Ej heltäckande anteckningar från förädlarmöte i Uppsala 2008-05-14
Deltagare: Curt Almqvist, Bengt Andersson, Mats Berlin, Tore Ericsson, Jon Hallander, Henrik Hallingbäck, Karl-Anders Högberg, Gunnar Jansson, Bo Karlsson, Dag Lindgren, Torgny Persson, Ola Rosvall, Lars-Göran Stener, Per Ståhl och Johan Westin.
Förädlingsmål

Bengt gjorde en snabb genomgång av våra förädlingsmål, numera med hänsyn taget till klimatförändringen. Han tryckte på att vi ska försöka bli bättre på att definiera miljöfaktorer ute på våra testlokaler. Men vi kommer nog att välja generalister ändå. Att definiera miljöfaktorer i fält är ofta inte så enkelt som det låter men en större ambitionsnivå är nog inte fel. Det får dock inte bli ett allmänt "planlöst" datainsamlande. För mer information: se Bengts presentation som skulle distribueras.
Tallförädlingsalternativ

De 7 förädlingsalternativ som alla hade fått i läxa att tänka till om dryftades och de flesta (alla?) uttryckte skepsis mot polycross-spåret. Renodlat fenotypurval eller modifierat med "pre-selection" förespråkades av flera. Klontestning av kandidater testas redan i några populationer (delar av?) i norr, men församlingen ville invänta mer kunskap om sticklingförökning av tall innan man tar beslut om att gå över till detta alternativ. Grundtipset blir alltså alternativ 3 eller 5. Vilket det blir beror på resurstillgång, praktiska begränsningar med top-grafting. Om sticklingförökningen fås att fungera pålitligt och repeterbart, blir det huvudalternativet. 
Balanced Breeding in Grand Parent Perspective – pine breeding

Detta var titeln på ett föredrag av Dag där han redovisade resultat från studier (Dag och Darius) av fenotypurvalsvarianter. Bland annat provade de att välja flera kandidater per familj med så kallad "multiple single pair mating". Det betyder att 4 helsyskon från 2 familjer väljs och korsas. Optimeringar visade att 4-7 kandidater ger bäst effekt, fler ju mer pengar man har. Dock återstår att kontrollera om teoretiska optimeringar verkligen håller när de testat på riktigt (alla blommar inte, åtminstone inte inom ett snävt tidsintervall). Tanken att öka på kandidatantalet avfärdades inte utan snarare väcktes ett visst intresse.
Polycross-urval bakåt kontra fenotypurval-urval framåt

Gunnar drog de viktigaste resultaten från en studie där polycross-modellen (urval bakåt) jämfördes med fenotypurval (urval framåt). I jämförelsen ingick både kostnader och förädlingscykelns längd. Ytterst kortfattat blev slutsatsen att fenotypurval är effektivast när heritabiliteten överstiger 0.1. 
POPSIM för jämförelse av korsnings- och urvalssystem

En annan jämförelse mellan alternativa modeller för korsning och urval presenterades av Jon. Han använder sig av simulering med POPSIM och försöker optimera olika modeller med beaktande av diversitet. Både balanserad och obalanserad selektion testas och jämförelsemåttet är genetisk vinst/år. Återigen mycket kortfattat gav alternativ 4 (fenotypisk "pre-selection" följt av avkommeprövning efter friavblomning) högst genetisk vinst per generation. Endast försumbara skillnader kunde påvisas om man använde PAM jämfört med RAM. En något högre vinst per generation kunde räkans in med SPM i stället för DPM. Om man räknar på genetisk vinst per år vinner fenotypselektion, utom då man har mycket resurser.

Dag kommenterade POPSIM-ulationerna och anmärkta att diversitet borde vägas in tyngre och att simuleringen sker på en del (dvs. en generation) av ett större förädlingssammanhang. Alternativ 4 som gav högst ΔG/generation utmärker sig genom att maximaera andelen av förädlingscykeln som ägnas åt testning (81 %). Tidsaspekten liksom en del praktiska aspekter fångas inte in i POPSIM.
Molekylära och andra biotekniska metoder
Dag fortsatte med att ge sin syn på detta område som gett upphov till en del debatt och i viss mån (en del anser nog att det borde stå i hög grad) konkurrerar med den konventionella förädlingen. Det är väl känt att Dag är skeptisk till att molekylära metoder kommer att användas i förädlingen under överskådlig tid. 

Markörer för identifiering kan användas direkt men är sällan billiga. Inavel, släktskap kan följas bättre med sådana metoder. Även fröplantagens funktioner kan testas med identifikationsmarkörer, men det är fortfarande för dyrt för praktisk tillämpning. Ett annat område för den här typen av markörer är kontroll av identiteter inom förädlingen. Men troligen är felprocenten mycket liten, och det kan diskuteras om det kan vara motiverat att testa det. Eventuellt kunde Skogforsk genomföra ett begränsat försök för att konfirmera den låga felprocenten. 
Dag tycker det finns en poäng i att spara DNA från förädlingspopulationen.

"Breeding without breeding", dvs. bestämning av faderskapet i efterhand kräver molekylära identifikationsmetoder. 

"Marker aided selection" får troligen begränsad användning. De viktigaste målegenskaperna påverkas av ett stort antal gener och det gr att det inte går att hitta ekonomiskt bärkraftiga markörer. Association genom mapping är inte aktuellt inom 10 år och QTL har hittills inte blivit någon framgångsrik väg.

"Molecular diagnostic tools", t. ex. bestämning av blomningskompetens eller lianande, kan möjligen komma till tillämpning inom 10 år. 

GMO är Dag mycket skeptisk till. Det är dålig PR, det finns inga fältförsök, användningen ligger långt fram i tiden. Teknik för fälttestning bör utarbetas av offentliga institutioner (dvs. staten via universitet). Det finns en tendens till "over-selling" från forskarnas sida. Först på mycket lång sikt kan GMO bli aktuell som förädlingsmetod.

Somatisk embryogenes kan bli en mycket tillämpad vegetativ förökningsmetod på lite sikt om framställningskostnaden kan komma ner till rimliga nivåer.

Det fortsatta arbetet med förädlingsrevisionen
Förädlingsrevisionen ska behandla fyra trädslag: tall, gran, contorta och björk.

Kostnadsdata behöver tas fram.
Data om blomning i fältförsök behövs, framför allt hanblomning. Information behövs för alla trädslag men är angelägnast för tall med tanke på de nya alternativ som föreslagits. Tallförädlingen påtog sig ansvaret för insamlande av blomningsdata.

Koppling av mellan genetiska försök genom att använda delvis gemensamma material rekommenderas. Kanske behöver sådana kopplingar belysas för att ge vägledning om hur omfattande kopplingarna ska vara. Detta ger bra skattningar av genetiska parametrar och gör att vi kan få ut ännu mer av Treeplan.
Bengt förordar en pragmatisk, flexibel hållning där man anpassar aktiviteten efter den situation man befinner sig i, men stannar inom (generösa?) ramar. 

Nya förädlingsplaner ska skrivas för de fyra huvudträdslagen, övriga trädslag behandlas bara allmänt.

Arbetet med att skriva slutdokumentet föranledde diskussion. De olika delprojekten dokumenteras förslagsvis som arbetsrapporter i Skogforsks serie. I slutdokumentet ska materialet kondenseras så att det endast innehåller de relevanta delarna och tydligt fokuserar på förändringar utan att grundstrukturen förändras. Slutdokumentet bör publiceras i någon av Skogforsks serier.

Förädlarmöte hösten 2008

Till hösten planeras ett möte i Umeå-Sävar dagarna 15-17 september. På programmet står då presentation av förädlingsprogram i Tjeckien, konceptet "Breeding without breeding", diskussion om förädlingsplanerna och en exkursion.
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