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Forord

Denna rapport beskriver en genetisk analys av avkommor fran contortatall som har
falttestats for urval till nésta generation. Analysen och resultaten visar foradlingens
framsteg for contortatall och ger riktlinjer for det fortsatta urvalsarbetet i foradlingen.

Savar, december 2025

Mari Suontama



Summary

In this report it was examined the heritability of traits such as growth, survival, and
external wood quality by measuring tree development at 8 and 15 years of age. The study
aims to show the extent to which these traits are influenced by genetics. It is also
discussed what the results might mean for selecting trees. Different traits and
environments were compared to assess whether trees can be selected that perform well
under different conditions. Finally, the potential genetic gains in height, stem diameter,
and survival were estimated based on the intensity of selection applied to the best-
performing trees.

Height growth across all four trials was good at both 8 and 15 years of age, with average
values exceeding 3 and 7 metres respectively. Survival at 8 years of age was high in all
trials, with little phenotypic variation. By 15 years, survival had decreased by about 4%
compared to the 8-year measurement, with an average of 74% across all trials. External
wood traits such as stem straightness and branch quality were judged to be satisfactory,
with average values for both characteristics.

Heritability for height growth and diameter ranged from low to moderate, with
heritability for height increasing between ages 8 and 15. Clone heritability for these traits
was moderate. Survival and quality traits exhibited low heritability, suggesting limited
potential for genetic selection based on these measurements. Generally high genetic
correlations for growth across different trial sites suggest that selection can be
simultaneous within a breeding zone. Additive genetic correlations between height and
diameter, as well as between height at 8 and 15 years, indicate good potential for early
selection. The predicted genetic gains reflect the magnitude of heritability. Preliminary
results also suggest that in the absence of genotype-by-environment interactions (GxE),
genetic gains will not diminish even if selection is performed simultaneously across the
entire breeding zone.



Sammanfattning

I denna studie undersoktes hur pass arftliga egenskaper som tillvaxt, 6verlevnad och
extern tradkvalitet dr hos contortatallen (Pinus contorta var. latifolia) och vilka
konsekvenser det far for urvalet av trad vid foradling. Matningar gjordes av tradens
utveckling vid 8 och 15 ars alder och darefter jamfordes olika egenskaper och miljéer for
att undersoka om det ar mojligt att vélja trad som presterar bra under varierande
forhallanden. Berdkningar gjordes ocksa av hur stora genetiska forbattringar man kan
forvinta sig vad galler hojd, stamdiameter och 6verlevnad beroende pa hur starkt
selektionstrycket ar.

Hojdtillvaxten i samtliga fyra forsok var god vid 8 och 15 ars alder, med genomsnittliga
virden 6ver 3 respektive 7 meter. Overlevnaden vid 8 ars alder var hog i samtliga forsok,
med liten fenotypisk variation. Vid 15 ars dlder hade 6verlevnaden minskat med cirka 4 %
jamfort med 8-arsmatningen, med ett medelviarde pa 74 % over alla forsok. Externa
vedegenskaper som stamrakhet och grenkvalitet bedomdes som tillfredsstéllande, med
genomsnittliga medelviarden for bada egenskaperna.

Heritabiliteten for hojdtillvaxt och diameter varierade fran 14g till méattlig, och
heritabiliteten for hojdtillvaxt 6kade mellan 8 och 15 ars dlder. Klonérftligheten for dessa
egenskaper var mattlig. Overlevnad och kvalitetsegenskaper visade 13g heritabilitet, vilket
innebar begransade majligheter till genetiskt urval baserat pa dessa métningar.
Huvudsakligen hoga genetiska korrelationer for tillvaxt mellan olika férsokslokaler
indikerar att selektion kan goras samtidigt for hela foradlingszonen. Additiva genetiska
korrelationer mellan h6jd och diameter, samt mellan h6jd vid 8 och 15 ars alder, tyder pa
goda mojligheter till preliminart urval vid tidig dlder. De predikterade genetiska vinsterna
speglar heritabilitetens storlek. Resultaten tyder dessutom preliminért pa att i frinvaro av
genotyp—miljointeraktion (GxE) kommer vinsterna inte att minska, d&ven om urvalet sker
samtidigt inom hela foradlingszonen.



Introduktion

Contortatall 4r det tredje mest planterade tridslaget efter gran och tall i Sverige. Ar 2023
planterades 8,2 miljoner contortatallar (Skogsstyrelsen 2024). Contorta vixer 36 %
snabbare och har en 10 ar kortare omloppstid an vanlig tall (Elfving & Norgren 1993,
Elfving m.fl. 2001). Dessutom har contorta visat sig vara resistent mot térskate
(Cronartium pini), som i dagslaget minskar produktionen och forsamrar 6verlevnaden
hos tall (Persson m.fl. 2024).

Det nuvarande foradlingsmaterialet for contorta bygger pa fro- och risinsamlingar frén
vastra Kanada under 19770-talet. For att initiera ett effektivt foradlingsprogram foreslogs
sex froplantagezoner och elva foradlingspopulationer i Sverige for testning och selektion
(Figur 1). Dessa zoner skulle spegla kanadensiska provenienser med motsvarande latitud
och hojd 6ver havet baserat pé tidiga resultat fran provenienstester (Ericsson 1993).
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Figur 1. Froplantagezoner och elva forddlingspopulationer i Sverige for testning och selektion contorta.



Insamlingar av plustriad, som &r utvalda foraldrar till nésta generation, testades i
avkommetester inom samtliga sex froplantagezoner och jamfordes med tall. Contorta
visade bittre hojdtillvaxt och 6verlevnad én tall, med undantag for en lokal dar tall
uppvisade battre faltprestanda for varje egenskap (Ericsson 1993). Resultaten for
anpassning och stabilitet visade att contorta hade hogre 6verlevnad 4n tall, trots
forekomsten av skador. Daremot var tall mer stabil d4n contorta nar det gillde
rotsystemet, vilket kan ha paverkats av plantskoleskatsel, plantering och
markforhallanden (Ericsson 1993).

Status for foradlingsprogrammet ar pagaende falttestning av F2-kandidater.
Kandidaterna i den senaste foradlingsronden utgors huvudsakligen av sticklingsforokade
kloner. Den forsta etablerade forsoksserien i F2-generationen bestér av kandidater till
froplantagezon 3.

Materialet i denna forsoksserie omfattar sticklingar planterade pa fyra olika lokaler.
Fordelningen av klonat material 6ver flera olika miljéer majliggoér en mer noggrann
uppskattning av bade additiva och icke-additiva varianser samt genotyp-miljointeraktion.
Dock kan utmaningar uppsta nir klonreplikationerna inte ar tillrackliga for varje lokal,
exempelvis pa grund av misslyckad forokning.

Tidigare studier har visat att icke-additiva effekter kan vara viktigare hos unga trad
(Balocchi m.fl. 1993), medan additiv genetisk varians 6kar med dldern (Dean m.fl. 2006).
Egenskaper dir relevant icke-additiv genetisk varians har observerats inkluderar tillvaxt
och vissa vedegenskaper (Calleja-Rodriguez m.fl. 2021).

Arftligheten for tillviixt, 6verlevnad och kvalitet skattades i denna studie baserat pa
matningar vid 8 och 15 ars dlder. Additiv och klonheritabilitet kommer att presenteras,
och deras implikationer for avelsprogrammet diskuteras. Genetiska korrelationer mellan
egenskaper och miljoer uppskattades for att bedoma effektiviteten av multipel
egenskapsselektion i varierande miljoer. Dessutom estimerades genetiska vinster for
hojd, diameter och 6verlevnad vid olika selektionsintensiteter.

Material och metoder

Material

Forsoksmaterial i denna studie (Tabell 1) ar sticklingsforokade trad pa fyra olika lokaler i
norra Sverige (61°N-63°N) som ticker contortatallens fréplantageszon 3 (Ericsson 1993).
Det finns totalt 236 familjer i varje forsok, i genomsnitt 7,7 individuella genotyper per
familj och 6 rameter (replikation av samma tradindivid) per genotyp 6ver fyra studier.
Antalet rameter per genotyp i ett f6rsok ar i genomsnitt 1,5. Det begriansade antalet
rameter per genotyp i respektive forsok innebér att en forsoksvis uppskattning inte var
genomforbar.



Tabell 1. Beskrivning av férsokserier i C3.

Edséing Soderhamn S23S0860727 Observationer Min Max Medel Enhet StdDev
Hojd 8 2067 30 490 304,50 cm 72,04
Vitalitet 8 2758 0 3 2,72 klass 0-3 0,84
Hejd 15 1894 5 110 73,07 dm 11,51
Vitalitet 15 2747 0 3 2,07 klass 0-3 1,36
Diameter 15 1862 13 162 97,31 mm 22,14
Rakhet 15 1591 1 3 2,71 klass 1-3 0,55
Grenkval 15 1832 2 7 4,90 klass 1-9 0,51
Lutning 15 1959 0 4 0,28 klass 0—4 0,89
Toppskifte 15 1979 0 3 0,07 klass 0-9 0,35
Norrkrange Hiarnésand S2350860728 | Observationer Min Max Medel Enhet StdDev
Hojd 8 2010 25 459 282,80 cm 56,82
Vitalitet 8 2676 0 3 2,61 klass 0-3 0,97
Hojd 15 1910 20 96 68,78 dm 9,46
Vitalitet 15 2687 0 3 2,13 klass 0-3 1,35
Diameter 15 1884 149 92,82 mm 18,57
Rakhet 15 1664 1 3 2,94 klass 1-3 0,28
Grenkval 15 1879 3 7 4,92 klass 1-9 0,43
Lutning 15 1932 0 4 0,12 klass 04 0,51
Toppskifte 15 1920 0 3 0,08 klass 0-9 0,39
Vallsta S23S0860729 Observationer Min Max Medel Enhet StdDev
Hojd 8 2119 50 459 282,78 cm 57,24
Vitalitet 8 2812 0 3 2,87 klass 0-3 0,58
Hojd 15 2080 13 97 67,99 dm 10,63
Vitalitet 15 2872 0 3 2,17 klass 0-3 1,34
Diameter 15 2078 5 146 88,24 mm 19,36
Rakhet 15 1807 1 3 2,87 klass 0-3 0,39
Grenkval 15 2072 2 7 4,98 klass 1-9 0,32
Lutning 15 2081 0 3 0,05 klass 0-3 0,27
Toppskifte 15 2081 0 3 0,17 klass 0-9 0,57
Solleftea S23S0860730 Observationer Min Max Medel Enhet StdDev
Hojd 8 2362 35 557 270,41 cm 68,27
Vitalitet 8 2681 0 3 2,90 klass 0-3 0,47
Hojd 15 2165 20 106 69,90 dm 10,05
Vitalitet 15 2635 0 3 2,46 klass 0-3 1,15
Diameter 15 2138 20 162 84,76 mm 17,51
Rakhet 15 2006 1 3 291 klass 0-3 0,34
Grenkval 15 2135 2 7 4,93 klass 1-9 0,42
Lutning 15 2173 0 4 0,07 klass 0—4 0,45
Toppskifte 15 2171 0 3 0,09 klass 0-9 0,42




Metoder

Egenskaper i studien bedéomdes vid 8 och 15 &rs &lder, det vill siga 8 respektive 15 ar efter
plantering (Tabell 1). Vid den tidiga méitningen registrerades hojdtillvixt, 6verlevnad och
forekomst av skador. Vid senare méatningar kvantifierades hojd, 6verlevnad, diameter,
stamrakhet, grenkvalitet, lutning och forekomst av toppskifte. For att beakta
mikromiljoeffekter, inklusive rad- och kolumneffekter i forsoksdesignen, anvandes
spatialt justerade varden i analysen. De justerade viardena beriknades med ASReml
(Gilmour m.fl. 2015) i enlighet med den metodik som tidigare beskrivits av Calleja-
Rodriguez m.fl. (2019).

Genetiska analyser

Data analyserades samtidigt for samtliga fyra forsok pa grund av det begransade antalet
rameter per genotyp inom varje forsok. I det forsta analyssteget (Modell 1) berdknades
additiv och klonal heritabilitet med hjilp av univariata modeller for respektive egenskap.
Den linjara blandade modell som anvindes var foljande:

y=Xb + Za +Zd+ e

Dar y ar vektorn for observationerna, b representerar vektorn for de fasta effekterna av
medelvirdet och forsoket, och X ar incidensmatrisen for de fasta effekterna. a ar en
vektor for slumpmassiga additiva genetiska effekter, medan Z dr matrisen som relaterar
observationer till dessa effekter, d ar en vektor for icke-additiva genetiska effekter, och Z
utgor incidensmatrisen som relaterar observationer till de icke-additiva genetiska
effekterna. Slutligen ar e vektorn fér slumpmassiga residualeffekter (Io2e) vilka var icke-
korrelerade.

I det andra analyssteget (Modell 2) tillaimpades en multivariat linjar mixad modell for att
skatta additiva genetiska korrelationer mellan férsokslokalerna. Den genetiska varians-
G11 G12
G21 G22
additiva genetiska variansen for forsokslokal i, medan gy, anger den genetiska
kovariansen mellan lokal i och j for en given egenskap. Residualvarianser (I62.) mellan
forsokslokalerna antogs vara okorrelerade.

kovariansmatrisen definieras som var (a) = G = [ ], dér gji representerar den

I det tredje analyssteget (Modell 3) tillaimpades samma multivariata modell for att
uppskatta genetiska korrelationer mellan egenskaper inom varje férsokslokal. Har
representerar G; den additiva genetiska variansen for egenskap i, medan Gj; anger den
genetiska kovariansen mellan egenskaperna ;i och j;. Lokalspecifik additiv genetisk varians
all a21
al2 a22
genetiska varianserna for egenskaperna ; och j;, medan a;» och a.; representerar de

additiva genetiska kovarianserna mellan egenskaperna inom en forsokslokal. Den icke-
additiva genetiska variansen Var (d) modellerades som Io24 for varje egenskap och antogs
vara okorrelerad mellan egenskaperna i och j. Residualvariansen Var (e) (Io2e)
modellerades separat for varje egenskap inom respektive forsékslokal och antogs vara
korrelerad inom varje lokal.

analyserades for varje egenskap enligt Var(a) = [ ], dar ay; och a,, dr de additiva

ril ri2
r21 r22
representerar residualvarianserna for respektive egenskap, medan rj; och rj; anger
residualkovarianserna mellan egenskaperna inom en forsokslokal.

Residualvarians-kovariansmatrisen definieras som R= [ ], dar rj och 1

Den additiva genetiska heritabiliteten ( A? ) uppskattades utifrin Modell 1:
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~2
- i,

L A~ P A
(O-ji + O-Dzi + 0-621)

ddr &7, representerar den additiva genetiska variansen, G5, den icke-additiva
genetiska variansen, och 67 residualvariansen for en given egenskap. Klonal
heritabilitet (A7 )uppskattades utifrdn Modell 1 enligt foljande:

A2 4 A2
72 a; 1 0D,

Y@k +eh+EE )

Additiva genetiska korrelationer (rkm) mellan forsokslokaler for varje egenskap
uppskattades utifran Modell 2 enligt f6ljande:

aAikm
~2 ~2
Ohie X Odim
dar &,, representerar den additiva genetiska kovariansen for egenskap i mellan

forsokslokal k och m, medan 67, , 67 4r de additiva genetiska varianserna for egenskap i
inom forsokslokal k respektive m.

Den additiva genetiska heritabiliteten ( fzizj ) for varje egenskap i inom forsokslokal j

uppskattades utifran Modell 3 enligt féljande:
P2 @i

ij = = ~ ~
(0%, + 53,402, )

dar @fi, 6,§i estimat av additiva respektive icke-additiva genetiska varianser over

forsokslokaler, medan och 662” ar residualvariansen for egenskap i inom forsokslokal j.

Den klonala heritabiliteten ( ﬁlzj ) for varje egenskap i inom férsokslokal j uppskattades
utifrdn Modell 3 enligt foljande:
_ 6% + 65,
A = o2k
(O-Ai + O-Di + 0-62”)

dar 6ji, 6,§i dir representerar estimat av additiva respektive icke-additiva genetiska
varianser over forsokslokaler, medan och 6621.]. ar residualvariansen for egenskap i inom
forsokslokal j.

Additiva genetiska korrelationer uppskattades mellan egenskaper utifran den
multivariata Modellen 3, dar korrelationen mellan tvé egenskaper

i och j berdknades enligt f6ljande:
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dar Gy,; representerar den additiva genetiska kovariansen mellan egenskaper i och j,

medan 65, c?Azj ar de additiva genetiska varianserna for respektive egenskap i och j.

Estimat av varianskomponenter och genetiska parametrar analyserades med ASReml 4.2
(Gilmour m.fl. 2021).

Prediktion av genetisk vinst
Den predikterade genetiska vinsten (AG) estimerades baserat p4 BLUP

avelsviarden (EBV) pa foljande:

_ EBVs—EBVt
= EBVE

AG X 100
Dar EBV; ar medelvardet av de estimerade avelsvardena for de utvalda individerna,
medan EBV;avser den totala populationen. Selektionen genomfordes pé 1 %, 5 % och 10
% av individerna baserat pa hojdtillvaxt vid 8 och 15 rs alder, samt diameter och
overlevnad vid 15 &rs alder.

For att berdkna vinstnivaer med hansyn till genetisk diversitet valdes kandidater for
foradlingspopulationen ut med hjalp av OPSEL 2.0 (Mullin 2017). Selektionsandelarna
bestamdes till 1 %, 5 % och 10 %. Ojamnt bidrag fran urvalskandidater faststilldes, och
begriansningen av genetisk diversitet sattes till 0,025 (gemensamt ursprung). Hojdtillvaxt
vid 8 och 15 ars alder samt diameter vid 15 &rs &dlder anvandes som urvalskriterium for
varje omgang.

Resultat

Fenotypisk beskrivning av filttest

Det sydligaste forsoket hade den hogsta hojdtillvaxten vid 8 och 15 ars alder, med
genomsnittliga viarden 6ver 3 respektive 7 meter (Tabell 1). De 6vriga tre forsoken skilde
sig inte namnvért i h6jdmatningar, men 14g under dessa nivaer vid 8 och 15 ars alder.
Diametern i brosthéjd vid 15 rs alder f6ljde en liknande trend som hojdtillvaxten, dar det
sydligaste forsoket hade de storsta tridden (97,31 mm).

Overlevnaden vid 8 &rs &lder var god i samtliga forsék, med liten fenotypisk variation.
Nar traden blev dldre minskade 6verlevnaden vid 15 ars alder med cirka 4 % jamfort med
8-arsmétningen, och medelvirdet 6ver alla forsok var 74 %. Den bista 6verlevnaden vid
15 &rs élder noterades vid det nordligaste forsoket (82 %), medan den ldagsta 6verlevnaden
registrerades vid det sydligaste forséket (70 %).

Externa vedkvalitetsegenskaper som stamrakhet och grenkvalitet visade sig vara av rimlig
kvalitet, med ett genomsnitt pa 2,86 for stamrakhet och 4,93 for grenkvalitet Gver alla
forsok.

Ett antal skador registrerades i forsoken. Andelen med lutning var 4 %, flerstammighet
eller flertoppighet 6 % och dlgskador 2 %, sett 6ver samtliga forsok.
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Estimerade genetiska parametrar

Estimerade additiva heritabiliteter och klonheritabiliteter inom hela

forsoksserien

De hogsta estimaten av additiv genetisk heritabilitet predikterades for hojd- och
diametertillvaxt (Tabell 2). Heritabiliteten for dessa egenskaper varierade fran lag till
méttlig (0,13—0,27), dir hojdtillvaxtens heritabilitet 6kade fran 8 till 15 ars 4lder, fran
0,13 till 0,27. De estimerade klonheritabiliteterna vid bada &ldrarna var mattliga (0,16—
0,31).

Overlevnaden visade l1aga estimat av bade additiv genetisk heritabilitet och
klonheritabilitet vid 8 och 15 ars alder (0,01—0,05). For externa vedkvalitetsegenskaper
sdsom stamrakhet och grenkvalitet var heritabiliteten fran néra noll till 1ag.

Aven toppskifte visade 14ga estimat av additiv heritabilitet och klonheritabiliteter (0,03—
0,04). Lutning, som var kraftigt forekommande i vissa forsok, analyserades men visade
ingen genetisk variation alls.

Tabell 2. Skattade additiva genetiska arvbarheter (h?) och klonirftligheter (H?) dver férséksserier fér
varje egenskap, inklusive deras standardfel.

Egenskap  |Observationer |h2 s.e  |H2 |s.e

Hojd 8 8558 0,1316/0,0189/0,1621|0,0123
Vitalitet 8 10 927 0,0095/0,0058/0,0406|0,0072
Hojd 15 8049 0,2707/0,0307|0,3134|0,0154
Vitalitet 15 |10 941 0,0058/0,0057|0,0556|0,0077
Diameter 15 (7962 0,1760/0,0231/0,2086|0,0138
Rakhet 15 7068 0,0143/0,0071/0,0189|0,0086
Grenkval 15 (7918 0,0291/0,0093|0,0504|0,0091
Toppskifte 15|8151 0,0397/0,0096|0,0408|0,0091

Estimerade genetiska korrelationer mellan férsok som indikation av
genotypmiljésamspel

De estimerade additiva genetiska korrelationerna mellan f6rsok for hojdtillvaxt (0,86—
0,98) och diametertillvaxt (0,89—0,95) var hoga och visade inga tecken pé genotyp-
miljosamspel (Tabell 3). Standardfelen for dessa korrelationer var sma, vilket gor att
estimaten kan betraktas som statistiskt tillforlitliga.

Ingen tydlig alderstrend kunde observeras i genotyp-miljésamspelet, men de parvisa
korrelationerna mellan forséken for hojdtillvaxt varierade beroende pé dlder. Daremot
var de genetiska korrelationerna mellan férsoken for 6verlevnad endast mattliga, med de
flesta under 0,70, vilket tyder pé ett visst genotyp-miljésamspel. Standardfelen for dessa
korrelationer var storre an for h6jd- och diametertillvaxt.
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Tabell 3. Skattade genetiska korrelationer mellan forsokslokaler, med tillhérande standardfel, som en

indikation pa storleken av genotyp—miljésamspel.

Hojd 8 S727 S728 S729

S727

S728 0,9051 ¢,1008

S729 0,8643 o,1008 0,8677 0,0719

S730 0,9183 ¢,1197 0,9462 0866 0,8791 ¢,0787
Vit 8 S727 S728 S729

S727

5728 0,5455 o301

$729 0,6293 04795 0.8685 02457

S730 0,5535 0,4360 0,3451 0,203 0,6717 02364
Hojd 15 S727 S728 S729

S727

S728 0,86650,0541

S729 0,90430,0537 0,9164 o,0439

S730 0,98700.0459 0.9211 00377 0,9505 0033
Vitalitet 15 S727 S728 S729

S727

S728 0,5962 02735

S729 0,4624 (2915 0,6767 o,1883

S730 0,6304 ¢2775 0,3067 o,1749 0,6105 ¢,1871
Diameter 15

S727

S728 0,8960 ¢,0764

$729 0,9365 00527 0.9334 00015

S730 0,9442 0836 0,9472 ¢,0638 0,9548 ¢,0698

Estimerade heritabiliteter och genetiska korrelationer mellan egenskaper

De estimerade additiva genetiska heritabiliteterna for h6jd- och diametertillvaxt fran
multivariat analys visade mattliga virden, dar hojdtillvixtens estimat 6kade med aldern
(Tabell 4). Trenden i hojdheritabilitet Gverensstimmer med resultaten frén univariat
analys.

De estimerade klonheritabiliteterna var méttliga for tillvixtegenskaper, men skillnaden
mellan additiva och klonestimat var mindre &n i univariat analys. De additiva
heritabiliteterna for héjd och diameter varierade mellan forsokslokaler, dar skillnaderna
var sarskilt stora for hojdtillvaxt. Vid 8 ars lder varierade estimaten fran 0,10 till 0,20,
och vid 15 &rs élder fran 0,14 till 0,25 (Tabell 4). Liknande variationer observerades for
diameter, dar de additiva heritabiliteterna 1ag mellan 0,07 och 0,21 beroende pé
forsokslokal. Klonheritabiliteten reflekterade trenden i de additiva heritabiliteterna.
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Tabell 4a och 4b. Skattad additiv genetisk arvbarhet (ovan) och klonarftlighet med tillhérande
standardfel (4a). Skattade additiva genetiska korrelationer mellan egenskaper samt deras standardfel

(4b).
a) Hojd 8 Héjd 15 Vitalitet 15 Diameter 15 | Rakhet 15
S727 0,1027 0,0086 | 0,1401 90106 | 0,0033 00026 0,0711 0,006 0,01300,0079
01045 0008 10 1542 0096 | 0.0163 000 | 0.0756 00061 | 0.03120087
S728 0,1619 00130 | 0,1694 60124 | 0,0039 0,031 0,2162 00186 0,00690,0042
0,1648 00126 | 0,1864 00112 | 0,0196 00039 0,2298 00160 0,01660,0047
S729 0,2065 00158 | 0,2560 0173 | 0,0039 ¢,0031 0,1460 0,0134 0,01970,0119
0,2101 00153 | 0,2817 00152 | 0,0196 0,0039 0,1552 00117 0,04720,0131
S730 0,1416 00114 | 0,2457 00167 | 0,0051 0,0040 0,2127 00183 0,0023,0014
0,1441 o011 | 0,2704 00147 | 0,0255 00051 0,2261 00157 0,00550,0016
b) Hojd 8 Hojd 15 Vitalitet 15 Diameter 15 | Rakhet 15
Hojd 8 0,9187 00166 | 0,4531 02230 0,7338 0,0328 -0,0601¢,1522
Héjd 15 0,5235 02214 0,7007 0,0339 -0,01190,1434
Vitalitet 15 0,5005 o,2201 0,36800,3892
Diameter 15 -0,19370,1611

Overlevnaden vid 15 4rs &lder hade 13ga, och i vissa fall nira noll, estimat av heritabilitet,
utan signifikanta skillnader mellan forsokslokaler. De additiva heritabiliteterna och
klonheritabiliteterna for stamrakhet var l4ga och néra noll, och visade inga signifikanta
skillnader mellan forsokslokaler.

De additiva genetiska korrelationerna mellan h6jd och diameter var hoga (0,70—0,91),
med den starkaste korrelationen mellan hojdtillvaxt vid 8 och 15 ars alder. De estimerade
additiva genetiska korrelationerna mellan tillvixtegenskaper och 6verlevnad varierade
mellan 0,45 och 0,52.

Stamrakhet hade generellt 1dga additiva genetiska korrelationer med 6vriga egenskaper,
med undantag for 6verlevnad, dir korrelationen var positiv (0,36).

Predikterade genetiska vinster
De predikterade genetiska vinsterna med trunkeringsurval, dir individer valdes baserat
pé rankningen av deras avelsvarde, varierade frén g till 13 % vid 8 ars alder och fran 10 till
16 % vid 15 ars alder for hojdtillvaxt (Figur 2). Diametertillviaxt vid 15 ars alder uppvisade
genetiska vinster mellan 10 och 15 %, medan vitaliteten vid samma alder 6kade med
endast 2 % (Figur 3).

Med OPSEL-urval kunde sldktskap mellan kandidater beaktas for att bevara genetisk
diversitet. Genetiska vinster for hojdtillvaxt vid 8 och 15 ars alder ldg mellan 11 och 13 %
respektive 15 och 17 % (Figur 4). Aven diametertillvixt uppvisade hogre vinster med
OPSEL jamfort med trunkeringsurval, med en 6kning fran 13 till 15 % (Figur 5).
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Den faststéllda slaktskapsnivan (0,025) kunde bevaras vid en selektionsintensitet pa 5
och 10 %, men Gverskreds vid den striktaste selektionen for samtliga egenskaper (0,04).
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Figur 2. Predikterad genetisk vinst for
hojdtillvaxt pa rankring av 1, 5, och 10 % av
individer.

Figur 3. Predikterad genetisk vinst for
diameter och 6verlevnad pa rankring av 1,
5, och 10 % av individer.
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Diskussion

Fenotypisk beskrivning av falttest

Traden i forsoken har haft en bra tillvaxt vid 8 och 15 ars dlder. Dessa matningar jamfort
med tidigare studier ger en indikation pa att materialet har forbattrats for
produktionsegenskaper. Filttestresultat fran tidigare generationer av contortatall visar en
betydligt mindre tillvaxt vid liknande alder (till exempel Fries & Lindgren 1986) dir
resultat fran fré insamlat fran plustrad under 1970-talet i Kanada testades i faltforsok i
norra Sverige (Lat 64). Matningar vid 10 ars alder visade en genomsnittlig hojdtillvaxt pa
3,5 meter over 13 olika faltférsok (Fries & Lindgren 1986). Proveniensforsok som
planterades 1974 i det nordligaste contortaomrédet (Lat 64—67) visade en tillvaxt pé 3,5
meter efter 15 ar i falt (Ericsson 1993). Ericsson m.fl. (1994) rapporterade hojdtillvaxt vid
10 ars alder pé 1,2—2,5 meter vid samma latituder.

Forsokslokalerna i denna studie ar beldgna i ett mer sydligt geografiskt omrade an studier
refererat hir (Fries & Lindgren 1986, Ericsson 1993), vilket mest sannolikt paverkar
tillvixten. Tidigare studier har dven visat att tillvixten hos contorta minskar vid hogre
altituder, sarskilt 6ver 800 meter (Fries & Lindgren 1986). Baserat pa dessa resultat
rekommenderade Fries och Lindgren (1986) att fréinsamlingar fran hogre altituder bor
undvikas vid inkludering i det svenska foradlingsprogrammet. Férmodligen har fron med
ursprung fran hogre latitud en sdmre fysiologisk kvalitet dn de frén lagre latitud, vilket i
sin tur leder till sdmre tillvaxt.

Overlevnaden i samtliga forsok var god, men mortaliteten 6kade nigot med tridens &lder.
Maitningar fran tidigare generationer har rapporterat att 49—77 % av triden forblev
oskadade, med ett medelvirde pé 65 % (Fries & Lindgren 1986). Ericsson m.fl. (1994)
rapporterade att 6verlevnaden i avkommeforsok vid 10 ars alder, vid liknande latituder,
varierade mellan 65 och 94 %. Resultatet i studien av den minskade 6verlevnaden vid
hogre alder stods av liknande resultat i tidigare studier. Jamfort med inhemsk tall
uppvisar contorta hogre tidig 6verlevnad och ldgre naturlig mortalitet, vilket ocksa bidrar
till dess hogre produktion (Norgren 1995) men hogre mortalitet nir traden blir dldre.

Fenotypiska matvariabler for stamrakhet och grenkvalitet hade medelviarden av
intermediirt virde i hela populationen. Aldre foriddlingsmaterial frin halvsyskonfamiljer
visade att 53 % av traden hade stamrakhet i de tva basta klasserna, utan signifikant effekt
av ursprung eller familj. Dock uppvisade vissa sydliga provenienser de mest krokiga
traden (Fries & Lindgren 1986).

Fenotypiska trender for tillvaxt, 6verlevnad och kvalitet fran olika generationer och
falttestlokaler dr inte direkt jimforbara utan en kombinerad statistisk analys, vilket bor
beaktas. For att mer noggrant kunna jamfora trender i olika fenotypiska variabler 6ver
generationer bor en kombinerad analys genomforas med hénsyn till forsokslokalernas
specifika faktorer.

Estimerade additiva och klonheritabiliteter inom hela forséksserien

Analysen av samtliga forsok visade en méttlig additiv heritabilitet for hojdtillvaxt vid bade
tidiga och senare mitningar, med en 6kande trend i takt med triadens lder. Detta kan
forklaras av att miljomassiga tenderar att minska med stigande alder. Icke-additiva
genetiska effekter kan vara viktigare hos unga trad, medan den additiva genetiska
variansen tenderar att 6ka over tid (Balocchi m.fl. 1993, Dean m.fl. 2006). Hojdtillvaxt
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uppvisar en 6kande heritabilitetstrend hos svensk tall (Calleja-Rodriguez m.fl. 2019), och
liknande monster har rapporterats dven for andra tradslag (Balocchi m.fl. 1993, Resende
m.fl. 2021). Ericsson m.fl. (1994) rapporterade en heritabilitet for hojdtillvaxt pa 0,18—
0,21 i halvsyskonfamiljer av contortatall frén tidigare generationer pé liknande latituder.
Heritabiliteten for diameter var méttlig, vilket indikerar goda méjligheter for urval av
produktionsrelaterade egenskaper, och 1ag i linje med tidigare estimat f6r denna
egenskap (Hayatgheibi 2018).

Overlevnaden hos contortatall paverkades frimst av slumpmiissiga miljofaktorer. Bade
den additiva genetiska heritabiliteten och klonheritabiliteten var 1ga, ndra noll. Till
skillnad fran tillvaxt kunde man inte se ndgon signifikant 6kande trend med stigande
alder. Detta forklaras sannolikt av att 6verlevnad speglar tradens allménna halsa, vilket i
sin tur paverkas av flera olika egenskaper — till exempel sjukdomsresistens. Ericsson m.fl.
(1994) rapporterade dven lag additiv heritabilitet for kondition i halvsyskonforsok fran
tidigare generationer.

Att externa kvalitetsegenskaper uppvisar lig heritabilitet behéver inte tolkas som
begrinsade mojligheter till selektion baserat pa dessa egenskaper. Tidigare har man
rapporterat varierande heritabilitet (0,05-0,16) for stamrakhet och toppskifte i olika
lokaler i landet (Ericsson m.fl. 1994). Naturligtvis kan dessa egenskaper vara starkt
paverkade av miljofaktorer, men ett alternativ ar att utveckla mer noggranna metoder for
att méata dessa kvalitetsegenskaper. Ny metodik, sdsom LiDAR-baserade modeller, skulle
kunna provas for att mojliggora forbattrade genetiska parametrar for dessa egenskaper.

Estimerade genetiska korrelationer mellan férsok som indikation av genotyp-
miljosamspel

Hoga genetiska korrelationer for egenskaper mellan forsokslokaler ar ett viktigt resultat,
eftersom det indikerar att genotyper ar stabila i olika miljéer. Detta kan dven ses som en
forsta indikation pa att det kanske inte ar nédvandigt att dela upp foradlingszonzon 3 i
tva separata populationer. En praktisk implikation av detta ar naturligtvis att det sparar
ekonomiska resurser, och som alternativ kan man i stillet vilja ut fler genotyper for hela
omréadet.

Genotyp—miljosamspel har studerats mycket inom skogsgenetik (Li m.fl. 2017), eftersom
det paverkar noggrannheten i urvalet och rangordningen av kandidater om det inte
beaktas i utvirderingen. For tillvixt och 6verlevnad har man tidigare inte rapporterat
nédgon relevant G xE-effekt hos contortatall (Hayatgheibi 2018).

Estimerade heritabiliteter och genetiska korrelationer mellan egenskaper

De hoga genetiska korrelationerna mellan tillvixtegenskaperna tyder pa mojligheten att
gora urval redan i tidig dlder. Samtidigt finns det endast tvad mattidpunkter, vilket gor att
man kan ifrdgasatta hur vél dessa egenskaper korrelerar med egenskaper i senare dlder
och med egenskaper som ligger narmare foradlingsmaélen. Tillvixtegenskaper visade inte
négra starka korrelationer med 6verlevnad och uppvisade stora standardfel, vilket
sannolikt beror pa att 6verlevnad huvudsakligen paverkas av slumpmassiga faktorer och i
sjilva verket dr en sammansatt egenskap.

Genetiska korrelationer mellan tillvixtegenskaper hos contortatall i Kanada har
rapporterats vara huvudsakligen héga pa bade proveniens- och familjenivd, men en
minskande trend var tydlig mellan &ldrarna 7 och 24 for hojdtillvaxt samt mellan aldrarna
7 och 19 for h6jd och diameter, sirskilt pa familjeniva (Xie & Ying 1996). Kroon m.fl.
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(2008) rapporterade lagre men méttliga genetiska korrelationer mellan h6jd och
diameter hos inhemsk tall. Tidigare studier om genetiska korrelationer mellan
egenskaper hos contortatall testade i Sverige har fraimst fokuserat pa sambandet mellan
hojdtillvaxt och kvalitetsrelaterade variabler samt resistens (Fries & Lindgren 1986,
Ericsson & Danell 1995), och mellan diameter och vedegenskaper (Hayatgheibi 2018).

Predikterade genetiska vinster

De estimerade genetiska vinsterna i tillvaxt dterspeglar den genetiska variationen och den
additiva genetiska heritabiliteten for egenskaperna. Hogre vinster kunde uppnés med
OPSEL, som anvander ’optimum contribution selection’ for att optimera bade genetisk
vinst och diversitet. Vid ojaimna bidrag, vilket var fallet i denna studie, kan selektionen
optimeras for populationer med hogre medelavelsvirden (Mullin 2017). Avelsviardena i
vinstberdakningarna baserades pd en kombinerad analys av alla forsok. Eftersom de
genetiska korrelationerna mellan forsokslokalerna var hoga ar det mojligt att gora
gemensamt urval for hela féradlingszonen utan att férlora genetisk vinst pa grund av
instabila genotypprestanda.

Antalet foradlingspopulationer i contortatall ar ocksé relevant — i dagsldget har urval och
testning dnnu inte genomforts i alla de elva planerade populationerna. Antalet
populationer kommer att faststallas nar fler foradlingszoner har slututvirderats. Lindgren
(1983) foreslog, baserat pa en proveniensnivaanalys av Gx E-interaktioner, att tva eller tre
frozoner skulle vara tillrackliga. Senare studier med additiva genetiska modeller har inte
visat pa nagra storre GxE-interaktioner for tillvixtegenskaper, sirskilt diameter
(Hayatgheibi 2018). Dessa preliminira analyser av genetiska vinster kommer att
bekriftas nar sluturvalet for populationen har gjorts baserat pA TREEPLAN®-
avelsvirden, vilka tar hansyn till hela den nationella databasen for contortatall.
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