultera i
betydande luckor mellan kvarvarande trid och dessa kan darfor inte kompensera for
avgangarna trots den betydande tillvixtokningen hos de dnnu levande triaden (Berlin
m.fl. 2009). Korrigeringsfaktorn (C) &r i sig beroende av 6verlevnadsandelen (x =
S/100) och har i tidigare utford forskning pa tall (Berlin m.fl. 2009 & 2019)
modellerats och skattats till ett system av splinefunktioner och vars trender dven visas
i Figur 2:

For o < x<0,25:

C=1(0,2488 - x3-1,1752 - x2 + 1,9265 - x) / x

For 0,25 < x<0,5:

C =(0,2488 - (x-0,25)3 - 0,9887 - (x-0,25)2 + 1,3855 - (x-0,25) + 0,4121) / x
For 0,5 < x<0,75:

C =(0,2488 - (x-0,5)3- 0,8021 - (x-0,5)2 + 0,9378 - (x-0,5) + 0,7005) / x
Foro,75 <x <1:

C =(0,2488 - (x-0,75)3- 0,6155 * (x-0,75)? + 0,5834 - (x-0,75) + 0,8887) / x
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Figur 2. Trenden for korrigeringsfaktorn for volymproduktion (C) beroende pa 6verlevnad.
Korrigeringsfaktorn tar hansyn till mortalitetsskapad luckighet i bestandet och korrigerar saledes
volymproduktionen med tanke pa att 6verlevande granntrad kan vaxa snabbare med sjunkande
konkurrens.

Det ska papekas att detta standardiserade produktionsindex Pl dr framst tankt for
foradlade tallmaterial som planteras pa tamligen kirva lokaler dar det lokala
bestandsmaterialets forvintade 6verlevnad endast dr 50 procent. For att komplettera
bilden finns det dven skil att presentera ett produktionsindex som ar giltigt for
plantering pa milda lokaler med hogre 6verlevnad och som dé dven skulle vara fullt
giltigt for gran. Praktisk erfarenhet tyder pa att det ar svart att f4 en 6verlevnad hogre
an 85 procent och att den mortalitet som kvarstar under s gynnsamma forhéllanden
regelmassigt kan hanforas till tillfalliga faktorer sésom markberedning och val av
planteringspunkter snarare an lokalens allménna karvhet eller plantmaterialets
inneboende hirdighet. Plantval tillater sdledes inte Gverlevnaden att bli hogre &n 85
procent som mest och kommer diarmed regelmaissigt att justera 6verlevnaden till 85
procent dven om forflyttningsfunktioner och andra formelsystem skulle indikera &nnu
hogre overlevnad. Ett standardiserat produktionsindex fér en mycket mild och
gynnsam lokal dar 6verlevnaden for det icke-foradlade lokala bestdndsmaterialet ar 85
procent (eller mer), kan saledes enkelt berdknas genom en forenkling av foregdende
formel:

S “Hepy - C 85 Hf, - C
fpiss " Hfpl " Lrpiss fpl * Lss
PI =100 =100————=H
Ipiss Siobss * Hiop * Ciobss 85-100 - Css et

Notera att under sddana milda forhallanden kommer eventuella genetiska
overlevnadsvinster for froplantagematerialet inte att ge nagon férdel i jamforelse med
oforadlat lokalt bestandsfro eftersom bagge overlevnader regelmassigt justeras ned till
85 procent. Likasa kan man dé anta att Cguis; = Ciobss = Cs; eftersom
korrigeringsfaktorn ar beroende av just 6verlevnaden. Under sddana forhallanden ar
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PlIg,85 ekvivalent med ett rent hojdtillvaxtindex (Hp). Froplantagematerialets
genetiska overlagsenhet kommer da enbart att speglas av den hogre tillvixten. Denna
situation avspeglar inte enbart Plantvals hantering av tall planterad pa milda lokaler
utan dven hur Plantval for narvarande hanterar gran generellt. For narvarande raknar
inte Plantval med 6verlevnad som en viktig faktor for gran och séledes géller Pls50 =
Plg,i85; = Hp regelmassigt for gran.

Tillvigagéngssittet att schablonmassigt rikna ut standardiserade genetiska vinster i
formen av ett produktionsindex har férdelen att proceduren kan goras nigorlunda
transparent for alla intresserade parter. Alternativet att anvianda sig av genetiska
parametrar eller avelsvarden direkt &r har behdftade med éatskilliga skalningsproblem
och ar dessutom en procedur som ar dn mer komplex 4n den som beskrivs hir. Sdledes
foredrog vi att anvidnda Plantvals schablonmetoder med hénsyn taget till transparens
och begriplighet.

Det finns nigra aspekter av Plantvals berdkningar av produktionsindex och genetisk
vinst som vi inte tar hansyn till i denna rapport:

e Eftersom vi enbart utgér fran situationer dar det icke-foradlade lokala
bestandsfroet har en 6verlevnad pé 50 eller 85 procent (och mer) behdver inte
vinster i 6verlevnad frekvensjusteras pa det sitt som anvisas av Andersson
och Ericsson (2002) samt dven dokumenterats av Berlin m.fl. (2019).

o Eftersom vi enbart utgar fran standardiserade situationer tillimpar vi heller
inga forflyttningsfunktioner sdsom redovisas i Berlin m.fl. (2016) samt dven
dokumenterats av Berlin m.fl. (2019). Den standardiserade situation som
redovisas i denna rapport utgar allts fran situationer dar
froplantagematerialet betraktas som adaptationsmassigt ekvivalent med
“lokalt material”.

Dessa begransningar gor att vi i denna rapport inte kommer att diskutera fragor om
forflyttningseffekter pa plantmaterial pé ett detaljerat sétt.

Standardiserat ursprung

Det standardiserade ursprunget for en froplantage beskrivs idag i termer av en
genomsnittligt utrdknad breddgrad (latitud). Ursprungslatituden ar tinkt som en
vagledning for att definiera ett omréde till vilket plantmaterialet frén froplantagen kan
anses vara evolutionart anpassat. For tall ar Sverige uppdelat i 15 sddana omraden
(tallfr6zoner) vilka ar fordelade 6ver olika delar i Sverige baserat pa latitud och hojd
over havet (Rosvall 2003 och Figur 3). For gran har en liknande uppdelning gjorts i 14
granfrozoner.
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Figur 3. Indelning av tallfr6zoner inom Sverige, anpassade fran Rosvall (2003).

Froplantagens standardiserade ursprungslatitud (LATf,.) r en sammanvagning av
ursprungslatituden av de i froplantagen ingdende klonerna (LATkioner) samt
ursprungslatituden av inkorsande pollenmoln (LATpx) (Andersson och Ericsson 2002)
pa sa sitt att:

LATﬁ)u =0,5" LATkloner + 0,5 ((1 - iPK) : LATkloner + iPK : LATPK)

dar den forsta termen beskriver klonernas maternella bidrag till ursprungslatituden
och den andra termen beskriver klonernas paternella bidrag som i sin tur dven kan
paverkas av pollenkontamination (ipg). Denna ekvation kan vidare forenklas till:

LATﬁm = LATkoner (1 -0,5- iPK) + 0,5 LATpx - ipx

Ursprungslatituden for det inkorsande pollenmolnet i sin tur antas ligga en halv
breddgrad soder om froplantagens beldgenhet (LATjp) pé sa sitt att:

LATpg = LAijb - 0,5

Detta antagande motiveras med att: i) 16sslappt tallpollen kan fardas ganska langt; ii)
trad av sydligare ursprung tenderar att blomma tidigare pa varen och kan séledes ha
en viss komparativ fordel vid befruktning samt iii) att den forharskande
vindriktningen i Norden tenderar att ligga fran syd till sydvast. Dessa faktorer gor det
rimligt att anta att vildpollen bor ha nagot sydligare ursprung dn den plats déar
froplantagen &ar beldgen. Andelen pollenkontamination (ipx) berdknas pa precis samma
sétt som tidigare redovisat for justering av genetiska vinster (avsnitt Genetisk vinst
och Figur 1).
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Froplantageklonernas ursprungslatitud (LA Tkioner) r i sig ett genomsnitt av varje klons
enskilda varde och &r siledes ett viktat medelvarde dar varje klon viktats med antalet
ingdende rameter (klonkopior) i froplantagen. Dock férekommer dven en férenklad
procedur med aritmetiska medelviarden av de ingdende klonerna. I avsnittet
Diskussion om standardiserat ursprung finns en mer ingdende diskussion om hur man
kan betrakta och hantera froplantagekloners standardiserade ursprung i de fall dar
man anvander andra féradlingsgenerationens material, ndgot som med all sannolikhet
kommer bli aktuellt i fjirde omgéngens froplantager (FyrO) som stér i begrepp att
anlaggas.

Genetisk diversitet

Den genetiska diversiteten i en froplantage eller hos dess froskordar kan inte hamtas
fran Plantvals modeller eftersom denna aspekt inte regleras av Plantval. For
diversitetsindamal méaste siledes teoretiskt och praktiskt definierade métt anvindas.
Mitt som ldmpar sig vil for skogfroplantager ar gruppslidktskap (041) och
statusnummer (Ns) berdknade utifran sliktskapet mellan de i froplantagen ingédende
klonerna samt deras relativa reproduktiva inflytande i froplantagen (Lindgren m.fl.
1996).

Gruppslidktskap och statusnummer ar i grunden baserade pa begreppet “identitet
genom nedirvning” (identity-by-descent, IBD) som &r grundat i matematisk
sannolikhetsldara. Man ténker sig hir att varje utavlad individ har tva unika
genuppsittningar (sa kallade alleler, en nedarvd fran far och den andra fran mor) som
skiljer sig fran alla andra genuppsittningar hos andra individer i en population av
obesliktade och ej inavlade individer. Hypotetiskt sett blandar man sedan alla dessa
genetiska alleler i ett ogenomskinligt kirl. Darefter drar man blint tva alleler fran
karlet som om man skulle ha dragit lotter, fast med aterldggning till kirlet av den forst
dragna allelen. Gruppsliaktskapet 0 ar siledes sannolikheten att man drar en allel av
exakt samma sort biagge gangerna, en sa kallad identity-by-descent-hindelse. Ett
mycket forenklat exempel av detta visas i Figur 4 dar man tanker sig en population av
fyra utavlade och icke-besliktade individer (A, B, C och D). Dessa fyra individer har da
totalt &tta unika alleler (a; ... ag). Om dessa skulle blandas i jaimna proportioner i ett
ogenomskinligt kirl och man sedan slumpmassigt skulle dra tva alleler x och y (med
aterldggning av den forst dragna allelen x), s ar det relativt enkelt att visa att
sannolikheten att dra samma allel tva ginger ar 1/8 (12,5 procent). Gruppslaktskapet
for en sddan population ar alltsa Oagcp = 0,125.
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Figur 4. lllustration over sannolikheten att en identitet-genom-nedarvning-hdndelse uppstar fran
en population av fyra obesldktade och utavlade individer (A, B, C och D). Denna sannolikhet ar
ocksa definitionen pa gruppslaktskapet for populationen ABCD, d v s Oascp. Allelerna i karlet visas
men tanks vara osynliga for lottdragaren.

I ett praktiskt sammanhang kan man tianka sig att det ovanstdende exemplet
efterliknar den genetiska kompositionen i en froplantage som bestér av fyra
obeslaktade och utavlade kloner (A, B, C och D) och som ér lika vil representerade i
froplantagen (lika antal rameter per klon). Samma tillvigagangssitt kan anviandas for
att berdkna parvisa slaktskapskoefficienter, till exempel mellan klonerna A och B
(64,8), eller en klons sldktskap med sig sjélv, till exempel A-klonens sjalvslaktskap
(B4,4). I parvisa slaktskap tdnker man sig att man slumpmassigt drar alleler fran forst
ett kirl (som representerar allelerna hos A) och sedan det andra kirlet (som
representerar allelerna hos B). Parvisa sldktskap anvinds som komponenter vid
berikning av gruppslaktskap dir de ingdende individerna inte kan anses vara
obesldktade med varandra. Men i fallet med de fyra obesliktade klonerna i Figur 3 ar
det timligen enkelt att berdkna sliktskapet mellan A och B till 845 = 0 eftersom A och
B ar helt obesldktade och har helt olika alleler (a;a- hos A och asa, hos B). Samtidigt ar
det ocksa ganska latt att inse att sjélvsliktskapet for den utavlade klonen A berdknas
till B4.4 = 0,5.
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Tabell 2. Exempel pa slaktskapskoefficienter (#) mellan tva individer (eller en individ med sig
sjalv) for ett antal enklare slaktskap samt indikation pa huruvida @ kan berdknas exakt eller om
den maste berdknas som ett genomsnitt av alla tdnkbara mojligheter. Alla slaktskap noterade i
denna tabell forutsatter att de ingdende individerna inte ar inavlade.

Slaktskapstyp g Berakningstyp
Sjalv % =05 Exakt
Mellan enaggstvillingar eller rameter inom klon % =05 Exakt
Avkomma mot forélder (mor / far) % =0,25 Exakt
Mellan helsyskon (syster / bror) % =0,25 Genomsnitt
Avkomma mot forforalder (t.ex. farmor) 1/8=0,125 Genomsnitt
Avkomma mot forédldrahelsyskon (t.ex. morbror) 1/8=0,125 Genomsnitt
Mellan halvsyskon (halvsyster / halvbror) 1/8=0,125 Genomsnitt
Mellan dubbelkusiner (alla fyra forféraldrar 1/8=0,125 Genomsnitt
gemensamma)

Avkomma mot forforforalder (t.ex. mormorsmor) 1/16 =0,0625 Genomsnitt
Mellan enkelkusiner (tva gemensamma forféraldrar) 1/16 =0,0625  Genomsnitt
Mellan obeslaktade (per definition) 0 Exakt

Vid andra sldktskap anvands ett liknande tillvagagéngssitt for att berdkna de parvisa
slaktskapskoefficienterna men dessa kan vara lite svarare att berdkna d& man
vanligtvis méste basera dem pa ett genomsnitt av alla moéjliga handelser som kan ha
intraffat vid nedarvningen av de unika allelerna i slaktskapskedjan. Denna
slaktskapskedja maste alltid utgd fran ett antal urféraldrar (founders) som i sig antas
vara obesldktade med varandra. Hursomhelst visas berdknade parvisa 6 for ett antal
enklare sliktskap i Tabell 2 och om sddana forekommer mellan fordldraklonerna i en
froplantage kommer detta att 6ka gruppsliaktskapet for bade froplantagen i sig och
dess skord (avkomma).

Vid sidan av parvisa sldktskap finns en annan viktig faktor som paverkar
gruppslaktskapet i en fréplantageskord, namligen foraldraklonernas reproduktiva
bidrag till skorden. Det ar ofta orimligt att anta att alla kloner i en froplantage bidrar
lika mycket som foraldrar till en froskord. Olika kloner ar kanske inte lika
framgéangsrika som foraldrar. Sddana olikheter kan bero pa olika beniagenhet att
blomma och att producera fré genom kottsittning, men sddana olikheter kan ocksa
bero pa att vissa kloner dr mer flitigt representerade med ett storre antal rameter
(trad) i froplantagen an andra kloner. Enskilda kloners blomningsférméga och
froproduktion ar ganska svart och arbetsamt att mita i en froplantage med
traditionella metoder, men antalet rameter for varje klon ska vara kint och ar latt att
inventera och folja upp. Det ar siledes tamligen vanligt att man vid
diversitetsberdakningar antar att varje klons reproduktiva bidrag till skorden ar
proportionellt beroende av antalet rameter klonen dr representerad med i
froplantagen. Det reproduktiva bidraget for klonen i delas upp pa ett modersbidrag
(m;) och ett fadersbidrag (f;) och dess bidrag beskrivs alltid i relation till det totala
reproduktiva bidraget i froplantagen (Figur 5a). Eftersom varje enskilt fr6 som

21



froplantagen producerar alltid méste ha en far och en mor innebér detta att den totala
summan av alla modersbidrag méste uppga till 0,5 och denna regel géller likaledes for
fadersbidrag.

a. Q@ m, o/

S— el -
2.im;=0,5 2..:fi=0,5
jm—————
b. Qm, G fi*(1-ip) [1 G PK |
N — b-— - - -
’ . .
2..im=0,5 Z,.;fi"(1-ipg) =0,5"(1-ipy)

Figur 5. lllustration 6ver den reproduktiva férmagan hos klonen i och dess relativa genetiska bidrag
till en froplantageskord uppdelad pa moderbidrag (? m;) och faderbidrag (&' f). Delfigur a visar en
situation dér det inte existerar nagon kontamination av pollen utifran plantagen eller dér en sadan
kontamination negligeras i berdakningarna medan delfigur b visar en situation dar
pollenkontamination (& PK) ar betydande och tas med i berdkningen. Notera att summan av
ojusterade relativa bidrag (m; och f;) 6ver alla kloner maste uppga till 0,5 (50 procent) fér saval
modrar som fader.

Givet att man skordar hela froplantagen och dessutom baserar klonernas reproduktiva
bidrag pa antalet rameter (n) berdknas det reproduktiva bidraget fér klonen i som en
andel av totalantalet rameter Gver alla N etablerade kloner (j =1 ... N):
fim e —

m; =171 =

L 14 2 Z?’zl n]
Observera att i detta fall kommer moder- och faderbidrag alltid att vara ekvivalenta
vilket majliggor avsevarda forenklingar i nastkommande berdkningar. Dock kommer
vi likafullt sdrredovisa moder- och faderbidrag i de flesta formler framéver, eftersom
detta behovs for att ta hansyn till specifika situationer dar moder- och faderbidrag ej
kan anses vara lika (till exempel vid sarplockningar).

Nar man vl har raknat ut alla fordldrakloners parvisa slaktskapskoefficienter (6;; for
varje par av kloner 7 och j) samt klonernas reproduktiva bidrag (m; och f;) sa kan
gruppslaktskapet for hela froplantagen (851) samt dven dess skord, berdknas enligt
Lindgren & Mullin (1998) sdsom:

N N

Orp1 = Z Z(mi +fi)(m; + £)6,

i=1j=1

Om man ar bekant med matrisalgebraiska noteringssitt sa ar denna formel ekvivalent
med:

Orp1 = (M + f)TA(m + f)

dar m och far de relativa reproduktiva bidragen utryckta som vektorer och A ir en
NxN slaktskapsmatris inom vilken alla parvisa slidktskapskoefficienter (6;;) ingar.
Utifall man antar att reproduktionsbidragen ar fordelade pa likartade satt mellan
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kloner oavsett om de agerar som mor eller som far si kan dessa enkelt 1aggas ihop till
ett sammanlagt foraldrabidrag (p; = m; + f; = 2m; = 2f;) och ovanstéende uttryck kan
forenklas till:

N N
Orp1 = Z Z pip;bi;
i=1j=1
Nar man val har berdknat froplantagens gruppsléaktskap ar det ocksa enkelt att
berédkna statusnumret for froplantagen (Ns) sdsom:
_ 1
2050

N

Man kan betrakta statusnumret som det antal individer (kloner) som froplantagens
diversitet skulle representera om dessa individer hade varit helt obesldktade och deras
reproduktiva bidrag helt jamnfordelade. Om detta i realiteten hade varit fallet sa skulle
statusnumret ha varit lika stort som antalet kloner i froplantagen (Ns = N). Emellertid
vet vi av erfarenhet att froplantagens kloner inte ar lika representerade och att det i de
nya omgéngarnas froplantager (TreO och FyrO) finns kloner som &r beslidktade med
varandra. Nar man tar hiansyn till ojamn rametfordelning och sldaktskap mellan kloner
kommer statusnumret regelmassigt att understiga antalet kloner som finns i
froplantagen (Ns < N). Tas bakgrundspollinering med i berdkningen okar
statusnumret i stillet.

For att berdkningarna ska vara korrekta och informativa i ett froplantagesammanhang
kravs ett antal antaganden:

1. Att urfordldrarna i froplantageklonernas stamtavla — med andra ord de
ursprungliga plustrdden — kan betraktas som helt obesliktade med varandra.
Givet att de ursprungliga plustraden kom fran olika besténd ar detta
antagande oftast rimligt men det kan i vissa fall finnas undantag.

2. Att antalet fron i skorden ar sa stort att det korrekt speglar fordldrarnas totala
diversitet. For nistan alla froplantageskordar (6ver 10 000 fron) ar detta
antagande rimligt och detta medfor att den genetiska diversiteten berdknad
for fordaldrarna i froplantagen kan betraktas som representativ dven for
froskordens diversitet.

3. Attvarje klons reproduktiva formaga ar proportionellt och linjart beroende av
dess antal levande rameter (trdd) i froplantagen. Detta ar formodligen det
svagast underbyggda antagande vi gor i denna rapport och det finns manga
exempel pd att det i strikt mening inte ar helt riktigt, d& vissa kloner tenderar
att blomma och sétta mer kott dn andra. Det finns dock skal till att
diversitetsutriakningarna ar sa robusta att begriansade avvikelser i klonernas
reproduktiva forméga dnda far begransade effekter och vi kommer att
behandla detta &mne sarskilt genom att jimfora resultat med studier som
kartlagger froskordar med hjalp av DNA-markorer (avsnitt

Diversitetsskattningar baserade pa genotypdata fran froplantageskordar och

Jamforelser mellan kloninventeringar och DNA-analyser av skordar).
Antagandet om den reproduktiva férmégans beroende av rametantal maste

ocksa justeras, sarskilt om specifika skordemetoder sédsom till exempel
sarplockning tillampas.

Det ar virt att notera att diversitetsparametrar som gruppsliktskap och
statusnummer, till skillnad fran vissa andra diversitetsmaétt, inte ar beroende av hur

det genetiska bidraget frin mor och far kombineras (det vill sdga vem som parar sig
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med vem). Styrkan med detta oberoende ar att inga antaganden om jamnférdelad
(panmiktisk) parning kravs for att diversitetsmétten ska vara giltiga, s& 1ange som man
négorlunda korrekt har skattat varje foraldraklons reproduktiva formaga.

Om vildpollen, som inte harstammar frin froplantagen, star for en betydande andel av
befruktningarna och darmed ger avtryck i reproduktionsbidragen (Figur 5b) kan det
finnas anledning att justera berdkningarna for detta. I strikt mening géiller da att:

Orp1 = ZZ(mL + fi(1 - lPK))(mj + fj(l ipk))0;; + Z(mz + fi(1 = ipk))ipk O px

i=1j= i=1
+—9
4 PK

Som synes justeras vikten av alla fadersbidrag nedat med andelen
pollenkontamination ipx som antingen observeras (frin DNA-profildata pa skorden)
eller predikteras med modeller sdsom tidigare visats i avsnittet Genetisk vinst och
Figur 1. Dirtill kommer en term som beror pé ett genomsnittligt parvis sliktskap
mellan froplantageklonerna och det inkommande vildpollenet (6; px) och slutligt en
term som tar hinsyn till ett genomsnittligt gruppslidktskap for det inkommande
vildpollenmolnet i sig (6rx). Med undantag for mycket speciella situationer ar det
rimligt att anta att vildpollen har genererats av en stor mangd fader som alla ar
obesliktade med froplantageklonerna och som dessutom ar obeslidktade med
varandra. Sdledes kan man gora approximationen 6; px = Opx = 0 och da kvarstar
enbart den forsta termen i den ovanstdende ekvationen. Om man dessutom, sdsom
forut, kan anta att fréplantageklonernas reproduktionsbidrag ar lika fordelade pa
fader- och modersidan (p; = m; + f; = 2m; = 2f;) kan ovanstdende ekvation férenklas
ytterligare till:

N

) N
prl_ 1_11)_1( Zzplp] i,j

i=1j=1

Det ar har ganska litt att se att vid en situation dir andelen inkorsning av vildpollen ar
noll procent (ipx = 0) s sammanfaller ovanstidende ekvation med de tidigare dar ingen
hansyn togs till pollenkontamination. Det dr ocksa vart att notera att en situation med
100 procents pollenkontamination (ipx = 1) kommer resultera i att gruppslaktskapet
for skorden ar en fjardedel av vad den hade varit utan pollenkontamination.
Foljaktligen kommer statusnumret (Ns) vid 100 procents pollenkontamination vara
fyra gdnger hogre an motsvarande situation helt utan pollenkontamination. Det
innebar ocksé att statusnumret vid beaktande av pollenkontamination ibland till och
med kan komma att Gverstiga det nominella antalet kloner i froplantagen (Ns > N).

Ett annat specialfall som maéste tas i beaktande ar tillfdllen d man viljer att skorda
kottar enbart fran ett urval av klonerna i fréplantagen, s kallad sarplockning. I denna
situation méste man ta hansyn till att enbart de skérdade klonerna (Nsi-) kommer
tillatas att ge reproduktivt bidrag pd modersidan, men det reproduktiva bidraget fran
faderssidan kommer att vara opaverkat av operationen da sarplockning ej begransar
pollineringen. I detta fall kan man ej anta att p; = m; + f; = 2m; = 2fi. Det reproduktiva
bidraget frain modrar och fader méste dé berdknas strikt separat innan vidare
skattningar av 0, gors:

n; n;

Omkloneni € Nyt m; = o——— fi=——
= L ZjENsér n; L 2 Z?Lln]
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n;
Om klonen i € Ngs.:m; = 0 fi=—=—
sar L i 2 Z?]=1 n]
Som inses av detta uttryck har m; och f; inte lika fordelning 6ver kloner och siledes
maste alla vidare berdkningar av 6, och Ng goras med de ekvationer som separerar
moders- och fadersbidrag.

Utover slaktskapskoefficient och statusnummer som vi nu ingdende behandlat, finns
det ytterligare nagra parametrar som ar relevanta for den genetiska diversiteten i
froplantager. Dessa innefattar froplantagens proportionella gendiversitet (GDy),
froplantageklonernas genomsnittliga sjalvsldktskap (6), froplantageklonernas
genomsnittliga parvisa slaktskap (6,q-), froplantageklonernas inavelsgrad (Fj) och
den forvintade inavelsgraden i froplantageskorden (Fsxs).

Till att borja med ar den proportionella gendiversiteten for en froplantage ett enkelt
métt pa andelen diversitet som finns kvar i jaimforelse med en téankt oandligt stor
population dar man antar att 6 = 0. I princip géller da att:

GDppi=1— O

En annan anviandbar sliaktskapsparameter for froplantager ar deras genomsnittliga
sjalvslaktskap (0s;) som i princip enbart tar hiansyn till sjdlvslaktskapskoefficienterna
och inte inkluderar nagra parvisa sldktskap mellan individer oavsett om sddana finns
eller inte. Inkluderat hansyn till eventuell pollenkontamination géller da att:

N

0= ) Omi+ fill = in))?0;

i=1
Det ar hir vart att notera att for ménga dldre omgangar av froplantager (EttO och de
flesta Tvd0) kan man rimligen anta att inga sldktskap finns mellan froplantagekloner
och alla fréplantagekloner ar dessutom utavlade (6; = ¥2). I detta ldge beror
slaktskapskoefficienten enbart pa fordelningen av klonernas reproduktiva bidrag samt
eventuell pollenkontamination. Om de reproduktiva bidragen dessutom kan antas
vara lika fordelade 6ver moders- och fadersbidrag (p:; = m; + fi = 2m; = 2f;) sd kan man
da anvinda en extremt forenklad formel f6r berdknande av froplantagens
gruppsliktskap genom att anvinda sig av det genomsnittliga sjalvsléktskapet:

i 2 N
(1- 9
i=1

En motpol till det genomsnittliga sjalvslaktskapet for en froplantage ar dess
genomsnittliga parvisa sliktskap (6pq-) som, a sin sida, enbart tar hansyn till
sldktskapen mellan kloner och inte tar sjilvslaktskapet i beaktande. Inkluderat hinsyn
till eventuell pollenkontamination giller d& att:

N N
Opar = ). D (mi+ fill = ip)(my + £(1 = )0
i=1j=1
j#i
Det ar tamligen enkelt att visa att 0 och 6,q- kompletterar varandra pé sa sitt att
deras summa ar ekvivalent med froplantagens totala sliktskapskoefficient (61 = 04 +

Gpar) .

I diversitetssammanhang ar det slutligen av intresse att kvantifiera eventuell inavel
bland froplantageklonerna samt att skatta en forviantad inavelsgrad i
froplantageskorden. Bortsett fran sambandet mellan inavel och diversitetsforluster har
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inavelsgraden i sig menlig inverkan pé anpassning, vitalitet, tillvixt och
motstidndskraftighet mot sjukdomar eftersom inaveln ger skadliga mutationer ett
storre inflytande 6ver genetiskt betingade egenskaper. Denna sé kallade
inavelsdepression ar ganska vil dokumenterad for gran, tall och dven andra tradarter
(Lundkvist m.fl. 1987, Skrgppa 1996, Wu m.fl. 2016, Mullin m.fl. 2019). Det &r saledes
hogst motiverat att bevaka och skatta omfattning och grad dven av inavel.

Inavelsgraden i sjdlva froplantagen ar tamligen enkel att rakna ut frdn sddana data vi
redan presenterat tidigare. Man utgér di aterigen fran klonernas sjéalvslaktskap:

N
1
Fpi =2 (Z(mi + )6 — E)
i=1

Det ar har latt att inse att kloner med sjalvslaktskap pa 6ver 12 kommer att bidra till
en positiv inavelsgrad. Men det ar ocksa vért att notera att F,; enbart ar relevant for
populationen av foraldrakloner. Detta 4r en anledning till att man inte behover ta
hénsyn till pollenkontamination nér man berdknar Fjy. Till skillnad fran
slaktskapskoefficient och statusnummer kan man inte anta att inavelsgraden ar
oberoende av hur allelerna kombineras, eftersom F snarare betraktar sannolikheten
for IBD-hdandelser som dger rum inom individer (kloner) i populationen och inte
mellan individer i denna population. Inavelsgraden ar siledes beroende av hur
allelerna kombineras och vilka kloner som parar sig med vilka. Vid berdkning av
inavelsgrad ar det séledes nodvandigt att gora ytterligare antaganden utéver de som
tidigare gjorts (s. 23) och man kan inte automatiskt anta att inavelsgrad berdknat for
fordldraklonerna ar generaliserbar till att gilla ocksa dess avkomma, det vill sdga
froplantageskorden (Fss). Savitt man inte bedriver sarplockning kan man gora
antagandet att parning mellan froplantageklonerna ar panmiktisk, och att den saledes
sker med en sannolikhet strikt proportionell till klonernas reproduktiva bidrag med
avseende pa bade moder- och fadersidan. Rimligheten av detta antagande kommer att
diskuteras nar vi gor jamforelser med resultat av DNA-markorstudier pé
froplantageskordar (avsnitt Jimforelser mellan kloninventeringar och DNA-analyser
av skordar). Den forviantade inavelsgraden i skorden (Fss) kommer i detta fall att

berdknas genom:
N N

oo = ZZ(ZmJ(Zf,(l ipk))01; + Z<2m1)zmelm

i=1 j=

Som synes spelar har aterigen pollenkontaminationen en roll. Om man i likhet med
tidigare fall antar att froplantageklonerna inte ar slakt med de vilda trad som
genererat det kontaminerande pollenmolnet (6; px = 0) och dessutom aterigen antar att
klonernas reproduktiva bidrag ar lika pad moders- och faderssidan (p; = m; + fi = 2m; =
2f}) kan ovanstaende ekvation forenklas till:

1—ipg
Foeo = (1— lPK)Z Zplp] ij = lPK)2 6fpl
_T

Efter att ha ombildat en av de tidigare ekvationerna kan det vara intressant att notera
att skordens inavelsgrad under dessa forhallanden kan beskrivas ganska enkelt i
termer av froplantagens gruppslaktskap. Om pollenkontaminationen ar férsumbar, sd
giller till och med att Fus = O Gruppsléaktskap i froplantagen (fordldrarna) ger alltsa
upphov till den forvantade inavelsgraden i skorden (avkomman).
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Vid fall av sarplockning méaste man dock anvinda sig av den icke-forenklade formeln
(atminstone den forsta termen) for att berdkna skordens inavelsgrad, eftersom man i
det ldget inte kan anta att de reproduktiva bidragen fordelas lika pd moders- och
faderssidan.

Forutsatt antagandet att parning mellan klonerna ar panmiktisk ar det slutligen
mojligt att uppskatta den forvantade andelen fron som harror fran sjalvkorsningar i en
skord (E(s))):

E(s) = ) @m2fi(1 = ip)

Huruvida denna skattning och antagandena bakom den ar rimliga, ar ocksa foremal
for diskussion och kommer att behandlas vidare i avsnittet Jamforelser mellan

kloninventeringar och DNA-analyser av skordar.

Diversitetsskattningar baserade pa froplantageinventeringar

For att kunna studera robustheten av de tidigare beskrivna nyckeltalen for genetisk
vinst, standardiserat ursprung samt genetisk diversitet (avsnitt Teori), anviande vi oss
av omfattande inventeringsdata frdn sammanlagt 24 tallfréplantager och nio
granfroplantager (Tabell 3).

Tabell 3: Oversikt dver de fréplantager vars inventeringsdata ingér i rapporten férdelat pa
tradslag (tall/gran), froplantageomgang (EttO, TvaO och TreO) och tankt frézonstillhérighet i
landet uppdelat pa Norr, Mellan och Soder.

Tall Norr, frozoner Mellan, frézoner Soéder, frozoner Summa
T1-T10 T12-T18 T19, T20
EttO 2 0 0 2
Tvao 8 2 2 12
TreO 8 2 0 10
Summa 18 4 2 24
Gran Norr, frozoner Mellan, frézoner Soéder, frozoner Summa
G1-G3 G4 - G8-9M G7, G8-9S
EttO 1 1 1 3
Tvao 0 2 2 4
TreO 1 0 1 2
Summa 2 3 4 9

For tio tallfroplantager och sex granfroplantager fanns inventeringsdata frén mer an
en tidpunkt vilket gav oss mojlighet att studera dessa fréplantagers utveckling 6ver tid
och undersdka effekten av olika dtgéarder och hidndelser som uppkommit mellan
inventeringstillfallena. Totalt uppgér antalet inventeringar i rapporten till 38 for tall
och 16 for gran. For 15 tallfroplantager var det dessutom mojligt och informativt att
prognosticera deras egenskaper vid specifikt valda tidpunkter genom att vilja den
inventering som lag narmast i tid och darefter gora prognoser for hur denna
froplantage skulle uppfora sig i olika mognadsstadier med avseende pa
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pollenproduktion. Denna typ av “framskrivning” av froplantagernas egenskaper
gjordes vid 16 olika tillfdllen genom att anvanda prediktionsfunktionen for
pollenproduktion (avsnitt Genetisk vinst och Figur 1) utvecklad av Rosvall och
Wennstrom (2008).

Sammanfattningsvis anvindes delar av Plantvals matematiska regler (avsnitt Genetisk
vinst samt Berlin m.fl. 2019) formaliserade genom matematiska formler i Excel for att
berikna den genetisk vinsten samt det standardiserade ursprunget. Den genetiska
diversiteten raknades ut enligt de formler som redogjorts for i avsnitt Genetisk
diversitet (Lindgren & Mullin 1998) kodifierade i ett litet dataprogram, PIDS ver. 1.1
(Population Identity-by-Descent Statistics, 2015-08-25, Tim Mullin), som utvecklats
inom ramen for tidigare projekt i Skogforsk. For att hantera pollenkontamination samt
sarplockningar var dock vissa efterjusteringar av utdata fran PIDS nodvandiga att gora
genom ytterligare formelberdkningar i Excel.

Diversitetsskattningar baserade pa genotypdata fran

froplantageskordar

Som en del av diversitetsskattningarna gjordes aven en jamforelse med de skattningar
fran négra av de froplantager som inventerades och DNA-profilerades i en tidigare
publicerad vetenskaplig studie (Heuchel m.fl. 2022). Denna studie &r en del av ett
storre Formasprojekt som ar i formen av ett samarbete mellan EMG pa Umea
Universitet och Skogforsk. Barr eller 6vervintringsknoppar fran plantagekloner
plockades i arkiv, alternativt i respektive froplantage om specifika kloner saknades i
arkiv. Fron fran skordar och motsvarande bestands- och matarfro odlades upp i Sdvar
under vintern 2015/2016 och barr samlades in fran samtliga plantor frén berérda
plantager och bestands- och matarfro.

Tabell 4: Oversikt 6ver de froplantager vars parametrar skattades frdn genotypdata fordelat pa
tradslag (tall/gran), fréplantageomgang och tankt frozonstillhérighet i landet.

Antal

Fréolant Omes Fré Skisrdes sekvenserade
réplantage mgang rézon ordear fréplantor

Tall
604 Lilla Istad Tvao T19 2007 314
123 Klocke EttO T1c-T3 1985, 1996, 2008 215, 293, 301
621 Vasterhus Tvao+ T10 2014 299
Gran
7 Lillpite EttO G2 1973 231
501 Bredinge Tvao G7 2000 431
52 Maglehem EttO G8-9S 1993, 2000 137, 304

DNA extraherades frin allt insamlat material och detta genomgick i sin tur en metod
som ger en reducerad representation av genomet med hjélp av ett restriktionsenzym.
Restriktionsenzymet klipper DNA-strangen vid specifika basparskombinationer.
Fragment av en specifik lingd viljs sedan ut och sekvenseras. De sekvenserade
fragmenten jamfors mot ett referensgenom och de basparsvarianter som skiljer sig
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mellan individer (enparspolymorfi eller SNP) anvinds for vidare analys och
jamforelse. Detta gors bade for att etablera antavlan hos froskérdarna och péa sa sitt
skatta andelen inkorsning av vildpollen och for att jamfoéra den genetiska diversiteten
hos skordarna. SNP-markorer &r loci (positioner i genomet) med tva alleler, en som
overensstimmer med referensgenomet och en alternativ allel.

Slaktskap berdknades fran genotypvarde 6ver samtliga SNPar. Genotypvirdet som
anvindes ir baserat pa de tva alleler som é&terfinns i varje loci hos individerna
(diploida). Om en individ har tva alleler som stimmer 6verens med referensgenomet i
ett specifikt locus fir den individen virdet o pa just den positionen. Med en
alternativallel och en referensallel blir vardet 1 och med tva alternativalleler blir vardet
2. D4 fler alleler delas mellan individer som ér sliakt, raknar vi med att korrelationen i
genotypvarde ar hogre hos besldktade individer 4n genomsnittet. Daremot ska det
beaktas att alla alleler inte forekommer i samma grad, och att sannolikheten f6r
slaktskap okar med hur manga ovanliga alleler som individer delar. Det ar mer
sannolikt att en ovanlig allel som delas mellan tva individer gor sa genom IBD &n om
allelerna ar vanligt forekommande i populationen. Detta kontrollerades genom att
forst skatta allelefrekvenserna over alla loci sammantaget 6ver alla naturbestand och
plustrad som provtagits — dessa anviandes sedan som referens vid
slaktskapsberdkningar hos froplantageskordar. For denna studie anvindes en metod
utvecklad av Ritland (1996) vilken skattar slaktskapet mellan tvé individer, som ett
genomsnittligt slaktskap for varje allel 6ver varje individuellt lokus, vilka i sin tur
viktas beroende pa deras respektive allelefrekvenser i referenspopulationen. Metoden
aterfinns i mjukvaran COANCESTRY (Wang 2011) och idr implementerad i R-paketet
related’ vilket anviandes for analyserna (https://rdrr.io/rforge/related).

Parvisa slaktskap mellan samtliga sekvenserade individer inom vardera art skattades.
Forst etablerades fordldraavkommekopplingar och sedan syskon- och halvsyskonskap
i skordar fran samma plantage. Fran dessa resultat gick det sedan att hiarleda andelen
inkorsning av vildpollen och varje plantageklons totala reproduktiva bidrag (p;) till
froskorden. Hir etablerades tva métt, ett som bara berorde interna korsningar i
plantagen och ett som ockséa inkluderade andelen vildpollinerat fré. Det senare fran
antagandet att om inget slaktskap kunde hirledas till en andra foérilder i plantagen
eller ett ndrmare slaktskap an férvantat mot en annan froplanta (om sa var fallet
antogs de dela en gemensam oidentifierad forilder frin plantagen) anségs
pollenbidraget harstamma fran individer i kringliggande bestédnd. Dessa
vildpollendonatorer hade ett proportionellt reproduktivt bidrag vardera pa 1/n diar n
ar antalet sekvenserade froplantor fran respektive skord. De tva métten anvéndes i sin
tur for att skatta det effektiva antalet fordaldrar enligt Nielsen m.fl. (2003):

Np
N, = (= 1%/ ) prn+ D=2 +3 -7

i=1
Det ska dock papekas att nir antalet observerade foraldrar (IV,) ar hogt och n ar 1agt s&
overskattar denna ekvation det effektiva antalet foraldrar.

Givet att samtliga fordldrakloner i plantagen ar obeslidktade borde &dven statusnumret
kunna hirledas frén klonernas proportionella reproduktiva bidrag:

N. ! 1/i 2

Frén froskordarna skattades ocksa andelen fr6 som hiarstammar frén sjalvpollinering.
I froplantager forekommer flertalet rameter av samma genotyp, vilket 6kar
sannolikheten for korsning mellan dessa. Nar parvist slidktskap mellan plantagekloner
och froplantor skattades forekom det skattningar med hog korrelation i genotypvéarden
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och slaktskapsestimat nira 1. Andelen fro fran sjalvpollinering skattades baserat pa
detta och jamfordes med forvantad andel sjdlvkorsning givet vildpollenbidraget i
skorden (ipx) och varje plantageklons totala reproduktiva bidrag (p;) som:

N
Esp = a- iPK)Z piz
i=1

Resultat och diskussion

Stickprov av kloninventeringar for tall- och granfréplantager

Betydande variation i egenskaper hos de 33 inventerade froplantagerna observerades
for bade tall och gran. Nyckeltal for samtliga froplantager, inventeringar och
framskrivningar listas i Bilaga 1, Kompletta inventeringsdata (Tabell A1 och A2). I
korthet kan de viktigaste trenderna likavil illustreras genom en narmare betraktelse
av ett stickprov pa fem tallfroplantager och fyra granfroplantager. Det ska papekas att
viirapporten refererar till specifika froplantager med rikslangdsnummer f6ljt av
ortsnamn (eller annat namn), till exempel 627 Alvik”. Froplantager for vilka
riksldngdsregistrering dnnu inte ar slutford bendmns som ??? foljt av ortsnamn, till
exempel "??? Orbick”.

De fem tallfroplantagerna (Tabell 5) omfattar allt fran forsta omgangens plantager av
initialt bestdndsurvalda och obesldktade plustrad (till exempel 125 Vage etablerad
1969) till unga tredje omgéangens plantager diar hogavkastande samt viltestade forsta
generationens plustrad ingdr, liksom ett mindre antal klontestade F;-individer (till
exempel 642 Langtora etablerad 2013) vilket 6kar den genetiska vinsten. Men likasa
okar sannolikheten for slaktskap mellan froplantageklonerna i sdidana nyare
froplantager.

Det dr ocksa litt att observera den successiva 6kningen av genetisk vinst fran de
tidigast anlagda EttO-froplantagerna (Plsis0 = Plpiss = 108,8) till de senast anlagda
TreO-plantagerna (Plpiso = 118,5, Plgis; = 115,0). Det 4r anmarkningsvirt att denna
trend ar timligen tydlig trots att de unga TreO-plantagerna 634 Langnis och 642
Langtora, till f61jd av sin 1aga alder och 1aga pollenproduktion, fortfarande erhéller
betydande vinstavdrag till foljd av hog predikterad pollenkontamination (ipx = 82 och
100 procent for respektive plantage). TreO-plantagerna férvéintas alltsd producera fro
och tallplantor med 4n battre genetisk vinst dn vad som visas i Tabell 5, medan de
aldre froplantagerna redan uppnéatt maximal pollenproduktion och inte férvantas fa
lagre pollenkontamination (PK) och hogre genetisk vinst dn vad de uppvisar idag. Det
ar ocksd vart att notera att den genetiska vinsten relativt lokalt of6radlat bestandsfro,
ocksé dr avhingig av huruvida materialet anvinds pa en mild lokal diar den forvantade
overlevnaden ar 85 procent eller hogre (Plpss) eller pa en kdrvare lokal dar det lokala
bestandsfroet forvintas fa en 6verlevnad pé enbart 50 procent (Plsis0). P4 milda
lokaler kommer man enbart att kunna rakna hem genetisk vinst i tillvaxt. Sddana
froplantager dar foraldrakloneras hiardighet prioriterats vid urval (till exempel 627
Alvik och 634 Langnis), kommer siledes inte att kunna dra nytta av den 6kade
hardigheten i denna situation. Pa kirvare lokaler daremot sa erhaller 627 Alvik och
634 Langnis extra vinster i produktionsindex i jimforelse med andra froplantager dar
enbart tillvixtokning prioriterats.
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Betraffande standardiserat ursprung ar det virt att notera att samtliga fréplantager i
stickprovet ar lokaliserade, i varierande grad, soder om de ingdende klonernas
genomsnittliga ursprungslatitud (skillnaderna varierar fran 0,16 till 4,02
breddgrader). Faktum ar att detta géller for alla tallfroplantager som undersoktes,
med undantag av 606 Gotthardsberg (Tabell A1). Anledningen hartill 4r att det ar
lattare att erhélla en hog och stabil froproduktion i mildare och sydligare lagen.
Dessutom antar Plantvals berdkningar att vildpollen, till foljd av forharskande vindar,
kan ha ett dnnu sydligare ursprung an froplantagens lokaliseringslatitud (avsnitt
Standardiserat ursprung). Detta innebar att froplantageskordens standardiserade
ursprungslatitud (LATy), till foljd av pollenkontamination frén lokala bestand i
nirheten av froplantagen, blir sydligare dn vad den genomsnittliga ursprunglatituden
for froplantageklonerna anger (LA Tiioner). I stickprovet varierar skillnaderna mellan
den standardiserade ursprungslatituden for sjdlva froplantagen och dess ingdende
kloner fran 0,19 till 0,96 breddgrader. Dessa skillnader dr mindre 4n motsvarande
skillnader mellan froplantagelokalisering och klonursprung, eftersom
pollenkontaminationens genetiska bidrag till skorden ar begransat till hogst 50
procent (hela fadersbidraget).

Tabell 5. Sammanfattning av egenskaper for ett stickprov av inventerade tallfréplantager som
innefattar nyckeltal for genetiskt index, produktionsindex, standardiserat ursprung, genetisk
diversitet och forvantad andel sjalvbefruktade fron i skérden.

624 Kopman-
Froplantage 125 Vage 627 Alvik holmen 634 Langnis 642 Langtora
Grunddata
Frozon T6 T2,T7 T12 T2 T18
Omgang EttO Tvao Tvao TreO TreO
Foradlingsniva 1g 1,25gS 1,25g 1,5gS 1,5g
Latitud (°) 63,25 63,78 63,17 65,39 59,71
Longitud (°) 18,78 20,31 18,52 21,23 17,13
Hojd 6ver havet (m) 17 5 20 15 26
Etablerad ar 1969 1989 1990 2007 2013
Beslaktade kloner? Nej Nej Ja Nej Ja
Pollineringsstart (t ,o/) 1979 1999 2000 2017 2023
Ar for senaste inventeringsdata 2007 1989 1993 2007 2015
Antal kloner (N') 52 135 91 26 45
Antal rameter (trad) 1895 9206 5057 4526 3715
Forv. pollenkontamination idag (i p¢, %)* 40 40 40 82 100
Genetisk vinst
Genetisk vinst, hojdtillvaxt (%)* 8,8 8,8 10,8 14,0 15,0
Genetisk vinst, éverlevnad (%)* 0,0 2,0 0,0 3,5 0,0
Produktionsindex P/ 50 * 108,8 111,7 110,8 119,3 115,0
Produktionsindex P/ yg5 * 108,8 108,8 110,8 114,0 115,0
Standardiserat ursprung
Standard. ursprung, kloner (LAT oner, °) 65,8 67,8 63,6 67,1 59,9
Standard. ursprung froplantage (LAT g, ) 65,2 66,9 63,4 66,2 59,5
Genetisk diversitet
Gruppslaktskap exkl. PK (8 4, ) 0,010 0,007 0,015 0,021 0,024
Statusnummer exkl PK. (N g) 49,1 66,8 32,6 23,8 20,5
Forv. % fro fran sjalvbefr. exkl. PK (E (sj)) 2,0 1,4 3,1 4,2 3,5
Gruppslaktskap inkl. PK (9 )* 0,007 0,004 0,010 0,007 0,006
Statusnummer inkl. PK (N ¢)* 76,7 104,4 50,9 68,4 82,0
Forv. % fro fran sjalvbefr. inkl. PK (£ (sj)) 1,2 0,8 1,8 0,8 0,0

* Dessa egenskaper har framskrivits till dagens lage (ar 2023) genom att anvdnda senaste inventeringsdata och sedan justera virden med
hjélp av en prognosmodell fér férvantad procentandel pollenkontamination vid stigande fréplantagealder (Almqvist m.fl. 2010).
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Betraffande genetisk diversitet ar det virt att notera att skattningar av statusnummer
(Ns) exklusive pollenkontamination var systematiskt 1agre dn antalet kloner i
froplantagen, vilket visar att den genetiska diversiteten ar lagre dn vad klonantalet ger
sken av. I genomsnitt var det nominella antalet kloner 83 procent hogre dn
motsvarande statusnummer i stickprovet. For de tre froplantager med obeslaktade
kloner (125 Vége, 627 Alvik samt 634 Langnas) var antalet kloner i genomsnitt 39
procent hogre 4n motsvarande statusnummer. For dessa froplantager ar det sdledes
enbart ojamn fordelning av rameter for varje klon som gor att statusnumret ar ldgre dn
klonantalet. For de froplantager som hade beslaktat material (624 K6pmanholmen och
642 Langtora) var ddremot antalet kloner i genomsnitt 149 procent hogre dn
motsvarande statusnummer. For dessa froplantager kan saval slaktskap mellan kloner
som ojaimn rameterfordelning mellan klonerna bidra till det 14gre statusnumret.

Pollenkontamination dr en faktor som daremot kan ¢ka statusnummer och darmed
dven den genetiska diversiteten. Om man tar sddan vildpollinering i beaktande och
dessutom antar att fadderna till pollenmolnet inte har ndgon sliaktskap med
froplantageklonerna eller med varandra, s blir statusnumret betydligt hogre dn
motsvarande statusnummer ddr man inte tar hansyn till pollenkontamination. Det ska
podngteras att graden av pollenkontamination far en vildigt stark inverkan pa
statusnumret. Fullvuxna froplantager med enbart 40 procent pollenkontamination far
Ns som ar en faktor 1,56 ganger hogre 4n motsvarande Ng utan pollenkontamination
(till exempel 624 Kopmanhomlen), medan unga och omogna froplantager med 100
procent pollenkontamination (till exempel 642 Langtora) far ett Ns som &r hela fyra
ganger hogre 4n motsvarande Ng utan pollenkontamination. Med
pollenkontamination i berdkningen ar det dven fullt mgjligt att statusnumret
overskrider fréplantagens nominella klonantal, vilket ocksa skedde for 125 Vége, 634
Langnis och 642 Langtora (Tabell 5). Den andel fr6 som férviantades hiarréra fran
sjalvkorsningar varierade fran 1,4 till 4,2 procent om pollenkontaminationen
forsummades, men var betydligt 1agre (fran o till 1,8 procent) om
pollenkontaminationen togs med i berdkningen.

Om man i stéllet betraktar stickprovet av fyra granfroplantager (Tabell 6) ar trenderna
nagot lattare att tolka eftersom Plantval inte tar med 6verlevnad i berdkningen.
Bristande 6verlevnad vid granplantering orsakas sillan av bristande hardighet i
allménhet utan ar nistan alltid kopplad till specifika och svarférutsagbara handelser
sdsom bristande markberedningar, snytbaggeangrepp och torka. I dagsliget tar
Plantval inte heller hiansyn till pollenkontamination for gran utan den antas vara
forsumbar oavsett froplantagealder.

Det ar darfor mycket tydligt att den genetiska vinsten for hojdtillvaxt foljer
froplantagetypen, det vill sdga 10 procents vinst for EttO-plantager (487 Lustniset), 15
procents vinst for TvAO-plantager (504 Albrunna) och 25 procents vinst for TreO-
plantager (518 Soregirde och ??? Orbick). Eftersom enbart hojdtillvixt riknas for
gran si foljer den genetiska vinsten och produktionsindexet (PI;) varandra helt och
héllet.
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Tabell 6. Sammanfattning av egenskaper for ett stickprov av inventerade granfroplantager som
innefattar nyckeltal for genetiskt index, produktionsindex, standardiserat ursprung, genetisk
diversitet och forvantad andel sjalvbefruktade fron i skorden.

Froplantage 487 Lustnaset 504 Albrunna 518 Soregdrde ??? Orback
Grunddata

Frézon G6* G5 G7 G3L
Omgang EttO Tvao TreO TreO
Foradlingsniva 1g 1,25¢g 1,5 1,5g
Latitud (°) 59,6 59,51 56,79 63,17
Longitud (°) 13,51 17,54 16,36 17,03
Hojd 6ver havet (m) 60 20 15 27
Etablerad ar 1970 1985 2004 2009
Besldktade kloner? Nej Ja Nej Ja
Ar for senaste inventeringsdata 1998** 1985 2017 2009
Antal kloner (N) 48 139 79 27
Antal rameter 1323 8316 6588 10196
Genetisk vinst

Genetisk vinst, hojd (%) 10,0 15,0 25,0 25,0
Produktionsindex Pl 110,0 115,0 125,0 125,0
Standardiserat ursprung

Standard. harkomstlatitud (°)*** 58,0 59,5 57,0 62,3-62,7
Genetisk diversitet

Gruppslaktskap (& 4, ) 0,0140 0,0051 0,0171 0,0246
Statusnummer (N g) 35,7 98,5 29,3 20,3
Forvantad % fro fr. sjalvbefr. (E (sj)) 2,8 0,9 3,4 4,9

Notering: Froplantager som @nnu ej registrerats i Skogsstyrelsens rikslangd har ej erhallit froplantagenummer, t.ex.
??? Orback

* Klassifikationen av 487 Lustnaset sasom anpassad till G6 ar en ungefarlig efterhandskonstruktion eftersom denna
froplantage numera &r nedlagd och var enbart aktiv innan den nuvarande frézonsindelningen etablerades.

** Inventeringsdata beskriver laget efter en genetisk gallring som genomférdes ar 1998

*** Plantval ger for narvarande inga konsekventa angivelser av standardiserat klonursprung och plantageursprung
for gran. Darfor anges har istallet harkomst enligt Skogsstyrelsens rikslangd, 2021-05-26

I likhet med tallfréplantagerna ligger diversitet och statusnummer (Ng) for
granfroplantagerna lagre (20,3—98,5) dn deras nominella klonantal (27-139). Som
redan nimnts beror detta dels pa en ojimn rametférdelning mellan kloner som skapar
en variation i foraldrarnas reproduktiva bidrag till skorden, dels pa att klonerna i sig
kan vara besldktade. Antalet kloner var i genomsnitt 70 procent hogre dn statusnumret
inom stickprovet. Det ska dock ndmnas att de tva TreO-plantagerna i stickprovet
utmarker sig nagot géllande diversitet diar den dldre froplantagen 518 Soregérde har
ett klonantal som ar mer dn dubbelt (faktor 2,7) sa stort som statusnumret, medan den
yngre froplantagen ??? Orbéck har ett klonantal som enbart 6verstiger statusnumret
med 33 procent. Orsaken till detta ar att 518 Soregirde har en kraftigt skev
rametfordelning dar de tio bast representerade klonerna (av totalt 79) stér for 6ver
hilften av rametantalet vilket leder till ett Ng som dr mycket ldgre dn det nominella
klonantalet trots att froplantagen inte inbegriper nigra besliktade kloner. A andra
sidan har ??? Orbick en mycket jimnare fordelning av rameter 6ver kloner och det
sliktskap som finns i Orbéck dr av en mycket ringa natur (tva kloner av 27 ir
halvsyskon men alla 6vriga kloner ir helt obesliktade). Siledes ir Ns for 2?? Orbick
enbart gradvis lagre dn antalet kloner trots slaktskapet.
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Exempel: inventeringar vid stigande froplantagealder

I denna rapport tar vi upp tvd metoder som illustrerar froplantagers utveckling med
stigande alder. Dessa tvi metoder innefattar upprepade kloninventeringar och
framskrivningar av froplantagens mognadsgrad genom ekvationen for forviantad
pollenkontamination med stigande &lder (avsnitt Genetisk vinst och Figur 1). Som
exempel undersoker vi hir tva tallfroplantager, 623 Palberget och 625 Dal, for vilka vi
har tva kloninventeringar per froplantage tillgdngliga och pa vilka
pollenkontaminationsfunktionen appliceras (Tabell 7).

Tabell 7. Grunddata for de tallfréplantager for vilka detaljerade utvecklingstrender
predikterades. Tva kloninventeringar for varje fréplantage fanns tillgangliga.

Froplantage 623 Palberget 625 Dal
Frozon T3,T6 T12,T10
Omgang Tvao TvaO+
Foradlingsniva 1,25gS 1,5gS
Latitud (°) 65,44 62,95
Longitud (%) 21,27 18,22
Hojd dver havet (m) 15 10
Etableringsar 1994 1992
Beslaktade kloner? Nej Nej
Pollineringsstart (tso1) 2004 2002
Standard. ursprung, kloner (LATxoner, ) 66,0 65,0

l:a 2:a l:a 2:a
Inventeringar (1994) (2003) (1992) (2002)
Antal kloner (N) 166 165 10 10
Antal rameter (trad) 5763 5506 5855 4786

Bédde 623 Palberget och 625 Dal tillhor andra omgangens froplantager etablerade
under 1990-talet och ingen av dem innefattar besliktade kloner. Bigge froplantager
inventerades ocksé vid anldggandet samt ca tio ar efterét, da kott- och
froproduktionen startat. Likafullt skiljer sig dessa &t i genetisk niva eftersom 625 Dal
var resultatet av ett ganska skarpt urval dir enbart tio elitkloner valdes ut och 625 Dal
har ddarmed &satts den genetiska nivé (1.5gS) som normalt sett dr forbehallen TreO-
plantager. A andra sidan bestod 623 Palberget av 166 kloner vid etablering och ar
séledes att betrakta som en reguljar TviO-plantage (genetisk niva pa 1.25gS).

Eftersom den genetiska vinsten beriknas med hjilp av Plantvals funktioner betraktas
froplantagerna som helheter och forandringar i klonférdelningen kommer i sig inte ha
nédgon inverkan. Dock ar det i Figur 6 litt att se hur exempelfréplantagernas
successiva mognad har en viss inverkan pa den genetiska vinsten allteftersom den
egna pollenproduktionen 6kar och pollenkontaminationen darmed minskar. Likafullt
nér aldrig froplantagerna sin teoretiskt maximala vinstniva (streckade linjer i Figur 6)
da pollenkontaminationen aldrig tillats vara mindre &n 40 procent. Eftersom bade 623
Palberget och 625 Dal primaért ar designade for frozoner i Norrlands inland (T3, T6,
T10 och T12) har viss vikt lagts vid planthirdighet vid urvalet (1.25gS och 1.5gS) och
saledes presterar dessa froplantager relativt sitt battre pa just kiarva lokaler (bl
linjer). Men de har inte lika imponerande produktionsindex pa milda lokaler (svarta
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linjer) dar 6verlevnaden for ortens material var tdmligen god (>85 procent). P4 sidana
lokaler skulle med all sdkerhet froplantager dar fokus legat helt pa tillvaxt (1.25g och
1.5g) ha presterat bittre.

623 Palberget 625 Dal
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Figur 6. Prediktioner av froskordens produktionsindex (dess volymtillvaxt relativt oforadlat lokalt
foryngringsmaterial) med stigande froplantagealder enligt Plantvals berdkningar pa trakter dar
planthardighet (6verlevnad) ar en viktig faktor (Plsis0 bld linjer) och pa trakter dar hardighet inte ar
viktig (Plgiss svarta linjer). Tidpunkter fér inventeringar och for fasévergangar i froplantagemognad
ar indikerade med punkterade vertikala linjer i gratt respektive orange.

En analys liknande den for froplantagens produktionsindex kan ocksé goras for
froplantagens standardiserade ursprungslatitud (LAT}., Figur 7). I allménhet kan det
noteras att bade LATi, och LATy,, for froplantagerna 623 Pélberget (65,0°N—66,0°N)
och 625 Dal (63,8 °N—65,0°N) ligger nagot nordligare dn deras respektive fr6zoners
geografiska latituder (T3, T6, 63,3°N—-64,7°N och T10, T12, 61,9°N-63,6°N). Den
viktigaste anledningen till denna diskrepans &r att klonurvalet for bagge froplantager
har prioriterat hardighet och 6verlevnad i betydande méan (typ 1.25gS och 1.5gS) och i
sddana situationer rekommenderas att man sydforflyttar foryngringsmaterial med en
eller tvd breddgrader (se till exempel Berlin m.fl. 2016). Hursomhelst kan man dven
har se att froplantagens mognad och egen pollenproduktion har en viss inverkan pa
LATjy,. Detta ar tydligare for 625 Dal dar det foreligger ett visst latitudavstand (2,1
grader) mellan klonernas ursprung och froplantagens lokalisering. Vid stigande alder
och mognad forvantas 625 Dal producera froskordar med successivt nordligare
genomsnittsursprung allteftersom inkorsningen av sydligare pollen fran
forplantagelokalen minskar. Aven for det standardiserade ursprunget anvinde vi oss
av Plantvals ingdngsviarden som inte kan uppdateras med avseende pa férandrad
rametfordelning mellan kloner som upptécks i inventeringar. For sikerhets skull
kontrollberdknade vi ocksé klonernas ursprungslatitud baserat pa
kloninventeringsdata (LA Tkioner) frin bagge inventeringar och fréplantager. Resultatet
visade att skattningarna skilde mindre &n 0,02 grader mellan inventeringstillfillena.
Med avseende pa upprepade inventeringar och &lder synes alltsa Plantvals metodik
och virdering vara robust trots att den inte tar hénsyn till eventuella forandringar i
rametfordelning 6ver kloner.
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Figur 7. Prediktioner av froskordens standardiserade ursprungslatitud (LA, bla linje) med
stigande fréplantagealder enligt Plantvals berdkningar. Klonernas genomsnittliga ursprungslatitud
(LATwo) samt froplantagelokalens latitud (LATgs) indikeras med streckade svarta respektive graa
linjer. Tidpunkter for inventeringar och for fasévergangar i froplantagemognad ar indikerade med
graa respektive orangefdrgade punkterade vertikala linjer.

Slutligen kan man dven analysera den genetiska diversiteten (kvantifierad genom Ng)
pé samma satt (Figur 8). Om man inte tar hansyn till pollenkontamination ligger Ng
for bagge froplantager (154,3—156,1 for 623 Pélberget och 9,6—9,7 for 625 Dal) strax
under det nominella klonantalet. Ingen av froplantagerna har kloner som ar
besliktade med varandra och siledes avslgjar jamforelsen mellan N och Ny att
rametfordelningen mellan klonerna ar timligen jamn. Eventuella avgdngar mellan
anldggningen i borjan av 9o-talet och inventeringarna dr 2002—2003 verkar dessutom
knappt ha paverkat den genetiska diversiteten alls vilket antyder en stabil utveckling.
Om man diremot tar hansyn till pollenkontaminationen péaverkas statusnummer i
hogsta grad av froplantagens fysiologiska mognad. Om man utgar fran att inkorsande
pollen ir inbordes obesldktade och helt obesldktade med froplantageklonerna sa
beridknas den genetiska diversiteten vara mycket hog vid den tidpunkt da froplantagen
borjar producera fré (Ns =620 i 623 Pélberget och Ns~ 39 i 625 Dal). Dock minskar
denna genetiska diversitet alltmer d4 froplantagernas interna pollenproduktion
péaborjas och planar sedan ut pd Ns=240 i 623 Palberget och Ns =151 625 Dal vid en
antagen stabil pollenkontamination pa 40 procent.
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Figur 8. Prediktioner av froskordens statusnummer (Ns, genetisk diversitet) inklusive
pollenkontamination (bl3 linje) och exklusive pollenkontamination (svart linje). Antalet nominella
kloner i froplantagen indikeras med streckad gra linje. Tidpunkter for inventeringar och for
fasdvergangar i froplantagemognad ar indikerade med graa respektive orangefargade streckade
linjer.

Sammantaget ger detta en bild av hur genetisk vinst, standardiserat ursprung och
genetisk diversitet paverkas av nya inventeringsdata och av stigande froplantagealder.
Det kan generellt sdgas att data frin nya inventeringar néstan aldrig givit ndgon
anledning att justera nagon av parametrarna. Men det ar likafullt tydligt att
tallfroplantagers reproduktiva mognad i sig har en betydande inverkan pé alla dessa
parametrar, vilket gor froplantagens alder vid froskord till en viktig faktor i
sammanhanget. For granfroplantager ar ldersberoendet simre studerat sa dir ar det
svarare att gora prognoser, men man kan férvinta sig att det finns liknande
utvecklingstrender dven for gran. Observationer av froplantagens blomningsférmaga
ar hursomhelst mycket viktiga for att man ska kunna bilda sig en god uppfattning om
genetisk vinst, standardiserat ursprung och genetisk diversitet hos en enskild froskord
fran froplantagen.

Exempel: storningar — skapade och ofrivilliga

Storningar och atgarder som en froplantage utsétts for under sin livstid, ar en annan
faktor som potentiellt kan péverka genetisk vinst, standardiserat ursprung och
genetisk diversitet. De skapade dtgéarder vi diskuterar i detta avsnitt ar av ren
skotselkaraktir for att bibehalla eller 6ka froplantagens produktion. Saledes handlar
det mestadels om skotselgallringar och beskidrningar som inte har som mal att paverka
froplantagens genetiska status i sig. De dtgarder som specifikt paverkar froskordens
genetiska sammansattning behandlas separat i avsnitt Exempel: Sarplockning av
froplantage och Exempel: Genetisk gallring. Froplantager kan dven drabbas av
sarskilda kalamiteter sdsom frost-/vinterskador, torka eller angrepp av olika insekter
och herbivorer eller sjukdomar. Kalamiteter kan ocksa uppsta till f6ljd av inoptimalt
eller felaktigt utforda skotselatgarder.
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Tabell 8. Nyckeltal for tva exempelfréplantager som utsatts for storningar, bade avsiktliga och
oavsiktliga. Tva kloninventeringar for vardera froplantage fanns tillgangliga.

Froplantage 512 Malilla 606 Gotthardsberg
Grunddata

Tradslag Gran Tall

Frézon G6 T19
Omgang Tvao Tvao
Foradlingsniva 1g 1,25g
Latitud (°) 57,34 58,94
Longitud (°) 15,85 18,22

Ho6jd 6ver havet (m) 90 35
Etablerad ar 1993 1989
Besldktade kloner? Nej Nej
Pollineringsstart (t o) - 1999
Inventeringar 1:a (2002) 2:a(2007) 3:e(2020) | 1:a(1990) 2:a(2007)
Stérning Skotselgallring ~2010 Beskarning 2002
Antal kloner (N) 237 237 236 143 143
Antal rameter (trad) 13940 13171 6207 6367 4176
Pollenkontamination (i p¢, %) - - - 100% 68%
Genetisk vinst

Produktionsindex P/ g, 110,0 108,3 109,6
Standardiserat ursprung

Standard. ursprung, kloner (LAT yoner, °) 57,7* 57,5
Standard. ursprung froplantage (LAT 4,,) 58,0* 58,0 57,8
Genetisk diversitet

Statusnummer exkl PK. (N ) 84,4 81,3 81,3 134,4 130,9
Forv. % fro fran sjalvbefr. exkl. PK (E (sj)) 1,2 1,2 1,2 0,7 0,8
Statusnummer inkl. PK (N s) - - - 537,5 298,5
Forv. % fro fran sjalvbefr. inkl. PK (E (sj)) - - - 0,0 0,2

* Plantval ger for narvarande inga konsekventa angivelser av standardiserat klonursprung och plantage-ursprung
for gran. Darfor anges har istallet harkomst enligt Skogsstyrelsens rikslangd, 2021-05-26

Som tvd exempel pa dtgarder och stérningar tar vi granfroplantagen 512 Mélilla och
tallfréplantagen 606 Gotthardsberg (Tabell 8). Bigge froplantagerna ar av typen
Tva0, ar anpassade for sodra Svealand och norra Goétaland och anlades omkring 1990.
Klonmaterialet for bagge froplantager valdes ocksa enbart med avseende pa 6kad
tillvaxt (1g och 1.25g) vilket gor att uppdelningar av den genetiska nivan for olika
karvhet pa planteringslokalen inte dr nodvandig (Plyiss = Plpiso). For 512 Mélilla har vi
tillgdng till tre rametinventeringar (2002, 2007 och 2020) och fér Gotthardsberg har
vi tillgang till tva (1990 och 2007).

I Malilla gjordes en ganska hard skotselgallring mellan den andra och tredje
inventeringen dar antalet rameter tillats sjunka fran 13 171 ar 2007 till 6207 &r 2020.
Det ar hir intressant att notera att 512 Malilla var designad med sa kallade
dubbelrader diar rameterna fordelades i tva rader som stod ganska titt mot varandra
fast med ett storre avstand till nésta par av rader (Figur 9). Malilla var alltsa i viss
utstrackning designad for att majliggora en sa hard gallring. I detta sammanhang
studerade vi inte inverkan pé genetisk vinst och standardiserat ursprung eftersom
dessa i Plantval ej paverkas av rametsammanséttningen. Extra kontrollskattningar av
ursprungslatituden av froplantagens ingéende kloner baserade pa
rametinventeringsdata (LA Tkioner) gav ocksa indikationer pa att paverkan av
storningarna pa denna parameter var forsumbar (<0,02°). Men dven med tanke pa
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den genetiska diversiteten, som i hogsta grad piverkas av rametfordelningen mellan
kloner var statusnumret exakt detsamma (Ns = 81,3) bade fore och efter gallring. En
tamligen stark gallring syntes sdledes knappt ha négon effekt alls pd den genetiska
diversiteten. Faktum &r att andra avgangar som skedde innan 2007 hade en storre
inverkan pé statusnumret eftersom detta sjonk négot fran 84,4 vid en inventering ar
2002 till 81,3 vid andra inventeringen &r 2007. Likafullt var forandringar i
statusnummer frén en inventering till en annan mycket blygsamma.

Figur 9. Flygfoto av granfroplantage 512 Malilla ar 2020 efter skotselgallring dar en av tva
dubbelrader avvecklades, varpa antalet stammar i fréplantagen sjonk till drygt halften. | mitten av
froplantagen kan man se tre rutor som ar delar av ett skétselexperiment och dar dubbelraderna
beholls.

Som andra exempel har vi 606 Gotthardsberg dir en beskiarning av froplantagen ar
2002 gjordes alltfor hardhant (Figur 10), vilket fick till f6ljd att en tredjedel av
rameterna dog och antalet levande rameter sjonk fran 6367 till 4176 (Tabell 8). En
komplicerande faktor i denna jamforelse &r att froplantagen var reproduktivt omogen
vid den forsta inventeringen ar 1990. Om den hypotetiskt hade producerat fron vid
detta tillfdlle hade den genetiska nivan (PI4) enbart nétt 108,3 och statusnumret med
pollenkontamination inrdknad hade varit mycket hégt (Ns > 500) till f6ljd av 100
procents pollenkontamination. Det faktum att PIj; 6kat till 109,6 och Ny sjunkit till
298,5 vid inventeringen ar 2007 beror alltsd mestadels inte pd den hardhinta
beskdrningen utan snarare pé att froplantagen mognat och att den prognosticerade
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pollenkontaminationen minskat till 68 procent ir 2007. Dessutom paverkar
rametfordelningen inte den genetiska nivdn och det standardiserade ursprunget sdsom
de berdknas i Plantval. Ett mer renodlat matt pa hur sjélva beskiarningen paverkat
froplantagen kan man i stillet utldsa genom att betrakta statusnummer utan hinsyn
till pollenkontamination. Detta statusnummer sjonk frén 134,4 till 130,9 vilket ar en
ganska blygsam fordandring med tanke pa den drastiska beskarningen och dess effekter
pé antalet rameter.

Figur 10. Foto av tallfroplantage 606 Gotthardsberg ar 2002 efter en alltfor brutal
beskarningsoperation som med all sdkerhet orsakade avgangar av en tredjedel av rameterna.
Fotograf: Lars-Ake Dahl.

Ytterligare exempel pa skeenden som paverkat, framfor allt, den genetiska diversiteten
kan beskadas i Tabell A1 och A2 i Bilaga 1. Men sammanfattningsvis ar trenden tydlig.
Aven betydande &tgirder och kalamiteter har till synes haft obefintlig pdverkan p4
genetisk niva och standardiserat ursprung och tdmligen blygsam paverkan pa den
genetiska diversiteten. Aterigen #r froplantagens reproduktiva mognad och andelen
pollenkontamination av mycket storre betydelse for froplantagens genetiska status.
Man kan hér spekulera att storningar som i sig interagerar med froplantagemognad
och som paverkar inkorsningsgraden skulle kunna ha en storre inverkan pa genetisk
vinst, standardiserat ursprung och pa diversiteten. Det rader ingen tvekan om att de
storningar som vi har redovisat &tminstone tillfalligtvis paverkar sjilva
froproduktionen negativt. Till exempel skulle en hardhant skotselgallring eller ndgon
annan storning kunna glesa ut antalet rameter till den grad att andelen pollen inifran
plantagen inte langre skulle kunna tranga undan inkommande pollen utifran och att
pollenkontaminationen siledes skulle kunna 6ka. Sidana handelser har hittills varit
svara att utviardera men vi dterkommer till denna mojlighet i avsnitt Jimforelser
mellan kloninventeringar och DNA-analyser av skdrdar dar froskordar studerats med
hjalp av DNA-markorer for att battre bestimma deras genetiska sammansattning.
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Exempel: sarplockning av froplantage

En atgérd i froplantager som ar specifikt inriktad pa att paverka froskordens genetiska
sammansittning ar sarplockning. I korthet innebar sarplockning att man skoérdar kott
fran en specifikt bestimd delméngd av moderklonerna i froplantagen. Man kan dven
hélla isar kott skérdade fran en delméngd av moderklonerna (A-fraktion) fran 6vriga
skorden som da plockats fran resterande moderkloner (B-fraktion). Att enbart plocka
en delméngd av klonerna forutsitter forstas att det foreligger ett sddant 6verskott pé
foradlat fro att man har rdd med skordebortfallet. Att sdrplocka kott i olika fraktioner
kraver dven mer arbete med avseende pa skordeplanering, logistik och administration.
Slutligen méste ocksa varje fraktion godkdnnas och registreras hos Skogsstyrelsen som
en egen frokilla. Men sarplockning ar likafullt ett anvdndbart instrument om man vill
spetsa den genetiska nivan i en froskord eller om man 6nskar att froskérden har
sdrskilda egenskaper som inte hade varit mgjliga att uppna genom att skorda hela
froplantagen. Naturligtvis kan sarplockning dven paverka de andra
nyckelparametrarna i denna studie sdsom standardiserat ursprung och genetisk
diversitet.

Tabell 9. Nyckeltal for tva tallfréplantager med sarplockningar registrerade i rikslangden. Genetisk
niva, standardiserat ursprung och genetisk diversitet anges saval for fréplantagerna i sina helheter
som for de olika sdrplockningsfraktionerna (A och B).

Froplantage 125 Vage 620 Gnarp
Grunddata

Frézon T6 T12

Omgang EttO Tvao
Foradlingsniva 1g 1,25gS

Latitud (°) 63,25 62,05

Longitud (%) 18,78 17,28

Ho6jd 6ver havet (m) 17 45

Etablerad ar 1969 1988

Besldktade kloner? Nej Nej
Pollineringsstart (t ) 1979 1998
Inventeringsar 2007 2018
Pollenkontamination (i p¢, %) 40 40

Plockning Hela Sarpl. A Sarpl. B Hela Sarpl. A Sarpl. B
Antal kloner (N') 52 10 42 67 22 45
Antal rameter (trad) 1895 321 1574 7523 2335 5188
Genetisk vinst

Genetisk vinst, hojdtillvaxt (%) 8,8 11,8 7,8 8,8 11,8 7,8
Genetisk vinst, 6verlevnad (%) 0,0 2,3 -0,8 2,0 4,3 1,3
Produktionsindex P/ s 108,8 115,1 106,7 111,7 117,9 109,6
Produktionsindex P/ g5 108,8 111,8 107,8 108,8 111,8 107,8
Standardiserat ursprung

Standard. ursprung, kloner (LAT oners °) 65,8 62,6

Standard. ursprung fréplantage (LAT g, ) 65,2 62,4

Genetisk diversitet

Statusnummer exkl PK. (N ¢) 49,1 23,3 46,1 62,0 41,6 54,8
Férv. % fro fran sjalvbefr. exkl. PK (E (sj)) 2,0 1,9 2,1 1,6 1,5 1,6
Statusnummer inkl. PK (N g) 76,7 28,3 70,2 96,9 54,4 80,7
Forv. % fro fran sjalvbefr. inkl. PK (E (sj)) 1,2 1,1 1,2 1,0 0,9 1,0

Som exempel pa sdarplockningsupplagg registrerade i Skogsstyrelsens rikslangd, har vi
de tva tallfroplantagerna 125 Vage och 620 Gnarp (Tabell 9). For narvarande bedrivs
ingen sarplockning i granfroplantager. I grunden ar 125 Vége en gammal EttO-
plantage som ligger pé en relativt blygsam foradlingsniva (1g) och vars material framst
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inriktas pa inlandsomréaden i Vasternorrlands och Jamtlands lan. Den nyare
froplantagen 620 Gnarp tillhor diremot andra omgéngens anldggningar (TvaO),
malomradet dr pa hogre hjder (> 300 m.6.h.) i Dalarnas och Jamtlands lén, och
klonurvalet har inriktats bade pa hojdtillvaxt och forbattrad 6verlevnad i kérva lagen
(1.25gS). Vid de senaste inventeringstillfillena (2007 for 125 Vige och 2018 for 620
Gnarp) hade bagge froplantager uppnatt sddan mognad att pollenkontaminationen
kan anses ligga konstant pa 40 procent. Froplantagernas reproduktiva mognad
kommer séledes inte ha nigon betydelse for jamforelser i just detta avsnitt.

Sarplockningen av 125 Véage fran och med &r 2007 ar intressant eftersom den
illustrerar en viss modifikation i froplantagens foradlingsinriktning. Froplantagen 125
Véage dr i dagens lage att betrakta som ganska fordldrad (Tabell 9). Nar klonmaterialet
valdes under 1960-talet fanns inte mycket faltforsoksdata att tillga och enbart en
begrinsad vinst i hojdtillvaxt uppnaddes (8,8 procent efter justering for
pollenkontamination) genom plustriadsurvalet. Forbattrad overlevnad i de kérva
omraden som var malet hoppades man uppna genom att idka viss sydforflyttning och
anvanda sig av nordligare kloner i froplantagen (65,8 °N) dn det tinkta malomréadet
(62,5°N-64,5°N). Men ar 2007 dd mycket mer faltforsoksdata insamlats ansags detta
inte vara tillrackligt. Nar sarplockning av de 10 béttre (A-fraktion) och 42 samre (B-
fraktion) klonerna planlades sdg man saledes till att urvalet gjordes med avseende pa
séval overlevnad som tillvaxt. For A-fraktionen uppgéar séledes produktionsindex dnda
till 115,1 vid plantering pa karva ldagen (Plsi50), vilket dr ndstan i niva med en
froplantage med den genetiska nivan 1,25gS. Man skulle kunna invianda att en 6kning i
genetisk vinst med 6,3 respektive 3,0 procentenheter for plantering pa karva
respektive milda lokaler dr ganska blygsam for A-fraktionens ganska skarpa urval av
de tio basta klonerna av totalt 52. Men man fir d4 komma ihag att sarplockningen
enbart kan styra genetiken med avseende pé de sidrplockade klonernas genetiska
bidrag i kraft av mddrar. Berdkningarna tar hansyn till att det genetiska faderbidraget
(pollen) kommer vara oférandrat i jamforelse med skord av hela plantagen och dartill
kommer dven avdrag i den genetiska nivén till f6ljd av pollenkontamination. Det ar
ocksé virt att notera att B-fraktionens genetiska niva faktiskt ligger under nivan for
hela froplantagen (-2,1 och -1,0 procentenheter for Plss0 respektive Plg,s;). Om de tio
klonerna i A-fraktionen ar genomsnittligt béttre dn froplantagen i sin helhet sd maste
ju de 42 klonerna i B-fraktionen vara genomsnittligt nagot simre. I praktiken tdnker
man sig ofta att anvinda B-fraktionens froskord i sddana situationer dar man onskar
fa billig, om 4n ej optimal, foryngring och dir investeringskostnaden for varje enskild
uppvixande planta dr begransad. En siddan situation foreligger till exempel vid
skogssadd.

Aven i TvAO-plantagen 620 Gnarp har en sirplockningsplan etablerats och registrerats
i Rikslangden. Ocksé denna siarplockningsplan med 22 kloner i en A-fraktion och
ovriga 45 Kkloner i en B-fraktion, innefattade urval for savil tillvixt som 6verlevnad.
Eftersom 620 Gnarp har en genetisk 6verlevnadsvinst redan i sin helhet (2,0 procent)
medfor detta att A-fraktionens genetiska niva i termer av produktionsindex ligger pa
hela 117,9 vid plantering i kirva lagen (PIsi50). I och med att foradlingsnivén ar s& pass
hog for froplantagen i sin helhet ar foradlingsnivan dven for B-fraktionen
beaktansvird. Vid plantering i kdrva lagen presterar B-fraktionen i 620 Gnarp vil
(PIgis0 = 109,6) i jamforelse med den dldre EttO-froplantagen 125 Vage som helhet
(PlIiso = 108,8).

Givet att man strikt foljer Plantvals databas och regelverk paverkar inte sarplockning
froplantagefraktionernas standardiserade ursprung (LATF,) eftersom fraktionernas
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kloner anses ha samma genomsnittliga ursprungslatitud (LATkioner). Detta giller 125
Vége, 620 Gnarp (Tabell 9) samt dven alla andra froplantager som ingick i denna
studie (Bilaga 1, Tabell A1). I realiteten maste vi &nda betdnka mojligheten att
sarplockningsfraktionernas standardiserade ursprungslatitud skulle kunna skilja sig at
eftersom klonernas reproduktiva bidrag till respektive skordefraktion skiljer sig
markant at. Darfor gjorde vi klonvisa kontrollberdkningar av de standardiserade
ursprungslatituderna for respektive skordefraktion for de froplantager vi diskuterar
har (125 Vage och 620 Gnarp). Genom denna kontrollrakning kunde vi pavisa att
skillnaden i LATf,, mellan A-fraktion och B-fraktion (efter hansyn taget till
fadersbidrag frén hela fréplantagen och 40 procents pollenkontamination, se dven
avsnitt Standardiserat ursprung) var endast 0,05 grader for 125 Vage och 0,15 grader
for 620 Gnarp. I 620 Gnarp fanns en tendens att A-fraktionen kunde ha nagot
sydligare standardiserat ursprung (62,3°N) dn B-fraktionen (62,4 °N) eller plantagen
som helhet. Dock var skillnaderna s& smé att man dven i dessa fall kan havda att
Plantvals antagande om lika standardiserad ursprungslatitud &r i praktiken giltigt.

Daremot har sarplockningar paverkan pa froskordens genetiska diversitet och denna
ar ganska betydande. Om man bortser fran pollenkontamination 1ag statusnummer f6r
A-fraktionerna pa 23,3 respektive 41,1 for 125 Vige och 620 Gnarp i jaimférelse med Ng
for froplantagerna i sina helheter som 1g pa 49,1 och 62,0 (Tabell 9). Statusnummer
for B-fraktionerna 1ag pa 46,1 respektive 54,8 for 125 Vage och 620 Gnarp vilket ar
betydligt hogre 4n N for A-fraktionerna, men samtidigt 1agre dn for froplantagerna i
sina helheter. Men dven om sarskilt sarplockningen av A-fraktionen begrinsar den
genetiska diversiteten i betydande man ar det virt att notera att begransningen inte ar
lika stark som man kunde forvinta sig med tanke pa att tio av 52 kloner (19 procent)
sarplockades i 125 Vige och 22 av 67 kloner (33 procent) sarplockades i 620 Gnarp.
Aterigen beror detta pa att den genetiska diversiteten minskar enbart med avseende pa
de sarplockade modrarnas genetiska bidrag till froskorden. Fadernas bidrag kommer
att hirrora fran froplantagen i sin helhet dven vid en sdarplockning och darfor sjunker
inte Ns sd mycket med tanke pa andelen kloner som siarplockades. Detta ar dven skilet
till att den forvantade andelen sjalvbefruktat fro knappt paverkades alls av
sarplockningen (generellt pd 0,9—1,2 procent). Sannolikheten for sjalvbefruktning
beror ju framst pa froplantagens genetiska status som helhet och inte pa vilka
moderkloner som sirplockas. Ytterligare genetisk diversitet tillkommer naturligtvis pa
grund av 40 procents inkorsning av vildpollen och med denna inrdknad varierar Ng
fran 28,3 for den skarpt sarplockade A-fraktionen i 125 Vage, till 96,9 for 620 Gnarp
som helhet.

Exempel: genetisk gallring

Ett mer permanent sitt att paverka den genetiska sammansittningen hos froskordar
fran froplantager ar att selektivt gallra bort vissa kloner eller &tminstone minska
antalet rameter som vissa kloner ar representerade med. Till exempel kan en
froplantage ha anlagts i ett tidigt skede da det dnnu inte fanns sarskilt mycket
prestationsdata tillgingligt fran avkommef6rsok och klonforsok i falt. Men négot
artionde senare kan det finnas betydligt mer data om klonerna. Saledes gér det att i
efterhand spetsa den genetiska nivan pé en froplantage genom att, baserat pa nya
forsoksdata, gallra bort kloner som befunnits prestera mindre bra eller &tminstone
minska antalet pd rameter for sdidana kloner. Liksom for fallet med sarplockning sa
gar det att forandra foradlingsriktningen hos en befintlig fréplantage négot.
Frobehovet ar en nyckelfaktor att ta hansyn till nir en genetisk gallring planeras, da
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inledande froskordar efter gallringen ofta blir ndgot mindre an fére densamma, man
tar ju bort triad som potentiellt skulle kunna blomma och producera kott. Om
gallringen blir for hard riskerar man dven en minskning av fréplantagens interna
pollenproduktion, vilken i sin tur skulle ge inkorsande pollen utifran stérre
mojligheter att befrukta froplantagernas honblommor och diarmed tillfalligt minska
den genetiska vinsten genom férhdjd pollenkontamination. P& grund av detta samt
den genetiska gallringens permanenta karaktir gors genetiska gallringar oftast med
mildare urvalsintensitet dn sidrplockningar dar urvalsintensiteten ofta kan vara
tdmligen skarp. Vid sarplockning finns ju alltid méjligheten att plocka en B-fraktion
som en forsakring. I gengild paverkar en genetisk gallring det genetiska bidraget bade
pa modersidan och pé fadersidan, till skillnad fran sarplockning dir enbart det
genetiska bidraget pd modersidan kan styras.

Tabell 10. Nyckeltal for tre froplantager for vilka genetiska gallringar har genomforts. Genetisk

niva, standardiserat ursprung och genetisk diversitet anges for froplantagerna innan och efter den

genetiska gallringen.

Froplantage

Grunddata

Tradslag

Frézon

Omgang

Foradlingsniva

Latitud (%)

Longitud (°)

Hojd 6ver havet (m)

Etablerad ar

Besldktade kloner?

Pollineringsstart (t /)

Gallring

Inventeringsar

Pollenkontamination (i px, %)

Antal kloner (N)

Antal rameter (trad)

Genetisk vinst

Genetisk vinst, hojdtillvaxt (%)

Genetisk vinst, 6verlevnad (%)
Produktionsindex P/ 5o
Produktionsindex P/ /5

Standardiserat ursprung

Standard. ursprung, kloner (LAT oper, *)
Standard. ursprung froplantage (LAT g, )
Genetisk diversitet

Statusnummer exkl PK. (N ¢)

Forv. % fro fran sjalvbefr. exkl. PK (E (sj))
Statusnummer inkl. PK (N g)

Forv. % fro fran sjalvbefr. inkl. PK (E (sj))

52 Maglehem

Gran
G8-9S
EttO
1g
55,77
14,17
30
1958
Nej
Efter
1995

Innan
1993

36 32
2006 1260

10,0 10,0

110,0 110,0

54,0*

34,9 26,9
2,9 3,7

622 Palberget

Innan
2014
40
106

6129

8,8
2,0
111,7
108,8

22,7
4,4
35,5
2,6

Tall
13,T7
Tvao
1,25gS
65,43
21,27
15
1993
Nej
2003
Efter
2015
40
78

4000

8,8
2,0
111,7
108,8

66,7
66,3

25,4
4,0
39,7
2,4

Innan
2020

40
82

8423

8,8
2,0

111.7
108,8

626 Alvik

Tall
T1,T3
Tvao
1,25gS
63,79
20,30
5
1994
Ja
2004
Efter
2020
40
52

5924

8,8
2,0
111,7
108,8

67,5
66,7

46,3 29,6

2,2

34

72,3 46,2

1,3

2,0

* Plantval ger for narvarande inga konsekventa angivelser av standardiserat klonursprung och plantageursprung for gran.

Darfor anges har istallet harkomst enligt Skogsstyrelsens rikslangd, 2021-05-26

Tre exempel pa froplantager dir genetiska gallringar genomforts dr den gamla EttO-
granfroplantagen 52 Maglehem samt de tva TvaO-tallfroplantagerna 626 Alvik och

622 Pélberget (Tabell 10).

Granfroplantagen 52 Maglehem ar i skrivande stund alderstigen, men har dnda
behallits for att sakerstélla tillgdngen pa foradlat granfro for frostfria delar av sédra
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Gotaland (zon G8-9S). Négon hénsyn till pollenkontamination tas varken for genetisk
vinst, standardiserat ursprung eller for genetisk diversitet enligt Plantvals rddande
modeller for gran. Ar 1994 genomfordes en genetisk gallring i 52 Maglehem dir
antalet kloner minskades frén 36 till 32 och antalet rameter minskade fran 2006 till
1260. Gallringen gick till pa sa satt att de fyra kloner som hade lagst genetisk
prestanda i form av volymtillvixt togs bort. De kloner som presterade béttre men som
fortfarande inte var de tio basta fick sin representation minskad i proportion till sin
prestation (Prescher m.fl. 2008), ett tillvigagangsatt som syftade till att efterlikna
froplantager som anlagts under konceptet linjargruppering (Linear Deployment,
antalet rameter per klon dr proportionellt beroende av deras avelsviarden, se avsnitt
Genetisk vinst). Den genetiska nivan for froskérdar fran 52 Maglehem har trots detta
inte Okats i Plantval, da vinstangivelserna for gran dnnu ar grovt skattade och det
kravs ytterligare ssmmanstillning av forskningsresultat for att motivera en genetisk
hojning av en granfréplantage som resultat av en gallring baserad p4 linjér gruppering.
Dock paverkades den genetiska diversiteten timligen patagligt av gallringen och Ng
sjonk fran 34,9 innan gallring till 26,9 efter gallring. Aven andelen fré som forvintas
hérrora fran sjalvbefruktning 6kade fran 2,9 till 3,7 vilket skiljer sig markant fran
motsvarande situation vid sarplockning (avsnitt Exempel: Genetisk gallring).

Tallfréplantagerna 622 Pélberget (e¢j samma plantage som 623 Palberget namnd i
avsnitt Exempel: Inventeringar vid stigande froplantagealder) och 626 Alvik (ej
samma plantage som 627 Alvik nimnd i avsnitt Stickprov av kloninventeringar for
tall- och granfréplantager) genomgick ocksa genetiska gallringar ar 2015 respektive ar
2020. I bagge dessa fall erholls ej ndgon 6kning i genetisk niva vad betraffar tillvixt
och 6verlevnad och anledningen ar att dessa genetiska gallringar snarare fokuserades
pa att 6ka resistensen mot angrepp av Toérskatesvamp (Cronartium pini). Urval for
tillvaxt och 6verlevnad gjordes enbart i den mén det var nodvandigt for att bibehalla
den genetiska nivén fran innan gallringen, de genetiska vinster som uppnéddes var
Okad torskatefrihet hos foryngringsmaterialet fran froplantagerna. Vid
kontrollberdkningar av den standardiserade ursprungslatituden (LAT},.) baserade pa
kloninventeringsdata fore och efter gallring, framgick att LATf,, 6kade med enbart
0.09 och 0.03 grader i Palberget och Alvik som en f6ljd av gallringen. Saledes
péverkades det standardiserade ursprunget inte nimnvért av dessa genetiska
gallringar och Plantvals antagande om ett konstant LAT},, synes vara gangbart dven i
detta fall.

Men med avseende pa genetiska diversiteten kan intressanta monster observeras
(Tabell 10). I 626 Alvik gallrades 30 kloner bort (37 procent av klonantalet) och 2499
rameter (30 procent) vilket fick till f61jd att Ns minskade fran 46,3 till 29,6 forutsatt
att man ignorerar pollenkontamination. Den férvintade andelen fro frén sjalvkorsning
okade fran 2,2 procent innan gallring till 3,4 procent efter gallring. I 626 Alvik
forekommer dven ett visst slaktskap mellan tre kloner men detta slaktskap ar s&
begrinsat att dess paverkan pé 6vriga monster och slutsatser ar forsumbar. Med en
genetisk gallring av denna styrka var dessa forandringar alltsa att forvénta. I 622
Pélberget gallrades 28 kloner bort (26 procent) och 2129 rameter (35 procent). Men
trots denna val tilltagna gallring 6kade Ns 6verraskande nog fran 22,7 innan gallring
till 25,4 efter gallring (exklusive pollenkontamination). Likaséd minskade den
forvintade andelen fro6 fran sjalvkorsningar nagot fran 4,4 till 4,0 procent. Det kan
tyckas paradoxalt att den genetiska diversiteten 6kade till foljd av en gallring dar det
nominella antalet kloner minskades ganska drastiskt men man far har ta hansyn till de
speciella forhallanden som radde i 622 Palberget innan gallring. Det ska forst
understrykas att 622 Pélberget innan gallring dominerades kraftigt av sex dldre
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plustradskloner av norrbottniskt ursprung. Innan gallringen var enbart dessa sex
kloner (av totalt 106) representerade av hela 2963 rameter (48 procent av hela
froplantagen) vilket dr en kraftig 6verrepresentation. Det dr hogst sannolikt att denna
dominans &r orsaken till att Nsinnan gallring (22,7) var mycket ldgre dn det totala
klonantalet (106). Vissa av dessa dldre pluskloner hade dock visat sig vara mottagliga
for torskate och vid gallringen bestamdes det siledes att man méste sitta en 6vre
grans for hur manga rameter dessa kloner fick ha efter gallring. Vid gallringen togs
alltsa en av de sex dldre klonerna bort helt och héllet och de 6vriga fem begransades i
antal till ssmmanlagt 1567 rameter efter gallring (39 procent). Samtidigt gallrade man
bort 27 andra nyare och mindre representerade kloner, mestadels for att de var alltfor
kinsliga for torskateangrepp men ibland dven for att de uppvisade bristande
prestanda med avseende pé volymtillvaxt eller 6verlevnad. Denna genetiska gallring
fick da till foljd att de dldre plusklonernas tidigare dominans i froplantagen
forsvagades, vilket gav storre mojligheter till de 6vriga kvarvarande och dittills
underrepresenterade klonerna (73 st.) att ge ett storre relativt genetiskt bidrag till
froskordens sammanséttning. Sdledes 6kade statusnumret i 622 Pilberget som ett
resultat av en genetisk gallring dar det totala klonantalet faktiskt minskade. Om
utgdngslaget for en froplantage ar en skev fordelning av rameter per klon, ar det alltsa
fullt mojligt att genom genetisk gallring 6ka den genetiska diversiteten forutsatt att
denna gallring medf6ér en mindre skev rametfordelning mellan de kvarvarande
klonerna.

Sldktskap mellan kloner i nyare froplantager (TreO och FyrO)

Vid etableringen av forsta och andra omgangens froplantager (EttO och Tva0O) kunde
man oftast anta att alla de ingdende klonerna varit helt obesliktade med varandra.
Klonerna i dessa froplantager var som regel plustrad som valts i skogen (generation
P,). Atgirder vidtogs ocksa for att minimera eventuellt sliktskap, till exempel genom
att vilja plustrdd med visst avstand fran varandra. De genetiska vinsterna fran dessa
urval bestod framst i en allmén urvalseffekt fran det riktade urvalet i skogen samt att
dessa kloner efter en period dessutom testades genom sina avkommor, antingen i falt
eller genom frystester (for detaljer om nordliga tallfréplantager se Tabell 11b i Rosvall
m.fl. 1998), fran friavblommade kottar eller frin kontrollerade korsningar. Genom
insamlade data frén denna avkommeprévning kunde saledes ett battre preciserat urval
goras bland de existerande plustradsfordldrarna. Denna urvalsmetod gar ofta under
namnet urval bakat.

Men vid komplettering av vissa TreO-plantager samt vid anlaggning av kommande
FyrO kommer andelen utvalda individer frdn nista generations besliktade Fi-kloner
att 6ka. Detta beror pa foradlingens allmianna framskridande och att tillgdngen till
falttestade avkommekloner (generation F,) har 6kat. Dessa testade kloner kan alltsa
frambringa egna genetiska vinster utéver de genetiska vinster som forelag for deras
fordldrar. Nar man viljer sddana avkommekloner kallas urvalsmetoden ofta urval
framét (jamfor urval bakat tidigare). Men i gengéld kan naturligtvis sannolikheten 6ka
for att sddana avkommekloner (F,) ar slakt med varandra (helsyskon eller halvsyskon)
eller med elitkloner fran foraldragenerationen (P,) som fortfarande anviands vid
froplantageanldggningar.

Allt detta gor att man i framtiden behéver dgna lite extra uppmarksamhet at den
genetiska diversiteten eftersom denna inte enbart paverkas av antalet kloner i
froplantagen eller rametfordelningen mellan dessa, utan dven av sliktskapet mellan
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klonerna. Ett hogre genomsnittligt slaktskap mellan froplantagekloner innebar foga
forvanande ett hogre gruppsliaktskap (6g:1) och ett lagre statusnummer (Ng).

Tabell 11. Nyckeltal for tallfréplantage 643 Dag Lindgren som innehaller beslaktade kloner och for
vilken det finns tva kloninventeringar. Genetisk niva, standardiserat ursprung och genetisk
diversitet anges.

Grunddata

Frézon T10
Omgang TreO
Foradlingsniva 1,5g

Latitud (°) 63,92
Longitud () 19,84

Hojd 6ver havet (m) 80
Etableringsar 2013
Pollineringsstart (tyo) 2023
Inventeringsar 2013 2021
Pollenkontamination (ipx, %) 100 100
Antal kloner (N) 84 84
Antal rameter (trad) 2454 1798
Genetisk vinst

Genetisk vinst, hojdtillvaxt (%)* 15,0 15,0
Produktionsindex Plgss* 115,0 115,0
Standardiserat ursprung

Standard. ursprung, kloner (LATkioner, °) 64,4 64,4
Standard. ursprung froplantage (LAT.) 63,9 63,9
Genetisk diversitet

Statusnummer exkl PK. (Ns) 18,0 17,8
Forv. % fro fran sjalvbefr. exkl. PK (E(sj)) 2,0 2,5
Statusnummer inkl. PK (Ns) 72,0 71,3
Forv. % fro fran sjalvbefr. inkl. PK (E(sj)) 0,0 0,0

* Eftersom denna plantage ar av féradlingsklassen 1,5g och avsedd for
milda lokaler finns inga genetiska vinster i 6verlevnad och saledes
rapporterar vi enbart Plgiss.

Som exempel pa en froplantage dir klonerna har ett ganska omfattande slidktskap tar
vi nu 643 Dag Lindgren (ibland &ven kallad Brén). Denna TreO-tallfroplantage
(genetisk niva pa 1,5g) anlades ar 2013, ar tankt att tjdna tallfr6zon T10 (milda lokaler
i Vasternorrlands och Visterbottens 14n) och borjade alldeles nyligen producera fro
(Tabell 11). Vid anldggningen hanterades balanseringen av genetisk vinst mot
slaktskap genom en tidig version av dataprogrammet OPSEL (Mullin 2014, 2017) som
ger optimerade forslag pa urval av plantagekloner och deras rametfrekvenser for att
maximera den genetiska vinsten givet pa forhand satta minimigranser for Ns. Denna
typ av optimering resulterar ofta i ojimna fordelningar av rameter per klon som
manga ganger dven paminner om linjargruppering (linear deployment). I denna
rapport skattades den genetiska diversiteten pd grundval av tva kloninventeringar av
froplantagen, en vid dess bildande d& rametantalet uppgick till 2454 och en ar 2021 da
rametantalet sjunkit till 1798 pa grund av vissa etableringsproblem kopplade till riklig
grasvaxt och torka. I likhet med véra observationer av skapade och ofrivilliga
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storningar i froplantager (avsnitt Exempel: strningar — skapade och ofrivilliga),
befanns dessa avgingar knappt ha paverkat den genetiska diversiteten alls (Vs sjonk

frén 18.0 till 17.8).
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Figur 11. Heatmap Over slaktskapsmatris som visar parvisa slaktskap mellan tallkloner i
froplantagen 643 Dag Lindgren samt samtliga foraldrakloner till dessa (9;;, sannolikheten for
indentitet genom nedéarvning, IBD vid slumpmassig dragning av varsin allel fran klonparet).
Foréldrakloner (ursprungliga plustrad, Po) som inte ar representerade i froplantagen star i 6vre
vanstra hornet, darefter foraldrakloner (Po) som finns i froplantagen och sist avkommekloner som
finns i froplantagen (F1) i nedre hogra delen av matrisen. Markerat omrade A visar det betydande
sldktskapet mellan kloner till vilka plustradet AC1006 dr mor, omrade B visar betydande slaktskap
mellan kloner till vilka plustradet AC4212 ar mor, omrade C visar betydande slaktskap mellan
kloner till vilka plustrdd AC1006 &r far, och omrade D visar det halvsyskonslaktskap som féreligger
mellan kloner inom omrade A och omrade C dar AC1006 ar gemensam foralder. Klonerna AC4212
och AC1006 ér sjalva indikerade i figuren. Fi-klonerna fér denna matris (rader och kolumner) har
pa forhand sorterats sa att de hamnar helsyskonfamiljevis.

Nagot som ar desto mer anmirkningsvart ar att froplantagens statusnummer (17,8—
18) ar mycket lagre (med en faktor 4,67) dn det nominella antalet kloner i froplantagen
(84). Detta beror framst pa ett beaktansvart slaktskap mellan dessa kloner som
illustreras i matrisform (heatmap) i Figur 11. For den stora majoriteten av EttO- och
TvaO-froplantager skulle en sddan matris ha varit helt bla (inget sldktskap, 6;;= 0)
med undantag for diagonalelementen som hade varit roda (sjalvslaktskap, 6;;= 0,5).
Detta ar ocksa fallet om man enbart betraktar Po-klonernas (plustradsforaldrar)
inbordes sldktskap i 6vre vianstra hornet av slaktskapsmatrisen. Men utover detta ar
det l4tt att se att det finns en del sldktskap mellan Po- och F;-kloner
(foraldraavkommeslaktskap, 8;;= 0,25) i undre vénstra och 6vre hogra delen av
sldktskapsmatrisen. Dessutom finns det dven sldaktskap mellan F;-kloner da de ofta har
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gemensamma foraldrar (6;;= 0,125 f6r halvsyskon och 0;;= 0,25 for helsyskon) vilket
kan ses i den undre hogra delen av sliaktskapsmatrisen.

I detta sammanhang ar det virt att notera att Po-klonerna AC1006 och AC4212, tack
vare sina hoga avelsvirden, ar representerade med 19 respektive 16 avkommor i
froplantagen. Po-klonen AC1006 ar dessutom i sig sjilvt representerad med rameter i
froplantagen, medan P,-klonen AC4212 ddremot inte var med som egen klon utan
enbart representerad som forélder till F,-kloner i froplantagen. Sldktskap mellan
avkommor till just AC4212 och AC1006 ar markerade inom omradena A—D i Figur 11.
Dessa tva Po-kloner har alltsa en betydande genetisk vikt i froplantagen och bidrar
dirmed béde till dess hoga genetiska vinst och till att Ns ar sd mycket lagre (17,8) an
de 84 kloner som finns i fréplantagen.

Forvisso visar Figur 11 sldktskapet mellan de kloner som ingar i froplantage 643 Dag
Lindgren, men som férut ndmnts paverkas diversiteten dven av fordelningen av
rameter mellan dessa kloner och detta ar inte mojligt att observera i en
slaktskapsmatris. Man kan da friga sig huruvida det lagre statusnumret frimst beror
pa slaktskapet mellan klonerna eller om en skev rametférdelning bidrog till det lagre
statusnumret?

For att besvara denna fraga gjordes en extra berdkning i PIDS dir alla genetiska bidrag
fran varje klon som ingick i fréplantagen sattes till 1 (och dar 6vriga fordldrakloner
sattes till 0). Dessa angivelser fick alltsa ersitta de inventeringsdata som i allmidnhet
anvands for berdkningar av genetisk vinst och diversitet i PIDS. Resultatet av denna
berdkning var ett gruppslédktskap (041 pa 0,030 och ett statusnummer (Ns) pa 16,7
vilket ska jamforas med 01 = 0,028 och Ns= 17,8 erhallna for den senaste
inventeringen ar 2021 (Tabell 12). Det star sdledes helt klart att anledningen till 643
Dag Lindgrens begriansade statusnummer beror pa sldktskapet mellan klonerna och
inte pa ojamn representation av kloner. Det kan till och med tyckas kontraintuitivt att
en helt jaimn rametfordelning 6ver de i froplantagen 84 ingéende klonerna skulle ha
resulterat i en ldgre genetisk diversitet dn f6r de nagot skevare fordelningar som
foreldg vid rametinventeringarna ar 2013 och 2021.

Tabell 12. Detaljerade genetiska diversitetsparametrar for tallfroplantage 643 Dag Lindgren (A)
samt procentuell genetisk representation for de betydelsefulla Po-klonerna AC1006 och AC4212 (B)
berdknade efter jamn fordelning av rameter 6ver kloner och pa de faktiska rametférdelningarna
fran existerande inventeringsdata.

A. Detaljerade diversitetsparametrar* N; G * &y Fpar
Beraknat vid jamn klonférdelning 16,7 0,030 0,006 0,024
Berdknat fran inventering 2013 18,0 0,028 0,010 0,017
Berdknat fran inventering 2021 17,8 0,028 0,012 0,016
B. Klonrepresentation*** AC1006 AC4212
Representation vid jamn klonfordelning 12,5% 9,5%
Representation pa rametniva 2013 13,1% 6,5 %
Representation pa rametniva 2021 13,1% 53 %

* Se avsnitt Diversitetsskattningar baserade pa genotypdata fran
froplantageskérdar for detaljerade parameterbeskrivningar.

** Notera att Oy = Oy + Gpar

*** Den genetiska representationen for foradldraklonen i berdknas som 2n;/N dar n;
innefattar hela representationen av klonen j sjalvt samt halva representationen av
alla avkommekloner till J.
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Vid en djupare jamférande studie av den genetiska diversiteten i froplantagen 643 Dag
Lindgren (Tabell 12A) kan man se att det storsta bidraget till de ingdende klonernas
gruppslaktskap harror fran det parvisa och rametantalviktade slaktskapet mellan
kloner (6,q- frdn 0,016 till 0,024) och enbart ett mindre bidrag kom fran klonernas
sjalvslaktskap som bestdms helt och hallet av rametférdelningen (6 frén 0,006 till
0,012). Vid en helt jaimn rametférdelning 6ver klonerna hade 6 saledes varit enbart
0,006 att jamfora med 0,010 och 0,012 vid 2013 och 2021 ars inventeringar, vilket ar
fullt vintat. Men denna sinkning i slaktskapet (och 6kning av den genetiska
diversiteten) kompenserades mer dn vil av att en jamn klonfordelning hade resulterat
i hogre parvis slaktskap mellan klonerna (8pqr = 0,024) &n vad som foreldg med de
ojamna rametférdelningar som radde ar 2013 och 2021 (6,4r = 0,016 och 0,017).

Fenomenet kan ocksa forstas genom en djupare betraktelse av den genetiska
representationen av de mest inflytelserika Po-klonerna AC1006 och AC4212 (Tabell
12B) vars bidrag till hogre sléaktskap redan tidigare illustrerats i Figur 11. Om man
betraktar den mest betydelsefulla foridldraklonen, AC1006, s utévar den ett genetiskt
inflytande pé ca 13 procent oavsett om man baserar denna representation pa en jaimn
rametfordelning 6ver klonerna eller pa de ojimna férdelningar som forelag vid
inventeringarna 2013 och 2021. Men om man betraktar den andra inflytelserika
foraldraklonen AC4212 s kan man se att den skulle haft ett hogre inflytande om
rametfordelningen 6ver kloner hade varit jimn (9,5 procent) dn vad som faktiskt
forelag vid inventeringarna (5,3—6,5 procent). Det genetiska inflytandet fran AC4212
minskas alltsa genom att dess ménga avkommor (16 F;-kloner) har fiarre rameter per
klon adn vad som ar genomsnittet for froplantagen.

Sammanfattningsvis kan man séga att en skev rametférdelning mellan kloner kan
sanka 6y, och hdja Ns om de kloner som uppvisar liten sliktskap med andra kloner i
froplantagen erhéller fler rameter vid etablering 4n sddana kloner som uppvisar stérre
slaktskap (till exempel AC4212). Det forenklade grundantagandet att en jamn
rametfordelning mellan kloner alltid ger den hogsta genetiska diversiteten géller alltsa
inte nédvandigtvis om det finns slaktskap mellan klonerna. Detta gor designen av
framtida froplantager lite extra komplex, vilket ocksa okar behovet av for andamaélet
avancerade optimeringsprogram (sdsom OPSEL) for att pa bista sétt balansera den
genetiska vinsten och diversiteten.

Jamforelser mellan kloninventeringar och DNA-analyser av

skordar

Alla de berdkningar och resultat som redovisats och jamforts i foregdende avsnitt har
baserats antingen pa inventeringar av rameter eller pa generella modeller i Plantval
som agerar pa froplantageniva. Sidana berdkningar utgir darmed frén att klonernas
fertilitet 4r proportionellt beroende av deras rametantal och att parning sker helt
slumpmissigt. Dessutom antas det att pollenkontaminationen for tallfroplantager
foljer den av Almqvist m.fl. (2010) tidigare utvecklade modellen samt att den antas
vara obefintlig i granfroplantager. Det ar forst nyligen med forbattrad och storskalig
DNA-profileringsteknik som man i stérre utstrackning har kunnat verifiera hur val
dessa antaganden stimmer med verkligheten och hur anvindbara de ar for praktisk
anvandning, till exempel vid bedomning av genetisk diversitet for tradféradlare,
froplantagedgare, producerande plantskola, skogsidgare och for reglerande
myndigheter sdsom Skogsstyrelsen. Darfor diskuterar vi hir tre tallfréplantager och
tre granfroplantager och gor jamforelser mellan analysresultat framtagna med
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kloninventering 8 ena sidan och med DNA-profilering av skorden pé den andra sidan
(Heuchel m.fl. 2022). Jaimforelserna gors har enbart i termer av genetisk vinst och
genetisk diversitet.

Bedomningar av den genetiska vinsten gjordes alltid utgéende frén Plantvals allmdnna
ramverk (avsnitt Genetisk vinst) och den enda faktor som kunde paverka parametrar
skattade fran kloninventeringsdata och DNA-profileringsdata var skilda skattningar av
pollenkontaminationen (PK). Men jamforelser av den genetiska diversiteten var mer
komplicerade eftersom den, forutom graden av pollenkontamination, ocks& paverkas
starkt av fertilitetsvariationer och parningsdynamik inom froplantagerna.
Fertilitetsvariation och parningsdynamik kan observeras med DNA-profileringsdata
men ir inte observerbar fran kloninventeringsdata vars diversitetsskattningar ar
beroende av antaganden om att fertiliteten for varje klon ar linjéart proportionell mot
antalet levande rameter for klonen (jamn fertilitet per trdd) samt att alla kloner parar
sig slumpmassigt med alla (panmiktisk parning). For att sirskilja effekter pa den
genetiska diversiteten som beror pa avvikelser frdn antaganden om jamn fertilitet och
panmixi frén effekter beroende av pollenkontamination, gjordes tva
diversitetsskattningar bade for kloninventeringsdata och f6r DNA-profileringsdata. I
den ena gruppen av skattningar gjordes pa forhand antagandet att
pollenkontaminationen var obefintlig och i DNA-profileringsanalysen uteslots séledes
fron som hirrorde fran inkorsning av vildpollen (parametrar N utan PK, Nep, E(s])
utan PK och O(sj) utan PK). Skillnader mellan resultat fran kloninventeringsdata och
DNA-profileringsdata beror i detta fall alltsd enbart pa hur stora avvikelser fran jamn
fertilitet och panmixi som DNA-profileringens data uppvisar. I den andra gruppen av
diversitetsskattningar togs full hansyn till pollenkontaminationen (parametrar Ns med
PK, Neps, E(sj) med PK och O(sj) med PK). For dessa skattningar anvinde sig
kloninventeringsanalyserna av Plantvals modell for pollenkontamination (Almqvist
m.fl. 2010) under antagandet att allt inkorsande pollen harstammade frdn ménga,
obesldktade och ej inavlade fader. I DNA-profileringsanalyserna tog man dven med
fron som genererats fran inkorsning och dar gjordes antagandet att varje sddant fro6
hade en unik fader. I detta fall beror alltsa skillnader mellan kloninventerings- och
DNA-profileringsdata bade pa avvikelser fran jamn fertilitet, panmixi och pa
skillnader i graden och arten av pollenkontamination.

Jamforelser kan dven goras i termer av andelen fro genererad genom sjélvkorsning
och som séledes ir inavlad avkomma. Andelen sjalvkorsning skattades antingen som
forviantad sjalvkorsning givet kloninventeringsdata och elementér sannolikhetskalkyl
(E(sj), avsnitt Genetisk diversitet), eller genom faktiska observationer genom DNA-
profilering av froskordar (O(sj), avsnitt Diversitetsskattningar baserade pa

froplantageinventeringar).

Tallfréplantager

De tre tallfroplantagerna 123 Klocke (EttO), 604 Lilla Istad (TvaO) och 621 Vasterhus
(TvaO+) jamfordes pé detta vis (Tabell 13). For 123 Klocke DNA-profilerades tre olika
skordedr (1985, 1996 och 2008) och dessa jimfordes med kloninventeringar
genomforda &r 1970 och 1998 men dar man anvant funktionen for forvantad
pollenkontamination (Almqvist m.fl. 2010) vid stigande plantageélder for att gora
jamforbara prediktioner for de ar for vilka det fanns skordedata. Det ska har dven
betonas att 123 Klocke genomgick en skotselgallring ar 2004 vilket innebar att de tva
tidigare skordarna intriaffade innan denna medan den senaste skorden genomfordes
efter gallringen. For tallfroplantagerna 604 Lilla Istad och 621 Vasterhus gjordes
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jamforelser enbart med avseende pa en froskord vardera (&r 2007 respektive 2014).
Eftersom samtliga studerade froplantager inneholl kloner som valts framst for sin
overlagsna tillvaxt diskuterar vi hdr genetisk vinst i just termer av tillvaxt. Vi antar
séledes att det producerade plantmaterialet anvands p& milda lokaler givet
ursprungslatituden och ingen hénsyn tas till 6verlevnad i denna jamforelse.

Tabell 13. Jamférelse av den genetiska diversiteten i skordar fran tallfroplantager skattade genom
kloninventeringar (Skogforsk) och skattade genom DNA-profilering av stickprov fran skérdarna
(Umea Universitet, EMG). Om flera inventeringar fanns att tillga valjs den som lag narmast den
DNA-profilerade skorden i tid.

Froplantage 123 Klocke 604 Lilla Istad | 621 Vasterhus
Grunddata

Frézon T1c-T3 T19 T13,T10
Omgang EttO Tvao Tvao+
Foradlingsniva 1g 1,25g 1,5g
Latitud (°) 62,95 56,95 63,32
Longitud (°) 18,37 16,81 18,57
Hojd 6ver havet (m) 75 9 15
Etablerad ar 1970 1982 1991
Beslaktade kloner? Nej Nej Nej
Pollineringsstart (t ,5) 1980 1992 2002
Vinst & diversitet fran kloninventering

Ar for inventeringsdata 1970 1970 1998** 1995 2014
Antal kloner enl. dokumentation (N) 63 63 63 40 29
Antal inventerade rameter (trad) 3113 3113 581%** 5110 3817
Forv. pollenkontamination enl modell (i 5, %)* 88 40 40 40 40
Genetisk vinst, hojdtillvaxt (%)* 7,4 8,8 8,8 10,8 20,8
Statusnummer exkl PK. (N s) 60,0 60,0 54,8 32,3 20,1
Statusnummer inkl. PK (N )* 189,9 93,7 85,6 50,5 31,4
Forv. % fro fran sjalvbefr. exkl. PK (E (sj)) 1,7 1,7 1,8 3,1 5,0
Forv. % fro fran sjalvbefr. inkl. PK (E (sj))* 0,2 1,0 1,1 1,9 3,0
Vinst & diversitet fran DNA-analys av skérd

Skordear 1985 1996 2008 2007 2014
Antal DNA-profilerade fron (n) 215 293 301 314 299
Antal obs. foraldrakloner enl DNA-analys (N ) 48 59 57 37 4O***
Pollenkontamination enl DNA-analys (i pxops, %) 87 12 48 43 31
Genetisk vinst, hojdtillvaxt inkl PK (%) 7,4 9,6 8,6 10,7 21,7
Effektivt antal foraldrar exkl PK. (N ,) 29,8 51,5 36,7 26,6 16,8
Effektivt antal foraldrar inkl PK. (N ;) 122,0 59,5 68,7 46,1 24,0
Obs. % fro fran sjélvbefr. exkl. PK (O (sj)) 25,0 6,8 10,5 3,0 4,5
Obs. % fro fran sjélvbefr. inkl. PK (O (sj)) 2,8 5,8 5,3 1,6 3,0

* Dessa egenskaper har framskrivits till aret for den angivna skérden genom att anvianda narmaste inventeringsdata och sedan justera
véarden med hjélp av prognosmodellen for férvantad procentandel pollenkontamination vid stigande fréplantagealder (Almqvist m.fl.
2010).

** Baserat pa en partiell inventering.

*** Inkluderar dven enskilda vilda trdd som tagit 6ver som grundstammar i fréplantagen.

Observerad pollenkontamination frdn DNA-profileringen av skordar varierade fran 12
procent for Klocke ar 1996 till 87 procent for Klocke ar 1985. Pollenkontaminationen
for Klocke ar 1985 ar patagligt hog i jaimforelse med alla andra analyserade
tallfroskordar for vilka pollenkontaminationen aldrig var hogre dn 50 procent.
Troligen beror detta pa att Klocke var en relativt ung och omogen froplantage vid detta
skordetillfille (15 4r, 1985). Denna observation stimmer timligen vil med de
prediktionsfunktioner som finns framtagna for tallfroplantager och som forutspadde
en PK pa 88 procent vid detta tillfalle. For alla andra skordar och tallfroplantager hade
prediktionsfunktionen planat ut pa 40 procents pollenkontamination da alla dessa
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skordar skedde vid éldre froplantagealdrar (23—38 ar). Dessa prediktioner stimde
grovt 6verens med den pollenkontamination som observerades i froskordarna (12—48
procent) dven om froskorden i Klocke ar 1996 (PK = 12 procent) harvidlag uppvisade
en lagre pollenkontamination dn forviantat. Den observerade pollenkontaminationen
for Klocke ar 2008 var hogre (PK = 48 procent) an den for 1996, vilket kan vara en
effekt av skotselgallringen &r 2004 som 6ppnat upp for en hogre grad av inkorsning av
vildpollen.

Forutsatt antagandet att Plantvals 6vriga regler (bortsett frin prediktionerna av
pollenkontamination) ar rimliga innebér detta att de forvintade genetiska vinsterna
blir relativt lika mellan Plantvals prognoser (7,4—20,8 procent) och motsvarande
prognoser baserade pa observerad pollenkontamination (7,4—21,7 procent). I bagge
fall sattes den lagsta genetiska vinsten for Klockes froskord for ar 1985 (7,4 procent)
medan den hogsta genetiska vinsten sattes for Vasterhus froskord ar 2014 (20,8—21,7
procent). Variationsspannet mellan dessa tva ytterligheter forklaras dels av att Klocke
ar en forsta omgangens froplantage (EttO) med relativt 1ag genetisk vinst medan
Visterhus ar en TvaAO-plantage av timligen modernt snitt med extra vil underbyggt
urval av hogpresterande kloner samt att Vasterhus etablerades med hjélp av linjar
gruppering, vilket ssmmantaget skulle motivera att den &sitts genetiska vinster i
paritet med en TreO-plantage. Den andra faktorn som bidrar till dessa ytterligheter ar
som tidigare namnts att skorden for Klocke ar 1985 skedde da denna froplantage 4&nnu
var relativt omogen och pollenkontaminationen darmed var hog vilket sanker den
genetiska vinsten. Skérden fran Visterhus ar 2014 a andra sidan skedde da denna
froplantage uppnétt en dlder av 23 ar och d& uppnétt full pollenproduktion, vilket
begrinsar pollenkontaminationen och dirmed sikrar en hog genetisk vinst. Aven
harvidlag staimde modellprediktioner av pollenkontaminationen (40 procent) och
observerad pollenkontamination (31 procent) vil 6verens.
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Figur 12. Skattningar av effektiva populationsstorlekar for fem tallfréplantageskordar (visade pa X-
axeln med namn och artal for skérd) som matt pa genetisk diversitet (vdnstra diagrammet) baserat
pa kloninventeringar (N och Ns) och DNA-analyser av froskordar (Nops, Nep, Nep2). Vidare visas
forvantad (E(sj)) och observerad sjalvkorsningsgrad (O(sj)) i dessa skordar (hogra diagrammet)
baserat pa kloninventering respektive observationer fran DNA-profilering av froskérden. PK =
pollenkontamination.
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For de i studien fem tallfroplantageskordarna kan skattningar av effektiva
populationsstorlekar, samt dven forvantningar och observationer av avkommor
genererade av sjidlvkorsning, betraktas i Figur 12. Det var har tydligt att statusnummer
skattade utan hénsyn till pollenkontamination (Np, N utan PK) alltid var lagre dn
respektive statusnummer skattade med hansyn till pollenkontamination (Nep., Ns med
PK). Detta var forvantat med tanke pa den ganska betydande andelen inkorsning i
tallfré6plantagerna. Vidare var statusnummer skattade frdn DNA-profileringsdata 14—
50 procent lagre (i genomsnitt 26 procent) dn respektive statusnummer skattade frén
kloninventeringar utifall att pollenkontaminationen negligerades och 9—38 procent
lagre (i genomsnitt 25 procent liagre) ifall hansyn togs till pollenkontamination (Figur
12). Detta resultat ligger vil i linje med en tidigare markorstudie pé en froskord fran
Visterhus dar antalet effektiva pollendonatorer skattades till 12,2 att jamféra med 19,7
om man teoretiskt skulle utgé fran kloninventeringsdata (Torimaru m.fl. 2012). Det ar
séledes tydligt att genetisk diversitet skattad med hjalp av DNA-profileringsdata gav
lagre skattningar av statusnummer #n kloninventeringsdata och resultaten antyder att
detta framst beror pé avvikelser fran antagandet om jimn fertilitet snarare &n att
bedomningen av pollenkontamination skilde sig 4t mellan metoderna (se dven
Heuchel m.fl. 2022). Detta ar sarskilt tydligt for Ne, utan hansyn tagen till inkorsning
for skordarna fran Klocke ar 1985 och 2008. Det forstnamnda aret var froplantagen
tdmligen ung och omogen vilket ar en kind orsak till ojaimn fertilitet, medan skorden
ar 2008 kan spegla en paverkan pa klonernas fertilitetsbalans till f6ljd av den nyligen
genomforda skotselgallringen. Dessa resultat antyder att man ej okritiskt kan gora ett
antagande om jamn fertilitet vid berdkning av N fran kloninventeringar. Dock ska det
har papekas att pollenkontaminationen i sig framstod som en viktigare faktor dn
variabiliteten i fertilitet eftersom N,p. skattad fran DNA-profileringsdata, som tar
hénsyn till pollenkontamination, 14g -1 till 103 procent hogre (i genomsnitt 38 procent
hogre) dn N skattad utan hénsyn till pollenkontamination. Med detta i dtanke skulle
man kunna argumentera for att man vid berdkningar av statusnummer med
kloninventeringsdata tar hansyn till pollenkontamination enligt prediktionsmodellen
och direfter justerar ned skattningen med 25 procent for att ta hinsyn till variationen
i klonfertilitet. Ett mer forsiktigt och konservativt alternativ vore att man vid
diversitetsskattningar frn kloninventeringsdata medvetet viljer att bortse fran
pollenkontamination. Man kan da vara tdmligen sdker pa att den genetiska
diversiteten inte 6verskattas (dven om den d& ofta underskattas i stallet).

Om man betraktar andelen sjidlvkorsning stimmer forviantad sjalvkorsning fran
kloninventeringar (E(sj)) och observerad sjalvkorsning (O(sj)) frain DNA-profilering av
skorden tamligen vil for skordar fran froplantagerna 604 Lilla Istad och 621 Visterhus
(Figur 12). For skordar fran 123 Klocke daremot var det tydligt att observerad andel
sjalvkorsat fro var patagligt storre (med en faktor 4,8—14,7) dn den forvintade
sjalvkorsningsandelen oavsett om man tog hiansyn till pollenkontamination eller inte.
Detta antyder ett ganska betydande avsteg fran antagandet om panmiktisk parning.
Anledningen till denna avvikelse kan dels vara att klonmaterialet for Klocke har
extremt nordligt ursprung (67,7°N, Bilaga, Tabell A1) och det finns indikationer pa att
saddana nordliga material kan ha storre tolerans till inavel och att en storre andel
sjalvkorsade fron sdledes kan vara livskraftiga (Karkkainen m.fl. 1996). En annan
aspekt ar att froplantagelokalens egen belagna breddgrad (62,95°N, Tabell 13) var
mycket sydligare dn klonernas ursprung, vilket kan fa till f6ljd att blomningsdynamik
och parningsdynamik paverkas. Klocke etablerades ar 1970 da man ej tog sarskilt stor
hénsyn till detta. Denna typ av lokalisering undviks nufértiden vid nyanlaggning av
froplantager. Just den kraftiga sydforflyttningen av Klockes klonmaterial innebar att

54



det finns extra begransningar inférda i Plantval for Klockes anvindningsomriade som
gar utover de regler som redovisas i denna rapport (se Berlin m.fl. 2019, specialfall i
Bilaga H).

Granfréplantager

Totalt fyra froskordar fran tre granfroplantager analyserades och jamfordes. De tre
granfroplantagerna var 52 Maglehem (EttO), 7 Lillpite (EttO) samt 501 Bredinge
(Tvao). Bade 52 Maglehem och 501 Bredinge &r ténkta att forsorja frobehoven i sodra
Gotaland dar den forstndmnda inriktar sig pa milda, ej frostlanta omrédden medan den
sistndmnda ar tankt for omriden som ar just frostlanta (Tabell 14). Tva av skordarna
togs fran 52 Maglehem som tidigare behandlats som exempel for fallet genetiska
gallringar (Avsnitt Exempel: Genetisk gallring) och det dr dar virt att notera att den
ena skorden (1993) togs innan gallringen som dgde rum &r 1994 medan den andra
skorden togs ar 2000 efter gallringen (Prescher m.fl. 2008). Ovriga skordar, en fran 7
Lillpite och 501 Bredinge vardera, togs ar 1983 respektive 2000.

Gillande pollenkontamination och genetisk vinst ar bilden i gran enklare dn
motsvarande for tall med anledning av att Plantval systematiskt ignorerar effekten av
pollenkontamination i gran. Eftersom antagandet PK = 0 procent gors konsekvent i
Plantval, ar de forvantade genetiska vinsterna konstanta 6ver tid. Emellertid indikerar
DNA-profileringsdata fran skérdeanalyserna att det 4nda foreligger en viss, om &n lag
inkorsning i granfréplantager (varierade fran 4 till 27 procent). Berdkningar av den
genetiska vinsten som tar hénsyn till en sddan grad av inkorsning ligger i spannet 9,7—
13,5 procent i jaimforelse med Plantvals angivelse 10—15 procent vilket utgor timligen
marginella skillnader (Tabell 14). Det ska ocksé noteras att DNA-profileringen av
skorden fran 501 Bredinge (som hade hogst PK pé 27 procent) hade den
begridnsningen att enbart en delméngd (ungefarligen 2/3) av dess foraldrakloner
kunde DNA-profileras pa grund av en genetisk gallring som gjordes efter den
analyserade skorden men innan DNA-profileringsstudien (Heuchel m.fl. 2022). Detta
gor att en viss miangd av fron, som till synes ar skapade av inkorsande vildpollen, i
sjilva verket kan tillhora faderkloner inom fréplantagen som inte kunnat DNA-
profileras och darmed skulle skattningen av pollenkontaminationen fér Bredinge
kunna vara felaktigt hg. Sammanfattningsvis forefaller det fran dessa resultat som att
andelen pollenkontamination i granfroplantager ar konsekvent lagre an for tall,
atminstone for mogna plantager. Man bor vara forsiktig med att generalisera denna
slutsats alltfor 1angt eftersom inga granfroskérdar analyserade i denna undersokning
genererades av riktigt unga granfroplantager (skorden frén 7 Lillpite dr den skérd som
skedde vid lagst plantagealder, 20 ar). Det finns goda skil att misstdnka att en storre
grad av pollenkontamination forekommer for granfroskordar fran plantager som just
péborjat sin fréproduktion i likhet med de trender och modeller som redan ar
etablerade for tall.
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Tabell 14. Jamférelse av den genetiska diversiteten i skordar fran granfroplantager skattade genom
kloninventeringar (Skogforsk) och skattade genom DNA-profilering av stickprov fran skérdarna
(Umea Universitet, EMG). Om flera inventeringar fanns att tillga valdes den som ldg ndrmast den
DNA-profilerade skorden i tid.

Froplantage 52 Maglehem 7 Lillpite 501 Bredinge
Grunddata

Frézon G8-9S G2 G7
Omgang EttO EttO Tvao
Foradlingsniva 1g 1g 1,25g
Latitud (°) 55,77 65,37 56,47
Longitud (°) 14,17 21,17 16,42
Hojd 6ver havet (m) 30 5 25
Etablerad ar 1958 1963 1983
Beslaktade kloner? Nej Nej Nej
Vinst & diversitet fran kloninventering

Ar for inventeringsdata 1993 1995 1963* 2012
Antal kloner enl. dokumentation (N) 36 32 36 152
Antal inventerade rameter (trad) 2006 1260 6250 4184
Genetisk vinst, hojdtillvaxt (%) 10 10 10 15
Statusnummer (N ) 34,9 26,9 35,9 105,9
Forv. % fro fran sjalvbefr. (E (sj)) 2,9 3,7 2,8 0,9
Vinst & diversitet fran DNA-analys av skord

Skordear 1993 2000 1983 2000
Antal DNA-profilerade fron (n) 137 304 231 431
Antal obs. foraldrakloner enl DNA-analys (N ) 36 34 33 98
Pollenkontamination enl DNA-analys (i pkops, %) 4 7 9 27
Genetisk vinst, hojdtillvaxt inkl PK (%) 9,9 9,8 9,7 13,5
Effektivt antal foraldrar exkl PK. (N, ) 25,1 20,9 23,6 65,0
Effektivt antal férdldrar inkl PK. (N ;) 26,2 22,4 26,0 89,7
Obs. % fro fran sjalvbefr. exkl. PK (O (sj)) 3,8 2,5 3,3 3,5
Obs. % fro fran sjalvbefr. inkl. PK (O (sj)) 3,6 2,3 3,0 2,6

Notering: | analysen pa gran tas enligt Plantvals nuvarande regler ingen hansyn till pollenkontamination vid
kloninventeringar. Dock rapporteras observerad pollenkontamination vid DNA-analys av fréskordar.

* Baserat pa en partiell inventering

Vid betraktelse av den genetiska diversiteten kan man konstatera att de olika matten
pa effektiva populationsstorlekar foljer varandra tdmligen val 4t mellan froplantager
och skordar (Figur 13). For froplantager med relativt f kloner i utgéngsliaget, sésom
52 Maglehem och 7 Lillpite, var alla skattningar pa effektiva populationsstorlekar (N,
Nep, Nep2) ocksd timligen 1aga (20,9—35,9) oavsett om de bestimts med
kloninventeringsdata eller DNA-profilering. For den froplantage dir antalet kloner var
stort (501 Bredinge) var samtliga estimat av N, Nep och Nepo ocksd hoga (65,0-105,9).
Samtliga skattningar av den genetiska diversiteten syntes dven visa effekten av den
genetiska gallring i 52 Maglehem som tidigare behandlats i avsnitt Exempel: genetisk
gallring (skattningar pa 25,1-34,9 innan gallring och 20,9—26,9 efter gallring) och
som dven beskrivits av Prescher m.fl. (2008). En betydande anledning till denna
foljsamhet ar att den observerade pollenkontaminationsnivan var konsekvent 1ag (max
27 procent). Detta ligger saledes relativt ndra Plantvals nagot grova antagande om att
pollenkontamination saknas i gran. Detta monster skiljer sig ocksa betydligt frin bade
antaganden och faktiska observationer gjorda p4 tall dar pollenkontaminationen
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befanns ha stort inflytande pa den genetiska diversiteten. Heuchel m.fl. (2022)
argumenterade i sin studie for ett schablonantagande om tio procents
pollenkontamination vid full pollenproduktion for granfroplantager, vilket skulle
stdimma vil 6verens med resultaten ocksé i denna rapport.

Genetisk diversitet Sjalvkorsning

8 o

& 2
.
M O Nep utan PK =
i @ Ns utan PK & O O(sj) utan PK
<~ o O Nobs o © = @ E(sj)utan PK
e v A | N = @ O(sj) inkl PK
8 B Nepz med PK a
5 g ©
=1
5 8 | @
S - o
o X
] = < -
[% @
g o o
= 0 7 )
- T o -
: &
B il

o - o -

Maglehem 1993
Maglehem 2000
Lillpite 1983
Bredinge 2000
Maglehem 1993
Maglehem 2000
Lillpite 1983
Bredinge 2000

Figur 13. Skattningar av effektiva populationsstorlekar for fyra granfroplantageskordar (visade pa
X-axeln med namn och artal for skord) som matt pa genetisk diversitet (vinstra diagrammet)
baserat pa kloninventeringar (N och Ns) och DNA-analyser av froskérdar (Nops, Nep, Nep2). Vidare
visas forvantad (E(sj)) och observerad sjalvkorsningsgrad (O(sj)) i dessa skordar (hogra
diagrammet) baserat pa kloninventering respektive observerad sjdlvkorsningsgrad fran DNA-
profilering av froskérden. PK = pollenkontamination.

En annan mindre framtradande, men likafullt viktig, skillnad mellan tall och gran var
att Nep och Nep» skattad med DNA-profileringsdata av skorden alltid var lagre (med
15—39 procent) dn N skattat med kloninventeringsdata (Figur 13) och denna trend var
konsekvent oavsett om hinsyn togs till pollenkontamination (Nep. i genomsnitt 21
procent ligre in N&) eller ej (N, i genomsnitt 31 procent ligre in Ns). Aven detta kan
delvis forklaras med den konsekvent 1dga andelen pollenkontamination som annars
har visats vara en betydande killa till genetisk diversitet. Men i likhet med tall, sa
racker inte pollenkontamination som forklaring d& N,, fortfarande var systematiskt
lagre dn N trots att bagge matt helt bortser fran inkorsning. Séledes méste man dven
for gran dra slutsatsen att det finns variationer i fertilitet mellan froplantagekloner
som inte kan héanforas till rametantal, ndgot som dven diskuteras i storre detalj i
Heuchel m.fl. (2022). For fallet gran, skulle man alltsd kunna argumentera for att
statusnummer (Ns) baserade pa kloninventeringar borde justeras ned med 25 procent
for att battre aterspegla den genetiska diversiteten. Till skillnad fran tall, skulle en
sédan justering vara motiverad dven for Ng helt utan héansyn till
pollenkontaminationen eftersom denna dnda verkar vara relativt blygsam for gran.

Angéende den forvintade och observerade andelen fr6 genererad genom
sjalvkorsning, syntes inga tydliga trender for granfroplantager, framfor allt om man
jamfor med de ganska spektakuldra trender som tallfroplantagerna harvid uppvisade
(jamfor Figur 12). I vissa fall var de forvintade skattningarna baserade pa
kloninventering (E(sj)) patagligt lagre dn observerad andel sjalvkorsning (O(sj), till
exempel for Bredinge r 2000) medan for skorden fran Maglehem &r 2000 var
situationen den motsatta. Eftersom andelen pollenkontamination var tdmligen lag
generellt padverkade denna inte andelen sjilvkorsning sarskilt mycket. Mgjligen kan
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man spekulera i att ett visst avsteg fran panmixi kan skonjas d& O(sj) i Bredinge var
lika stor som for de andra froplantageskordarna (2,3—3,8 procent) trots att Bredinge
har ménga fler kloner samt storre genetisk diversitet och skattningarna av E(sj) darfor
var sd mycket lagre. Detta indikerar att narbeldgna trad korsas mer med varandra &n
trad pé storre avstidnd, ndgot som skulle vara majligt att detektera genom andelen
sjalvkorsning, i synnerhet for froplantager som har ménga kloner och i 6vrigt hog
genetisk diversitet.

Begransningar med skordedata

Vi har hittills betraktat DNA-profileringsdata fran froskérdar som ett genomgéende
bittre underlag for skattningar av pollenkontamination och genetisk diversitet dn
kloninventeringsdata, fraimst pa grundval av att man inte behover gora lika manga
teoretiska antaganden for att gora berakningarna. Dock ska det papekas att d&ven
skordebaserade data har sina egna begriansningar. Det frimsta exemplet ar den
begrinsade provtagningsstorlek for varje skord som i denna studie varierade fran 137
till 431 fron (Tabeller 13 och 14). Denna begransning beror framst pa att det
fortfarande ar kostsamt och tids6dande att DNA-profilera ménga individer fran gran
och tall. Dessa tradarters genom ar svarbearbetade och DNA-extraktion fran
barrtradsvavnader ar en besvirlig process. Nar kvoten mellan provstorlek och antal
foraldrakloner kan vara sé 14g som 2,8 (i fallet 501 Bredinge) faller det sig naturligt att
foraldrakloner kan missas vid provtagningen och att N, och N,p. kan bli
underskattade eller &tminstone vara behéftade med vissa slumpmassiga skattningsfel.
Detta bor man ha i atanke vid vidare analys och vid utfirdande av rekommendationer
och det vore dven onskvart att framtida studier skulle kunna analysera nagot mer
omfattande provtagningar dn de som visas har.

Diskussion om standardiserat ursprung

Som tidigare ndmnts, dr den standardiserade ursprungslatituden fér en froplantage
(LAT},,) en sammanvigning av foraldratradens genomsnittliga ursprungslatitud och
froplantagens beldgenhet sdsom beskrivs narmre i avsnitt Standardiserat ursprung.
For tallens foryngringsmaterial anvander Plantval denna ursprungslatitud for att
berédkna effekten av forflyttning i termer av tillvixt och 6verlevnad (med hjalp av
forflyttningsfunktioner, Berlin m.fl. 2016). Dessa forflyttningseffekter adderas sedan
till de effekter av genetisk vinst som vi redan diskuterat tidigare (avsnitt Genetisk
vinst). Effekterna av forflyttning har i sig inte behandlats i denna rapport och kommer
¢j heller diskuteras ingdende, men dessa effekter ar likafullt anledningen till att
froplantagens standardiserade ursprungslatitud anses vara en viktig och relevant
parameter.

Ett konceptuellt exempel ar en forflyttning som ofta gors genom anvindning av
foradlat foryngringsmaterial frén en tallfréplantage i norra Sverige (Figur 14). I norra
Sverige ar det vanligt att foradlat tallforyngringsmaterial forflyttas séderut for att
materialet vid plantering da uppvisar battre hardighet och 6verlevnadsformaga i
jamforelse med lokala frokallor (Berlin m.fl. 2016). En froplantage designad for det
tdnkta kdrva norrlaindska omrédet (streckad orangefargad oval) innefattar alltsa ett
klonmaterial av betydligt nordligare och hiardigare ursprung (svarta linjen). I gengild
kommer detta material ha en nagot samre hojdtillvaxt dn ett lokalt material eftersom
den har en laingsammare tillvixtrytm. Men som ndmnts i avsnitt Standardiserat
ursprung sd kommer inte denna froplantage kunna producera ett material som helt
och hallet motsvarar denna hardighet, eftersom froplantagen i sig vanligtvis ar
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lokaliserad i ett mildare och sydligare l4ge och kontaminationen av lokalt pollen
séledes forviantas paverka froskordens genomsnittliga hardighet sa att den inte ar fullt
sé stark (bla linje). Det ska betonas att den standardiserade ursprungslatituden i viss
mén kan anvindas som ett indirekt métt pa foryngringsmaterialets hardighet. I
slutindan ar den genomsnittliga forflyttningen av ett froplantagematerial skillnaden
mellan latituden for féryngringslokalen och den standardiserade ursprungslatituden
(orangefiargad pil). I nuvarande prediktionsmodeller for tall utgoér sidana
forflyttningar en mycket viktig komponent for prediktion av foryngringsmaterialets
prestanda (hojdtillvaxt och 6verlevnadsférméaga) utéver den genetiska urvalsvinst som
redan redovisats i avsnitt Genetisk vinst.

Positioner for ursprungliga
plustrédsfaraldrar

Lokaler fér faltforsok
Lokal tér froplantage

Genomsnittlig latitud for
plustrédsfaraldrars ursprung
{LATkI'Dner}

Froplantagens standardiserade
ursprungslatitud (LAT,,)

Lampligt malomrade far

fréplantagens fr

Foryngringsmaterialets forflyttning
vid plantering

Figur 14. Konceptuell exempelfigur (har tall i norra Sverige) som visar relationerna mellan
plustradens ursprung (svarta symboler), froplantagens beldgenhet och dess standardiserade
ursprung (blafargade symboler) samt lokaler dar kandidattrad har falttestats och planerat
anvandningsomrade for plantagefroet och den effektiva forflyttningen av densamma
(orangefargade symboler).

I detta sammanhang ska det nimnas att en liknande parameter, harkomstlatitud,
definieras och anvinds av Skogsstyrelsen for att beskriva och reglera ett
foryngringsmaterials 1amplighet for att planteras och vixa i specifika omraden (SKSFS
2002:2). I praktiken sammanfaller fréplantagers hiarkomstlatitud ofta med dess
standardiserade ursprungslatitud men det finns en del undantag. Det ska betonas att
vi i denna rapport begréansar oss till att diskutera froplantagers standardiserade
ursprungslatituder, &ven om diskussionen till stora delar kan anses vara relevant ocks&
for harkomstlatituderna.
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Utéver modellering av tillvaxt och hardighet med forflyttningsmodeller, baseras de
nyare froplantagernas prestanda (TreO och till en begriansad omfattning vissa TvaO)
dven pa resultat fran faltforsoksdata (avkommeprovningar och/eller klontester).
Lokaliseringen av dessa filttest sammanfaller med froplantagematerialets tinkta
anvandningsomrade (Figur 14, orangefiargade symboler) men inkluderar dven viss
miljovariation for att sdkerstilla att det testade materialet 4r ndgorlunda robust.
Tillkomsten av sddana testdata kan paverka synen pa féryngringsmaterialets
lamplighet for ett omrade och detta reflekteras inte nodvandigtvis av
foraldraklonernas ursprungslatitud (LA Tkioner) €ller en froplantages standardiserade
ursprungslatitud (LATj,). Ursprungslatituden arvs namligen strikt Mendelskt fran
ursprungligt valt plustrad (man antar hir att plustradet i sig sjalvt ar representativt for
lokalt bestandsmaterial pa orten) till dess avkommor och ursprungslatituden paverkas
alltsa inte av data fran falttester.

For gran- eller tallmaterial planterat pa mildare lokaler kan andra typer av
forflyttningar 4n den som visas i Figur 14 vara aktuella, &ven om grundprinciperna for
hur ursprungslatitud beskrivs och anvinds ar desamma. Hittills har dessa matt plus
genetiska vinster frdn Plantval ansetts vara tillrackliga for att beskriva
foryngringsmaterialens hiardighet och tillvixtformaga. Forflyttningsfunktionerna
utvecklades ursprungligen for oforadlade proveniensmaterial (Berlin m.fl. 2016,
Persson m.fl. 1994) men deras giltighet och anvindbarhet har dven nyligen
demonstrerats for tallkloner som genomgatt avkommeprovning och dar
foryngringsmaterialet testats i falt (Hayatgheibi m.fl. 2020). En sidan demonstration
ar mycket relevant for tallfréplantager av typen TreO som utgors av just sddana
testade plustradskloner.

Men infor anldggandet av fjairde omgéngens froplantager och pé an langre sikt s finns
det likvil flera anledningar att omprova koncepten med ursprung baserat pa latitud.
Det finns ocksé behov av forskning for att gora denna omprovning och for att kunna
foresla battre modeller for att beskriva hiardighet och lamplighet for specifika
froplantagematerial. Har redovisar vi tre rimliga invindningar mot det rddande bruket
av ursprungslatitud pa lang sikt.

1. P& principiellt biologiska grunder kan man ifrdgasitta huruvida variabeln
latitud ar den lampligaste deskriptorn for ett foryngringsmaterials hardighet
eller lamplighet. Darmed kan man dven ifragasitta latitudens roll som den
viktigaste dynamiska komponenten dven for forflyttningsmodeller. Aven om
latitud forefaller fungera tillfyllest for tallmaterial och planteringslokaler norr
om 60°N (Berlin m.fl. 2016) ar det inte sdkert att denna variabel ar lika
anvandbar utanfor detta omrade. Det ar dessutom tydligt att latituden
anviands som en indirekt och férenklad beskrivning av andra geografiska och
klimatiska faktorer som ar mer direkt kopplade till kirvheten pé en
planteringslokal och till hardigheten och lampligheten for plantering av ett
foryngringsmaterial pd just denna lokal. Har kan till exempel ndmnas att
latitud kan vara en indikation pa generellt temperaturklimat,
temperatursumma, langden p4 tillvixtsdsong samt fotoperiod vilka alla har
betydande inverkan pé sévil lokalens kiarvhet som pé ett
foryngringsmaterials lamplighet. Fragan infinner sig da om inte modellerna
skulle kunna fa visentligt battre precision och omfang, om dessa variabler
ingick direkt i modellen snarare 4dn att approximeras med hjalp av latituden.
Nyligen utvecklades till exempel de forsta fullt tillampbara
forflyttningsfunktionerna for gran (Liziniewicz m.fl. 2023) och den studien
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antydde att dagslangden vid ett visst datum pa &ret fungerade béattre som
modellvariabel for fotoperiod dn vad latitud gjorde. Man kan da fraga sig
huruvida modeller och regelverk baserat pa latituder och forflyttningar i
antal breddgrader ar det lampligaste for granplantmaterial.

2. Konceptet med ursprungslatitud baseras ocksa pa ett implicit antagande om
att klimatiska faktorer for en lokal, kopplad till ursprung, filttest eller
applikativ plantering, ar genomsnittligt konstant 6ver tid. Men vi har nu ett
stort antal klimatologiska prognoser som visar omfattande
klimatférandringar under hela innevarande seklet och med all sikerhet dven
nasta sekel dartill (IPCC 2014). Latituden kan férvisso delvis vara en
deskriptor for fotoperioden och denna péverkas inte av klimatforandringar.
Men latituden var dven delvis tinkt som deskriptor for allméin klimatologisk
kirvhet och givet de kommande klimatforandringarna ar det darfor
tvivelaktigt att latitud fortsatt kommer att vara en informativ deskriptor i det
avseendet. Med progressivt storre klimatforandringar finns det en pataglig
risk att beskrivningar av lokaler, harkomst och ursprung baserad pé latitud
kan vara intetsdgande eller till och med missvisande i en framtida
foryngringssituation (Hallingback m.fl. 2021). Harvidlag bor det Gvervigas
att ersitta latitud med en eller flera andra variabler som mer direkt beskriver
en lokals beskaffenhet med tanke pa planteringsforyngring med tall och gran.
Sadana variabler skulle skapa béttre forflyttningsmodeller som pa ett battre
sitt kan ta hansyn till klimatférandringarna och battre beskriva hiardigheten
och lampligheten for ett foryngringsmaterial for en specifik lokal och en
specifik tidsperiod for vilken klimatprognoser ar tillgédngliga.

3. Aven om de nuvarande forflyttningsmodellerna for tall har visats vara
relevanta och robusta for foryngringsmaterial foradlat till en viss niva
(testade pluskloner), &ar det inte sékert att de kommer att forbli relevanta nar
foradlingen gar in i urval av avkommekloner och dar man kan anvinda testat
F:- eller Fo-material i froplantagerna. En kinslig punkt hos de befintliga
forflyttningsmodellerna ar att de utvecklades pa grundval av
foryngringsmaterialets ursprung och de tar for narvarande inte hansyn till
falttestningsdata inhdimtade fran andra lokaler och miljer. A andra sidan
skulle ett alternativt system som anvénder sig av filttestlokalernas latitud
inte lagga négon vikt alls vid testmaterialets foraldraursprung vilket ocksé ar
ett betydande forbiseende. Man skulle har kunna spekulera i att informativa
deskriptorer for ett foryngringsmaterial borde kunna vikta forhédllanden som
rader pa ursprung och testlokal, for att korrekt kunna skatta ett
foryngringsmaterials sanna lamplighet for en specifik miljo och en specifik
planteringslokal. Men for narvarande ar det okdnt hur en sddan viktning bast
skulle kunna goras och det skulle krava nyutveckling av modeller, insamling
av nya faltforsoksdata och darmed mer forskning.

Syftet med detta avsnitt har inte varit att redovisa nagra resultat fran vara
inventeringar eller undersékningar eftersom tillforlitliga data for en sddan analys dnnu
inte ar tillgdngliga. Diskussionen har ror snarare fragor kring standardiserat ursprung
och dess giltighet och anviandbarhet givet ny klimatkunskap och féradlingsframsteg.
Dessa fragor har uppstatt under arbetets gang och vi har identifierat ett antal specifika
fragor som borde vara foremal for ytterligare forskning.
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Slutsatser och rekommendationer

I denna studie har vi med hjalp av data fran Plantval och kloninventeringar fran 24
tallfréplantager och nio granfroplantager studerat och utvarderat matt pa genetisk
vinst, standardiserat ursprung samt genetisk diversitet (framst kvantifierat som
statusnummer, Ns). P& detta sétt har vi &ven kunnat studera hur stabila dessa
parametrar ar 6ver tid och hur de paverkas av ofrivilliga storningar eller av specifika
skotselingrepp. Vi har dven kunnat jimféra parameterskattningar, framfor allt av den
genetiska diversiteten, frin kloninventeringar med motsvarande skattningar fran
DNA-profileringsdata av skorden fran samma fréplantage. Denna undersékning
gjordes for tre tallplantager, tre granplantager och data fran sammanlagt nio skordar
ingick i jamforelsen. P4 detta satt kunde vi framfor allt utvardera rimligheten i vissa
antaganden som man vanligen gor nir man skattar den genetiska diversiteten baserat
pé inventeringsdata. Fran véra resultat och diskussioner kan vi gora foljande slutsatser
och rekommendationer.

¢ Andelen pollenkontamination i froplantagen har en betydande paverkan pa
séval genetisk vinst, standardiserat ursprung och pé genetisk diversitet dar
den genetiska vinsten sénks, den genetiska diversiteten hojs, och det
standardiserade ursprunget narmar sig froplantagens egen position med
O0kande pollenkontamination. Paverkan var sarskilt tydlig med avseende pa
skattat statusnummer. Detta gor att froplantagens egen mognad och
pollenproduktion ar en mycket viktig faktor att ta hansyn till 4ven framgent. I
langden kan man ténka sig att Plantval skulle kunna lata prediktera
egenskaper hos enskilda froskordar (argangar) for varje froplantage for att
annu battre ta hansyn till denna faktor adn idag.

e Givet resultaten fran vara inventeringsanalyser verkar det inte som icke-
genetiska skotselatgarder och naturliga storningar har nagon framtradande
betydelse for den genetiska vinsten, det standardiserade ursprunget eller den
genetiska diversiteten. Aven storre avgangar pa grund av kalamiteter tycks
enbart ha en marginell betydelse i detta avseende. Det enda méjliga
undantaget till denna observation dr om stérningarna eller ingreppen skulle
vara selektivt inriktade mot enskilda kloner eller om de pa allvar skulle
péverka froplantagens sammanlagda pollenproduktion vilket i sin tur skulle
andra andelen pollenkontamination, ndgot som visade sig vid DNA-profilering
av skordedata for tallplantagen 123 Klocke. Men med avseende pa storningar i
sig, forefaller de parametrar vi studerade vara tamligen robusta och stabila.
Foljaktligen finns det inget behov av att gora forandringar eller
nyregistreringar i rikslangden som foljd av storningar eller skotselgallringar.

o Skotselatgarder selektivt inriktade pa froplantagens genetiska
sammansittning, sdsom genetisk gallring och skord genom sarplockning
visade sig ha en betydande paverkan pa savil genetisk vinst som diversitet
men inte pa det standardiserade ursprunget. Bide sarplockning och genetisk
gallring erbjuder goda tillfillen till h6jning av den genetiska vinsten eller
forandringar av foryngringsmaterialets egenskaper i en 6nskad riktning.
Betraffande den genetiska diversiteten paverkades denna i allmdnhet negativt
av siarplockning. Men diversiteten kunde paverkas savil negativt som positivt
som foljd av genetisk gallring, mycket beroende pa hur den genetiska
gallringen genomf6rdes och pé froplantagens genetiska egenskaper innan
gallringen. I korthet forordas saledes fortsatt nyregistrering och uppdatering
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av rikslangden for froplantager som genomgétt genetisk gallring och/eller
sarplockning av skorden.

e Ideflesta befintliga froplantager (EttO, TvaO och flera TreO), kan alla
ingéende kloner ses som obeslaktade och darmed péverkas den genetiska
diversiteten enbart av antalet kloner, rametférdelningen mellan dessa kloner
och klonernas relativa fertilitet. Men for de nyaste TreO-plantagerna samt for
de planerade FyrO-plantagerna blir slaktskap mellan klonerna en allt viktigare
faktor att ta hansyn till for att pa ratt satt skatta den genetiska diversiteten,
kvantifiera mgjliga risker och gora informerade avvigningar mellan genetisk
diversitet och vinst.

e Jamforelser mellan parametrar baserade pa kloninventeringar av froplantager
och DNA-profilering av deras skérdar visade pa generellt god
overensstimmelse mellan dessa. De tidigare utvecklade prediktionsmodeller
som finns for pollenkontamination i tallfroplantager synes stimma tdmligen
vil med observerad pollenkontamination i skdrdar &ven om man skulle kunna
argumentera for djupare undersokningar kring vilka stérningar som
potentiellt skulle kunna resultera i en pollenkontamination som avviker frén
modellerna. I och med den goda 6verensstammelsen mellan predikterad och
observerad pollenkontamination stimde dven modellpredikterad genetisk
vinst vl med genetisk vinst justerad med hjalp av observerad
pollenkontamination. Aven statusnummer (Ns), som matt pa genetisk
diversitet, korrelerade vl med antalet effektiva fordldrar skattade med hjalp
av DNA-profilering av froplantageskordar (Nep och Nepo). Dock var det tydligt
att Ns-skattningarna var konsekvent ndgot hogre dn motsvarande N,p-
skattningar, bade for tall och gran, vilket antyder att variationer i klonfertilitet
irealiteten sanker den genetiska diversiteten nagot i forhéllande till vad som
hade varit fallet vid jaimn klonfertilitet. For tallplantager, dar
pollenkontamination var en viktigare faktor dn ojimn fertilitet, kan man
kompensera denna 6verskattning genom att konsekvent anvianda sig av Ng
som utesluter pollenkontamination vid berdkning av genetisk diversitet. I
praktiken kommer man dé f4 ett rattvisande eller till och med négot
konservativt matt pa den genetiska diversiteten. For granplantager daremot,
dir pollenkontamination aldrig syntes vara sarskilt omfattande, kan det vara
befogat att justera ner inventeringsbaserade skattningar pd Ns med 25 procent
for att pé sé vis ta hojd for ojamn fertilitet. Hursomhelst indikerade denna
studie att kloninventeringsdata, mojligtvis kombinerat med prediktioner av
pollenproduktion, ar gott och vil anvindbara for kvantifiering av genetisk
diversitet &ven om man ska vara medveten om begransningarna.

Aven om denna rapport har gjort en hel del for att undersdka stabilitet och robusthet
hos de undersckta parametrarna, vore det likvil behovligt med djupare forskning som
med storre provtagningsstorlekar kan ta jimforelser mellan kloninventeringsskattade
och DNA-profileringsskattade diversitetsparametrar till en ny niva. Det skulle
dessutom vara mycket intressant att djupare skirskdda hur pollenmolnets genetiska
sammansittning i sig kan paverka froskordens genetiska diversitet och battre
kartldgga trender i pollenkontamination for unga och omogna granfréplantager. Det
sistndmnda ar synnerligen relevant med tanke pa att vira resultat antyder att
inkorsningen for vuxna granplantager ar tdmligen 1ag.
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Slutligen ar det ocksd angeléget att pa ett djupare plan karakterisera
“lamplighetsomraden” for olika foryngringsmaterial som inte ar behiftade med
statiskt oflexibla parametrar baserade pa latitud och altitud men som pé ett smidigt
sétt kan ta hansyn till falttestningsdata och som har storre flexibilitet med tanke pa
kommande klimatforandringar.
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Bilaga 1. Kompletta inventeringsdata
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Tabell A1: Sammanfattning av egenskaper hos tallfroplantager som innefattar nyckeltal for genetisk index, produktionsindex, standardiserat ursprung, genetisk diversitet och férvintad andel sjélvbefruktade fron i skorden.

Forv. % fro Forv. % fro
Hojd Andel Genetisk Standard.  Standard. Status-  fr. sjdlvbe- Status-  fr. sjdlvbe-
over Polliner- Obs- pollenkon-  Genetisk vinst, ursprung  ursprung Gruppsldkt- nummer  fruktning Gruppsldkt- nummer  fruktning
Foradlings- Latitud Longitud havet Etablerad Besldktade ingsstart ervations- Antal Antal  tamination nst, h6jd  Gverlevnad Prod. index Prod.index  kloner froplt. skap exkl.  exkl PK. exkl.PK  skap inkl inkl. PK inkl. PK
Fréplantage Frézon  Omgang nivd () () (m) ar kloner? (tns) tidpunkt(t) kloner (N) rameter (i, %) (%) (%) Pl 150 Pl 165 (LAT yioner) ~ (LATp,)  PK(8p) (Ns) (E(s)  PK(8,) (Ns) (E(sf))
123 Klocke T1c-T3 EttO 1g 62,95 18,37 75 1970 Nej 1980
Ursprunglig inventering ar 1970 av 2/3-delar av fréplantagen 1970 63 3113 100 7,0 0,0 107,0 107,0 67,7 65,1 0,008 60,0 1,7 0,002 240,0 0,0
Fi krivning av ination baserad pd 1970 drs inventering 1985 63 3113 88 74 0,0 107,4 107,4 67,7 65,4 0,008 60,0 17 0,003 189,9 0,2
Fi ivning av ination baserad pé 1970 drs inventering 1996 63 3113 40 88 0,0 108,8 108,8 67,7 66,7 0,008 60,0 1,7 0,005 93,7 1,0
Stickprovsinventering Gr 1998 1998 63 581 40 838 0,0 108,8 108,8 67,7 66,7 0,009 54,8 18 0,006 85,6 11
125 Vage T6 EttO 1g 63,25 18,78 17 1969 Nej 1979
Ursprunglig inventering dr 1969 1969 52 2287 100 7,0 0,0 107,0 107,0 65,8 64,3 0,010 50,2 2,0 0,002 200,7 0,0
Inventering dr 2007 2007 52 1895 40 8,8 0,0 108,8 108,8 65,8 65,2 0,010 49,1 2,0 0,007 76,7 1,2
Sérplockning av de bésta klonerna baserat pd 2007 érs inventering (fraktion A) 2007 10 321 40 11,8 23 1151 111,8 65,8 65,2 0,021 233 1,9 0,018 28,3 1,1
Sérplockning av de simre klonerna baserat pé 2007 drs inventering (fraktion B) 2007 42 1574 40 78 -0,8 106,7 107,8 65,8 65,2 0,011 46,1 2,1 0,007 70,2 1,2
626 Alvik T1,T3 Tvao 1,255 63,79 20,30 5 1994 la 2004
Ursprunglig inventering ar 1994 1994 82 11791 100 7,0 13 108,8 107,0 67,5 65,4 0,012 41,2 2,4 0,003 165,0 0,0
Inventering Gr 2020 innan genetisk gallring fér bittre térskateresistens 2020 82 8423 40 88 2,0 111,7 108,8 67,5 66,7 0,011 46,3 2,2 0,007 72,3 13
Inventering dr 2020 efter genetisk gallring 2020 52 5924 40 838 2,0 11,7 108,8 67,5 66,7 0,017 296 34 0,011 46,2 2,0
627 Alvik T2, 77 Tva0 1,25g5 63,78 20,31 5 1989 Nej 1999
Ursprunglig inventering dr 1989 1989 135 9206 100 7,0 13 108,8 107,0 67,8 65,5 0,007 66,8 14 0,002 267,2 0,0
Fi krivning av ination baserad pd 1989 drs inventering 2023 135 9206 40 88 2,0 11,7 108,8 67,8 66,9 0,007 66,8 14 0,004 104,4 08
625 Dal T12,T10 Tvao+ 1,5g5 62,95 18,22 10 1992 Nej 2002
Ursprunglig inventering dar 1992 1992 10 5855 100 12,0 25 1157 1120 65,0 63,7 0,051 9,7 10,3 0,013 38,9 0,0
Inventering ér 2002 2002 10 4786 100 12,0 25 1157 1120 65,0 63,7 0,052 9,6 10,4 0,013 38,6 0,0
F ivning av ination baserad pa 2002 drs inventering 2023 10 4786 40 16,8 4,0 122,8 116,8 65,0 64,5 0,052 9,6 10,4 0,033 151 6,2
620 Gnarp T12 Tvao 1,25g5 62,05 17,28 45 1988 Nej 1998
Inventering dr 1994 1994 67 7873 100 7,0 13 108,8 107,0 62,6 62,1 0,008 62,4 16 0,002 249,4 0,0
Inventering Gr 2009 vid av sdrplockni i 2009 67 7771 40 88 2,0 11,7 108,8 62,6 62,4 0,008 62,0 16 0,005 96,9 1,0
ing ér 2018, hela fréy efter mild skot ing 2018 67 7523 40 88 2,0 11,7 108,8 62,6 62,4 0,008 62,0 16 0,005 96,9 1,0
Sérplockning av de bdsta klonerna baserat pa 2009 drs inventering (fraktion A) 2009 22 2402 40 11,8 43 117,9 111,8 62,6 62,4 0,012 41,5 1,5 0,009 54,4 09
Sérplockning av de bdsta klonerna baserat pd 2018 drs inventering (fraktion A) 2018 22 2335 40 11,8 43 117,9 111,8 62,6 62,4 0,012 41,6 1,5 0,009 54,4 09
Sdrplockning av de samre klonerna baserat pd 2009 drs inventering (fraktion B) 2009 45 5369 40 7.8 13 109,6 107,8 62,6 62,4 0,009 54,8 1,7 0,006 80,8 1,0
Sdrplockning av de samre klonerna baserat pd 2018 rs inventering (fraktion B) 2018 45 5188 40 7,8 13 109,6 107,8 62,6 62,4 0,009 54,8 1,6 0,006 80,7 1,0
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Tabell Al: ... forts fran foregdende sida
Forv. % fro Forv. % fro
Hojd Andel Genetisk Standard.  Standard. Status-  fr. sjélvbe- Status-  fr. sjélvbe-
over Polliner- Obs- pollenkon-  Genetisk vinst, ursprung  ursprung Gruppsldkt- nummer  fruktning Gruppslakt- nummer  fruktning
Foradlings- Latitud Longitud havet Etablerad Besliktade ingsstart ervations-  Antal Antal  tamination vinst,héjd overlevnad Prod.index Prod.index  kloner froplt.  skapexkl. exklPK.  exkl.PK  skapinkl. inkl. PK inkl. PK
Froplantage Frozon  Omgang niva ) ) (m) ar kloner? (t,y) tidpunkt(t) Koner(N) rameter (i, %) (%) (%) Pliso Plogs  (ATume)  (LATL)  PK(9p) (Ns) (E(s])  PK(9) (Ng) (E(sj))
624 K6pmanholmen T12 Tvéo 1,25¢ 63,17 1852 20 1990 Ja 2000
Ursprunglig inventering r 1993 1993 91 5057 100 83 0,0 108,3 108,3 63,6 63,1 0,015 32,6 31 0,004 1304 0,0
Framskrivning av pollenkontamination baserad pd 1993 érs inventering 2023 91 5057 40 10,8 0,0 110,8 110,8 63,6 63,4 0,015 32,6 31 0,010 50,9 18
606 Gotthardsberg T19 Tva0 1,25g 58,94 16,44 35 1989 Nej 1999
Ursprunglig inventering 6r 1990 1990 143 6367 100 83 0,0 108,3 108,3 57,5 58,0 0,004 1344 07 0,001 5375 0,0
Inventering Gr 2007 efter brutal skétselt ing vid etable det av sdrplockni i 2007 143 4176 68 9,6 0,0 109,6 109,6 57,5 57,8 0,004 1309 08 0,002 298,5 0,2
Framskrivning av pollenkontamination baserad pdé 2007 érs inventering 2023 143 4176 40 10,8 0,0 110,8 110,8 57,5 57,7 0,004 1309 0,8 0,002 204,5 05
Séirplockning av de béista klonerna baserat pé 2007 érs inventering (fraktion A) 2007 20 584 68 12,6 0,0 112,6 1126 57,5 57,8 0,009 53,1 0,7 0,007 70,0 0,2
Sérplockning av de béista klonerna baserat pd framskrivning till 2023 (fraktion A) 2023 20 584 40 13,8 0,0 113,8 113,8 57,5 57,7 0,009 53,1 0,7 0,008 68,8 04
Siirplockning av de simre klonerna baserat pa 2007 érs inventering (fraktion B) 2007 123 3592 68 8,6 0,0 108,6 108,6 57,5 57,8 0,004 1253 038 0,002 272,7 0,2
Sdrplockning av de samre klonerna baserat pd framskrivning till 2023 (fraktion B) 2023 123 3592 40 98 0,0 109,8 109,8 57,5 57,7 0,004 1253 038 0,003 191,4 05
604 Lilla Istad T19 Tva0 1,258 5695 16,81 9 1982 Nej 1992
Inventering dr 1995 1995 40 5110 95 84 0,0 108,4 108,4 58,1 57,3 0,015 323 31 0,004 1181 01
Framskrivning av pollenkontamination baserad pd 1995 drs inventering 2007 40 5110 40 10,8 0,0 110,8 110,8 58,1 57,8 0,015 323 31 0,010 50,5 19
Inventering dr 2020 2020 40 4107 40 10,8 0,0 110,8 110,8 58,1 57,8 0,014 346 2,9 0,009 54,1 17
Sérplockning av de bdsta klonerna baserat pd 2020 drs inventering (fraktion A) 2020 11 1472 40 13,8 0,0 113,8 113,8 58,1 57,8 0,024 20,5 35 0,019 29,9 2,1
Sérplockning av de simre klonerna baserat pé 2020 drs inventering (fraktion B) 2020 29 2635 40 98 0,0 109,8 109,8 58,1 57,8 0,015 333 2,6 0,012 49,2 15
609 Moliden 7 Tvao- 1g 6338 1845 20 1984 Nej 1994
Ursprunglig inventering Gr 1986 1986 192 3722 100 70 0,0 107,0 107,0 66,9 64,9 0,003 171,0 0,6 0,001 684,0 0,0
Framskrivning av pollenkontamination baserad pd 1986 érs inventering 2023 192 3722 40 88 0,0 108,8 108,8 66,9 66,1 0,003 171,0 0,6 0,002 267,2 04
622 Palberget 13,77 Tvao 1,25g8 6543 21,27 15 1993 Nej 2003
Ursprunglig inventering ar 1993 1993 106 7510 100 7,0 13 108,8 107,0 66,7 65,8 0,023 21,7 4,6 0,006 86,8 0,0
Inventering Gr 2014 innan genetisk gallring fér béttre térskateresistens 2014 106 6129 40 838 2,0 111,7 108,8 66,7 66,3 0,022 22,7 44 0,014 35,5 2,6
Inventering Gr 2015 efter genetisk gallring (registrerad som 622D) 2015 78 4000 40 838 2,0 111,7 108,8 66,7 66,3 0,020 254 4,0 0,013 39,7 2,4
623 Palberget 13,6 Va0 1,255 6544 2127 15 1994 Nej 2004
Ursprunglig inventering ér 1993 1994 166 5763 100 7,0 13 108,8 107,0 66,0 65,5 0,003 156,1 0,6 0,001 624,4 0,0
Inventering ér 2003 2003 165 5506 100 7,0 13 108,8 107,0 66,0 65,5 0,003 1543 0,6 0,001 617,2 0,0
Framskrivning av pollenkontamination baserad pd 2003 érs inventering 2023 165 5506 40 838 2,0 111,7 108,8 66,0 65,8 0,003 1543 06 0,002 2411 04
619 Sléttholmen 17,710 Tvéo 1,25¢ 6253 1747 5 1987 Nej 1997
Ursprunglig inventering Gr 1988 1988 213 5355 100 83 0,0 108,3 108,3 66,2 64,1 0,002 203,9 05 0,001 815,6 0,0
Framskrivning av pollenk ination baserad pd 1988 drs inventering 2023 213 5355 40 10,8 0,0 110,8 110,8 66,2 65,4 0,002 203,9 0,5 0,002 318,6 03

Notering: PK = Pollenkontamination

forts pa nista sida
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Tabell Al: ... forts fran féregéende sida
Forv. % fri Forv. % fro
Hojd Andel Genetisk Standard.  Standard. Status-  fr. sjélvbe- Status-  fr. sjdlvbe-
over Polliner- Obs- pollenkon-  Genetisk vinst, ursprung  ursprung Gruppsldkt- nummer  fruktning Gruppsldkt- nummer  fruktning
Foradlings- Latitud Longitud havet Etablerad Besldktade ingsstart ervations- Antal Antal inati vinst, hoj d Prod. index Prod. index kloner froplt. skap exkl.  exkl PK. exkl. PK  skapinkl. inkl. PK inkl. PK
Froplantage Frozon ~ Omgéng niva () () (m) ar kloner? (tpy) tidpunkt(t) Kloner (N) rameter (7 p» %) (%) (%) Pl 0 Pl pgs (LAT yoner) ~ (LATp,)  PK(84) (Ns) (E(sj) PK (8 ) (Ns) (E(sf))
621 Vasterhus T13,T10  TvaO+ 1,5¢ 63,32 18,57 15 1991 Nej 2002
Ursprunglig inventering dr 1991 1991 29 4640 100 14,5 0,0 114,5 1145 63,8 63,3 0,025 20,1 50 0,006 80,3 0,0
Inventering ér 2014 2014 29 3817 40 20,8 0,0 120,8 120,8 63,8 63,6 0,025 20,1 50 0,016 31,4 30
643 Dag Lindgren T10 TreO 1,5¢ 63,92 19,84 80 2013 Ja 2023
Ursprunglig inventering ar 2013 2013 84 2454 100 15,0 0,0 115,0 115,0 64,4 63,9 0,028 18,0 2,0 0,007 72,0 0,0
Inventering ér 2021 2021 84 1798 100 15,0 0,0 115,0 115,0 64,4 63,9 0,028 17,8 25 0,007 713 0,0
638 Hortlax elit T6 TreO 1,5g5 65,29 21,41 10 2004 Nej 2017
Ursprunglig inventering ar 2004 2004 22 1178 100 12,0 25 1157 112,0 66,2 65,5 0,027 18,8 54 0,007 75,2 0,0
Fr ivning av baserad pd 2004 drs inventering 2023 22 1178 82 134 29 117,8 113,4 66,2 65,6 0,027 18,8 54 0,009 54,0 10
634 Langnas T2 TreO 1,5g5 65,39 21,23 15 2007 Nej 2017
Ursprunglig inventering ar 2007 2007 26 4526 100 12,5 30 116,9 112,5 67,1 66,0 0,021 23,8 4,2 0,005 95,2 0,0
Fr ivning av baserad pd 2007 drs inventering 2023 26 4526 82 14,0 35 1193 114,0 67,1 66,2 0,021 23,8 4,2 0,007 68,4 08
631 Sénnersta T10,T12 TreO 1,5g 63,48 18,92 120 2005 Ja 2014
Ursprunglig inventering ar 2005 2005 29 5419 100 15,0 0,0 115,0 115,0 63,8 63,4 0,022 22,6 4,2 0,006 90,6 0,0
Fr k av pollenk baserad pd 2005 drs inventering 2023 29 5419 59 19,5 0,0 119,5 119,5 63,8 63,6 0,022 22,6 4,2 0,011 45,3 18
633 Njuparna T13 TreO 1,5¢ 62,00 16,42 160 2008 Nej 2013
Ursprunglig inventering ar 2008 2008 28 6616 100 15,0 0,0 115,0 115,0 62,2 61,8 0,022 21,9 4,4 0,006 87,6 0,0
Framskrivning av pollenkontamination baserad pa 2008 drs inventering 2023 28 6616 49 20,7 0,0 120,7 120,7 62,2 62,0 0,022 219 4,4 0,013 38,2 23
632 Skeppsholmen 17 TreO 1,5g5 62,53 17,45 5 2005 Nej 2015
Ursprunglig inventering Gr 2005 2005 26 3557 100 12,5 3,0 116,9 112,5 65,8 63,9 0,023 214 4,6 0,006 85,6 0,0
Framskrivning av pollenkontamination baserad pd 2005 drs inventering 2023 26 3557 68 15,3 4,0 121,2 1153 65,8 64,5 0,023 21,4 4,6 0,010 48,8 15
??? Unbyn T3 TreO 1,5gS 65,70 21,77 10 2016 Nej 2026 2016 35 4100 100 12,5 3,0 116,9 112,5 67,3 66,2 0,018 27,7 36 0,005 110,8 0,0
635 Oden T10 TreO 1,5g 63,41 19,20 35 2011 Ja 2020
Ursprunglig inventering ér 2011 2011 32 8382 100 15,0 0,0 115,0 115,0 63,7 63,3 0,021 23,8 41 0,005 95,0 0,0
Fr ivning av ion baserad pd 2011 drs inventering 2023 32 8382 95 15,5 0,0 1155 1155 63,7 63,3 0,021 23,8 4,1 0,006 86,8 0,2
642 Langtora T18 TreO 1,5g 59,71 17,13 26 2013 Ja 2023 2015 45 3715 100 15,0 0,0 115,0 115,0 59,9 59,5 0,024 20,5 35 0,006 82,0 0,0
??? Hortlax elit + T6 TreO+ 1,55 65,30 21,41 10 2019 Ja 2029 2019 14 968 100 12,5 3,0 116,9 112,5 65,6 65,2 0,048 10,4 8,5 0,012 41,6 0,0

Notering: PK = Pollenkontamination

71



Tabell A2: Sammanfattning av egenskaper hos granfroplantager som innefattar nyckeltal fér genetisk vinst, produktionsindex, standardiserat ursprung, genetisk diversitet och férvantad andel sjalvbefruktade frén i skdrden.

Forvantad
Obs- Genetisk Standard.  Grupp- Status- % fro fr.
Foradlings- Hojd 6ver Etablerad Besldktade ervations- Antal Antal vinst, h6jd Prod.index harkomst sldktskap  nummer  sjdlvbefr.
Froplantage Frozon  Omgéng niva Latitud () Longitud (°) havet (m) ar kloner? tidpunkt (t) kloner (N) rameter (%) Pl g froplt.* (C79)] (Ns) (E(sf))
ite G2 EttO 1g 65,37 21,17 5 1963
Partiell ursprunglig inventering ar 1963 Nej 1963 36 6250 10,0 110,0 65,0 0,0139 35,9 2,8
Partiell inventering ar 2012 efter skétselgallring som tog bort ca: hélften av trdden Nej 2012 36 4400 10,0 110,0 65,0 0,0149 33,4 3,0
487 Lustndset G6 EttO 1g 59,6 13,51 60 1970
Inventering 1998 innan genetisk gallring Nej 1998 48 1873 10,0 110,0 58,0 10,0116 43,2 2,3
Inventering 1998 efter genetisk gallring Nej 1998 48 1323 10,0 110,0 58,0 10,0140 35,7 2,8
52 Maglehem G8-9S EttO 1g 55,77 14,17 30 1958
Inventering ar 1993 innan genetisk gallring Gr 1994 Nej 1993 36 2006 10,0 110,0 54,0 0,0143 34,9 2,9
Inventering dr 1995 efter genetisk gallring ér 1994 Nej 1995 32 1260 10,0 110,0 54,0 10,0186 26,9 3,7
501 Bredinge G7 Tvao 1,25g 56,47 16,42 25 1983
Inventering ar 2012 innan omfattande skétselgallring Nej 2012 152 4184 15,0 115,0 56,7 0,0047 105,9 0,9
Inventering dr 2013 efter omfattande skétselgallring Nej 2013 151 2503 15,0 115,0 56,7 0,0058 86,9 1,2
502 Lilla Istad G7 Tvao 1,25g 56,95 16,81 9 1986 Nej 2020 140 4295 15,0 115,0 56,5 10,0037 135,5 0,7
G6 Tvao 1g 57,34 15,85 90 1993
Inventering ér 2002, fréplantagen organiserad med s k dubbelrader Nej 2002 237 13940 10,0 110,0 58,0 10,0059 84,4 1,2
Inventering dr 2007, innan skétselgallring av en av de dubbla raderna Nej 2007 237 13171 10,0 110,0 58,0 10,0062 81,3 1,2
Inventering dr 2020, efter skétselgallringen Nej 2020 236 6207 10,0 110,0 58,0 10,0062 81,3 1,2
504 Albrunna G5 Tvao 1,25g 59,51 17,54 20 1985 Ja 1985 139 8316 15,0 115,0 59,5 0,0051 98,5 0,9
518 Soregarde G7 TreO 1,5 56,79 16,36 15 2004
Inventering dr 2016 Nej 2016 79 6571 25,0 125,0 57,0 0,0171 29,3 3,4
Inventering dr 2017 Nej 2017 79 6588 25,0 125,0 57,0 0,0171 29,3 3,4
?2?? Orbick G3L TreO 1,5¢ 63,17 17,03 27 2009 Ja 2009 27 10196 25,0 125,0 62,3-62,7 0,0246 20,3 4,9

Notering: For granfroplantager har pollenkontamination antagits vara forsumbar (i p¢ =0)

* Plantval ger for narvarande inga konsekventa angivelser av standardiserat klonursprung och plantageursprung for gran. Darfor anges har istallet harkomst enligt Skogsstyrelsens rikslangd, 2021-05-26
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