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Predgovor

Priro¢nik za gozdni genetski monitoring LIFEGENMON je glavni rezultat projekta
LIFEGENMON. V projektu je sodeloval konzorcij znanstvenikov in strokovnjakov pod
vodstvom Sestih organizacij, ki je vkljuCeval ve€ kot 50 raziskovalcev iz srednje in
jugovzhodne Evrope. Projekt podpira varovanje gozdnih genskih virov, odpornost
gozdnih ekosistemov, trajnostno gospodarjenje z gozdovi, spremljanje podnebnih
sprememb ter s tem povezane procese oblikovanja politike. Ta prirocnik temelji
na obstojecih znanstvenih dognanjih in na spoznanjih, ki so bila pridobliena in
preizkuSena v okviru projekta LIFEGENMON. Vsebuje specificne znanstvene
postopke za izvajanje gozdnega genetskega monitoringa po vsej Evropi ter prakticno
usmerjena priporocila za odloCevalce. Zajema tudi sistem za podporo odloCanju, ki
ga lahko uporabimo pri odloCitvi, kaksna raven gozdnega genetskega monitoringa
naj se uveljavi glede na nacionalne potrebe in sredstva, ter v podporo mednarodnim
prizadevanjem za izvajanje gozdnega genetskega monitoringa.

V konzorciju LIFEGENMON smo obravnavali navedena vprasanja in upamo, da bomo
s svojimi prizadevaniji vplivali na varovanje gozdov na razli¢nih stopnjah — od genov do
ekosistemov, od lokalne do svetovne ravni. Cilj tega priro¢nika je podpreti izvajanje
gozdnega genetskega monitoringa v gozdarski praksi in izbolj8ati razumevanje
pomena gozdnega genetskega monitoringa za veCnamensko gospodarjenje z
gozdovi.
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Uvod

Hitre podnebne spremembe vse bolj ogrozajo dolgo ziveCa gozdna drevesa, gozdne ekosisteme in vse ravni
biotske raznovrstnosti, ki ji gozdovi dajejo zavetje ali jo zagotavljajo. Genetska raznolikost je osnovni vir biotske
raznovrstnosti in je kljuCnega pomena za vitalnost gozdov in njihovo zmoznost prilagajanja na podnebne
spremembe. Poleg tega je genetska raznolikost pomembna tudi za odpornost na druge stresne dejavnike, kot
so Skodljivci in bolezni.

Konvencija o bioloski raznovrstnosti iz leta 1992 je najcelovitejSi mednarodni sporazum in najobSirnejse
prizadevanje za ohranjanje biotske raznovrstnosti, vklju¢no z genetsko raznolikostjo, na svetovni ravni. Njen
7. Clen poziva, naj vsaka pogodbenica »z vzoréenjem in drugimi postopki spremlja prvine bioloSke raznovrstnosti«
(CBD 1993). Iz potrebe po spremljanju biotske raznovrstnosti so bili razviti kazalniki globalne biotske
raznovrstnosti (Graudal in sod. 2014), ki se odrazajo tudi v kazalnikih za pozneje sprejete cilje iz AiCija (Konvencija
o bioloski raznovrstnosti 2010). K vzpostavitvi meril in kazalnikov za ocenjevanje genetske raznolikosti ali za
spremljanje gozdnih genskih virov*! so pozivali tudi v drugih mednarodnih in regionalnih procesih (npr. ministrska
konferenca Forest Europe, gozdarska strategija EU, program razvoja podezelja EU, direktiva EU o rastlinskem
reprodukcijskem materialu, uredba EU o invazivnih tujerodnih vrstah) (glej Bouillon in sod. 2014).

Pri spremljanju vpliva podnebnih sprememb na gozdne ekosisteme je nujno upostevati tudi genetske vidike, saj
bi le-ti morali biti vkljuCeni v gospodarjenje z obstojeCimi gozdovi in vzpostavljanjem novih, zlasti pa pri izbiri in
proizvodnji semena in drugega reprodukcijskega materiala za pogozdovanije in obnovo.

Cilj gozdnega genetskega monitoringa je oceniti trenutno stanje genskih virov in ¢asovno kvantificirati
pomembne spremembe z namenom ohranitve dolgoro¢nega evolucijskega potenciala gozdnih drevesnih
vrst. Z opazovanjem sprememb v populacijah skozi ¢as lahko sklepamo na njihove vzrocne prvine in
ocenimo njihovo sorazmerno pomembnost. Gozdni genetski monitoring je torej prognosti¢no orodjeza zagotovitev
ohranjanja procesov, ki vzdrzujejo genetsko variabilnost v naravnih populacijah (Aravanopoulos 2011). Gozdni
genetski monitoring lahko izboljSa moznosti zgodnje zaznave potencialno Skodljivih sprememb, ki
vplivajo na zmoznost prilagajanja gozda, preden se te pojavijo na visjih ravneh biotske raznovrstnosti (npr. na
ravneh raznovrstnosti vrst ali ekosistemov), izboljSa trajnostnost praks gospodarjenja z gozdovi ter usmerja
nadaljnje raziskave.

Osnovna nacela, ki jih je treba upostevati pri gozdnem genetskem monitoringu, je vzpostavil Evropski program
varovanja gozdnih genskih virov (EUFORGEN) (Aravanopoulos in sod. 2015), ki nenehno prispeva k
panevropski strategiji za ohranjanje gozdnih genskih virov (De Vries in sod. 2014) ter navaja podporo vzpostavitvi
panevropskega programa gozdnega genetskega monitoringa kot enega izmed operativnih ciliev v akcijskem
nacrtu za svojo Sesto fazo (2020-2024) (EUFORGEN 2019).

Enaizmed osnovnih zahtev za izvajanje gozdnega genetskega monitoringa je razmejitev obmogij monitoringa,
tji. obmodij, kjer bi se moral genetski monitoring izvajati, da bi imel najvecji ucinek. V projektu LIFEGENMON
(LIFE ENV/SI/000148; 2014-2020; http://www.lifegenmon.si/) je bila razmejitev obmodji monitoringa izvedena
s pristopom, ki zdruzuje obstojeCe znanstveno-raziskovalne podatke in strokovno znanje ter je bil uporablien
na Sirokem transektu, ki sega od Bavarskih Alp v Nemciji do Olimpa v Grciji ter vkljuCuje devet drzav in sedem
drevesnih vrst ali kompleksov vrst, ki se razlikujejo po biologiji in razSirjenosti.

Genetski monitoring, kot je zastavljen v projektu LIFEGENMON, se izvaja na podlagi znanstveno podprtega
sistema, ki vkljuCuje minimalni mozni nabor konceptualnih pristopov in parametroyv, s katerimi se lahko
pridobi najve¢ja mogoca koli¢ina genetskih informacij (Aravanopoulos 2016, Fussi 2016). Primer takih

T Organizacija Zdruzenih narodov za prehrano in kmetijstvo (FAO) navaja: »Gozdni genski viri so dedni
materiali, ki se ohranjajo v okviru drevesnih vrst in vrst drugih lesnatih rastlin ter med njimi [...] in imajo
dejansko ali potencialno ekonomsko, okoljsko, znanstveno ali druzbeno vrednost. Za prilagoditev in zascito
nasih ekosistemov, pokrajin in proizvodnih sistemov so klju¢ni, vendar so izpostavljeni vse vedjim pritiskom in
netrajnostni uporabi.« (http://www.fao.org/forest-genetic-resources/background/en/)


http://www.lifegenmon.si/
http://www.fao.org/forest-genetic-resources/background/en/

Uvod

pristopov in parametrov je uporaba kazalnikov in verifikatorjev. Kazalnik se nanasajo na komponente ali procese
ekosistema in sluZijo za sklepanje o lastnostih trajnosti povezanega vira (Aravanopoulos in sod. 2015).

Kazalnik se obi¢ajno meri v ¢asu, da odraza dosezek ali spremembo v zvezi s povezanim merilom. Biti mora
neposredno merljiv, mera kazalnika pa se imenuje verifikator. Verifikator torej vkljuéuje oceno vrednosti
podatkov, ki izboljSujejo specificnost ocene kazalnika ali jo olajSujejo. V praksi je verifikator mera ali
meritev kazalnika (Aravanopoulos in sod. 2015). V tem priroCniku je predlagano ocenjevanje gozdnega genetskega
monitoringa s tremi kazalniki — selekcija, genetska variabilnost in pretok genov/sistem oprasevanja — ter skupno
15 verifikatoriji. Kazalnik selekcija se ocenjuje z demografskimi verifikatorji, ki so povezani z zbiranjem terenskih
podatkov. Genetska variabilnost se ocenjuje z genetskimi markeriji, z vzor€enjem odraslih dreves in mladja. Tudi
pretok genov/sistem opraSevanja se ocenjuje z uporabo genetskih markerjev, vendar je v vzorCenje in analizo
dodatno vklju¢eno tudi seme.

Predlagane so tri ravni gozdnega genetskega monitoringa: osnovna, standardna in napredna. Na
osnovni ravni se na podlagi demografskin podatkov ocenjuje kazalnik selekcija; na standardni ravni se na
podlagi demografskih (kot pri osnovni) in genetskih podatkov poleg selekcije ocenjuje Se genetska variabilnost; na
napredni ravni se poleg tega na podlagi podatkov o tujeprasnih druzinah (semenih) nadalje ocenjujejo selekcija,
genetska variabilnost, pretok genov in sistem opraSevanja (Aravanopoulos in sod. 2015).

V mednarodnem prostoru narasCa prizadevanje za zagotovitev dolgoroénih politiCnih zavez za izvajanje
gozdnega genetskega monitoringa iz naslednijih Stirih razlogov: (a) kot so dokazali preizkusi, je mogoce gozdni
genetski monitoring uspesno vzpostaviti; (b) gozdni genetski monitoring lahko zagotovi neprecenljiv vpogled v
prinodnje stanje genetske raznolikosti in prezivetie populacij, zlasti ko Stevine genetsko pomembne populacije
gozdnih dreves (npr. marginalne, redke ali ranljive populacije) padejo pod genetsko ucinkovito velikost; (c) gozdni
genetski monitoring je dolg proces, ki za zanesljivo zaznavo in interpretacijo signala zahteva redne periodi¢ne
ocene; (d) stroski gozdnega genetskega monitoringa segajo od nizkih za osnovno do ob&utnih za napredno raven.

V okviru projekta LIFEGENMON so nastali Priroénik in Smernice za gozdni genetski monitoring, ki
zajemajo razliCne intenzivnosti monitoringa z razli€éno visokimi stroski. Sistem za podporo odlo¢anju je bil
razvit v pomo¢ odloCevalcem pri izbiri optimalne ravni gozdnega genetskega monitoringa glede na stroske in
koristi razli¢nih ravni takega monitoringa. Poleg tega sistem vkljuCuje priporocila za uvedbo ukrepov za ohranitev
in trajnostno uporabo gozdnih genskih virov v spreminjajocih se podnebjih.

Sistem gozdnega genetskega monitoringa, ki je bil vzpostavijen v projektu LIFEGENMON, temelji na trdnih
teoretskih nacelih genetskega monitoringa, kljub temu pa avtorji tega dokumenta objektivno priznavajo, da v
Casu trajanja projekta ni bilo mogoce v celoti preizkusiti vseh vidikov gozdnega genetskega monitoringa. Ker je
gozdni genetski monitoring dolgoroCen proces, lahko svoj polni potencial doseze le, ko bo opravijeno zadostno
Stevilo ocen v Casu. Kot vsak analizni sistem bo moral tudi predlagani sistem gozdnega genetskega monitoringa
skozi nenehno ocenjevanije in vrednotenje, ki bosta pokazali, ali dosega pri¢akovane cilie monitoringa in ali ga je
treba izboljSati oziroma preoblikovati (Fussi in sod. 2016).

Prihodnji razvoj gozdnega genetskega monitoringa se bo verjetno preusmeril iz genetskega v genomski
monitoring. Tako se bo povecala natancnost ocen genetske raznolikosti in adaptivnega genetskega potenciala
populacij. Ker se zdi, da epigenetska variabilnost vpliva na Stevilne fenotipske lastnosti, ki sodelujejo pri lokalni
adaptaciji, se bo v prihodnosti morda pojavila tudi moznost epigenomskega monitoringa. Na splosnejSi ravni
bo prihodnost gozdnega genetskega monitoringa nedvomno vkljuCevala in s pridom izkoris¢ala integracijo
podatkov, pridobljenih s spremljanjem ne le genetskih, pac pa tudi podnebnih, edafskih in fizioloSkih parametrov,
parametrov na ravni zdruzb itd. V tem pogledu bodo za gozdni genetski monitoring iziemno pomembne
novonastajajoCe tehnologije GIS, daljinskega zaznavanja in podatkovnega rudarjenja.

V tem priroCniku sta podrobno predstavljeni osnova za gozdni genetski monitoring ter njegova uporaba na vseh
omenjenih ravneh. Zelimo si, da bi ta priro&nik postal osrednji dokument za izvajanje gozdnega genetskega
monitoringa v evropskih gozdovih in drugod ter pripravil podlago za polno izvajanje gozdnega genetskega
monitoringa za ohranjanje genskih virov in trajnostno gospodarjenje z gozdovi.
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|zbira ploskve

2.1 Stevilo ploskev na vrsto

Priporocljivo je vzpostaviti vsaj eno (1) ploskev za gozdni genetski monitoring na obmocje monitoringa; obmocja
monitoringa se razmeijijo glede na vrsto ali kompleks vrst (glejte prilogo 10.1: Opis opredelitve in zemljevidov
obmodij monitoringa). Ce se v sosednijih drzavah nahaja isto obmo&je monitoringa, se lahko z mednarodnim
sodelovanjem zmanjSa skupno Stevilo ploskev za gozdni genetski monitoring po drzavah, tako da vsako obmocije
monitoringa predstavlja zgolj ena ploskev za gozdni genetski monitoring.

2.1.1 Obmocja monitoringa
Obmocja monitoringa je treba razmejiti na podlagi sledecih meril:
1. reprezentativna pokritost okoljskih con (glejte prilogo 10.1);

2. pokritost opisanih ras ali ekotipov, vkljucCitev marginalnih in perifernin populacij glede na mejne zemljepisne
Sirine in viSine ter ekoloske meje areala pa tudi vkljuCitev populacij z roba areala kjer se vrsta Siri in populacij z
dela areala, ki se krci;

3. upostevanje porazdelitve enot varovanja genov programa EUFORGEN (EUFORGEN, http:/portal.eufgis.org/),
tako da vsako obmocje genetskega monitoringa po moznosti vkljuCuje vsaj eno enoto varovanja genov kot
enoto genetskega monitoringa, ¢e so izpolnjene ustrezne zahteve (glejte 2.3 Merila za izbiro ploskve);

4. znane ravni obstojeCe genetske strukture in genetske raznovrstnosti na podlagi rezultatov raziskave genetskih
markerjev;

5. ustrezni rezultati proveniencnih preskusov (Ce so na voljo) in

6. na podlagi strokovnega znanja o drzavi je treba dolociti natanéne meje obmocij monitoringa glede na vrste
gozdoyv, vitalnost, biotsko raznovrstnost in gospodarsko vrednost populacij.

7. Ce so na voljo nejasni ali samo delni podatki, je strokovno znanje odlogilni dejavnik v zadniji fazi opredelitve
mej obmocja monitoringa. Glejte prilogo 10.1 za obmocja monitoringa na transektu od Bavarske do Grcije za
vrste Fagus sylvatica L., Abies alba Mill./A. borisii-regis Mattf,, Fraxinus excelsior L., Populus nigra L., Pinus
nigra J. F. Arnold, Prunus avium (L.) L. in Quercus robur L./Q. petraea (Matt.) Liebl.

2.2 Stevilo dreves na ploskev

Za genetski monitoring je treba izbrati vsaj petdeset (50) razmnozevalno aktivnih dreves na ploskev. V redkih
primerih, in to samo za manjSinske drevesne vrste, se Stevilkka lahko zmanj$sa na 30 odraslih dreves (glejte
3. poglavje: Vzpostavitev in vzdrzevanije ploskve).

2.3 Merila za izbiro ploskve

Merila od 1 do 4 temeljijo na minimalnih zahtevah sistema EUFGIS za dinamicne enote varovanja genskih
virov gozdnih drevesnih vrst (glejte http:/portal.eufgis.org/fileadmin/templates/eufgis.org/documents/EUFGIS_
Minimum_requirements.pdf).

1. Enote morajo imeti opredelien status (npr. obmocje varovanja genov, odobren semenski objekt/bazicni
material, zasCiteno obmodcje itd.).

2. Gospodarjenje z obmocjem je lahko opredeljeno kot »naravovarstvenos, »ve€namensko gozdarstvo« ali
druge vrste gospodarjenja, ki podpira genetske procese, ki ohranjajo dolgoro¢no viabilnost cilinin drevesnih
populacij. IzkljuCevanje golosekov, ki bi nastali v okviru trenutnega in prihodnjega gospodarjenja, je klju¢nega
pomena, da ne zakrijemo signala okoljskih sprememb v mikroevolucijskih genetskih procesih.


http://portal.eufgis.org/
http://portal.eufgis.org/fileadmin/templates/eufgis.org/documents/EUFGIS_Minimum_requirements.pdf
http://portal.eufgis.org/fileadmin/templates/eufgis.org/documents/EUFGIS_Minimum_requirements.pdf

Izbira ploskve

NajmanjSa velikost in oblika ploskve za gozdni genetski monitoring sta odvisni od biologije ciline drevesne
vrste (glejte 3. poglavje: Vzpostavitev in vzdrzevanje ploskve), vendar mora biti ploskev vzpostavljena znotraj
viabilne populacije (tj. vsaj 50 razmnozevalno aktivnih dreves; v posebnih primerih, na primer pri monitoringu
okrevanja ogrozene populacije, je dopustno nizje Stevilo razmnozevalno aktivnih dreves).

Vsaj ena drevesna vrsta v sestoju mora biti opredeljena kot cilina vrsta za gozdni genetski monitoring. Ce je cilj
gozdnega genetskega monitoringa spremljati hibridizacijo, mora obmocdje, na katerem je ploskey, vkljuCevati
zadostno Stevilo domnevnih hibridov. Priporocljivo je vzpostaviti tudi »sestrske« ploskve za Siste vrste na istem
obmodju monitoringa.

Prisotnost atributov na ravni sestoja, ki so bistveni za genetski monitoring in pomenijo ekolosko prilagoditev
populacije lokaciji: razmnozevalno aktivna odrasla drevesa, prisotnost in prezivetje naravnega mladja (Ce je
priCakovano, na podlagi starosti gozdnega sestoja), spolno in/ali vegetativno razmnozevanie.

Razpolozljivost genetskih podatkov za isti ali bliznji sestoj. Sestoj se lahko sprejme ali zavrne za genetski
monitoring na podlagi ugotovljene stopnje obstojece genetske raznovrstnosti.

|zogibanje strmim pobodjem ali drugim topografskim lastnostim, ki bi lahko vplivale na pretok genov znotraj
ploskve. To merilo ne velja za populacije na zgornji gozdni meji ali druge posebne primere, pri katerih se
strmemu naklonu terena ni mogoce izogniti.

Vse pravne, upravne in gozdnogojitvene spremembe je treba dokumentirati.

Dodatne opombe in priporocila (to niso izloCitvena merila)

9.

Prednost je treba dati ploskvam, o katerih je Zze na voljo zgodovina sestoja (npr. izvor genskih virov, leto
zadnjega goloseka, Cas redcenja itd.) in velika gostota podatkov, zlasti v Casovnih vrstah in natancno belezenih
podatkov o ploskvi. Na primer iz enot varovanja genov, raziskovalnih ploskev, trajnih ploskev za spremljanje
obroda in rasti, odobrenih semenskih objektov, ploskev drzavne inventure gozdov, ploskev programa ICP
Forest itd. Dodatne podatke je treba upostevati pri izbiri ploskev za monitoring in razlagi rezultatov monitoringa.
Ti dodatni podatki so:

+ podnebni/okoljski podatki
+ podatki o tleh
+ podatki o vegetaciji

+ podatki o preteklem obrodu in prisotnosti naravnega mladja

10. Oddaljenost ustanove od ploskve za monitoring. Ce se odlogamo med ve& morebitnimi ploskvami, ki

1.

12.

izpolnjujejo vsa druga merila, je prednost treba dati ploskvi, ki je najblizja ustanovi, saj lahko stroski potovanja
do bolj oddaljenih ploskev bistveno zvisajo skupne stroske monitoringa (glejte 7. poglavje: Ocena stroskov).

Dostopnost ploskve (npr. cesta, steza, skalne ovire itd.) Ce je mogo&e, izbirajte ploskve za gozdni genetski
monitoring, do katerih je razmeroma preprosto priti, saj je tako delovna obremenitev na terenu manjsa,
skupni stroSki gozdnega genetskega monitoringa pa nizji.

Ploskve za gozdni genetski monitoring je mogoc&e uporabljati kot »raziskovalne srediS¢ne tocke« in jih vkljuciti
v druge programe monitoringa in raziskovalne projekte: drzavne gozdne inventure, program ICP Forest,
ploskve za monitoring izpustov in ponorov toplogrednih plinov, raziskave in monitoring biotske raznovrstnosti
gozdnih tal itd. Tak pristop bi omogocil dolgoro¢no nadaljevanje dejavnosti monitoringa na ploskvah za
gozdni genetski monitoring, pomagal priskrbeti dolgoro¢no proracunsko podporo in zagotovil, da bi bilo za
ploskve za gozdni genetski monitoring na voljo Se vec razli¢nih vrst podatkov.
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Vzpostavitev in vzdrzevanje ploskve

3.1 Uvod

Ploskev za gozdni genetski monitoring je osnovna enota, na kateri se izvaja genetski monitoring in ki je osnova
za vse nadaljnje delo. Zato je zelo pomembno, da upostevamo navodila za vzpostavitev in redno vzdrzevanje
ploskve.

3.2 Vzpostavitev ploskve

Ko se potrdi SirSe obmocje za gozdni genetski monitoring (tj. gozdni sestoj), se znotraj tega obmocja izbere
manjSe obmocje za postavitev ploskve (Slika 3.1). Za sestojne vrste se lokacija za postavitev ploskve izbere
nakljucno, za manjSinske vrste pa je treba opraviti predhodni pregled terena izbranega sestoja.

Najbolje je, da so znadilnosti ploskve take, da omogodajo nemoteno izvedbo nadaljnjin postopkov in hkrati ne
vplivajo na ugotovljene vrednosti opazovanih verifikatorjev in drugih informacij v gozdnem genetskem monitoringu,
zagotavljajo nizke stroske vzpostavitve ploskve in v najvedji mozni meri zmanjSujejo moznost napak, ki bi lahko
ogrozile gozdni genetski monitoring. Obmocjem z zmanjSano vidljivostjo (tj. gosta podrast ali visoko mladje) ali s
tezkimi delovnimi razmerami (tj. dolga potovalna razdalja do ploskve ali tezko prehoden teren) se izognemo, ¢e
je to mogoce.

Oprema, Ki jo potrebujemo za vzpostavitev ploskve:
+ naprava za merjenje razdalje (priporoca se daljnogled z laserskim daljinomerom),
+ kompas,
* barva s ¢opi¢em ali v sprejuza oznaCevanje dreves,
+ sprejemnik GPS, ki je dovolj natanCen in omogoc&a shranjevanje koordinat dreves.

Meritve prsnega premera in drevesne viSine, ki se uporabljajo za izraun porazdelitve debelinskih in visinskih
razredov, je mogocCe opraviti tudi med samo postavitvijo ploskve (za podrobnosti glejte 4. in 5. poglavje). Zato
potrebujemo dodatno opremo:

+ premerka ali merilni trak (pi-meter),
+ hipsometer ali klinometer

Ploskev za gozdni genetski monitoring enodomnih vrst obsega 50 nesorodnih razmnozevalno aktivnih dreves,
ki so drugo od drugega oddaljena vsaj 30 m. Za dvodomne ali fukncionalno dvodomne vrste je potrebno izbrati
25 Zenskih in 25 moskih dreves, ki so drugo od drugega oddaljena vsaj 30 m. Ce drevo cveti, ga obravnavamo
kot razmnozevalno aktivno. Zato je najprimernejSi Cas za vzpostavitev ploskve za gozdni genetski monitoring in
izbiro dreves pomlad, ko drevesa cvetijo; npr. cvetoda drevesa divie Se$nje je mogoce opaziti ze od dales. Ce
ploskve ni mogoce vzpostaviti spomladi, lahko kot merilo za prepoznavanje razmnozevalno aktivnih endodomnih
dreves uporabimo prsni premer in socialni polozaj drevesa. Pri uporabi prsnega premera za prepoznavanje
cvetocih dreves moramo upostevati lokalne razmere in strokovno znanje revirnih gozdarjev. V primeru dvodomnih
ali funkcionalno dvodomnih vrst je izbiro dreves nujno opraviti v asu cvetenja, saj le takrat lahko nedvomno
ugotovimo spol dreves.

Za vrste, pri katerih se pojavljajo kloni ali hibridi z drugimi avtohtonimi ali tujerodnimi vrstami, je treba pri izbranih
drevesih najprej izvesti genotipizacijo za prepoznavo klonov in hibridov. Ce je nesorodnih razmnozevalno aktivnih
dreves manj kot 50, ker so bili med postavitvijo ploskve izbrani tudi kloni ali hibridi, je treba poiskati manjkajoce
Stevilo dreves (ob upostevanju deleza klonov ali hibridov) in jih genctipizirati. Postopek se po potrebi ponovi,
dokler ne dosezemo skupnega Stevila 50 nesorodnih rodnih dreves. V primeru, da je po dodatnem vzor&enju
Stevilo dreves, ki niso hibiridi ali kloni, vegje od 50, jih za genetski monitoring 50 izberemo nakljuéno. Ce rezultati
genotipizacije ze pri analizi prvin 50 dreves kazejo visoko stopnjo hibridizacije, je priporocljivo izbrati drugo
ploskev, razen Ce je namen monitoringa spremljanje hibridizacije.



Vzpostavitev in vzdrzevanje ploskve

Drevesne vrste so v sestoju razlicno porazdeliene, zato so navodila za vzpostavitev ploskve lo¢ena za sestojne
vrste in manjSinske vrste ter so dodatno razdeljena v dve fazi: (i) izbira srediSCa ploskve za sestojne vrste ali
opredelitev okvira vzor€enja za manjSinske vrste in (ii) postavitev ploskve na terenu. Navodila za manjSinske vrste
obsegajo dva razli¢na pristopa glede na gostoto populacije. V tem poglavju so poleg navodil za dva tipa vrst
opisana tudi navodila za vzpostavitev podploskev za monitoring mladja.

Izbira ploskve

P )

& mozna obmodja

[£] izbrano obmogje

v v

SESTOJUNE VRSTE

Izbira srediS¢a ploskve
za gozdni genetski monitoring

MANJSINSKE VRSTE

Podrobna preiskava izbranega sestoja
za gozdni genetski monitoring

Y

Opredelitev okvira vzoréenja

Osebki v manjsih skupinah Posamezna drevesa

postavitev ploskve za gozdni genetski monitoring na terenu:
oznacCevanje dreves, georeferenciranje, meritve prsnega premera in visine, vzorcenje DNA

Slika 3.1: Shema poteka vzpostavitve ploskve za gozdni genetski monitoring, lo€eno za sestojne in manjsinske vrste.
Za manjSinske drevesne vrste se nacrtovanie prilagodi biologiji in porazdelitvi vrste. Primeri za jesen, ¢eSnjo in topol so
predstavlieni v 9. poglavju: Smernice za gozdni genetski monitoring.
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3.2.1 Sestojne vrste
3.2.1.1 Izbira srediS¢a ploskve za gozdni genetski monitoring

Ko potrdimo obmodje (npr. gozdni sestoj) za izvedbo gozdnega genetskega monitoringa, naklju¢no izberemo
srediSCe ploskve. Pri izvedbi nacrta izbire dreves uporabimo metodo nakljucnega vzorCenja, saj je to edina
statisticno ustrezna moznost. Pripravimo ga z izdelavo zemljevida sestoja z uporabo katere koli programske
opreme GIS, ki je na voljo (npr. ArcGIS Maps ali QGIS).

Splosni postopek za naklju¢no izbiro sredis€a ploskve (Slika 3.2) obsega sledece korake:
+ nakljucna izbira tocke (zelena pika na Sliki 3.2) ob gozdni cesti ali poti, ki poteka ob sestoju,
+ risanje Crte, Ki je priblizno pravokotna na cesto, iz prej omenjene nakljucno izbrane toCke na cesti,

+ nakljucna izbira ene toCke na pravokotni Crti (rdeca pika na Sliki 3.2) — ta toCka je srediSCe ploskve za gozdni
genetski monitoring.

Najmanj$a razdalja med to&ko in mejo sestoja mora biti priblizno 150 metrov. Ce izbrana sredig¢na tocka ne
ustreza temu merilu, je treba poiskati novo tocko ob upostevanju istega postopka.

= R

Slika 3.2: NakljuCna izbira sredisCa ploskve za gozdni genetski monitoring.

Obstaja moznost, da se naklju¢no izbrana toc¢ka, ki predstavlja sredi$ce ploskve, znajde na obmodju, na katerem
bi bilo zaradi slabe vidljivosti tezko postaviti ploskev in izvajati gozdni genetski monitoring. Zato je priporocljivo po
enakem postopku nakljucno izbrati eno ali dve rezervni tocki, ki ju lahko uporabimo, Ce prva izbrana tocka ne bi
bila ustezna.

Poleg pristopa, opisanega zgoraj, je mogocCe uporabiti tudi orodja za ustvarjanje naklju¢nih tock v programski
opremi GIS.

Koordinate izbrane toCke shranimo v napravi GPS, ki jo bomo uporabili na terenu.
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3.2.1.2 Postavitev ploskve na terenu

Razmnozevalno aktivno drevo, ki je na terenu najblizje shranjenim koordinatam GPS, postane sredis¢e ploskve in
se ga oznadi s Stevilko 1. Ostala drevesa izberemo okoli predhodno izbranega osrednjega drevesa v koncentricnih
krogih s polmeri, ki se povecCujejo za 30 metrov (Slika 3.3). Prvo drevo v vsakem od krogov izberemo naklju¢no
(na Sliki 3.3 oznaceno rdece), kar lahko naredimo na razlicne nacine: z nakljucnim azimutom (Preglednica 3.1),
doloCenim od osrednjega drevesa, s pomocjo smeri sekundnega kazalca na analogni uri ali s katerim koli
drugim pristopom, ki omogoc&a nepristransko izbiro. Druga drevesa v vsakem od krogov izberemo z ustreznim
povecanjem azimuta in upostevanjem razdalje, ki mora biti vsaj 30 metrov, vendar ¢im blizja 30 metrom med
katerima koli drevesoma:

+ +60° za prvi krog (najveC Sest dreves),

+ +30° za drugi krog (najveC 12 dreves),

+ +20° za tretji krog (najve€ 18 dreves),
+ +15° za Cetrti krog (najve¢ 24 dreves).

osrednje drevo

6 dreves
12 dreves
" 18 dreves
60°
‘ 13 dreves
30
50 dreves
30m
30m
1[30 m

Slika 3.3: Shema ploskve za gozdni genetski monitoring za sestojne vrste; drevesa izberemo okoli predhodno naklju¢no
izbranega osrednjega drevesa v koncentricnih krogih s polmeri, ki se povecujejo za 30 metrov. Prvo drevo v vsakem
krogu (obarvano rdeCe v notranjem krogu) se izbere naklju¢no.

Ce ne najdemo pri¢akovanega $tevila dreves v vsakem od notranijih treh krogov, izberemo dodatna drevesa v
zunanjem krogu, da dosezemo skupno Stevilo 50 dreves.

Preglednica 3.1: Nakljucni azimuti (v stopinjah), ki jin lahko uporabimo za izbiro prvega drevesa v vsakem od krogov.

108 15 186 35 178 29 305 351 44 150
232 23 160 141 112 292 216 83 245 214

63 65 345 234 95 78 279 323 40 236
201 313 275 144 182 68 268 289 185 92
356 177 93 1 145 198 287 251 224 142

Pri izbiri drugih dreves v vsakem od krogov uporabimo ustrezno poveCan azimut zlasti za iskanje priblizne
lokacije - s hkratnim upostevanjem najveCjega moznega Stevila dreves v posameznem krogu. To, da smo nasli
drevo z natan¢nim azimutom, v€asih pomeni, da je razdalja od osrednjega drevesa bistveno dalj$a, to pa pomeni,
da krogi postanejo neustrezno vedji ali nesimetricni. VCasih se tudi zgodi, da osrednjega drevesa na ploskvi ne

2b
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vidimo zaradi razli¢nih razlogov, na primer zaradi velikih razdalj, drugih dreves, ki zakrivajo osrednje drevo ali
zaradi reliefa. V takih primerih izbira dreves temelji izklju¢no na merilu najmanjSe razdalje od treh predhodno
izbranih dreves, enega drevesa iz istega kroga in dveh dreves iz prejSnjega kroga (na notraniji strani). Najmanjsa
razdalja bi morala biti ve€ja od 30 metrov, vendar ¢im blizja 30 metrom.

3.2.2 Manjsinske vrste

Zaradi velikih razlik v prostorski porazdeljenosti in gostoti dreves med razli¢nimi populacijami manjSinskih vrst
nimamo na voljo sploSnega pristopa za vzpostavitev ploskve za gozdni genetski monitoring. Nekatere vrste so
prisotne kot posamezna drevesa v gozdu, druge pa se pojavljajo v razli€éno velikin skupinah v mesanih gozdnih
sestojih oziroma v posebnih vzorcih. Postopek za vzpostavitev ploskve je zato treba pripraviti za vsak primer
posebej, pri tem pa upostevati skupni zahtevi 50 nesorodnih razmnozevalno aktivnih dreves in najmanj$o razdaljo
30 metrov med izbranimi drevesi. V posebnih primerih, ko gre za zelo majhno gostoto populacije (npr. ogrozene
populacije, robne populacije), je Stevilo dreves dopustno zmanjsati na 30 dreves.

Ko je SirSe obmocje za izvedbo gozdnega genetskega monitoringa potrieno (2. poglavje), je treba ozja obmodja,
kjer je gostota vrste zadostna za vzpostavitev ploskve, na terenu dodatno podrobno preiskati. Med zaCetnim
preiskovanjem je priporocliivo posneti pot ali shraniti lokacije vseh primernih dreves in pomladitvenih jeder z
aplikacijo na pametnem telefonu (npr. Locus Map) ali s sprejemnikom GPS. Tako si bistveno olajSamo nadaljnje
nacrtovanje, saj je nato v programski opremi GIS mogoce videti porazdelitev dreves v sestoju, poleg tega lahko
drevesa, ki jih bomo spremljali, izberemo tudi v pisarni. Ce je na ortofoto posnetku obmogja mogode jasno videti
populacijo ciline vrste in jo razlociti od drugih vrst, lahko namesto dodatnega preiskovanja terena pregledamo te
fotografije (Slika 3.4).

Slika 3.4: (a) pregledovanje ortofoto posnetka obmocdja in (b) izbira dreves.

Ce med zadetnim preiskovanjem terena shranimo lokacije dreves, je postopek vzpostavitve ploskve naslednj:
+ shranjene lokacije vseh dreves vnesemo v programsko opremo GIS kot sloj tockovnih objektov,
+ naklju¢no izberemo 50 (vsaj 30) toCk, ki predstavljajo drevesa z najmanjSo medsebojno razdaljo 30 metrov,
* pri vzpostavitvi ploskve moramo vnaprej izbrana drevesa na terenu najti in oznaciti.

Postopka za vzpostavitev ploskve, ko ne poznamo natancnih lokacij dreves, sta opisana v nadaljevanju: prvi za
vrste, pri katerih se populacije pojavijajo v obliki manjsih skupin dreves, in drugi za vrste s populacijami z zelo
nizko gostoto, pri katerih se drevesa pojavljajo posamezno na SirSem obmocju.
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3.2.2.1 Osebki v manjsih skupinah

V primeru vrst, ki v sestojih rastejo v manjsih skupinah, je ploskev za gozdni genetski monitoring sestavljena iz
ve& delnih ploskev, vsaka za svojo manjso skupino dreves ciline vrste. Stevilo dreves na vsaki delni ploskvi mora
biti sorazmerno velikosti skupine, vseh dreves skupaj pa mora biti 50. Skupine dreves morajo biti znotraj istega
obmodja, kjer so okoljske razmere in vrstna sestava podobne.

A. Opredelitev okvira vzorCenja

Lokacije skupin dreves izriSemo na zemljevid v obliki poligonov, ki skupaj sestavljajo okvir vzorCenja. Drevesa
znotraj skupine izberemo naklju¢no. V programski opremi GIS znotraj vsakega poligona (skupine dreves)
ustvarimo ustrezno Stevilo nakljuénih to¢k z najmanjSo medsebojno razdaljo 35 metrov (Slika 3.5). DaljSo razdaljo
med naklju¢nimi toCkami uporabimo zato, da zagotovimo varnostno rezervo za zmanjSano to¢nost naprav GPS
v gozdovih in razdaljo do najblizjega drevesa od naklju¢ne tocke. Koordinate nakljuénih tock shranimo v napravi
GPS, ki jo bomo uporabili na terenu.

Slika 3.5: V GIS programski opremi vnesenih ve¢ manjsih skupin dreves z naklju¢nimi tockami, ki predstavijajo priblizne
lokacije dreves.

B. Postavitev ploskve za gozdni genetski monitoring na terenu

Potem ko poznamo koordinate pribliznih lokacij dreves, je postopek za postavitev ploskve na terenu nasledni:
+ pois€emo shranjene koordinate GPS v gozdnem sestoju,
+ izberemo in oznaCimo razmnozevalno aktivno drevo, ki je najblizje shranjeni koordinati GPS.

Ce gostota populacije ni zadostna za izvedbo postopka, opisanega zgoraj, lahko znotraj vseh skupin uporabimo
»pristop iSCi in najdi« (glejte 3.2.2.2).

3.2.2.2 Posamezna drevesa (»pristop iSCi in najdi«)

Ce se populacija pojavija v majhnih skupinah, v katerih je samo po nekaj dreves, ali drevesa rastejo posamezno,
je naklju¢no vzorcenje z upostevanjem zahtev za najmanjSe Stevilo razmnozevalno aktivnih dreves in najmanjso
razdaljo 30 metrov zelo tezko izvajati. Obmocije za izbiro dreves lahko postane preobsezno in zato neobvladljivo.

2/
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Poleg tega lahko zaCetno preiskovanije in shranjevanje lokacij dreves zahteva prevec ¢asa in dela, zlasti Ce je teren
tezko prehoden. Zato je priporocljivo poiskati pomo¢ revirnih gozdarjev, ki poznajo obmodje in vedo, kje se cilina
vrsta najverjetneje nahaja.

A. Opredelitev okvira vzorCenja

S pomocjo revirnega gozdarja pripravimo zemljevid z oznaCenim obmodcjem z vecjo gostoto ciline vrste. Ob
najblizji obstojeCi gozdni cesti ali poti na obmodju izberemo eno ali vec tock, ki so po presoji revirnega gozdarja
najprimernejsSe zacetne tocke za iskanje dreves. Koordinate GPS teh tock shranimo v napravi GPS, ki jo bomo
uporabili na terenu.

B. Postavitev ploskve za gozdni genetski monitoring na terenu

Na gozdni cesti najdemo zacetno tocko za preiskovanje obmocja, od koder hodimo proti obmocju z vecjo gostoto
ciline vrste. Ustrezna drevesa bomo lazje nasli ob pomodi revirnega gozdarja. Obmodije je najbolje preiskovati v
sistemati¢nem vzorcu in z uporabo naprave GPS ali aplikacije na pametnem telefonu za snemanje poti, saj tako
zagotovimo, da ne bomo veckrat preiskali istega obmocja ali spregledali katerega koli dela obmocja. I1zberemo
vsa razmnozevalno aktivna drevesa, ki ustrezajo zahtevi za najmanj$o razdaljo. Ce nikakor ni mogoce nati
50 razmnozevalno aktivnih dreves, izberemo vsa primerna drevesa, vendar ne manj kot 30 dreves (iziemoma, Ce
gre za ogrozene populacije ali populacije na robul!) z najmanjSo medsebojno razdaljo 30 metrov.

3.2.3 Podploskve za monitoring mladja

Znotraj vzpostavljene ploskve za gozdni genetski monitoring je treba vzpostaviti vecje Stevilo — po moznosti
20 — podploskev z mladjem. Podploskve z mladjem se uporabljajo za ve& nalog: vzor¢enje DNK in ocenjevanje
obilnosti/mortalitete mladja. Vzpostavitev podploskev z mladjem izvedemo po kalitvi po vsakem mocnem ali
masivnem obrodu, Ce se obrod pojavi vsakih 3 do 12 let (Preglednica 3.2). Ce se obrod pojavi vsako leto ali
vsako drugo leto, se podploskve z mladjem vzpostavi po mocnem/masivnem obrodu priblizno vsakih pet let. Pri
nacrtovanju vzpostavitve podploskev z mladjem je treba upostevati dormanco semen. Na primer seme velikega
jesena (Fraxinus excelsior) obi¢ajno dve zimi miruje v tleh, to pa pomeni, da do kalitve in vzpostavitve podploskev
z mladjem pride Sele dve leti po obrodu.

Preglednica 3.2: Casovni potek vzpostavitve podploskev za monitoring mladja. Po vsakem ocenjenem obrodu se
vzpostavi novih dvajset podploskev z mladjem. Po moznosti se oceni dva obroda na desetletje.

Leto monitoringa 1 2 383 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 21 22 23

Obrod o o o o

Vzpostavitev podploskev
z mladjem

3.2.3.1 Opredelitev okvira vzorCenja

Pomladitvena jedra iz obroda v prejSnjem koledarskem letu (upoStevajte dormanco semen) na terenu popisemo
in zabelezimo njihove lokacije (koordinate GPS, Stevilka drevesa, ki je najblizje pomladitvenemu jedru). Med vsemi
pomladitvenimi jedri jih naklju¢no izberemo 20 za postavitev podploskev z miadjem. Ce je pomladitvenih jeder
20 ali manj, uporabimo vsa. Priporocljivo je popisati tudi dodatne informacije o lokaciji podploskev z mladjem, na
primer razdaljo (Stevilo korakov) in azimut od najblizjiega oznaCenega odraslega drevesa, da bomo v prihodnije te
podploskve lazje nasili.
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3.2.3.2 Postavitev podploskev na terenu

Znotraj vsakega izbranega pomladitvenega jedra postavimo podploskev s povrsino 1 m?, ki jo ozna¢imo s
kovinskimi palicami. Kovinske palice na vsakem oglis¢u podploskve z mladjem zapiimo v tla, kolikor je mogoce
globoko, da jih ne bi odstranile zivali. Vrhove kovinskih palic za boljSo vidnost pobarvamo.

3.3 Oznacevanje, georeferenciranje, terenske meritve in opazovanja
3.3.1 Oznacevanje dreves

Vsako izbrano drevo moramo oznaciti z ustrezno Stevilko in barvno ¢rto okoli debla za vecjo vidnost dreves iz vseh
smeri. Osrednje drevo (Stevilka 1) oznacimo z dvema ali ve¢ Ertami, da se bo razlikovalo od drugih dreves (Slika 3.6a).
S Stevilko je priporocliivo oznaciti drevo na tisti strani, ki gleda stran od osrednjega drevesa, saj tako lazje najdemo
osrednje drevo, zlasti e stojimo ob zunanjih krogih ploskve (Slika 3.6b). V nekaterih primerih je bolje, da drevesa
oznacimo na tisti strani, ki gleda stran od poti ali cest, da ne vzbujamo radovednosti ljudi, ki se v gozdu rekreirajo.

Slika 3.6: a) osrednje drevo na ploskvi za gozdni genetski monitoring (GGM) je oznageno z ve¢ Crtami, da se razlikuje
od drugih dreves; b) Stevilke so oznacene na izbranih drevesih tako, da gledajo stran od osrednjega drevesa. Obe sliki
prikazujeta drevesa na ploskvi za GGM navadne bukve (Fagus sylvatica L.) v Sloveniji.

3.3.2 Georeferenciranje

Izbrana drevesa znotraj ploskve za gozdni genetski monitoring georeferenciramo, kar lahko storimo ze ob
vzpostavitvi ploskve. Dva pristopa georeferenciranja sta opisana v nadaljevanju.

Georeferenciranje dreves najpreprosteje izvedemo tako, da shranimo lokacije izbranih dreves z uporabo sprejemnika
GPS. Toda ta metoda ni primerna, &e sprejemnik GPS ni dovolj tocen in/ali natancen. To¢nost nediferencialnih
sprejemnikov GPS, ki jih obiCajno uporabljajo gozdarii, je v€asih samo 15 metrov ali celo ve€ v odraslih gozdovih
(Simwanda in sod. 2011). Diferencialne naprave GPS so precej tonejSe in natancnejSe (Zhang in sod. 2014).

Drug nacin izvedbe georeferenciranja dreves je merjenje razdalje in azimuta od referenCne tocke. Za izracun
lokacij dreves lahko uporabimo spletno racunalo za georeferenciranje http://georeferencing.org/georefcalculator/
gci3/source/gcid.html, pri tem pa moramo moznost »Locality type« (Vrsta lokacije) nastaviti na »Distance at a
heading« (Razdalja v smeri). Orodje omogoca izbiro razli€nih koordinatnih sistemov. Pomanijkljivost tega orodja
je v tem, da moramo vhodne podatke vnesti za vsako drevo posebej, na primer koordinate referencne tocCke,
razdaljo in azimut.

29
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Namesto racdunala za georeferenciranje, predstavljenega zgoraj, je priroéneje in hitreje uporabiti
skript za georeferenciranje dreves, ki je bil razvit v okviru projektov LIFEGENMON in LIFE SySTEMIiC
(https://github.com/roks531/Tree-georeferencing). Skript izracuna koordinate posameznih dreves z
enim samim vnosom podatkov v obliki preglednice (uporabiti je mogoce .txt ali .csv). Skript deluje
s podatki v horizontalnem koordinatnem sistemu, npr. UTM. Ce so koordinate zaéetne referenéne
tocke zapisane v obliki zemljepisne Sirine in dolzine (WGS84), jih je treba pretvoriti v horizontalni
koordinatni sistem. Skript zahteva vnos dveh lo¢enih preglednic: prva vsebuje podatke o oznaki
drevesa, izmerjeni razdalji (v metrih) od referen¢ne tocke, azimutu (stopinje od severa) in oznaki
referencne tocke iz katere se izvede georeferenciranje drevesa. Druga preglednica vsebuje oznake
zacetnih referenénih to€k (vsaj ene, lahko pa jih je ve¢€) ter njihove koordinate x in y. Pomembno je,
da je oznacCevanje referen¢nih to¢k v obeh preglednicah enako.

Priporodliivo je izbrati &im manj referenénih todk z najtoéneje izmerjeno lokacijo. Ce bi vsako drevo uporabili
kot referencno toCko za georeferenciranje naslednjega drevesa (npr. drevo Stevilkka 1 je referencna tocka za
georeferenciranje drevesa Stevika 2, drevo Stevika 2 je referenéna toCka za georeferenciranje drevesa
Stevilka 3 itd.), bi se napake opazovalca poveCevale, tocnost lokacij dreves pa zmanjSevala z zviSevanjem
zaporednih stevilk georeferenciranih dreves (Abdi in sod. 2012).

3.4 Opis ploskve (pripravljeni standardizirani obrazci)

po vzpostavitvi ploskve za gozdni genetski monitoring je treba ploskev podrobno opisati na obrazcu »GGM — Opis
ploskvex, ki je sestavni del tega prirocnika. Vsi zbrani podatki se nato shranijo v podatkovni zbirki (glejte poglavije
6.5.2.1). Obrazec je sestavljen iz dveh glavnih delov: (i) podatki opisa ploskve ter (ii) kakovost in opis sestoja.

Podatki opisa ploskve vsebuijejo razdelke o tocni lokaciji, lastnistvu, vrstni sestavi gozdnega sestoja ter znacilnostih
regije, tal in podnebja. Dolo&eni so tudi gozdnogojitveni sistem, cilji gospodarjenja z gozdom in opredeljen status.

Del o kakovosti in opisu sestoja je sestavljen tako, da se izbere enega od moznih odgovorov za vsak deskriptor.
Ta del obrazca opisuje: zdravstveno stanje gozda, podatek o tem, ali se z gozdom gospodari ali ne, gozdni
reprodukcijski material, naravno pomlajevanje, navpi¢no in vodoravno strukturo sestoja, naklon, kakovost
drevesnih debel in nekatere druge podatke.

Obrazec je na voljo v prilogi 10.2: Obrazci za terensko opazovanje.

3.5 Vzdrzevanje ploskve

3.5.1 SplosSno vzdrzevanje

Oznacbe dreves in podploskev za monitoring mladja redno (vsaki dve leti) pregledujemo in po potrebi obnovimo.
Kovinske palice, ki se uporabljajo za oznaCevanje ploskev naravnega mladja, moramo po koncu monitoringa
obilnosti mladja odstraniti.

3.5.2 Nadomescanje dreves

Ce opazovano drevo odmre ali se v okviru gospodarjenja poseka, ga moramo nadomestiti. Izberemo ustrezno
drevo, ki je najblizje odmrlemu inizpolnjuje zahtevo po najmanjsi oddaljenosti od najbliziega opazovanega drevesa,
tj. 30 metrov. Ce to ni mogoce, izberemo drevo z obrobja (najbolje na zunanjem krogu, e gre za sestojno vrsto)
ploskve.

Ce ima drevo poskodovano kroénjo, na primer zaradi vetroloma, Zledoloma ali snegoloma, a lahko $e obrodi, ga
v monitoringu obdrzimo. Vzrok poskodbe je treba zabeleziti, saj lahko poSkodba vpliva na ugotovljene vrednosti


https://github.com/roks531/Tree-georeferencing

Vzpostavitev in vzdrzevanje ploskve

verifikatorjev in dodatnih informacij. Ce je koda prehuda in obrod ni ve& prigakovan, moramo opazovano drevo
nadomestiti.

Pri vrstah, pri katerih najprej izberemo veC kot 50 osebkov, da bi preverili prisotnost klonov ali hibridov (z
doloCanjem genotipa), lahko kot nadomestilo za odmrla drevesa uporabimo katere koli primerne osebke izmed
teh preseznih dreves. Ce smo odkrili klone med zadetnim vegjim &tevilom dreves, lahko isti genotip uporabimo
kot nadomestilo za odmrli osebek.

Vzrok za izgubo drevesa na ploskvi za gozdni genetski monitoring je treba ugotoviti, ga zabeleziti na obrazce in
vnesti v podatkovno zbirko.

Nadomestna drevesa oznacimo enako kot prvotna drevesa, vendar z visjimi zaporednimi Stevilkkami (51, 52 itd.),
po katerih se bodo razlikovala od nadomescéenih prvotnih dreves (s Stevilkami od 1 do 50).

3.5.3 Dolgoroc¢no vzdrzevanje ploskve

Vrzeli v gozdu lahko nastanejo tudi v trajnostnih sistemih gospodarjenja z gozdom. Ce se zaradi gospodarijenja z
gozdom odstrani vedje Stevilo razmnozevalno aktivnih dreves na ploskvi (npr. skupinsko postopno gospodarjenje),
je treba ploskev kljub temu ohraniti ter izvajati opazovanje obilnosti mladja, cvetenja in obroda. V takih primerih
Stevilo preostalih dreves zabelezimo med vsakim opazovanjem.

Tako stanje, pri katerem je genetski monitoring mocno omejen zaradi zmanjSanega Stevila razmnozevalno
aktivnih dreves, lahko traja ve¢ desetletij, dokler dovolj mlajSih dreves ne doseze razmnozevalne zrelosti in izpolni
minimalne zahteve za vkljucitev v gozdni genetski monitoring. Proces izbire in nadomescanja je treba opraviti v
daljSem Casovnem obdobju, da za nadomestna drevesa ne izbiramo zgolj najhitreje rastocCih osebkov.

3.6 Zbiranje meteoroloskih podatkov

Dandanes so podnebne spremembe verjetno glavna neposredna nevarnost, ki grozi genetski raznovrstnosti in
gozdnim ekosistemom. Posredno tudi poveclujejo tveganja za pojav bolezni, patogenov, Skodljivcev, pozarov in
ekstremnih vremenskih dogodkov. Okoljski dejavniki pomembno vplivajo na uspesnost razmnozevanja, rast in
sposobnost preZivetja dreves. Pri gozdnem genetskem monitoringu je Stevilne verifikatorje mogoce delno razloziti
s spremembami okoljskin parametrov, npr. temperaturo in padavinami. Zato je za razlago sprememb razli¢nih
verifikatorjev priporocljivo namestiti zapisovalnike meteoroloskih podatkov neposredno na ploskev. Internet stvari
(IoT) se hitro razvija, prav tako tudi zapisovalniki podatkov in razlicna okoljska tipala. Zapisovalniki meteoroloSkih
podatkov so zdaj cengjsi, preprosteje jih je namestiti in omogocajo preprosto oddalieno zbiranje podatkov.
Podatki se, na primer, po povezavi 2G/3G/4G ali lokalnem omrezju Wi-Fi prenasajo v podatkovno zbirko v oblaku
ali na streznik FTP, nato jih je mogocCe izvoziti in analizirati.

Poleg tega je meteoroloSke podatke mogoce pridobiti in ekstrapolirati iz bliznjih vremenskih postaj. Toda ta
pristop ni priporocljiv na lokacijah z zelo heterogenimi razmerami ali mikroklimami.
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4.1 Opredelitev kazalnikov, verifikatorjev in dodatnih informacij

Genetski monitoring se mora izvajati na podlagi zanesljivega, znanstveno podprtega sistema, ki vkljucuje
minimalni nabor konceptualnih pristopov in parametrov, s katerimi pridobimo najvecjo mogoco koli¢ino genetskih
informacij (Aravanopoulos 2011, 2016, Konnert in sod. 2011). Primer takih pristopov in parametrov je uporaba
meril, kazalnikov in verifikatorjev. Merilo je standard, po katerem je subjekt ocenjen, ne da bi bil sam neposredna
mera uspesnosti (Boyle 2000, Aravanopoulos in sod. 2015). Merilo zato obi¢ajno odraza (celovit) cilj, ki je pogosto
precej kompleksen in ga je tezko oceniti (Graudal in sod. 2014, Aravanopoulos 2016). Kazalniki se nana$ajo na
komponente ali procese ekosistema in sluZzijo za sklepanje o lastnostih trajnosti vira (Boyle 2000, Aravanopoulos
in sod. 2015). Kazalniki se glede na opredelitev uporabljajo za sledenje napredka in bi morali biti vedno opredeljeni
glede na dolocen cilj (Feld in sod. 2009). Kazalniki se obicajno merijo v ¢asu in odrazajo dosezke ali spremembe
v zvezi s povezanim merilom. Kazalniki za ocenjevanje biotske raznovrstnosti spadajo v eno od §tirih kategorij:
stanje, obremenitev, odziv in korist (Graudal in sod. 2014, Sparks in sod. 2011, UNEP/WCMC 2011). Kazalniki
gozdnega genetskega monitoringa na ravni populacije so gotovo kazalniki stanja, tj. kazalniki, ki se nanasajo na
stanje biotske raznovrstnosti (Graudal in sod. 2014, Aravanopoulos 2016).

Kot tak mora biti kazalnik neposredno merljiv, mera vrednotenja kazalnika pa se imenuje verifikator. Verifikator
torej vkljuCuje oceno vrednosti parametrov, ki izboljSujejo specificnost ocene kazalnika ali jo olajSujejo (Boyle
2000, Aravanopoulos in sod. 2015). V praksi je verifikator mera ali meritev kazalnika (Aravanopoulos in sod. 2015).

V tem dokumentu se za gozdni genetski monitoring uporabljia eno samo merilo: ohranjanje genetske raznolikosti
in evolucijskega potenciala v naravnih populacijah, pri katerem je poudarek na vzdrzevanju evolucijskih procesov
v populacijah gozdnih dreves za za$cito njihovega potenciala za nenehno prilagajanje (Aravanopoulos 2011,
Namkoong in sod. 1996). Znanstvena osnova genetskega monitoringa je genekoloSki pristop, glavne evolucijske
sile na mikroravni pa predstavljajo trije dejavniki: naravna selekcija, genetski zdrs in pretok genov. UCinki naravne
selekcije lahko privedejo do diferenciacije, povezane z lokalno adaptacijo, medtem ko lahko genetski zdrs privede
do diferenciacije, povezane s stohasti¢nimi spremembami in genetsko erozijo. Te spremembe usmerja pretok
genov, ki lahko privede do genske homogenizacije. Mutacije se Stejejo za nepomembne v relativno kratkotrajnih
procesih (Aravanopoulos 2011, 2016). Zato se genetski monitoring osredoto¢a na ¢asovno vrednotenje treh
kazalnikov: (1) naravne selekcije, (2) genetske variabilnosti kot take, v katero je vklju¢eno tudi vrednotenje
genetskega zdrsa, in (3) pretoka genov/sistema oprasevanja. Ocena posameznega kazalnika temelji na ve¢
verifikatorjih, ki so predstavljeni v nadaljevanju. Stevilo verifikatorjev na kazalnik sega od &tevila, ki se $teje za
absolutno najmanjSe Stevilo (kljucni verifikatorji), potrebno za oceno kazalnika, do najbolj celovitega (optimalnega)
vrednotenja, v katero so vkljuCeni vsi verifikatoriji, navedeni v nadaljevaniju.

V zvezi z verifikatorji so lahko pomembne tudi dodatne informacije — e ne za oceno stanja kazalnika (tako kot je
verifikator), pa za zagotovitev podatkov, ki pomagajo pri sklepanju na stanje enote genetskega monitoringa ter
pri interpretaciji vrednosti parametra verifikatorja in njegove potencialne relativne spremembe. Take splosnejSe
informacije so v tem dokumentu predstavljene kot »dodatne informacije«.
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4.2 Izbira kazalnikov, verifikatorjev in dodatnih informacij

Kazalniki in verifikatorji za program gozdnega genetskega monitoringa v tem priroéniku so predstavijeni v
Preglednici 4.2.1. Izbranim kazalnikom ustrezajo izbrani verifikatorji in dodatne informacije.

Preglednica 4.2.1: Seznam kazalnikov in verifikatorjev/dodatnih informacij za gozdni genetski monitoring na osnovni,
standardni in napredni ravni. X: raven, na kateri je doloCen verifikator popisan. V: verifikator, DI: dodatne informacije.

Kazalnik  Ime verifikatorja Vrsta Osnovna Standardna Napredna
mortaliteta/preZivetje \Y X X X
obilnost mladja V X X X
cvetenje V X X X
obrod Vv X X X
% polnih semen Vv X
% kalitve \ X
Selekcija  odmiranje krosnje (veliki jesen) Bl X X X
razmerje med spoloma (dvodomne vrste) Bl X X
porazdelitev debelinskih razredov Bl X X
porazdelitev visinskih razredov Bl X X
usklajenost cvetenja Bl X
olistanje Bl X X
senescenca Bl X X
alelne frekvence \ X X
latentni genetski potencial V X X
koeficient oprasevanja med sorodniki V X X
efektivna velikost populacije V X X
vgﬁggﬁigzt alelno bogastvo Vv X X
vezavno neravnovesje V X X
medbvrstna hibridizacija* Bl X X
genetska mnozi¢nost Bl X X
F test osamelcev Bl X X
pretok genov Vv X
Pretok  multilokusna stopnja oprasevanja med nesorodnimi osebki Vv X
2@?% dejanska stopnja opraSevanja med sorodniki Vv X
opraSevanja Efektivno Stevilo donorjev peloda Bl X
stopnja oprasevanja med sorodnimi starsi** BI X

"Samo za vrste pri katerih v naravi prihaja do krizanja.
"lzkljuuje samooprasevanije pri enodomnih vrstah

Izbira kazalnikov in verifikatorjev upoSteva tri ravni genetskega monitoringa — osnovno, standardno in napredno.
Izbira temelji na: (1) predpostavki celovite ocene kazalnika z uporabo najmanjSega Stevila verifikatorjev
(Aravanopoulos 2011, Aravanopoulos in sod. 2015), (2) primernosti posameznega verifikatorja za Casovno
vrednotenje ter (3) ¢asu in stroSkih, potrebnih za oceno posameznega verifikatorja (glejte 7. poglavje: Ocena
stroskov). Skupno je 15 verifikatorjev, Sest za selekcijo, Sest za genetsko variabilnost in trije za kazalnik pretok
genov/sistem opraSevanja. Poleg tega je potrebnih do dvanajst parametrov v obliki dodatnih informacij, od katerih
je sedem povezanih s selekcijo, trije z genetsko variabilnostjo in dva s pretokom genov/sistemom oprasevanja.
Od 15 verifikatorjev so §tirje povezani s kvantitativnimi terenskimi opazovanii, devet jih je izpeljanih iz analize
molekularnogenetskih markerjev in dva iz testiranja semena. Dejansko Stevilo ocenjenih parametrov kot dodatnih
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informacij je odvisno od specificnosti opazovane vrste, saj niso vsi pomembni za vse vrste. Dodatno informacijo
»razmerje med spolomax« se na primer ocenjuje samo pri dvodomnih vrstah.

4.3 Opis kazalnikov, verifikatorjev in dodatnih informacij

Kazalnik I: SELEKCIJA

Selekcija je klju¢ni kazalnik, saj gre za evolucijsko silo, ki lahko v le nekaj generacijah spremeni alelne frekvence.
S selekcijo se populacija bolj prilagodi sedanjim okoliskim razmeram, Ceprav lahko pri tem pride do zmanjSanja
genetske raznolikosti. Zato je ocena selekcije kompleksen sestavni del gozdnega genetskega monitoringa, ki se
izvaja na vseh ravneh.

Verifikator: mortaliteta/prezivetje

Sprememba trenda, ki presega pri¢akovano stopnjo mortalitete ali preZivetja (mortaliteta = 1 — prezivetje), kaze na
prisotnost selekcijskega pritiska, tj. odmiranje, kadar je vrednost mortalitete poveCana. Mortaliteta/prezivetie se
nanasa na Stevilo oziroma delez odmrlih/prezivelih dreves glede na izhodiS¢no Stevilo (in prej$njo oceno).

Verifikator: obilnost naravnega mladja

Sprememba obilnosti mladja na ploskvi lahko kaze na prisotnost selekcijskega pritiska, ki je povzroCil zmanjSanje
Stevila mladja, njegovo odsotnost ali odmiranje. Obilnost mladja je opredeljena kot Stevilo mladja na enoto povrsine.

Verifikator: cvetenje

Odsotnost cvetenja lahko negativno vpliva na panmikti¢éno ravnovesije (El-Kassaby in sod. 1984, 1988), kar lahko
privede do nenakljuénega navzkriznega oprasevanja in vecje stopnje samoopraSevanja (Bhumibhamon 1978).
Prisotnost, obilnost in Eas cvetenja so zelo obcutljivi na okoljske pogoje, zato je fenologija cvetenja ena od najbol]
nestalnih lastnosti rastlin (Chuine 2010). Fenologija cvetenja je proucevanje Casa razvoja mosSkega in zenskega
cveta s popisom razli¢nih fenoloskih faz (Ducci in sod. 2012). Fenologija cvetenja je klju¢ni dejavnik, ki vpliva
na sposobnost reprodukcije dreves, do katere pride z izmenjavo genov med genotipi, kar doloCa genetsko
variabilnost proizvedenega semena in uspesnost prezivetjia mladja, ki vzklije iz le-tega (Alizoti in sod. 2010).

Verifikator: obrod

Obrod je tvorba reproduktivnih organov in plodov rastline (Merriam-Webster’'s 2003). Je glavna determinanta
pri prenosu genskih informacij s starSev na potomce. Je glavni dejavnik uspesnosti reprodukcije genotipov in
populacij (Muller-Starck in sod. 2005, Seifert in MUller-Starck 2009). Jakost in periodi¢nost zaporednih obrodov
sta znacilni za posamezno vrsto in se spreminjata glede na vremenske razmere, razpolozljivost virov in genetski
nadzor (Mund in sod. 2010 ter tam navedeni viri). Zato je jakost obroda pri nekaterih gozdnih drevesnih vrstah
spremeniljiva in zato te v nekaterih letih mo¢no obrodijo, v drugih pa man;j ali celo ni¢. Pomembno je opozoriti, da
se reprodukcija dreves ene vrste pogosto sinhronizira na vecjih povrsinah, kar je posledica genetske in okoljske
interakcije (Selas in sod. 2002, Seifert in Muller-Starck 2009). Obrod je pomemben parameter pri interpretaciji
vrednosti efektivne velikosti populacije.

Verifikator: odstotek polnih semen

Sprememba odstotka polnih semen kaze na selekcijski pritisk (v primeru zmanjSanja) ali na okrevanje (v primeru
povecCanija). Je tudi pomemben parameter pri interpretaciji vrednosti efektivne velikosti populacije. Odstotek
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polnih semen se oceni za drevo, katerega plodovi/semena so bili vzor€eni. Ocena temelji na Stevilu polnih semen
v nakljuénem vzorcu 1000 semen, ki se pretvori v odstotek. Ker opraSevanje med sorodniki ali samooprasitev
negativno vplivata na delez polnih semen, je ocena odstotka polnih semen pomemben parameter za oceno
dejanske stopnje oprasSevanja med sorodniki.

Verifikator: odstotek kalitve

Kalivost v spreminjajo¢ih se okoljskih razmerah vpliva na razsirjenost in Stevilénost vrste. Tudi &e drevesa
obrodijo, lahko stres, povezan s podnebnimi spremembami, negativno vpliva na kalitev in povzrodi odsotnost
naravnega mladja (de Melo in sod. 2015, Wang in sod. 2016). Pri gozdnem genetskem monitoringu je mogoce
reproduktivno sposobnost, ki kaze na sposobnost osebka, da prezivi in se razmnozuje, oceniti kot kombiniran
odstotek polnih semen in kalitve (na podlagi skupnega Stevila vzoréenih semen in skupnega Stevila vzklitih polnih
semen) (Aravanopoulos 2011, Aravanopoulos in sod. 2015, Aravanopoulos 2016). V skladu s pravili ISTA (2020) je
cilj testa kalitve dolociti najveciji potencial za kalitev partije semena, ki ga je mogoce nato uporabiti za primerjavo
kakovosti razli¢nih partij semena in tudi pri oceni te vrednosti pri sajenju na prosto. Za testiranje viabilnosti
semena je na voljo ve¢ razlicnih metod. Vendar je najbolj natancna in zanesljiva metoda test kalitve (Rao in sod.
2006). Kalitev semena pri laboratorijskem testu temelji na nastanku in razvoju sadike do faze, v kateri je iz analize
klju¢nih struktur razvidno, ali se lahko ob ugodnih razmerah v tleh razvije v uspesno rastlino. Odstotek kalitve
pomeni delez semen, ki so v razmerah, znacilnih za posamezno vrsto, in v doloCenem obdobju tvorila sadike, ki
jih razvr§¢amo med normalne (ISTA 2020).

Dodatne informacije: odmiranje kroSnje (samo jesen)

Odmiranje kroSnje je dodatna informacija, ki se uporablja samo pri gozdnem genetskem monitoringu jesenov
(Fraxinus sp.) in se uporablja za ocenjevanje resnosti Skode, ki jo povzroCa gliva Hymenoscyphus fraxineus,
povzroCiteljica jesenovega oziga, kroni¢ne glivicne bolezni jesenov v Evropi.

Dodatne informacije: razmerje med spoloma (dvodomne vrste)

Razmerje med spoloma se nanasa na popis spola posameznega drevesa pri dvodomnih ali funkcionalno
dvodomnih vrstah. Razmerje med spoloma je pomembno, saj bolj kot sta spola enakomerno porazdeliena, vecjo
efektivno velikost populacije lahko pri¢akujemo.

Dodatne informacije: porazdelitev debelinskih razredov

Sprememba v porazdelitveni krivulji prsnega premera dreves na ploskvi lahko kaze na delovanje selekcijskega
pritiska, tj. odmiranje odraslih ali mladih dreves.

Dodatne informacije: porazdelitev viSinskih razredov

Sprememba v porazdelitveni krivulji viSine dreves na ploskvi lahko kaze na delovanje selekcijskega pritiska, tj.
prenehanije rasti ali odmiranje odraslih ali mladih dreves.

Dodatne informacije: usklajenost cvetenja

Usklajenost cvetenja, so¢asno zorenje Zzenskih in moskih cvetov, zagotavlja sovpadanje receptivnosti zenskega
cveta in trosenja peloda in zato vpliva na panmikti¢no ravnovesije (El-Kassaby in sod. 1984, 1988). V panmiksiji naj
bi imela vsa moska in Zzenska starSevska drevesa enako verjetnost sodelovanja v enakih dogodkih oprasevanja
in krizanja z vsemi osebki drugega spola. Ce cvetenje ni usklajeno, lahko pride do nenakljuénega navzkriznega
opraSevanja, visjega odstotka praznih semen in vecje stopnje samooprasitve (Bhumibhamon 1978).
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Dodatne informacije: olistanje

Olistanje je obdobje od konca dormance brstov do dolzinske rasti poganjkov (konec olistanja). DoloCa ga ve¢
okoljskih dejavnikov (zimske in pomladne temperature), ki so potrebni za zacetek procesa, vendar ga mocno
nadzirajo tudi geni (Geburek 2004, Ducci in sod. 2012). Podatki o ¢asu in trajanju olistanja dajejo pomembne
informacije o odzivu drevesa in populacije na spreminjajoCe se okoljske razmere. Podatki o fenoloskih fazah (tj.
fenofazah) olistanja so potrebni za celovito oceno razli¢nih vidikov v okviru gozdnega genetskega monitoringa.
Sposobnost vrste, da se dolgoro¢no prilagodi abiotskim okoljskim razmeram s spremembami v fenologiji, je
mogoce Steti za kazalnik njene obcCutljivosti na prihodnje podnebne spremembe. Glavni cilj opazovanj olistanja na
ploskvah gozdnega genetskega monitoringa je zagotoviti dodatne informacije o fenotipski plasti¢nosti populacije
gozdnih dreves med letom.

Dodatne informacije: senescenca

Senescenca je skupno zaporedje degenerativnih dogodkov, ki zmanjSajo metabolno aktivnost ter povzrocijo
odmrtje celic, tkiv in listov kot organa. Senescenco pogojujejo Stevilni okoljski, fizioloski in genetski dejavniki.
Informacije o Casu in trajanju senescence so pomembne za razumevanje dejanskega stanja posameznih dreves
in populacij gozdnih drevesnih vrst v spreminjajoSem se okolju.

Kazalnik II: GENETSKA VARIABILNOST

Genetska variabilnost je predpogoj za prilagajanje spremembam in evolucijo. Ocenjevala naj bi se s parametri,
navedenimi v nadaljevanju. Razlika v parametrih, ki odrazajo genetsko variabilnost, npr. zmanjSanje take
variabilnosti, bi odrazala zmanjSanje genetske raznolikosti in potencialno tudi zmanjSanje adaptivne sposobnosti
populacije.

Verifikator: alelne frekvence

Sprememba alelnih frekvenc lahko kaze na spremembo v obsegu genetske variabilnosti. Odkritje sprememb
frekvence in tudi izguba alelov je znak za spremembo v genetski raznolikosti, ki jo je mogocCe pripisati eni ali
kombinaciji razlicnih evolucijskih sil, ki delujejo v genekoloSkem modelu. Alelne frekvence in spremembe v klinalni
variabilnosti je mogoc€e oceniti s proucevanjem populacij na vsem obmocju razSirjenosti, rezultati pa lahko
razkrijejo dokaze adaptivnega odziva na okoljske spremembe. Ta verifikator lahko sam po sebi ne zadoS¢a, zato
ga je treba vedno obravnavati v povezavi z drugimi verifikatorji kazalnika genetska variabilnost.

Verifikator: alelno bogastvo

Alelno bogastvo je skupno Stevilo alelov v populaciji za en lokus, izraCunano kot povprecje za vse lokuse.
Alelno bogastvo je ocena, popravljena z velikostjo vzorca (ij. z razredCitvijo). Kot merilo genetske raznolikosti
se uporablia manj pogosto kot heterozigotnost, ker je pri alelnem bogastvu tezje upostevati stohasti¢ni proces
genetskega zdrsa. Kljub temu se alelno bogastvo Steje za parameter, ki je bolj uporaben v ohranitveni gentiki
kot enakomernost razporeditve alelov (angl.: allelic evenness) (tj. heterozigotnost) (Brown in Schoen 1992, Rajora
in Mosseler 2001, Aravanopoulos 2011). Ta verifikator je povezan z uporabo mikrosatelitnin (SSR) genetskih
markerjev.

Verifikator: latentni genetski potencial

Latentni genetski potencial (LGP) je pomemben genetski parameter, ki odraza sposobnost populacije, da ohrani
prilagodljivost v raznolikih, spreminjajocih se okoljskih razmerah (Stebbins in Hartl 1988, Bergmann in sod. 1990).
Genetska analiza populacije razkrije njen »delovni genetski potencial« (tj. del njene genetske sestave, ki zagotavlja
prezivetje populacije v sedanjih razmerah in je analogen efektivnemu Stevilu alelov), preostali del genetskega
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potenciala pa je trenutno »latenten«. Ta del genetske raznolikosti je povezan z aleli z nizko frekvenco v populaciji,
ki pa lahko imajo pomembno viogo pri prihodnji prilagoditvi v drasticno spreminjajocih se okoljskih razmerah,
kar je lahko velikega pomena za ohranitvene aktivnosti (Aravanopoulos 2011, 2016). Zato lahko sprememba
latentnega genetskega potenciala, zlasti pa njegovo zmanjSanje, kaze na zmanjSanje splosne adaptivne
sposobnosti populacije. Latentni genetski potencial se izraCuna kot razlika med skupnim in efektivnim Stevilom
alelov, ki se sesteje za vse lokuse.

Verifikator: koeficient oprasevanja med sorodniki

Koeficient opraSevanja med sorodniki (Fs) je korelacija med gametama, ki se zdruzujeta, in gametami, naklju¢no
izbranimi iz podpopulacije. Opisuje variabilnost pri osebkih glede na podpopulacije. Fs je odvisen od razmerja
ugotovljenih heterozigotov glede na heterozigote, priCakovane v skladu s Hardy-Weinbergovim ravnovesjem, zato
ga je mogoce Steti tudi kot zmanjSanje heterozigotnosti osebka v primerjavi s podpopulacijo v okviru vec (pod)
populacij, ki tvorijo celotno (meta)populacijo. Vedja stopnja oprasevanja med sorodniki je povezana s potencialnim
zmanj$anjem genetske raznolikosti.

Verifikator: efektivna velikost populacije

Efektivna velikost populacije (N,) je eden od najpomembnejsih genetskih parametrov (Ce ne najpomembnejsi) za
genetski monitoring, saj postane pri majhni efektivni velikosti populacije genetski zdrs veliko pomembnejsi od
selekcije in ima poglavitno viogo v evolucijskem procesu. Zato sprememba efektivne velikosti populacije, zlasti pa
njeno zmanjSanje pod sprejemljiv prag, kaze na zacetek genetskega zdrsa (pa tudi oprasevanja med sorodniki).
Kaze torej na zacetek naklju¢nih in stohastic¢nih procesov v populaciji in oprasevanja med sorodniki ter potencialno
zmanjSanje genetske variabilnosti, kar v sploSnem odpira vprasanja o prihodnji adaptivni sposobnosti populacie.
Efektivna velikost populacije je opredeljena kot Stevilo posameznikov, ki bodo s krizanjem prispevali gene naslednii
generaciji ali, bolj formalno, efektivna velikost dejanske populacije je Stevilo osebkov v teoreti¢no idealni populaciji
z enako stopnjo naklju¢nega genetskega zdrsa kot v dejanski populaciji. V naravnih populacijah je iziemno tezko
oceniti njeno efektivno velikost na podlagi demografskih modelov in trenutno se pri najpogostejsih pristopih
uporabljajo genetski markerji. Poleg tega se zdi, da so genetske ocene bolj konzervativne kot demografski
modeli. V tem protokolu temelji ocena efektivne velikosti populacije na genetskih markerijin.

Verifikator: vezavno neravnovesje

Vezavno neravnovesije (angl.: linkage disequilibrium) je nenaklju¢no zdruzevanije alelov na razli¢nih lokusih v vsaki
populaciji; do njega pride, kadar je frekvenca zdruzevanija razli¢nih alelov na lokusu vija ali nizja od frekvence, ki
bi jo pricakovali, Ce bi se lokusi zdruzevali naklju¢no (tj. e bi bili neodvisni) (Weir 1979). Na vezavno neravnovesje
lahko vplivajo evolucijske sile in demografske znacilnosti (struktura populacije, nespolno razmnozevanije). Vezavno
neravnovesje se na primer pokaze ali postane izrazitejSe v majhnih populacijah, v populacijah, na katere delujejo
mocne evolucijske sile, ali v populacijah, ki se mesajo. Zato je lahko vezavno neravnovesje mocan pokazatel]
delovanja genetskih in demografskih procesov v populaciji.

Dodatne informacije: medvrstna hibridizacija

Ocena medvrstne hibridizacije je pomemben parameter, Ce ploskev ali vedja povrsina vsebuje simpatricne
populacije taksonov, ki se lahko navzkrizno oprasujejo. Ta polozaj pri gozdnih drevesih, npr. jelki, hrastu, jesenu,
topolu, ni nepogost. Ocena krizanja med vrstami je klju¢na pri ocenjevanju cilja ohranitve v smislu zadevnega
taksona. Gre za zelo dinamicen pojav v smislu postopne evolucije genetske raznolikosti, zato je pomembno,
da pri odkritiju sprememb v vrednostih genetske raznolikosti, ugotovimo, ali je k temu prispevala medvrstna
hibridizacija. Medvrstna hibridizacija se pogosto Steje za vir genetskih in fenotipskih novosti ter za evolucijsko silo
(npr. Leroy in sod. 2017), vendar lahko povzroCi tudi genetsko erozijo in prekine integriteto vrste ter privede do
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njenega izumrtja (Soltis in Soltis 2009, Vit in sod. 2014, Neale in Wheeler 2019). Analiza medvrstne hibridizacije
zahteva genotipizacijo domnevnih krizancev z za vrsto specifiénimi genetskimi markeriji ob vkljucitvi referencninh
vzorcev obeh starSevskih vrst. V idealnem primeru bi moral biti uporablien za vrsto specificen genetski marker,
ki se nahaja na istem genetskem lokusu pri obeh starSevskih vrstah, pri katerih so fiksirani razli¢ni aleli, ki pa so
variabilni v populaciji hibridov. Hibridizacija se izraCuna kot odstotek, Stevilo osebkov od celote, ki imajo alele,
specifi€ne za obe vrsti. Odvisno od Stevila lokusov in alelov, primernih za oceno medvrstnega krizanja, je mogoce
dobiti tudi ve¢ informacij, kot je odstotek povratnih krizancev ali nadaljnijih filialnih generacij.

Dodatne informacije: genetska mnozi¢nost

Genetska mnozi¢nost (angl.: genetic multiplicity), tudi hipotetiéna multilokusna gametska raznolikost, Vgam (angl.:
hypothetical gametic multilocus diversity, Vgam), je dejanska ali potencialna sposobnost populacije, da zagotovi
alelne resitve kot odziv na okoljske spremembe. Genetska mnozi¢nost odraza parameter genetske variabilnosti,
ki je pomemben pri okoljskih spremembah. Kaze na potencial populacije, da proizvede genetsko razlicne gamete,
ki lahko oblikujejo naslednjo generacijo (Muller-Starck 1995), in kvantificira sposobnost populacij gozdnih dreves,
da ustvarijo genetsko variabilnost in tako olajSajo prilagoditev na spreminjajoCe se okoljske razmere (Gregorius in
sod. 1986, Mller-Starck 1995). Zato lahko sprememba genetske mnozic¢nosti, zlasti pa njeno zmanjSanje, kaze
na zmanjSanje splosne adaptivhe sposobnosti populacije. Meri se kot najveCje mozno Stevilo razli¢nih alelov,
najvecje Stevilo moznih genotipov (ha ravni osebka ali na lokus), odstotek polimorfnih lokusov (P) in povprecno
Stevilo alelov na lokus. Ocenjuje se kot zbirka zgoraj navedenih parametrov.

Dodatne informacije: F test osamelcev

Odkrivanje lokusov osamelcev je analiza na ravni populacije, pri kateri se uporabljajo ocene genetske diferenciacije
populacije za odkrivanje lokusov s precej vecjo ali manjSo genetsko diferenciacijo, kot bi jo pricakovali glede na
nevtralnost. Na takih lokusih, ki imajo nenavaden vzorec variabilnosti, verjetno poteka selekcija.

Kazalnik Ill: PRETOK GENOV/SISTEM OPRASEVANJA

Pri pretoku genov in sistemu opraSevanja gre za kazalnik, ki omogoCa spremljanje stopnje izmenjave genov
med osebki in populacijami, kar je kljucen proces za prihodnjo prilagoditev in evolucijo. Ocenjuje se s parametri,
navedenimi v nadaljevanju.

Verifikator: pretok genov (Nm)

Pretok genov je izmenjava genov med populacijami, ki se razlikujejo v genctipskih frekvencah, s semeni in
pelodom. Pretok genov je doloCen s sistemom opraSevanja, ki usmerja gensko rekombinacijo in razporejanje
genov med generacijami ter doloCa, v kolikSnem obsegu se geni izmenjujejo med osebki in populacijami
(Aravanopoulos 2011). Z vidika ohranitvene genetike, gozdnega genetskega monitoringa ali gojenja dreves se
lahko $teje za koristnega ali Skodljivega (Burczyk in sod. 2004). Pretok genov povzroCi spremembe v sestavi
genofonda (alelnih frekvenc) prevzemne populacije z vkljucitvijo alelov v njen genofond. Z uvedbo novih alelov
s pretokom genov se povecCa genetska variabilnost v populaciji, omogoc¢ene pa so tudi evolucija in kombinacije
lastnosti (Encyclopaedia Britannica 2019, Mallet 1999, Burczyk in sod. 2004, Aravanopoulos 2011). Merjenje
pretoka genov zagotavlja posredne informacije o stopnji migracije med subpopulacijami.

Verifikator: multilokusna ocena oprasevanja med nesorodnimi osebki (tm)

Sistem oprasevanja je eden od klju¢nih dejavnikov, ki oblikujejo genetsko strukturo populacije (Hartl in Clark
1989, Del Castillo in Trujillo 2008, Whitehead in sod. 2018). Razli¢ni sistemi oprasevanja vplivajo na stopnjo in
dinamiko genetske raznolikosti, efektivno velikost in diferenciacijo populacije ter v sploSnem na vzdrznost in
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prilagoditev populacije (Del Castillo in Trujillo 2008). Za sisteme opraSevanja rastlin je obiCajno znacilen mesani
model, pri katerem del semen in rastlin iz teh semen izvira z razli¢nih stopenj oprasevanja med sorodniki,
preostali (vecji) del pa iz naklju€nega oprasevanja med nesorodnimi osebki (Ritland 2002). OpraSevanje med
nesorodnimi osebki spodbuja pretok genov, homogenizira populacije ter povecuje heterozigotnost in vezavno
ravnovesje gamet (Del Castillo in Trujillo 2008). Oprasevanje med genetsko nesorodnimi osebki je nasprotje
oprasevanju med sorodnimi osebki (Aravanopoulos 2011). Multilokusna ocena oprasevanja med nesorodnimi
osebki (tm) je ocena deleza potomstva, ki v populaciji kot celoti nastane z opraSevanjem med nesorodnimi
osebki, pri éemer dogodki oprasevanja vkljucujejo oprasSevanje med sorodnimi in nesorodnimi osebki. Razlika
v multilokusni oceni oprasevanja med nesorodnimi osebki (tm), na primer njeno povedanje, je znak ohranjanja,
¢e ne povecanja multilokusne genetske variabilnosti, posledica tega pa bo verjetno ohranjanje adaptivne
sposobnosti populacije.

Verifikator: dejanska stopnja oprasevanja med sorodniki

Ocena dejanske stopnje oprasevanja med sorodniki (enolokusna in multilokusna) temelji na podatkih o semenu
in genetskih podatkih (Rajora in sod. 2000a, 2002; O’ Connell in sod. 2006). Tudi to je pomemben parameter,
saj lahko na primer povecCanje stopnje oprasevanja med sorodniki privede do fiksacije alelov in zmanjSanja
genetske raznolikosti populacije. Ocena stopnje oprasevanja med sorodniki lahko temelji samo na markerijih,
a ker lahko potencialno izroditev zaradi oprasevanja med sorodniki negativno vpliva na semenitev in kalivost,
je dejanska stopnja oprasevanja med sorodniki bolj zanesljiva. Dejanska stopnja opraSevanja med sorodniki
se izraCuna s kombiniranjem ocen samooprasitve (1 — tm) iz analize sistema opraSevanja in ocen oprasevanja
med sorodniki na podlagi lastnosti semen. Je razmerije: [Stevilo praznih semen na plod + (Stevilo polnih semen
na plod x stopnja samooprasitve)] / [Stevilo semen, nastalih z oprasitvijo med sorodniki, na plod + Stevilo polnih
semen na plod].

Dodatne informacije: efektivno Stevilo donorjev peloda (Nep)

Efektivno Stevilo donorjev peloda je Stevilo donorjev peloda, ki prispevajo k posamezni druzini semen. Efektivno
Stevilo donorjev peloda je pogosto veliko manjSe od absolutnega Stevila donorjev peloda (Ritland 1989, Smouse in
Sork 2004, Sork in Smouse 2006). Ce je tevilo donorjev peloda majhno, so lahko potomci genetsko manj raznoliki
(Apsit in sod. 2002). Informacije o verjetnosti, da imajo potomci istega oCeta, lahko razkrijejo obseg raznolikosti
nabora donorjev peloda in so kazalnik efektivnega Stevila donorjev peloda (Nep) za doloCeno materinsko rastlino
(Ritland 1989). Pri alogamnih vrstah je lahko dejansko Stevilo donorjev peloda obcutljivejsi kazalnik oprasevanja
kot stopnja opraSevanja med nesorodnimi osebki sama po sebi. Oprasevanje med nesorodnimi osebki lahko
omogodi le eno samo nesorodno drevo, zato je zelo pomembno vedeti, ali oprasevanje med nesorodnimi osebki
vklju€uje malo ali veliko drugih dreves.

Dodatne informacije: stopnja opraSevanja med sorodnimi starsi

OpraSevanje med sorodniki vpliva na evolucijo Stevilnih rastlinskih in Zzivalskih populacij (Porcher in Lande
2016). Oprasevanje med sorodniki ima Stevilne negativne posledice; zmanjsSa lahko na primer efektivno velikost
populacije (Paland in Schmid 2003, Tallmon in sod. 2004) ter hitrost prilagajanja populacije (Glémin in Ronfort
2013). OpraSevanje med sorodnimi enodomnimi rastlinami lahko poteka prek dveh razlicnih mehanizmov: (a)
oprasevanja med sorodnikoma, ko rastlino oprasi sorodni osebek, ali (b) samoopraSitve, ko rastlina oprasi sama
sebe (Furstenau in Cartwright 2017). OpraSevanje med sorodniki poteka razlicno pogosto v Stevilnih naravnih
populacijah, pri katerih pogosto zaznamo tudi precej visoko stopnjo samooprasitve (Ritland 2002, Porcher in
Lande 2016). V nasprotju z naklju¢nim oprasSevanjem se opraSevanje med sorodnimi strasi kaze kot navidezna
samooprasitev ali povecanje homozigotnosti (Ritland 2002).
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5.1 Uvod

Poglavje vsebuje podrobna priporodila o tem, kako pripraviti in izvajati redna terenska opazovanja in vzor&enje
v okviru sistema gozdnega genetskega monitoringa (GGM), potem ko se izbere in postavi ploskev za GGM.
Aktivnosti na vzpostavljeni ploskvi so odvisne od ravni GGM (osnovna, standardna ali napredna), v skladu s
katero je treba delo redno izvajati (npr. fenoloSka opazovanja, ocenjevanje mortalitete, ocena obilnosti mladja,
vzor&enije itd.). Ce Zelimo zagotoviti medsebojno primerljive rezultate, je treba terensko delo ter tehnike zbiranja
podatkov optimizirati in standardizirati, da z njimi dopolnimo in potrdimo informacije, pridobljene z laboratorijskimi
analizami. Podrobni opisi postopkov terenskega dela so zato iziemno pomembni za GGM. Terenska opazovanja
in vzorcenje za GGM lahko po ustrezni pripravi in usposabljanju izvajajo terenski tehniki, gozdariji ali znanstveniki.

5.2 Verifikatorji in dodatne informacije, ki jih opazujemo/merimo na terenu

Seznam verifikatorjev in dodatnih informacij, ki jih je treba popisati med terenskim delom na razli¢nih ravneh GGM
(osnovna, standardna in napredna), je na voljo v Preglednici 5.1 (primer iz smernic za gozdni genetski monitoring
za navadno bukev).

Preglednica 5.1: Seznam verifikatorjev in dodatnih informacij, ki jih popisujemo na terenu, s kratkim opisom in
pogostostjo opazovanja na ploskvah za monitoring bukve.

Standardna raven Napredna raven

Ime Osnovna raven
Odrasla drevesa: Stetje preostalin
oznacenih dreves vsakih 10
. let In po vsakern ekstremnem Enako kot osnovna raven Enako kot osnovna raven
Mortaliteta/ vremenskem pojavu/motniji
preZivetje . }
Stetje preostalega mladja na
Miladje: / podploskvah za monitoring Enako kot standardna raven
mladja, dvakrat na desetletje
Opazovanje na ravni posameznih Kot standardna raven, vendar
= Cvetenie Ocena na ravni sestoja, dreves ob dveh obilnih cvetenjih  se dodatno popisejo tudi faze
% I vsako leto na desetletje, najbolje v razvoja zenskih in moskih
= enakomernih ¢asovnih razmikih* cvetov*
9 Stetje plodov, v istem letu kot
Opazovanije na ravni posameznih ocena cvetenja na napredni
Obrod Ocena na ravni sestoja, dreves, v istem letu kot ocena ravni, ne glede na intenzivnost
vsako leto cvetenja na standardni ravni (ne obroda* Za vsak ocenjeni
glede na intenzivnost obroda)*  obrod zberemo tudi semena za
laboratorijske analize
. . Stetje mladja na podploskvah Stetj? miadja na podploskvahlz
Obilnost miadja Ocena na ravni sestoja, vsako 2 miadiem v 1. in 6. letu po mladjem v 1. innatov 6., 11.in
leto vsakern ocenjenem obrodu 16. letu po vsakem ocenjenem
obrodu
Porazdelitev
debelinskih / Meritev vsakih 10 let Enako kot standardna raven
razredov
S Porazdelit
‘S orazdelitev . :
g vidinskin razredov / Meritev vsakih 10 let Enako kot standardna raven
*2 Olistanie / Opazovanje na ravni posameznih Opazovanje na ravni posameznih
'é I dreves, vsakih 5 let dreves, vsako leto
© Opazovanje na ravni posameznih Opazovanje na ravni posameznih
°
8 Senescenca 4 dreves, vsakih 5 let dreves, vsako leto
. Opazovanje na ravni posameznih
Usklajenp st / / dreves, ob vsakem ocenjenem
cvetenja

obilnem cvetenju

" Najbolje je, da vsako desetletie ocenimo vsaj en obilen obrod. Vendar pa vsakemu obilnemu cvetenju ne sledi nujno obilen obrod. Ce
ocenjenemu cvetenju ne sledi obilen obrod, moramo oceno cvetenja in obroda ponoviti ob naslednjem obilnem cvetenju, ne glede na
to, koliko Casa pretece med zaporednima obilnima cvetenjema. Obilno cvetenje in obrod prepoznamo z opazovanjem na osnovni ravni.
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5.2.1 Verifikator: mortaliteta/prezivetje

Sprememba mortalitete ali prezivetja (mortaliteta = 1 — prezZivetje; oba parametra izrazena kot delez odmrlih oz.
prezivelih dreves) kaze na prisotnost selekcijskega pritiska, tj. odmiranje, kadar je vrednost mortalitete
povecana. Mortaliteta/preZivetie se nanasa na Stevilo odmrlin/prezivelih dreves glede na izhodiséno Stevilo (in
prejSnjo oceno). Treba je ugotoviti razlog za odmiranje in ga zabeleziti, kadar je to mogoce (ekstremni vremenski
pojavi, bolezen, starost itd.). Pri doloCanju vzroka in obsega odmiranja v primerjavi s SirSim obmocjem se je treba
posvetovati z gozdarii (in tako ugotoviti, ali je poveCana mortaliteta lokalno omejena ali bolj razSirjena).

5.21.1 Odrasla drevesa

Verifikator za mortaliteto odraslih dreves ocenimo tako, da prestejemo preostala Ziva oznacena drevesa vsakih 10
let in po vsakem ekstremnem vremenskem pojavu/motnji. Mortaliteta je razlika med zaCetnim Stevilom oznacenih
dreves in Stevilom Se Zivih dreves izmed prvotnih 50. Oba parametra se izrazata v relativnih enotah, tj. delezu
odmrlih oziroma preZivelih dreves.

5.2.1.2 Mladje

Mortaliteto/prezivetie mladja ocenjujemo samo na standardni in napredni ravni ter jo/ga izraCunamo iz ocen
verifikatorja Obilnost mladja (razdelek 5.2.2). Mortaliteta je razlika med zaCetnim Stevilom mladja in Stevilom Se
zivega mladja ob naslednjem Stetju. Za vsako ocenjevanje obilnosti mladje najprej prestejemo v letu kalitve in nato
5 let kasneje na standardni ravni, na napredni ravni pa e 10 in 15 let kasneje. Na standardni ravni tako za vsako
ocenjevanje izraGunamo mortaliteto po petih letih, na napredni ravni pa e po 10 in 15 letih. Obilnost mladja se
ocenjuje dvakrat na desetletje, najbolje priblizno vsakih pet let.

5.2.2 Verifikator: obilnost mladja

Ta verifikator opisuje prisotnost in obilnost mladja na ploskvi za monitoring. Na osnovni ravni ta verifikator
popiSemo na ravni sestoja, jeseni vsako leto. Za oceno uporabimo strokovno mnenje glede na stanje na celotni
ploskvi za monitoring. Zabelezimo dve vrednosti, eno za novo mladje (mladje, ki je vzKlilo v letu opazovanja) in
eno za starejSe mladje (mladje, ki je starejSe od enega leta).

I
,' =Y o= Y ) e
T

Slika 5.1: Stetje rastlin za oceno obilnosti mladja najlaZje opravimo s sistemom mreze. MreZo, sestavlieno iz vrvi ali
elasti¢nih trakov, pritrdimo na oznacevalne palice v kotih vsake izmed podploskev mladja. Nato prestejemo rastline v
vsaki celici mreze posebej in seStejemo Stevilke, da dobimo skupno Stevilo za celotno podploskev. Tak pristop poenostavi
Stetje, saj je tako precej lazje spremljati, katere rastline smo Ze presteli in katerih Se nismo, kakor &e bi Steli rastline na
celotni podploskvi z mladjem.
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Na standardni in napredni ravni ta verifikator popiSemo s Stetjiem mladja na vsaki od 20 podploskev za monitoring
mladja. Stetje zadnemo prvo jesen po kalitvi po ocenjenem obrodu in ga ponovimo 5. jesen na standardni ravni
ter 5., 10. in 15. jesen na napredni ravni. Cas, ki pretee od obroda do kalitve, je odvisen od dormance semen
posamezne vrste. Prvo jesen po kalitvi moramo presteti vse mladje starosti do enega leta na vsaki izmed 20
podploskev z mladjem. StarejSega mladja prvo jesen ne Stejemo. Pri naslednjem Stetju Stejemo samo mladje
ustrezne starosti — v 5. letu Stejemo 5-letno mladje.

Na vsaki podploskvi za monitoring mladja, veliki 1 m?, lahko raste veliko mladja, zato je za laZje Stetje priporodljivo
uporabiti »pristop mreze« — tj. razdeliti podploskev naravnega mladja na manjSe kvadrate. To lahko preprosto
in uCinkovito naredimo tako, da sestavimo mrezo iz vrvice ali elastiCnih trakov, njena oglis€a pa pritrdimo na
kovinske palice, ki se uporabljajo za oznagevanje podploskev z mladjem (Slika 5.1; podpoglavje 3.2.3.2).

5.2.3 Dodatne informacije: porazdelitev debelinskih razredov

Prsni premer (v centimetrih) se izmeri v viSini 1,3 metra od tal, tj. priblizno v viSini prsi odraslega ¢loveka, vedno
pravokotno na os drevesnega debla, pri tem pa uporabimo premerko ali merilni trak oz. pi-meter. V primeru
slednjega izmerimo obseg drevesa in nato izraunamo premer 0z. v primeru pi-metra prsni premer lahko
od&itamo iz samega traku. Ce uporabliamo premerke, moramo opraviti dve meritvi pravokotno eno na drugo,
nato izradunamo povpredje, da upostevamo drevesa z asimetriénim presekom. Ce ima drevo veé debel, izmerimo
premere vseh posameznih debel, nato izraunamo in zapiSemo povprecje. V takih primerih je treba zabeleziti,
da ima drevo veC debel. Na nagnjenih terenih se prsni premer izmeri na tisti strani, ki je na visji toCki pobodja.
Porazdelitev debelinskih razredov se oceni kot sestavni del opisne statistike podatkov o sestoju.

Oprema, ki jo potrebujemo za meritve prsnega premera:

+ premerka ali merilni trak (pi-meter).

5.2.4 Dodatne informacije: porazdelitev viSinskih razredov

Vidino (v metrih z eno decimalko) izmerimo od tal do najvisjega dela krosnje s hipsometrom ali klinometrom, za
nizka drevesa pa lahko uporabimo teleskopsko palico.

Oprema, ki jo potrebujemo za meritve visine:
+ ViSinomer (npr. Vertex)/trak za meritve viSine,

« teleskopska merilna palica (za nizka drevesa).

5.3 Fenoloska opazovanja
5.3.1 Uvod v fenologijo

Fenologija je prou¢evanje ¢asa pojavljanja bioloskih dogodkov pri rastlinah, na primer cvetenja in olistanja. Na
fenoloske lastnosti vplivajo Stevilni okoljski (npr. potrebno obdobje hladnega vremena, temperaturna vsota itd.)
in fizioloski dejavniki, nujni za zaCetek procesov, vendar ima pomemben vpliv tudi genetska komponenta (Ducci
in sod. 2012). Informacije o Casu in trajanju posameznih fenoloskih dogodkov (olistanja, cvetenja, senescence
listov itd.) so pomembne za razumevanje dejanskega stanja populacij in posameznih dreves v spreminjajocem se
okolju. Casovne spremembe fenologkih dogodkov se lahko pojavijo zaradi razli¢nih dejavnikov, npr. nestalnega
podnebja in podnebnih sprememb ali drugih okoljskih vplivov, to pa vpliva ne samo na stanje posameznih dreves,
ampak tudi na ekoloske procese (npr. sistem oprasevanja) na ravni sestoja in populacije (Beuker in sod. 2010).
Podatki o fenoloskih fazah (tj. fenofazah) olistanja, cvetenja, senescence listov itd. so nujni za celovite ocene
razli¢nih vidikov v okviru gozdnega genetskega monitoringa. Sposobnost vrste, da se s spremembami v fenologiji
dolgoro¢no prilagodi abiotskim okoljskim razmeram, je mogoce Steti za kazalnik njene obc&utljivosti za prihodnje
podnebne spremembe. Glavni cilj fenoloskih opazovanj na ploskvah za gozdni genetski monitoring je zagotoviti
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dodatne informacije o stanju in razvoju fenoloskih lastnosti v zvezi z rastjo populacije gozdnih dreves med letom.
Podatki, pridoblieni med fenoloskimi opazovanji, nam pomagajo ugotavljati stanje in potek letnih razvojnih faz
populacije gozdnih dreves ter njinovo odvisnost od razli¢nih okolis¢in. Pomembno je odkrivati trende in morebitne
dejavnike (naravne in/ali antropogene), ki spreminjajo Cas ter trajanje fenolosSkih faz (Cas zacetka, trajanje in jakost)
(Beuker in sod. 2010). Spremembe fenologije vrst lahko tako povzrocijo motnje v ekosistemskih procesih in
prizadanejo tudi storitve, s katerimi se ljudje prezivijajo.

5.3.2 Fenoloski verifikatorji in dodatne informacije

5.3.2.1 Verifikator: cvetenje

Fenologija cvetenja je prouCevanje ¢asovnega poteka razvoja moskih in zenskih cvetov s popisom razli¢nih
fenoloskih faz (Ducci in sod. 2012). Fenologija cvetenja je kljucni dejavnik, ki vpliva na reproduktivno sposobnost
dreves z izmenjavo genov med genotipi, ta izmenjava pa doloCa genetsko variabilnost proizvedenega semena in
posledi¢no uspesnost prezivetja mladja, ki iz tega semena vzklije (Alizoti in sod. 2010).

Postopki fenoloSkih opazovanj temeljijo na sistemu toCkovanja, ki ga upoStevamo pri ocenjevanju razvojnih faz
(fenoloskih faz) moskih in Zzenskih cvetov od specih cvetnih brstov do polno razvitih cvetov/storzkov/strobilov.
Fenoloska opazovanja upostevajo fenolosko fazo (fenofazo), del drevesne kroSnje, ki jo popisujemo (zgornii, sredniji,
spodnji), in smer opazovanj (S — sever; SV — severovzhod; V — vzhod; JV - jugovzhod; J — jug; JZ — jugozahod; Z -
zahod; SZ — severozahod; VSE — okoli celotne krosnje). Podatki se uporabljajo za pripravo fenogramov, ki kazejo
zadetek, trajanje in konec pojava. Ta verifikator opisuje prisotnost cvetenja (delez dreves) in intenzivnost cvetenja.

Postopki za oceno cvetenja na razli¢nih ravneh gozdnega genetskega monitoringa:

5.3.2.11 Osnovna raven

Ta verifikator popiSemo vsako leto na ravni sestoja na podlagi strokovnega mnenja. Popis opravimo, ko je
cvetenje v polnem zamahu. PovpreCno stanje ocenimo po obhodu celotne ploskve za monitoring. Zabelezimo
dva rezultata, enega za jakost cvetenja in drugega za delez cvetoCih dreves v sestoju (glejte spodnji preglednici).

Sifra Jakost cvetenja na ravni sestoja Povprecni delez krosnje s cvetovi (%)
1 Brez cvetenja: na drevesih ni cvetov ali so cvetovi le ponekod 0-10
2 Sibko cvetenje: na drevesih je nekaj cvetov > 10-30
3  Zmerno cvetenje: na drevesih je zmerno Stevilo cvetov > 30-60
4 Mocno cvetenje: na drevesih je veliko Stevilo cvetov > 60-90
5 Masivno cvetenje: na drevesih je ogromno Stevilo cvetov > 90

Sifra DeleZ dreves v sestoju z navedeno jakostjo cvetenja (%)

1 0-10
2 > 10-30
3 > 30-60
4 > 60-90
5 >90

5.3.2.1.2 Standardna raven

Ta verifikator popiSemo ob dveh obilnih cvetenjih na desetletje, najbolie v enakomernih ¢asovnih razmikih.
PopiSemo ga na podlagi strokovnega mnenja na ravni posameznih dreves za vseh 50 opazovanih dreves.
Cvetenje je obilno, ko je na osnovni ravni ocenjeno kot mocno ali masivno (Sifra 4 ali 5) in je delez dreves z
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navedeno stopnjo jakosti cvetenja vecji od 60 % (Sifra 4 ali 5). Popis opravimo, ko je cvetenje v polnem zamahu.
Za vsako drevo navedemo en rezultat (glejte spodnjo preglednico).

Podroben opis postopka:

1.

FenoloSka opazovanja cvetenja se izvedejo za izbrana in oznaCena drevesa (50 dreves na ploskev).

2. Opazovanja je treba opraviti loCeno za vsako posamezno drevo ob uporabi daljinogledov ali digitalnih fotografij.

3. O opazovanem delu kroSnje je treba porocati na opisnem obrazcu (1. zgornji/2. srednji/3. zgornji in sredniji del
kroSnje). Oceniti je treba celotno krosnjo ali njen najvisji del (zgornii), Ce je to mogoce.

4. O smeri kroSnje, za katero so bila opravljena opazovanja, je treba porocCati na opisnem obrazcu (S — sever; SV
- severovzhod; V — vzhod; JV — jugovzhod; J — jug; JZ — jugozahod; Z — zahod; SZ — severozahod; VSE — okoli
celotne krosnje).

5. Ce je viden samo del kronje iz neke smeri, je treba pri nadaljnjih fenologkih opazovanijih to leto in vsa nadaljnja
leta obravnavati isti del kroSnje in isto smer opazovanja.

6. Cvetenje je treba opazovati redno enkrat na teden. Pri nekaterih drevesnih vrstah se lahko opazovanja
prekrivajo s fenologijo olistanja.

7. Razlicne drevesne vrste lahko zacnejo cveteti ob razli€nem Casu glede na biologijo vrste in okoljske razmere.

Sifra Jakost cvetenja Delez krosnje s cvetovi (%)
1 Brez cvetenja: na drevesu ni cvetov ali so cvetovi le ponekod 0-10
2 Sibko cvetenje: na drevesu je nekaj cvetov > 10-30
3  Zmerno cvetenje: na drevesu je zmerno Stevilo cvetov > 30-60
4 Mocno cvetenje: na drevesu je veliko Stevilo cvetov > 60-90
5  Masivno cvetenje: na drevesu je ogromno Stevilo cvetov > 90

5.3.2.1.2 Napredna raven

Ta verifikator popiSemo ob dveh obilnih cvetenjih na desetletje, najbolie v enakomernih ¢asovnih razmikih.
Popisemo ga na podlagi strokovnega mnenja na ravni posameznih dreves za vseh 50 opazovanih dreves. Cvetenje
je obilno, ko je na osnovni ravni ocenjeno kot moc¢no ali masivno (Sifra 4 ali 5) in je delez dreves z navedeno stopnjo
intenzivnosti cvetenja vecji od 60 % (Sifra 4 ali 5). Povprecno sta potrebna dva obiska ploskve; prvi dovolj zgodaj,
da opazujemo zgodnije faze cvetenja, in drugi, ko je cvetenje v polnem razmahu. Poleg intenzivnosti cvetenja na
ravni posameznih dreves, se na napredni ravni belezi tudi faza razvoja zenskih in moskih cvetov.

Faze razvoja cvetov se za razlicne drevesne vrste razlikujejo. V smernicah za gozdni genetski
monitoring (9. poglavje: Smernice za gozdni genetski monitoring) so navedene in ilustrirane faze
razvoja zenskih in moskih cvetov za vsako obravnavano vrsto.

Sifra Delez kro$nje s cvetovi (%; mosko in Zzensko cvetenje skupaj)

1

0-10

> 10-30

> 30-60

> 60-90

O |w(N

> 90
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5.3.2.2 Verifikator: obrod

Jakost in periodi¢nost obroda med zaporednimi semenskimi leti sta znacilni za posamezno vrsto in se spreminjata
glede na vremenske razmere, razpolozljivost virov, obilnost oprasevalcev v primeru anemofilnih vrst in genetski
nadzor (Mund in sod. 2010 ter tam navedena literatura in viri). ZaCetek obroda je pomemben znak za drevo, saj
kaZe na njegovo reproduktivno zrelost in na to, da bo del virov, ki so bili do takrat v celoti namenjeni vegetativni
rasti in obrambi, od takrat namenjen reprodukciji (Seifert in MUller-Starck 2009).

Postopki fenoloskin opazovanj temelji na sistemu toCkovanja, ki ga uporabimo pri ocenjevanju obroda. Pri
fenoloskih opazovanijih se upoStevata periodicnost in jakost obroda. Podatki se glede na raven monitoringa
(osnovna/standardna/napredna) zbirajo na ravni sestoja ali za posamezno drevo. Ta verifikator opisuje prisotnost
obroda in njegovo obilnost.

Postopki za oceno obroda na razli¢nih ravneh gozdnega genetskega monitoringa:

5.3.2.21 Osnovna raven

Ta verifikator popiSemo vsako leto na ravni sestoja. Povprecno stanje ocenimo po obhodu ploskve za monitoring.
ZabeleZzimo dve vrednosti, eno za intenzivnost obroda in drugo za delez dreves v sestoju, ki so obrodila.

Sifra Jakost obroda na ravni sestoja Povprecni delez kroSnje s plodovi (%)
1 Brez obroda: na drevesih ni plodov ali pa so prisotni v zelo majhnem Stevilu 0-10
2 Sibek obrod: na drevesih je nekaj plodov > 10-30
3  Zmeren obrod: na drevesih je zmerna koli¢ina plodov > 30-60
4 Mocen obrod: na drevesih je veliko plodov > 60-90
5 Masiven obrod: na drevesih je ogromno plodov > 90

Sifra DeleZ dreves v sestoju z navedeno jakostjo obroda (%)

1 0-10
2 > 10-30
3 > 30-60
4 > 60-90
5 > 90

5.3.2.2.2 Standardna raven

Ta verifikator za vecCino vrst popiSemo v istih letih kot oceno cvetenja na standardni ravni (ne glede na jakost
obroda). Iziema so npr. vrste borov, pri katerih se dozorevanje storzev in sproS€anje semen pojavi drugo leto
po cvetenju. Zazelieno je, da v popisih zajamemo dva obroda na desetletje in da je vsaj eden od teh obilen.
PopiSemo ga na ravni posameznih dreves za vseh 50 opazovanih dreves.

Podroben opis postopka:
1. Opazovanja obroda se izvedejo za izbrana in oznacena drevesa (50 dreves na ploskev).

2. Opazovanja je treba opraviti loCeno za vsako posamezno drevo ob uporabi daljnogleda in pri tem oceniti
odstotek kroSnje s plodovi/zrelimi storzi (glejte spodnjo preglednico).

3. Kateri del kroSnje smo opazovali je treba zabeleziti na opisnem obrazcu (Excelova datoteka) (1. zgornji/2.
srednji/3. zgorniji in srednji del kroSnje). Oceniti je treba celotno krosnjo ali vsaj njen najvisji del (zgorniji), Ce je
to mogoce.
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4. O smeri kroSnje, za katero so bila opravljena opazovanja, je treba porocCati na opisnem obrazcu (S — sever; SV
— severovzhod; V — vzhod; JV — jugovzhod; J — jug; JZ — jugozahod; Z — zahod; SZ — severozahod; VSE — okoli
celotne krosnje).

5. Ce je viden samo del kronje iz neke smeri, je treba pri nadalinjih fenologkih opazovanijih v nadaljnjih letih
obravnavati isti del kro$nje in iz iste smeri opazovanja.

6. Za oceno obroda je potreben en obisk ploskve, ki ga je obvezno treba opraviti pred odpadanjem ali
sproscanjem semen/plodov.

Sifra Jakost obroda Delez krosnje s plodovi (%)
1 Brez obroda: na drevesu ni plodov ali pa so prisotni v zelo majhnem Stevilu 0-10
2 Sibek obrod: na drevesu je nekaj plodov > 10-30
3 Zmeren obrod: na drevesu je zmerna koli¢ina plodov > 30-60
4 Mocen obrod: na drevesu je veliko plodov > 60-90
5 Masiven obrod: na drevesu je ogromno plodov > 90

5.3.2.2.3 Napredna raven

Ta verifikator popiSemo na ravni posameznih dreves za vseh 50 opazovanih dreves v istih letih kot oceno cvetenja
na napredni ravni, ne glede na jakost obroda. Verifikator popisemo tako, da skozi daljnogled presStejemo plodove,
kar moramo storiti pred zacetkom odpadanja plodov. Uporabimo povpreéni rezultat treh zaporednih Stetij. Rezultat
vsakega Stetja je Stevilo plodov, ki jih opazovalec lahko presteje v 30 sekundah. Pri vseh drevesih moramo
preucevati isti del kroSnje. Ko izberemo del krosnje, ki ga bomo opazovali, moramo ob vsakem naslednjem
spremljanju tega verifikatorja izbrati isti del kroSnje. Zgornja tretjina kroSnje je za Stetje ustreznej$a od spodnjega
in srednjega dela.

Zabelezimo dve vrednosti, Stevilo plodov in opazovani del krosnje.

Najbolje je, da po opazenih obilnih cvetenjih zajamemo vsaj en obilen obrod na desetletje. Vendar pa vsakemu
obilnemu cvetenju ne sledi nujno obilen obrod. Ce ocenjenemu cvetenju ne sledi obilen obrod, moramo oceno
cvetenja in obroda ponoviti ob naslednjem obilnem cvetenju, ne glede na to, koliko ¢asa pretece med zaporednima
obilnima cvetenjema. Obilen obrod prepoznamo z opazovanjem na osnovni ravni. Obrod je obilen, ko je na
osnovni ravni ocenjen kot mocen ali masiven (Sifra 4 ali 5) in je delez dreves z navedeno stopnjo jakosti obroda
vecji od 60 % (Sifra 4 ali 5).

Stevilo plodov, prestetih v 30 sekundah (povpredje 3 Steti))
X

Sifra Opazovani del krognje

1 Spodnii
2 Srednji
3  Zgomiji

5.3.2.3 Dodatne informacije: olistanje

Olistanje je obdobje od specega brsta do faze dolzinske rasti poganjkov. Informacije o Casu in trajanju olistanja so
pomembne za razumevanje dejanskega stanja posameznih dreves in populacij gozdnih dreves v spreminjajocem
se okolju.

Postopki fenoloskih opazovanj olistanja temelji na sistemu tockovanja, ki ga uporabimo pri ocenjevanju razvojnih/
fenoloskih faz od specCega brsta do dolzinske rasti poganjkov. Pri fenoloskih opazovanijih se upostevata faza in
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delez kroSnje z razvijajoCimi se listi. Olistanje opisuje razvoj mladih listov. Popis te dodatne informacije izvajamo
samo na standardni in napredni ravni.

Postopki za oceno olistanja na razli¢nih ravheh gozdnega genetskega monitoringa:

5.3.2.3.1 Standardna raven

Na standardni ravni olistanje popiSemo na ravni posameznih dreves za vseh 50 opazovanih dreves vsakih 5 let.
Za vsako drevo zabelezimo dve oceni: faza olistanja in delez kroSnje z razvijajoCimi se listi. Za graficni prikaz in
sistem toCkovanja faz olistanja glejte smernice za gozdni genetski monitoring obravnavanih vrst (9. poglavje).

Podroben opis postopka:
1. Opazovanja olistanja je treba izvesti za izbrana in oznacena drevesa (50 dreves na ploskev).
2. Opazovanja je treba opraviti loCeno za vsako posamezno drevo ob uporabi daljnogleda ali digitalne fotografije.

3. O opazovanem delu kroSnje je treba porocati na opisnem obrazcu (1. zgornji/2. srednji/3. zgorniji in sredniji del
kro3nje). Oceniti je treba celotno krodnjo ali njen najvisji del (zgorniji), Ce je to mogoce.

4. O smeri kroSnje, za katero so bila opravljena opazovanja, je treba porocati na opisnem obrazcu (S — sever;
SV - severovzhod; V - vzhod; JV - jugovzhod; J - jug; JZ — jugozahod; Z — zahod; SZ — severozahod; VSE —
okoli celotne krosnje).

5. Ceje viden samo del kro$nje iz neke smeri, je treba pri nadaljnjih fenologkih opazovaniih to leto in vsa nadaljnja
leta obravnavati isti del kroSnje iz iste smeri opazovanja.

6. Napredek olistanja je treba opazovati redno (enkrat na teden) med celotnim obdobjem olistanja (trajanje
sezone olistanja je odvisno od biologije ciline drevesne vrste in okoljskih razmer).

7. Olistanje je treba zaceti opazovati dovolj zgodaj, da zajamemo najzgodnjeSe faze, ko lahko popiSemo
pomembne razlike na ravni posameznih dreves.

8. Opazovanja se koncajo, ko vsa izbrana drevesa dosezejo zadnjo fazo (Stevilo in opisi posameznih faz se med
vrstami razlikujejo). Popisati je treba fazo (fenofazo), v kateri je olistanje najbolj napredovalo.

Sifra DeleZ kro$nje z navedeno fazo olistanja (%)

1 > 0-33
2 > 33-66
3 > 66-99
4 100

5.3.2.3.2 Napredna raven

Na napredni ravni olistanje popiSemo na ravni posameznih dreves za vseh 50 opazovanih dreves vsako leto.
Vrednosti (faza olistanja in delez kroSnje s to fazo olistanja) so v razdelku 5.3.2.3.1, Standardna raven.

5.3.2.4 Dodatne informacije: senescenca

Senescenca listja je pomembna lastnost, ki lahko vpliva na dolzino rastne dobe tistih vrst, ki jim jeseni odpadejo
listi, nanj pa zelo vplivajo okoljski in genetski dejavniki. Informacije o ¢asu in trajanju fenologije senescence listov so
pomembne za razumevanije dejanskega stanja posameznih dreves in populacij gozdnih dreves v spreminjajoCem
se okolju.
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Postopki fenoloskih opazovanj senescence listov temeljjo na sistemu toCkovanja, ki ga upostevamo pri
ocenjevanju senescence listov. Podatki se zbirajo na ravni sestoja ali za posamezno drevo. Popis te dodatne
informacije opravimo samo na standardni in napredni ravni. Pri fenoloskih opazovanjih se upostevata faza in
delez kroSnje v tej fazi senescence.

Postopki za oceno fenologije senescence listov

5.3.2.4.1 Standardna raven

Na standardni ravni senescenco popiSemo na ravni posameznih dreves za vseh 50 opazovanih dreves vsakih
5 let. Za vsako drevo zabeleZzimo dve oceni: faza senescence in delez krosnje v tej fazi senescence. Za graficni
prikaz faz senescence glejte smernice za gozdni genetski monitoring obravnavanih drevesnih vrst (9. poglavje).

Podroben opis postopka:
1. Opazovanja senescence listov se izvedejo za izbrana in oznaCena drevesa (50 dreves na ploskev).

2. Opazovanija je treba opraviti lo¢eno za vsako posamezno drevo ob uporabi daljinogleda ali po potrebi digitalne
fotografije visoke locljivosti.

w

O opazovanem delu krosnje je treba porocati na opisnem obrazcu (1. zgornji/2. sredniji/3. zgornji in srednji del
krodnje). Oceniti je treba celotno krosnjo ali njen najvisji del (zgorniji), Ce je to mogoce.

>

O smeri kroSnje, za katero so bila opravljena opazovanja, je treba porocati na opisnem obrazcu (S — sever;
SV - severovzhod; V - vzhod; JV - jugovzhod; J - jug; JZ — jugozahod; Z — zahod; SZ — severozahod; VSE —
okoli celotne krosnje).

o

Ce je viden samo del krodnje iz neke smeri, je treba pri nadaljnjih fenoloskih opazovanijih to leto in vsa nadaljnja
leta obravnavati isti del kroSnje in iz iste smeri opazovanja.

~

Senescenco je treba oceniti dva- do trikrat na sezono (Cas in trajanje opazovanj senescence listov sta odvisna
od biologije vrste in okoljskih razmer).

®

Velja, da je zadnja faza (4. faza) dosezena, ko se vsaj en list (vkljucno s tistimi, ki so pred kratkim odpadli z
rastline) obarva v barvo, znacilno za pozno sezono. Popolnoma posuseni ali mrtvi listi, ki ostanejo na rastlini,
se ne upostevajo. Opazovanja prekinemo, ko vsi listi dosezejo 3. fazo senescence — listi se obarvajo rumeno
in prenehajo fotosintetizirati.

©

Delez listov v vidnem delu kroSnje, ki so v opisani fazi ali so ze presegli to fazo, je treba popisati ob uposStevanju
klasifikacije faz senescence listov.

Listi/iglice so zeleni

Listi/iglice so zelene barve, ki se spreminja v rumeno (zelenkasto rumena)

Listi/iglice so rumene barve, ki se spreminja v rjavo (rjavkasta)

Ml =

Listi/iglice so rjavi/odpadli

> 0-33
> 33-66
> 66-99

100

Ml =
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5.3.2.4.2 Napredna raven

Senescenco popisemo na ravni posameznih dreves za vseh 50 opazovanih dreves vsako leto. Vrednosti (faza
senescence in delez kroSnje v tej fazi) so v razdelku 5.3.2.4.1, Standardna raven.

5.3.2.5 Dodatne informacije: sinhronizacija cvetenja

Sinhronizacija cvetenja je del fenologije cvetenja, ki se posveCa Casu razvoja moskega in Zzenskega cveta s
popisom razli¢nih fenoloskih faz (Ducci in sod. 2012). Sinhronizacijo cvetenja spremljamo samo na napredni ravni
na podlagi podatkov, zbranih za verifikator Cvetenje (glejte 5.3.2.1). S to informacijo ugotavljamo, ali je cvetenje
moskih in zenskih cvetov v spremljanem sestoju ¢asovno usklajeno.

5.3.2.5.1 Napredna raven

Sinhronizacijo cvetenja popiSemo na ravni posameznih dreves za vseh 50 opazovanih dreves ob vsakem
ocenjenem obilnem cvetenju v istih letih, kot zbiramo seme za vecino vrst (enako kot Cvetenje na napredni ravni).

5.4 Vzorcenje
5.4.1 Postopek vzorcenja za analizo DNK

VzorCenje je sestavni del gozdnega genetskega monitoringa. Zato potrebujemo standardizirane postopke
vzor&enja, da zagotovimo najboljSe rezultate, pridobljene z analizo DNK. Postopki vzorCenja, oprema in materiali,
Ki jih potrebujemo za vzor&enje, so opisani v tem poglavju. Predstavljeni so primeri, znacilni za posamezne vrste,
in nasveti za vzorCenje (npr. primeren material, ki ga lahko vzor¢imo, posebnosti nabiranja semen za testiranje
semena itd.).

Oprema, ki jo potrebujemo za vzorcenje:
+ plasti¢ne/papirnate vreCke za vzorce (100 vreck za 50 vzorcev odraslih osebkov in 50 vzorcev mladja);
« Skarje/obrezovalniki ali noz za veje;
+ plasti¢ne nalepke/aluminijaste oznake;
+ elektri¢ni baterijski vrtalnik, dodatne baterije;
» sveder s premerom od 6 do 10 milimetrov, dodatni svedri;
+ 0,5-litrska izpiralka z destilirano vodo, dodatnih 5 litrov destilirane vode;
« destilirana voda za &is&enje svedra;
« bombazne vrecke ali posode za semena/storze;
+ plastiCne vreCke s silikagelom za susenje vzorcev med vzor¢enjem in transportom;
+ vodoodporna pisalg;

+ posode iz stiropora ali druge toplotno izolirane posode s hladiinim vlozkom za zasc&ito vzorcev pred
prevelikimi temperaturnimi nihaniji.

5.4.1.1 VzorcCenje odraslih dreves

Vzorditi je treba vsa oznacena drevesa na ploskvi (50 odraslih dreves za enodomne vrste; 25 Zenskih in 25 moskih
dreves za dvodomne ali funkcionalno dvodomne vrste). Material z vsakega drevesa je treba hraniti v loCeni
plasti¢ni/papirnati/bombazni vrecki. Pri hibridizirajoCih vrstah in vrstah z vegetativnim razmnozevanjem (klonih)
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je priporodljivo vzorciti in genotipizirati veCje zaCetno Stevilo odraslih dreves (npr. 100, glejte Preglednico 5.2),
saj lahko v monitoring vklju&imo samo osebke &iste vrste in samo po en osebek z istim genotipom. Ce zadetna
analiza DNK pokaze zelo visok odstotek hibridizacije, je treba za gozdni genetski monitoring poiskati drug sestoj
(razen €e ni namen raziskave prav monitoring hibridnega sestoja).

Komentar k Stevilu vzoréenih dreves pri dvodomnih vrstah:

Potrebno je opozoriti, da 25 Zenskih in 25 moskih dreves pri dvodomnih ali funkcionalno dvodomnih vrstah
predstavlja zgolj polovico skupnega Stevila moznih starSev, ki prispevajo k naslednji generaciji, v primerjavi
s 50 odraslimi enodomnimi drevesi. OdloCitev, da se za enodomne in dvodomne vrste vzorci enako Stevilo
odraslih razmnozevalno aktivnih dreves, izvira predvsem iz prakticnih razlogov, 1. v izogib povecanju delovnih
obremenitev in stroSkov zaradi spremljanja 100 dreves (zlasti iz naslova fenoloSkih opazovanj), kot tudi
prekomernemu povecanju ploskve za monitoring.

Primeren material za vzorenje za genetsko analizo je lahko naslednji (Slika 5.2: a, b, ¢, d):
* veje z brsti (2-3 veje na drevo, dolge 5-10 centimetrov z 1 ali 2 brstoma), odrezane s Skarjami ali nozem;
+ svezi listi/iglice (5—10 svezih listov/iglic z vsakega drevesa);

* les s kambijem, odvzet z vrtanjem 4 centimetre globoko v vsako drevo (z elektrinim baterijskim vrtalnikom,
s katerim napolnimo 2-mililitrsko mikrocentrifugirko, ali s prirastnim svedrom, s katerim izvrtamo dva
3-centimetrska lesna izvrtka).

Slika 5.2: Rastlinski material za genetsko analizo (a in b — les s kambijem; ¢ in d — svexzi listi ali iglice).
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Med zgoraj navedenimi moznostmi izberemo vrsto materiala, ki ga je lazje nabrati. Vzorceni material za genetsko
analizo je lahko kombinacija ve¢ vrst tkiva, npr. brstov, svezih listov ali lesa s kambijem. V dolo¢enih primerih je
pred zaCetkom vzorCenja treba pridobiti lastnikovo dovoljenje za odvzem materiala, ki ga bomo vzorcili (npr. e
bomo vrtali). Listavci so obdutljivejSi za vzoréenije z vrtanjem, zato je priporocljivo uporabiti manj invazivne pristope,
¢e je mogoce (listi, vejice z brsti). Pri listavcih je odvzem vzorcev z vrtanjem najprimerneje izvesti med januarjem
in marcem (zunaj vegetacijskega obdobja), saj se rane takrat hitreje celijo. Ce Zelimo prepreciti $kodljive vplive na
kakovost debla, je najbolje vrtati v najnizji del debla &im blizje tlom. Pri iglavcih je vrtanje manj problemati¢no, saj
se rane, ki nastanejo zaradi vrtanja, zelo hitro zapolnijo s smolo.

VreCke z materialom za analizo DNK je treba sistemati¢no in dosledno oznacevati. Pri projektu LIFEGENMON
smo se dogovorili, da bomo vzorce oznacevali tako: SI-I-FSY-A-01

DE - koda drzave (npr. Sl — Slovenija);

| — Stevilka ploskve/sestoja;

FSY — latinsko ime vrste, v prikazanem primeru Fagus sylvatica;
A —odrasel (iz angl.: adult);

01 - Stevilka drevesa od 1 do 50.

Vse vrste vzorceyv je priporocljivo vstaviti v izolirane posode (na primer posode iz stiropora, ki se uporabljajo za
prevoz temperaturno obdutljivin materialov) s hladilnim vlozkom, da na terenu in med transportom preprecimo
prevelika temperaturna nihanja.

5.4.1.2 Vzor&enje mladja

Miladije je treba vzorciti na 20 podploskvah z mladjem (neposredno poleg 1 m?velike ploskve za oceno obilnosti/
prezivetja) tretje leto po kalitvi (3-letne rastling). Zbere se petdeset vzorcev miladja: 3 rastline z 10 naklju¢no
izbranih podploskev z mladjem, po 2 s preostalih 10 podploskev. Za hibridizirajoCe vrste in vrste z vegetativnim
razmnozevanjem (kloni) je treba vzorditi in genotipizirati 100 vzorcev mladja. Odstotek hibridizacije se izracuna iz
rezultatov za vseh 100 vzorcev, nato se naklju¢no izbere 50 nehibridiziranih osebkov z edinstvenimi genotipi za
izracun drugih molekularno genetskih verifikatorjev in dodatnih informacij.

Material mladja, primeren za ekstrakcijo DNK:

+ veje z brsti (2 ali 3 veje na osebek, dolge 3 do 5 centimetrov z 1 ali 2 brstoma), odrezane s Skarjami/
obrezovalniki ali nozem za vejeg;

+ sveri listi/iglice (odtrgajte 2 do 5 svezih listov z vsakega osebka).

Priporocilo: koli¢ino rastlinskega materiala lahko za ekstrakcijo DNK zmanjSate; za ekstrakcijo DNK je obiajno
dovolj vzor€iti 2 ali 3 brste/liste. Vendar je vedno bolje imeti na voljo nekaj brstov ve€ za ponovitve v laboratoriju in
rezervo za morebitne ponovitve analiz v prihodnosti. Material z vsakega drevesa je treba hraniti v loCeni plasticni/
papirnati/lbombazni vrecki.

VreCke je treba sistematicno in dosledno oznacCevati. Pri projektu LIFEGENMON smo se dogovorili, da bomo
vzorce naravnega mladja oznacCevali tako: SI-I-FSY-NR-01

S| - koda drzave (npr. Sl — Slovenija);

| — Stevilka ploskve/sestoja;

FSY — latinsko ime vrste, v tem primeru Fagus sylvatica;

NR - naravno mladje (iz angl.: natural regeneration);

01 - Stevilka drevesa od 1 do 50.
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Slika 5.4: Zbrana semena/storzi (navadna bukev in bela jelka).
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5.4.1.3 VzorCenje semena
Semena potrebujemo za analizo DNK in testiranje semena na napredni ravni monitoringa.

Cas nabiranja semen se razlikuje od drzave do drzave ter je odvisen od biologije ciline drevesne vrste in okoljskih/
podnebnih razmer posameznega obmocja. Na primer pri beli jelki (Abies alba) se semena v srednji Evropi obi¢ajno
zacnejo nabirati ob koncu avgusta, v juzni Evropi pa med septembrom in oktobrom. Semena navadne bukve
(Fagus sylvatica) se obiCajno nabirajo od septembra do novembra.

+ Semena je treba nabrati z 20 izbranih semenskih dreves in vzorditi je treba vsaj 200-300 semen na
materinsko drevo z veC razli¢nih vej (na voljo mora biti vecje Stevilo semen, da zagotovimo, da imamo
zadostno Stevilo polnih semen), 20 polnih semen na drevo se uporabi za analizo DNK, skupno 400 semen
za vsa testirana semenska drevesa na oceno. Pri hibridizirajocih vrstah se za analizo DNK uporabi 30 polnih
semen na drevo; odstotek hibridizacije se izrauna iz rezultatov za vseh 600 semen, nato se naklju¢no
izbere 400 nehibridnih semen za izracun drugih molekularno genetskih verifikatorjev in dodatnih informacij.

+ Semena navadne bukve je treba nabrati tako, da splezamo na drevesa, (po potrebi) odrezemo vec vej in
naberemo plodove, ki vsebujejo semena, neposredno z ve;.

+ Semena bele jelke je treba nabrati tako, da splezamo na drevesa in naberemo storze pred fazo odpiranja
lusk (ko so luske storzev zaprte in so semena Se vedno v storzu) (Slika 5.3).

+ Semena z razlicnih materinskih dreves je treba hraniti v lo¢enih bombaznih vreCkah ali posodah, ki morajo
biti jasno in nedvoumno oznacene (Slika 5.4).

« VreCke je treba sistematicno in dosledno oznacevati. Pri projektu LIFEGENMON smo se dogovorili, da
bomo vzorce semen oznacevali tako: SI-I-FSY-ST-X

Sl —koda drzave (npr. S| — Slovenija);

I — Stevilka ploskve/sestoja;

FSY - latinsko ime vrste, v tem primeru Fagus sylvatica;

ST —semensko drevo;

X - Stevilka drevesa, oznagena na semenskem drevesu (ohraniti je treba iste Stevilke, kot so bile dolo&ene
pri izbiranju odraslih dreves).

Ves rastlinski material, zbran za analizo DNK, se hrani pri temperaturi priblizno 2-3 °C (ne zamrznjeno/ne pri manj
kot 0 °C) najveC 3 dni, nato se ga ¢im prej posljie v laboratorij na analizo DNK. Za transport semen in storzev v
laboratorij za analizo DNK je na voljo veC€ €asa, saj ni tveganja degradacije DNK.

5.4.2 Vzorcenje semena za testiranje semena

Skladno s pravili ISTA (2020) je cilj vzorCenja semena pridobiti dovolj velik vzorec za testiranje semena. Vzorec za
testiranje semena v okviru gozdnega genetskega monitoringa na ploskvi za genetski monitoring pridobimo tako, da
naklju¢no naberemo majhne koli¢ine semena na razlicnih mestih, nato pa vsa semena zmeSamo, da dobimo skupni
vzorec (velja za vrste Kjer je nabiranje semena s tal prakti¢no izvedljivo). Vsaka faza vzorCenja mora biti izvedena z
ustreznimi metodami in opremo. V tem poglavju opisujemo postopek vzorCenja tezkega in lahkega (raznaSanje z
vetrom) semena za testiranje semena ciljinih drevesnih vrst v okviru gozdnega genetskega monitoringa.

5.4.2.1 VzorCenje za testiranje semena vrst s tezkim semenom (npr. Fagus spp.,
Quercus spp.)

Tezka semena nekaterih vrst, na primer Fagus spp. in Quercus spp., je treba nabrati v semenskih letih s tal,
potem ko semena odpadejo. Cas nabiranja semen s tal se razlikuje od drzave do drZave ter je odvisen od
biologije ciline drevesne vrste in okoljskih/podnebnih razmer posameznega obmocja. Na primer v sredniji Evropi
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je treba semena navadne bukve nabrati od oktobra do novembra, potem ko semena odpadejo. Semena katere
od vrst hrastov (Quercus spp.) je treba za testiranje semena nabrati jeseni, potem ko semena odpadejo. Vzorec
semena mora biti reprezentativen, zato je treba semena nabirati po celotnem obmodju ploskve. Torej je semena
treba zbirati sistematicno, in sicer tako, da se pomikamo od enega roba ploskve do drugega in poberemo nekaj
vidnih semen s tal vsakih 10 metrov (korakov) (glejte Sliko 5.5).

Semena divie ¢eSnje (Prunus avium) je treba nabrati tako, da splezamo na drevesa, preden plodovi dozorijo in
jih pojedo ptisi. Cas zbiranja plodov se lahko razlikuje od drzave do drzave glede na okoliske/podnebne razmere
posameznega obmodja. Plodove divie ¢eSnje je v Evropi po navadi treba nabrati od pozne pomladi do sredine
poletja.

Po pravilih ISTA (2020) za testiranje semena potrebujemo razlicne koliCine semena pri razlicnih vrstah
(Preglednica 5.2). Semena z razlicnih ploskev je treba hraniti v loCenih bombaznih vreckah ali perforiranih posodah,
ki morajo biti oznaCene. Vsa semena je treba po zbiranju ¢im prej poslati v laboratorij za testiranje semena.

5.4.2.2 VzorCenje za testiranje semena vrst z lahkim semenom (razSirjanje z vetrom)
(npr. Abies spp., Populus spp., Pinus spp., Fraxinus spp.)

Pri lahkem (razsirjanje z vetrom) semenu, kakrSnega imajo vrste Abies spp., Populus spp. in Pinus spp., semena
za testiranje ni mogoce pobrati s tal po raztrosu semena v semenskem letu. Za to bi porabili preveC Casa in
truda. Priiglavcih je treba zrele storze nabrati pred odpiranjem storzevih lusk in raztrosom semena; Cas raztrosa/
nabiranja semen je pri razli¢nih vrstah razli¢en (npr. pri vrstah Abies spp. seme dozori in se raztrosi isto leto po
cvetenju, v nasprotju z njo pa pri vrstah Pinus spp. seme dozori in se raztrosi dve leti po cvetenju). Zato je semena/
storze teh vrst treba nabrati s plezanjem na drevesa. Na primer za testiranje semena vrste Abies spp. je mogoce
in tudi priro¢no uporabiti meSanico semen s storzev, zbranih za analizo DNK (velja tudi za vrste s tezkimi semeni):

+ nabrati je treba vsaj 10 storzev z vsakega od 20 izbranih semenskih dreves (potrebno je nabrati priblizno
enako Stevilo storzev z vseh dreves tj. 10 storzev na drevo/200 storzev na 20 semenskih dreves) (Slika 5.6);

storze je treba nabrati tako, da splezamo na drevesa in naberemo polne storze (z zaprtimi luskami storzev)
neposredno z vej;

storze z razlicnih materinskih dreves je treba hraniti v locenih bombaznih vreCkah ali posodah, dokler se luske
ne odprejo (odpiranje lusk storzev je mogoce pospesiti z dolocenimi postopki, npr. najprej jih namocimo in
jih nato za nekaj dni vstavimo v komore z nadzorovano temperaturo pod 50 °C);

nabrane storze je treba 2-3 mesece hraniti v suhem prostoru z dobrim prezraCevalnjem, dokler se luske
storzev ne odprejo in je mogoce pobrati semena;

zmesati je treba semena vseh 10 storzev z enega drevesa;

priblizno 200 semen (~ 20 g semen, odvisno od posamezne vrste) je treba vzorditi za molekularnogenetske
analize (analizira se 20 semen na drevo, vendar za analizo DNK potrebujemo ve¢ semen, saj so nekatera
lahko prazna), preostala semena se uporabijo za testiranje semena;

vsa preostala semena z 20 semenskih dreves je treba zmesati in 120 g (~ 3000 semen) mesanice Cistih
semen vzeti za testiranje semena za Abies spp. (Preglednica 5.2 in Preglednica 5.3).

Semena jesenov (Fraxinus spp.) je treba nabrati, preden zacnejo odpadati (Cas nabiranja semen se lahko razlikuje
od drzave do drzave ter je odvisen od biologije vrste in okoljskih/podnebnih razmer na posameznih obmodijih).
Zato je semena treba nabrati s plezanjem na drevesa.

Zivlienjska doba semen topolov (Populus spp.) je zelo omejena (2-4 dni), zato jih je treba nabrati &im prej po
pojavu belih viaken, podobnih bombazu (po navadi maja, vendar je to v razli¢nih drzavah razli¢no ter je odvisno od
biologije vrste in okoljskih/podnebnih razmer posameznega obmodja). Zato je semena treba nabrati s plezanjem
na drevesa.
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Slika 5.6: Storzi bele jelke, zbrani s posameznih dreves.

Preglednica 5.2: Velikost vzorca za testiranje semena. Velikost vzorcev je izpeljana iz nominalne teze 1000 semen za
posamezno vrsto, kar bi moralo na podlagi razpoloZljivih dokazov zadoS&ati za vecino testiranih vzorcev.

NajmanjSa masa vzorca

Delovni vzorec za analizo

Vrsta NajvecCja masa serije [g] Izhodiscni vzorec [g] Cistosti [g]
Abies alba Mill. 1000 240 120

Fagus sylvatica L. 5000 1000 600
Fraxinus spp. 1000 400 200

Pinus nigra J.F. Arnold 1000 100 50
Populus spp. 50 5 2
Prunus avium L. 1000 900 450
Quercus spp. 5000 500 semen 500 semen

63



O

64

Terensko delo

Preglednica 5.3: Pregled materiala, potrebnega za molekularnogenetske analize in testiranje semena v okviru gozdnega
genetskega monitoringa.

Molekularnogenetske analize (ekstrakcija DNK)

Obicajne vrste Vrste s hibridizacijo/kloni
Enodomne vrste: Enodomne vrste:

50 razmnozevalno aktivnih osebkov (genotipiziranih
kot sestavni del procesa izbire dreves; &e so
odkriti hibridi/kloni, je treba vzorciti in genotipizirati
dodatnih 50; izmed vseh nehibridnih osebkov z
Odrasla drevesa unikatnim genotipom se jih 50 naklju¢no izbere za

nadaljnje analize)

50 razmnozevalno aktivnin osebkov

Dvodomne ali funkcionalno dvodomne vrste: Dvodomne ali funkcionalno dvodomne vrste:

25 Zenskih in 25 moskih razmnoZzevalno aktivnih
osebkov (preverjanje hibridizacije/klonov po enakem
postopku kot pri enodomnih vrstah)

25 Zenskih in 25 moskih razmnozevalno aktivnih
osebkov

100 vzorcev mladja na oceno (vseh 100 vzorcev
je potrebno genoatipizirati, izmed vseh nehibridnih
Miladje 50 vzorcev mladja na oceno osebkov z unikatnim genotipom se jih 50 naklju¢no
izbere za nadaljnje analize; Ce je potrebno, se
nabere in genotipizira dodatnih 50 vzorcev)

Nabiranje posamicno z 20 izbranih semenskih Nabiranje posami¢no z 20 izbranih semenskih
Seme dreves; nabrati je treba vsaj 200-300 semen dreves; nabrati je treba vsaj 200-300 semen na
na drevo z vec razli¢nih vej in jih nato zmesati; drevo z vec razli¢nih vej in jin nato zmeSati; analizira
analizira se 20 semen na drevo, skupaj 400 semen se 30 semen na drevo, skupaj 600 semen

Testiranje semena

MeSano seme, nabrano s tal ali iz meSanice semen iz storzev/semen, nabranih z 20 posameznih dreves

Seme (Preglednica 5.2)

Viri
Alizoti PG, Kilimis K, Gallios P (2010) Temporal and spatial variation of flowering among Pinus nigra Arn. clones under
changing climatic conditions. For Ecol Manag 259:786-797. https://doi.org/10.1016/j.foreco.2009.06.029

Beuker E, Raspe S, Bastrup-Birk A, Preuhsler T (2010) Phenological Observations. Manual Part VI. In: Manual on methods
and criteria for harmonized sampling, assessment, monitoring and analysis of the effects of air pollution on forests.
UNECE, ICP Forests, Hamburg

Ducci F, De Cuyper B, Paques LE, Proietti R, Wolf H (2012) Reference protocols for assessment of trait and reference
genotypes to be used as standards in international research projects. CRA SEL, Arezzo, Italy

Mund M, Kutsch WL, Wirth C, Kahl T, Knohl A, Skomarkova MV, Schulze ED (2010) The influence of climate and
fructification on the inter-annual variability of stem growth and net primary productivity in an old-growth, mixed beech
forest. Tree Physiol 30:689-704. https:/doi.org/10.1093/treephys/tpq027

Seifert T, Muller-Starck G (2009) Impacts of fructification on biomass production and correlated genetic effects in Norway
spruce (Picea abies [L.] Karst.). Eur J For Res 128:155. https://doi.org/10.1007/s10342-008-0219-5

The International Seed Testing Association (ISTA) (2020) International Rules for Seed Testing. Bassersdorf, Switzerland.
https://doi.org/10.15258/istarules.2020.F


https://doi.org/10.1016/j.foreco.2009.06.029
https://doi.org/10.1007/s10342-008-0219-5
https://doi.org/10.15258/istarules.2020.F







s TG~

LIFE13 ENV/S1/000148

PriroCnik za gozdni genetski monitoring

Chapter

Laboratorijske
analize in analiza
podatkov

Filippos A. ARAVANOPOULQOS?, Barbara FUSSI?, Marjana WESTERGREN', Marko
BAJC', Darius KAVALIAUSKAS?, Nikolaos TOURVAS?, Rok DAMJANIC', Natalija
DOVC', Nataga SIBANC', Paraskevi ALIZOTE, Ermioni MALLIAROU?, Evangelia
AVRAMIDOU?#, Evangelos BARBAS®, Gregor BOZIC', Philip BRAILEY-JONES!,
Anna-Maria FARSAKOGLOU®5, Domen FINZGARE, loannis GANOPOULOS?®,
Monika KONNERT?, Hojka KRAIGHERT!

Navedba: Aravanopoulos in sod. (2020) Laboratorijske analize in analiza podatkov. V: Bajc in
sod. (ur.) Priro¢nik za gozdni genetski monitoring. Gozdarski institut Slovenije: ZaloZba Silva
Slovenica, Ljubljana, str. 67-130. http://dx.doi.org/10.20315/SFS.168

Povezane ustanove:
' Aristotelova univerza v Solunu (AUTH), Grcija
- Bavarski urad za gozdno genetiko (AWG), Nemcija
- Gozdarski institut Slovenije (GIS), Slovenija
- InStitut za sredozemske gozdne ekosisteme, DEMETER, Grcija
- Evropski program varovanja gozdnjh genskih virov (EUFORGEN),
Evropski in&titut za gozdove (EFI), Spanija
6 InStitut za evolucijsko biologijo, Univerza v Edinburgu, Zdruzeno kraljestvo
- In&titut za Zlahtnenje rastlin in rastlinske genske vire, HAO ELGO DEMETER, Grcija

[ AN



68

Laboratorijske analize in analiza podatkov

6.1 Uvod

Laboratorijske analize so pomemben del gozdnega genetskega monitoringa. Vsi trije kazalniki (selekcija, genetska
variabilnost in pretok genov/sistemi opraSevanja), ki so se preucCevali v okviru projekta, temeljijo na podatkih
in rezultatih, pridobljenih iz laboratorijskih analiz. Laboratorijske analize lahko razdelimo na tri glavne dele: (1)
rokovanije z vzorci in njihovo shranjevanije, (2) testiranje semena in (3) analiza DNK. Prvi del je izrednega pomena,
saj je shranjevanje rastlinskega tkiva in DNK bistveno za poznejSo ponovno preucitev starih vzorcev z izboljSanimi
protokoli ali novimi vrstami analiz. Ker genetski monitoring temelji na Casovnem vrednotenju, je ta moznost seveda
iziemmno pomembna za ustrezno primerjavo vzorcev. Testiranje semena je bistveno za ugotavljanje fitnesa in se
ga izvaja na napredni ravni gozdnega genetskega monitoringa. Analiza DNK oz. molekularnogenetske analize
so edina osnova za oceno dveh kazalnikov (»genetska variabilnost« in »pretok genov/sistemi oprasevanja«), z
analizo testov osamelcev Fg; pa prispeva pa tudi h kazalniku »selekcija«. To poglavje vsebuje tudi informacije o
podatkovnih zbirkah ter preverjanju integritete in filtriranju podatkov, zaklju¢i pa se s pomembnimi ugotovitvami
o interpretaciji vrednosti genetskega monitoringa, ki so povezane z ukrepi, potrebnimi na ploskvi za genetski
monitoring in morda tudi SirSe.

6.2 rokovanje z vzorci in njihovo shranjevanje
6.2.1 Rokovanje z vzorci

Zarokovanije in obdelavo vseh vrst vzorcev veljajo enaka splos$na pravila. Priporoca se upoStevanje laboratorijskega
standarda ISO/IEC 17025:2017.

a. Zagotavlja naj se sledljivost vzorcev in analiz. Poskrbeti je treba za pravilno in konsistentno oznacevanje
vzorcev v vseh fazah analize, od oznagevanja na terenu naprej. Dobro evidentiranje vzorcev in analiz je
kljucnega pomena.

b. Preprediti je treba navzkrizno kontaminacijo vzorcev. Vse povrSine in orodja, ki se uporabljajo pri manipulaciji z
vzorci, se dekontaminira, da ne pride do prenosa DNK med razli¢nimi vzorci. Na trgu je ve¢ izdelkov (tekocin,
pen), ki unicujejo DNK na povrSinah, enak ucinek pa ima tudi 5-odstotni natrijev hipoklorit (NaClO). Orodje
za manipulacijo z vzorci (pincete, Skarje, nozi, luknjalniki itd.) je treba med posameznimi manipulacijami
dekontaminirati, kar hitro in enostavno storimo z oziganjem. Delovne konice orodij lahko neposredno ozgemo
v plamenu Bunsenovega ali rocnega plinskega gorilnika, ali pa jih potopimo v etanol in ozgemo. Preden orodje
uporabite za naslednji vzorec, pocakamo 15-20 sekund, da se ohladi.

c. Viale za shranjevanje vzorcev rastlinskega tkiva in DNK morajo biti sterilne, brez DNK/RNK, nukleaz in
pirofosfatov. Za shranjevanje vzorcev pri ultra nizki temperaturi (pod =70 °C) so potrebne primerne krioviale,
posode in etikete/oznacevalna pisala, ki ohranijo integriteto in delovanje pri tako nizki temperaturi. Na trgu so
Stevilni primerni izdelki, zato se obrnite na lokalne ponudnike.

d. Ves potroSni material (na primer pipetne konice za alikvotiranje ekstrahirane DNK) in mediji (na primer pufri za
shranjevanje DNK) morajo biti sterilni ter brez DNK/RNK, nukleaz in pirofosfatov.

6.2.2 Shranjevanje vzorcev

Strategija shranjevanja svezega rastlinskega tkiva za analizo DNK je odvisna od vrste tkiva in Casa, v katerem je
mogoca laboratorijska obdelava vzorcev. V sploSnem velja pravilo, da morajo biti vzorci obdelani ¢im hitreje in
shranjeni tako, da se kar najbolj omeji degradacija DNK. Shranjevanje semen za testiranje kalivosti je opisano v
podpoglavju 6.2.2.4.
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6.2.2.1 Shranjevanje vzorcev rastlinskega tkiva za ekstrakcijo DNK na terenu
6.2.2.1.1 »Mokri« pristop

Stabilnost Stevilnih rastlinskih tkiv lahko na terenu vzdrzujemo tako, da jih shranimo v plasti¢no vrecko z zapiranjem
na zadrgo, stran od neposredne sonéne svetlobe in spremenljive temperature. Skatle iz stiropora, na primer tiste,
ki se uporabljajo za posiljanje temperaturno obcutljivih materialov, so priro¢na reSitev za blazenje prekomernih
temperaturnih sprememb in zaSc&ito vzorcev pred neposredno son¢no svetlobo. V Skatlo damo majhno koli¢ino
mokrega ledu ali hladilni viozek, vendar poskrbimo, da vzorci ne pridejo neposredno v stik z ledom ali hladilnim
vlozkom. Tako shranjene vzorce moramo Se isti dan spraviti v neprekinjen vir kontroliranega hlajenja (Prendini in
sod. 2002).

6.2.2.1.2 »Suhi« pristop

Drug priliublien pristop za preprecitev prekomerne degradacije DNK v vzorcih rastlinskega tkiva pred dostavo v
laboratorij je hitro suSenje vzorceyv s silikagelom. VVzorce vstavimo v oznacene papirnate vrecke in nato v plasti¢ne
vreCke z zapiranjem na zadrgo skupaj s silikagelom. Uporabimo vsaj 10-kratno koli¢ino indikatorskega silikagela
v primerjavi z rastlinskim tkivom (razmerje med tezo silikagela in vzorca 10 : 1). VreCke z vzorci in silikagelom
shranimo v tesno zaprtih plasti¢nih Skatlah ali plasti¢nih vreckah, ki jih je mogoce zatesniti in jih zas&itimo pred
neposredno soncno svetlobo. SuSenje vzorcev na terenu je udinkovito samo pri vzorcih z visokim razmerjem
med povrsino in prostornino, na primer pri listih ali iglicah. Vecje vejice, plodovi in podobni debelejSi vzorci se
lahko susijo predolgo, kar lahko povzroCi degradacijo DNK, zato je tovrstne vzorce priporocljivo shraniti pri nizji
temperaturi (glej 6.2.2.1.1) in jih Se isti dan spraviti v neprekinjen vir kontroliranega hlajenja. (Prendini in sod. 2002,
Chase in Hills 1991)

6.2.2.2 Shranjevanje vzorcev rastlinskega tkiva za ekstrakcijo DNK v laboratoriju
6.2.2.2.1 Kratkoro¢no shranjevanje

Vzorce vecine svezih rastlinskih tkiv (vejice z listi/iglicami/brsti, lubje s kambijem) lahko 2-3 dni varno hranimo
pri temperaturi od +2 do +4 °C brez pomembnega vpliva na koli¢ino ali kakovost DNK (Systma in Schaal 1985,
Prendini in sod. 2002). Semena, ki niso rekalcitrantna, v sploSnem veliko bolje kljubujejo degradaciji DNK in jih
lahko ved tednov ali celo mesecev, odvisno od vrste, varno hranimo pri temperaturi od +2 do +4 °C, vendar pa
je priporocliivo nadzirati raven vlage, da se prepredi rast plesni in/ali bakterij.

6.2.2.2.2 SrednjeroCno shranjevanje

Vzorce sverega rastlinskega tkiva lahko hranimo v zamrzovalniku (-20/~80 °C) ve¢ let. Ceprav je biologka
(encimska) degradacija DNK v zamrznjenem stanju ve¢inoma zavrta, Se vedno lahko pride do degradacije DNK,
Zlasti kemiéne. Ce je na voljo dovolj virov, je priporogljivo uporabiti strategije dolgoroénega shranjevanja, kadar
koli je mogoce (Prendini in sod. 2002, Campbell in sod. 2018).

6.2.2.2.3 Dolgoro¢no shranjevanje

Pri dolgoro€nem shranjevanju se DNK najbolje ohrani s krioshranjevanjem, tj. ohranjanjem vzorcev v steklastem
stanju (pod tocko steklastega prehoda za materiale na vodni osnovi). V steklastem stanju sta bioloska in kemicna
degradacija DNK zavrti, kolikor je le mogoce (Campbell in sod. 2018, Center for Plant Conservation 2020). Pri
dolgoro&nem krioshranjevanju se vzorci obi¢ajno hranijo v sistemih za krioshranjevanje v parni fazi teko¢ega dusika
ali v specializiranih mehanskih zamrzovalnikih z ultra nizko temperaturo, ki omogodajo vzdrzevanje temperature
pod toCko steklastega prehoda za bioloSke vzorce (navaja se temperatura med —132 in =136 °C) (Prendini in
sod. 2002, Campbell in sod. 2018, Center for Plant Conservation 2020). Ker je za sisteme za krioshranjevanje
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potrebna posebna infrastruktura in/ali so povezani z visokimi zacetnimi investicijami in tekodimi stroski, za Stevilne
raziskovalne ustanove obicajno niso dosegljivi (Campbell in sod. 2018, Center for Plant Conservation 2020).

Stevilna rastlinska tkiva ostanejo dovolj ohranjena za ekstrakcijo visokokakovostne DNK tudi pri dolgoroénem
shranjevanju pri manj strogih pogojih (od =80 do —20 °C). Neubig in sod. (2014) so ugotovili, da se je v rastlinskem
materialu, ki je bil zamrznjen 24 let, ohranila DNK visoke kakovosti, ne glede na to, ali je bilo tkivo shranjeno pri
temperaturi —20 ali —80 °C. Zlasti v semenu se DNK visoke kakovosti ohrani tudi brez krioshranjevanja, ekstrahirati
pa jo je mogoce celo iz starega neviabilnega semena, Ce je shranjeno v stabilnih pogojih pri ali pod —20 °C
(Walters in sod. 2006). Ceprav je krioshranjevanje nedvomno najzanesljivejsi in najvarnejsi pristop za dolgoroéno
shranjevanje rastlinskega tkiva z nizkim tveganjem degradacije DNK, je mogoce DNK v rastlinskih tkivih dobro
ohraniti tudi pri vi§jih temperaturah pod ledis¢em (Walters in sod. 2006, Neubig in sod. 2014). Da se tveganje
degradacije DNK kar najbolj zmanjsa, je treba slediti naslednjim priporo&ilom za dolgoro¢no shranjevanje vzorcev
rastlinskega tkiva:

a. Zagotoviti moramo stabilne pogoje shranjevanja in preprediti temperaturna nihanja. V sploSnem velja, da
mora biti temperatura shranjevanja ¢im nizja. Dolgoro€no shranjevanje pod tocko steklastega prehoda, t;.
krioshranjevanje, je najbolj priporocljivo, sledita mu shranjevanje pri —80 °C in nato pri —20 °C. Shranjevanju pri
temperaturi nad —20 °C se izogibamo.

b. lzmenjujoCa zamrzovanja in odmrzovanja poskodujejo tkivo in DNK (glej okvira 6.1 in 6.2), zato je priporocljivo,
da se vzorci rastlinskega tkiva hranijo v ve¢ ponovitvah, tako da lahko za ekstrakcijo DNK iz prostora za
shranjevanje vzamemo in odmrznemo samo eno ponovitev namesto celotne partije. Ce je mogode, ponovitve
razdelite med vsaj dva sistema za shranjevanije, da se zmanjSa tveganje izgube vseh ponovitev, Ce pride do
kriti¢ne okvare opreme.

c. Ker je vecCina procesov degradacije DNK odvisna od prisotnosti vode, omogoca susenje vzorceyv (z liofilizacijo
ali silikagelom) pred zamrznitvijo dodatno raven zascite pred degradacijo DNK, zlasti e pride do odmrznitve
zaradi okvare opreme. Zlasti seme, ki ni rekalcitrantno, mora biti suho. Priporocljivo je, da seme najveC en
teden suSimo na zraku, preden ga zamrznemo (Walters in sod. 2006).

d. Ce je na voljo dovolj virov, je priporodliivo poleg vzorcev rastlinskega tkiva shranjevati tudi ekstrakte DNK, saj
s0 vzorci ekstrahirane DNK stabilngjsi od tkiva (Prendini in sod. 2002). Ve¢ informacij o shranjevanju vzorcev
DNK je v poglavju 6.2.2.3.

Okvir 6.1: Cikli zamrzovanja in odmrzovanja, I. del

Pri vseh pristopih, ki vkljuCujejo zamrzovanje vzorcev rastlinskega tkiva, se moramo izogibati veckratnim
ciklom zamrzovanja in odmrzovanja! Poleg tega, da lahko cikli zamrzovanja in odmrzovanja neposredno
prispevajo k degradaciji DNK (Glej okvir 6.2: Cikli zamrzovanja in odmrzovanja, Il. del, v razdelku 6.2.4.1),
povzrocCajo tudi raztrganje membran celic in organelov, s Cimer DNK izpostavljajo encimom, ki jo degradirajo,
in povecuijejo tveganje encimske razgradnje DNK ob odmrzovanju vzorcev. (Campbell in sod. 2018)

6.2.2.3 Shranjevanje ekstrahirane DNK

Ustrezni pogoji shranjevanja zagotavljajo ohranjanje koli€ine in integritete ekstrahirane DNK na ravneh, primernih
za nadaljnjo analizo. Ceprav DNK velia za razmeroma stabilno bioloko makromolekulo, lahko njen razpad
povzrocijo razli¢ni dejavniki. Ob domnevi, da je bila v postopku izolacije DNK iz rastlinskih tkiv odstranjena vsa
nukleazna aktivnost, glavno groznjo za ohranitev DNK predstavlja kemi¢na degradacija (Adams in sod. 1999,
Briggs 1999, Bada in sod. 1999, Soltis in Soltis 1993, Thomas in Paabo 1994, Yagi in sod. 1996). Poleg tega
je DNK obdutliiva na visoko temperaturo in ionizirajoCe sevanje, vkljuno z deli ultravijolinega spektra, zato je
treba ukreniti vse potrebno, da se prepredi izpostavljanje DNK takim pogojem. (Prendini in sod. 2002, Campbell
in sod. 2018)
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V vodnih raztopinah, ki so preferencni medij za shranjevanje DNK, so glavni vzroki za degradacijo DNK hidroliticnha
cepitev, deaminacija, depurinacija, depirimidinacija in oksidativne poskodbe (Briggs 1999, Bada in sod. 1999,
Thomas in Paabo 1994). Hidrolizo, deaminacijo, depurinacijo in depirimidinacijo lahko zavremo, ¢e DNK hranimo
v alkalnih pufrskih raztopinah (pH 8,0-9,0), saj so ti procesi degradacije katalizirani v kislih pogojih. Oksidativne
posSkodbe se ob prisotnosti kovinskih kationov (Fe®+, Cu?* itd.) povecCajo zaradi Fentonove reakcije, pri Cemer
so Skodljive ze koncentracije nad 5 ppb. Zato se priporoca dodajanje kelatnih reagentov, na primer EDTA, v
raztopino za shranjevanje DNK (Prendini in sod. 2002).

6.2.2.3.1 Strategije shranjevanja DNK

Ne glede na strategijo shranjevanja je vselej priporocljivo, da se iz istega vzorca DNK naredi ve¢ alikvotov, od
katerih se lahko enega takoj uporabi za nadaljnje postopke, preostale pa se dolgoro¢no shrani. Koliko ¢asa se
DNK lahko ohrani, je odvisno od pogojev shranjevanja, pa tudi od koli€ine, integritete in Cistosti ekstrahirane DNK.

Pri shranjevanju vzorcev ekstrahirane DNK veljajo podobna pravila kot za vzorce svezega rastlinskega tkiva —
najvarnejsa strategija je shranjevanje DNK v steklastem stanju, tj. pod temperaturo steklastega prehoda za vodne
raztopine bioloskih polimerov, kar je Se zlasti pomembno pri zelo dolgoronem shranjevanju (Campbell in sod.
2018).

Kljub napredku pri shranjevanju posusenih vzorcev DNK pri sobnitemperaturi s trzno dostopnimi sistemi aliinterno
razvitimi protokoli je Se prezgodaj, da bi zagovarjali prehod na shranjevanje suhe DNK pri sobni temperaturi, zlasti
ko gre za vzorce z vi§jo vsebnostjo inhibitorjev (na primer rastlinska tkiva) in daljSa asovna obdobja (lvanova in
Kuzmina 2013).

Preglednica 6.1: Pogoste strategije shranjevanja vzorcev DNK. ST — sobna temperatura

Strategija
shranjevanja Pogoiji Medij Obdobje’

N o o o . od nekaj tednov
Kratkoro&no od +2 °C do +8 °C 10 mM Tris-HCI, 0,5 mM EDTA, pH 8,5-9,0 do nekaj mesecev
Srednjero¢no —20/-80 °C 10 mM Tris-HCI, 0,5 mM EDTA, pH 8,5-9,0 vec let

. o ) od nekaj let
Dolgoro¢no -80 °C, oborina Etanol do nekaj desetleti
Zelo dolgoroéno  —196 °C (tekoCi dusik) 10 mM Tris-HCI, 0,5 mM EDTA, pH 8,5-9,0 desetletja

0Od -136 do —150 °C (zamrzovalnik

Zelo dolgorocno z ultra nizko temperaturo)

10 mM Tris-HCI, 0,56 mM EDTA, pH 8,5-9,0 desetletja

Zelo dolgorono ST, posuseno (brez vode) Razli¢no? desetletja®

" Navedena obdobja je treba obravnavati kot oceno na podlagi vrednosti, o katerih poroca literatura, in izkusenj laboratorijev,
vklju¢enih v projekt LIFEGENMON.

2 Vecina pristopov za shranjevanje vzorcev DNK v posuseni obliki vklju€uje uporabo zasc¢itnega matriksa, na primer trehaloze ali
polivinil alkohola (PVA). Zas¢ita posusenih vzorcev DNK pred rehidracijo in temperaturnimi nihanji je predpogoj za preprecitev
degradacije DNK.

3 Qdstranitev vode v teoriji zagotavlja podobno raven za$¢ite pred degradacijo DNK kot krioshranjevanje, vendar je to moc¢no
odvisno od popolne preprecitve rehidracije posusenih vzorcev DNK, ki jo dolgoro¢no pogosto tezko zagotovimo.

Potekajodi interni preizkusi uveljavljenega proizvajalca kompletov za izolacijo DNK/RNK Qiagen GmbH nakazujejo,
da je DNK z visoko molekulsko maso v raztopini na osnovi Tris-EDTA s pH 8,5 mogocCe varno hraniti vsaj 16
let pri =20 °C in vsaj 8 let pri +2 do +8 °C, ob pogoju, da je DNK zelo Cista (odsotnost nukleazne aktivnosti)
(Hartmann in sod. 2016). Opozoriti je treba, da je bila DNK, ki so jo v preizkusih uporabili pri Qiagen, izolirana iz
vzorcev krvi in da je rastlinski material v sploSnem veliko bolj problemati¢en z vidika odstranitve necCisto¢ med
postopkom ekstrakcije DNK, zato je pri odloCanju o najprimernejsi strategiji shranjevanja vzorcev rastlinske DNK
nujna previdnost.
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Okvir 6.2: Cikli zamrzovanja in odmrzovanja, Il. del

Ceprav naj bi bili uginki veskratnih ciklov zamrzovanja in odmrzovanja na kakovost DNK v laboratorijih za
molekularno genetiko splogno znani, je njihov dejanski vpliv e vedno predmet polemiénih razprav. Studija
Schuster in Appleby (1983) ni nasla dokazov, da bi veckratni cikli zamrzovanja in odmrzovanja povzrocali
degradacijo DNK. Prav tako je Studija izpostavila pomisleke glede uporabe radioaktivno oznacene DNK
v preteklih Studijah, saj bi bili lahko vzrok za degradacijo DNK sami radioaktivni oznacevalci in ne Stevilo
ciklov zamrzovanja in odmrzovanja. Skladno z nacelom »previdnost je mati modrosti« je vzorce DNK Se
vedno priporocljivo shranjevati v alikvotih, da se kar najbolj omeji degradacija, ne le zaradi veckratnih
ciklov zamrzovanja in odmrzovanja, temve¢ tudi zaradi kemi¢ne degradacije, in da se zmanjSa moznost
kontaminacije celotnega vzorca DNK. (Prendini in sod. 2002, Campbell in sod. 2018)

6.2.2.4 Shranjevanje semena za testiranje

Seme za testiranje v okviru gozdnega genetskega monitoringa je treba nabrati, ko je zrelo, med naravnim
raztrosom ali tik pred njim (Hay in Smith 2003). Ce seme naberemo prezgodaj (nerazvito seme), lahko izgubi
viabilnost in med testiranjem ne kali (Pedrini in sod. 2020, De Vitis in sod. 2020). Izjema je nabiranje »zelenega
semena« Fraxinus spp. pred nastopom dormance, ki je tako uporabno za takojSnje testiranje kalivosti. Vzorec
za testiranje semena na ploskvi za genetski monitoring pridobimo tako, da naklju¢no naberemo majhne koli¢ine
semena na razli¢nih mestih po vsej ploskvi, ki dajejo reprezentativen vzorec, ali na razli¢nih delih krosnje (Ce
seme/storze nabiramo neposredno s plezanjem na drevesa), nato pa vse seme zmeSamo skupaj, da dobimo
skupni vzorec. Druga moznost je, da skupaj zmesamo del semen, zbranih z 20 dreves za molekularnogenetske
analize, in jih uporabimo za testiranje semena. Vsaka faza testiranja semena mora biti izvedena z ustreznimi
metodami in opremo skladno s pravili ISTA (2020, na voljo na naslovu https://www.seedtest.org/en/ista-rules-
2019-_content---1--3410.html). Ker so rezultati testiranja semena za gozdni genetski monitoring klju¢ni, npr.
za oceno dejanske stopnje opraSevanja med sorodniki, testiranje semena opravimo Se v istem letu/sezoni po
nabiranju. DaljSe shranjevanje semena lahko drasticno zmanjSa kalivost in vpliva na rezultate testa kalivosti (TK) in
topografskega testa s tetrazolom (TT) (biokemicni test viabilnosti), zlasti pri rekalcitrantnih vrstah. Zato testiranje
semena opravimo takoj, ko seme prispe v laboratorij za testiranje.

6.3 Testiranje semena

Testiranje semena (absolutne mase, kalivosti in viabilnosti — TTC) je treba opraviti skladno s protokoli mednarodnih
pravil za testiranje semena (ISTA, 2020, na voljo na naslovu https:/www.seedtest.org/en/ista-rules-2019-_
content---1--3410.html). Velikost vseh vzorcev je izpeljana iz mase 1000 semen za posamezno vrsto, kar bi
moralo na podlagi razpoloZljivih dokazov zadoS¢ati za vecino testiranih vzorcev, razen za vrste Quercus spp. in
Prunus spp., pri katerih mora biti velikost vzorca 500 semen.

Metode testiranja semena sedmih cilinih drevesnih vrst projekta LIFEGENMON so predstavljene v Preglednici
6.2. Za belo jelko (Abies alba Mill.) je bil na primer v okviru projekta LIFEGENMON opravljen samo test TK, za
navadno bukev (Fagus sylvatica L.) pa samo test TT. Za obe vrsti je mogocCe opraviti obe vrsti testov (TT in TK),
vendar pa je test TT bolj priporodljiv, saj je obcutno hitrejsi.


https://www.seedtest.org/en/ista-rules-2019-_content---1--3410.html
https://www.seedtest.org/en/ista-rules-2019-_content---1--3410.html
https://www.seedtest.org/en/ista-rules-2019-_content---1--3410.html
https://www.seedtest.org/en/ista-rules-2019-_content---1--3410.html
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Preglednica 6.2: Vrste testov, ki jin za vrste, obravnavane v projektu LIFEGENMON, priporoc¢a ISTA (2020).

Vrsta testa, ki ga priporoca ISTA:
TK — test kalivosti

Vrsta TT - topografski test s tetrazolom Opombe
Abies alba Mill. TK Predhodna ohladitev 21 do 28 dni za kalitev
, Ce se uporablia TK: 24 tednov za kalitev/prekinitev

Fagus sylvatica L. TT dormance

, Ce se uporablia TK: 9 mesecev stratifikacije in do 56 dni
Fraxinus spp. TT . ) . ;

za kalitev (opomba: zeleno seme kali takoj)

Pinus nigra J. F. Arnold TK Do 21 dni za kalitev
Populus spp. TK Do 10 dni za kalitev
Prunus avium (L) L. hE Ce se uporablja TK: predhodna ohladitev za 3-4 mesece,

do 28 dni za kalitev

TK Do 28 dni za kalitev (priporocljiva je predpriprava;

Quercus spp. uporabite specifi¢ne protokole)

6.3.1 Ekstrakcija semena bele jelke za testiranje semena
Po zbiranju storzev:
+ Storzi posameznih dreves morajo biti shranjeni loCeno v oznacenih plasti¢nih zabojnikih.

+ Dno zabojnika mora biti pokrito z mrezo, da seme ne pade skozi luknje (glej Sliko 6.1a).

Slika 6.1: Zabojniki za shranjevanje storzev bele jelke, preden luske odpadejo in se seme sprosti (a in b); sito za
loCevanje semena od drugih delov storzev, potem ko razpadejo (c).

+ Vsi zabojniki s storzi morajo biti shranjeni na zraénem mestu nekaj mesecev, dokler luske ne zaénejo
odpadati s storzev (Slika 6.1b).

+ Ko s storzev odpadejo luske, je treba odistiti seme vsakega drevesa posebej (Slika 6.1c, sito za loCevanje
semena Abies spp. od delov storzev, krilc itd.).

/3
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6.3.2 Priprava semena bukve in bele jelke/Borisove jelke (Abies borisii-regis) za
testiranje

+ Po &isCenju za jelko uporabimo 120 g, za bukev pa 600 g mesanice, pripravljene iz enakih koli¢in semen z
vseh dreves, za nadaljnjo analizo; med &iS€enjem ne smemo odstraniti praznih semen, saj mora biti delovni
vzorec za analize v celoti reprezentativen.

+ Vse analize morajo biti opravljene skladno s protokoli ISTA (2020). Velikost vzorcev je izpeljana iz absolutne
mase semen za posamezno vrsto, kar bi moralo na podlagi razpoloZljivih dokazov zadoScCati za vec€ino
testiranih vzorcev.

Opomba: Za godzni genetski monitoring se uporablja samo Cisto seme, zato dolo¢anje Cistosti ni
potrebno, saj se vse seme nabira samo z namenom doloéitve absolutne mase semen in testiranja
kalivosti/viabilnosti, razen ¢e je potrebno prepoznati tudi kakr$ne koli Skodljivce in bolezni.

Preglednica 6.3: Velikost dostavljenih in delovnih vzorcev semena izbranih drevesnih vrst, spremenjena po ISTA (2020).

Vrsta Dostavljeni vzorec Delovni vzorec
Abies alba 2409 1209
Fagus sylvatica 1000 g 600 g
Fraxinus spp. 400 g 200 g
Pinus nigra 100 g 50g
Populus spp. 59 29
Prunus avium 500 semen 500 semen
Quercus spp. 500 semen 500 semen

6.3.3 Dolocitev absolutne mase semena
Dolocitev absolutne mase mora slediti protokolom ISTA (2020).

Delovni vzorec mora biti celotna frakcija ¢istega semena. Spremembo vsebnosti vlage v delovhem
vzorcu je treba preprediti, kolikor je le mogoce, zato se delovne vzorce pred testiranjem hrani le
kratek ¢as, v posodah, odpornih proti viagi.

Stetje ponovitev: Ro¢no ali z napravo za $tetje iz delovnega vzorca nakljuéno nastejte 8 ponovitev po 100
semen. Vsako ponovitev stehtamo v gramih na tri decimalna mesta natan¢no.

Izracun in prikaz rezultatov
» Ce &tetje opravimo strojno, absolutno maso semen izradunamo iz mase celotnega delovnega vzorca.

« Ce $tetje opravimo s ponovitvami, iz mas osmih ali ve& ponovitev po 100 semen izradunajte povpre&no
absolutno maso semen.

« Rezultat se izraduna na tri decimalna mesta natan&no, s formulo:

(vsota 8 ponovitev (g) x 10)
8

Absolutna masa (g) =

6.3.4 Test kalivosti

Testi kalivosti morajo slediti protokolom ISTA (2020) s poenostavitvijo, ki je predstavljena v nadaljevanju.
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Kalivost

Kalivost pomeni delez semen, ki so v razmerah in obdobju, doloCenih v Preglednici 6.4, tvorila klice, ki jih
razvrSCamo med normalne.

Osnovne strukture klice

Te strukture so bistvene za nadaljnji razvoj klice v uspesno rastlino: korenina — radikula; os poganjka; klicni listi;
terminalni brsti.

Normalno razvite klice

Normalno razvite klice imajo potencial, da se v kakovostnih tleh ter ob ugodnih vlaznostnih, temperaturnih in
svetlobnih razmerah razvijejo v uspesne rastline. Da klico Stejemo za normalno razvito, se mora uvrstiti v eno
izmed naslednjin kategorij:

1. Nedotaknjene klice: klice, ki imajo vse osnovne strukture dobro razvite, proporcionalno celovite in zdrave.

2. Klice z blagimi defekti: klice, ki imajo nekatere blage defekte osnovnih struktur, &e je njihov razvoj sicer
zadovoljiv in uravnotezen ter primerljiv z nedotaknjenimi klicami iz istega testa.

3. Klice s sekundarno okuzbo: klice, ki bi spadale v 1. ali 2. kategorijo, vendar so jih prizadele plesni ali bakterije

iz drugih virov, ne iz izvornega semena.

Nenormalno razvite klice
Nenormalno razvite klice nimajo potenciala, da bi se v kakovostnih tleh ter ob ugodnih vlaznostnih, temperaturnih
in svetlobnih razmerah razvile v uspesne rastline.

Med nenormalno razvite klice uvr§¢amo:

1. Poskodovane klice: klice, ki jim manjka katera od osnovnih struktur ali so tako hudo in nepopravljivo
poskodovane, da uravnotezen razvoj ni priCakovan.

2. Deformirane in neuravnotezene Klice: slabo razvite klice, klice s fizioloSkimi motnjami ali deformiranimi ali
neproporcionalnimi osnovnimi strukturami.

3. Razkrojene klice: Klice, kiimajo katero od osnovnih struktur zaradi primarne okuzbe tako obolelo ali razkrojeno,
da normalen razvoj ni mogoc.

Vecklicne semenske enote

Semenske enote, ki lahko tvorijo ve€ kot eno klico.

Seme, ki ni vzklilo

Seme, ki do konca obdobja testiranja v pogojih, navedenih v Preglednici 6.4, ni vzklilo, se razvrsti, kot sledi:
1. Trdo seme: seme, ki je ob koncu obdobja testiranja ostalo trdo, ker ni vpilo vode.

2. Sveze seme: seme, razen trdega semena, ki v pogojih testa kalivosti ni vzklilo, a je ostalo Cisto in Cvrsto ter
ima potencial, da se razvije v normalno razvito klico.

3. Mrtvo seme: seme, ki ob koncu obdobja testiranja ni niti trdo niti sveze niti ni tvorilo nobenega dela klice.

4. Druge kategorije: v nekaterih okolig¢inah lahko prazno seme in seme, ki ni vzklilo, nadalje razvrstimo v razrede,
ki so opisani v pravilih ISTA, 5.2.7.A.

Seme, ki ne vzkali je potrebno pregledati in ugotoviti odstotek praznih semen, saj se ta podatek uporabi za
izracun verifikatorja odstotek polnih semen za kazalnik “selekcija” na napredni ravni. Posledié¢no je nujno, da se

prazna semena med postopkom CiSCenja pred testom kalivosti (ali biokemic¢nim testom testom viabilnosti) ne
odstrani, razen Ce se izvede lo€eno ugotavljanje odstotka praznih semen, kar pa v sploSnem ni priporocljivo, saj
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poveca Stevilo delovnih ur in tudi koliCino semena, potrebnega za izvedbo vseh preizkusov. Odstotek praznih
semen se izracuna na enak nacin kot kalivost (glej “IzraCun in prikaz rezultatov” in razdelek 6.5.5.1.2).

Material

Kot je prikazano v Preglednici 6.4, se kot substrata pogosto uporabljata papir in pesek. Zemlja in umetni
kompost nista priporocljiva primarna substrata za testiranje. Dovoljena sta le v posebnih primerih.
Delovni vzorec

Iz Cistega semena vzamemo $tiristo (400) semen v ponovitvah po sto (100) ter jih enakomerno in na zadostni
oddaljenosti razmestimo po vlaznem substratu. Ponovitve lahko razdelimo v podponovitve po 50 ali 25
semen, odvisno od velikosti semen in potrebnega razmika.

Vecklicnih semenskih enot za test kalivosti ne loCujemo, temvec jih pri testiranju obravnavamo kot eno seme.

Trajanje testa

Trajanje testa za posamezne vrste je navedeno v Preglednici 6.4. Trajanje postopkov za prekinitev
dormance pred ali med testom ISTA ni vkljuCeno v obdobje testiranja.

Vrednotenje
Za vrednotenje morajo biti osnovne strukture dovolj razvite, da omogocajo prepoznavo nepravilnosti.

Ce vzorci, testirani na papirju, tvorijo klice, ki jih ni mogocCe takoj ovrednotiti, moramo test ponoviti v pesku ali zemlji
dobre kakovosti pri temperaturi, navedeni v Preglednici 6.4, ter v ugodnih vlaznostnih in svetlobnih razmerah.

Ob koncu testa kalivosti moramo med semeni, ki niso vzklila, dolociti tista, ki se uvrs¢ajo med sveze seme.
Prazno seme in seme, ki so ga poskodovale zuzelke, lahko ovrednotimo pred testom kalivosti.

Preglednica 6.4: Metode za izvedno testa kalitvosti. (Pri nekaterih vrstah, navedenih v 6. stolpcu, je potrebna
podvajitev testa (s predhodno ohladitvijo ali brez).

Predmet navodil

Temperatura  Prvo Stetje  Zadnije Stetje Dodatna navodila, vklju€no s priporocili za

Vrsta Substrat (°C) (dnevi) (dnevi) prekinitev dormance
Abies alba NP/MP gg oggfhh * 7 28 Predhodna ohladitev 21 dni pri 3-5 °C
3°C/16 h + 1. Trajanje testa je odvisno od dormance in je
Fagus sylvatica NP 5°C/8 h - - lahko v skrajnem primeru priblizno 24 tednov.
2. lzvedba TT (tetrazol test).
Pinus nigra NP 58 Zg?;fhh * 7 21; (14)
50 °C/16 h + 1. 2 meseca predhodna inkubacija semena pri
Fraxinus spp. NP 30 °C/8 h 14 56 20 °C in nato 7 meseceyv pri 3-5 °C.
2. lzvedba TT (tetrazol test).
, 20°C/16 h + 1. Predhodna ohladitev 3—-4 mesece pri 3-5 °C.
Prunus avium E 30°C/8 h v 28 2. Izvedba TT (tetrazol test).
Populus spp. NP 58 ogy}hh + S 10
. o Seme se namodi za do 48 ur, prereze na delu,
Quercus spp. T1S: ) 20°C/24h i 28 Kjer je brazgotina, in odstrani perikarp.
Pomen kratic:
NP — na papirjy; S - pesek; TT - topografski tetrazol test;
MP — med papirjem; TS - na pesku;
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Slika 6.2: (a) Zaboji s semenom (MP — seme med papiriem); (b) Primer kalitve semen Abies spp. (Foto: Darius
Kavaliauskas)

Vecklicne semenske enote Stejemo kot posamezne enote. Rezultat testa izraza odstotek enot, ki so tvorile
vsaj eno normalno klico. Lahko dolo¢imo tudi Stevilo normalnih klic, ki jih tvori 100 semenskih enot, ali Stevilo
semenskih enot, ki so tvorile eno, dve ali ve€ kot dve normalni klici.

Izracdun in prikaz rezultatov

Rezultati so prikazani kot odstotek. Ko so stiri ponovitve s po 100 semeni znotraj najvec¢jega
dovoljenegarazpona, povprecje predstavlja odstotek kalitve, ki se navede na prilagojenem certifikatu
na podlagi mednarodnega certifikata o analizi semena ISTA. Povprec¢ni odstotek se zaokrozi na
najblizje celo Stevilo.

V Preglednici 6.4, »Kalitvene metode«, so navedeni dovoljeni substrati, trajanje testa ter priporoceni dodatni
postopki za dormantne vzorce:

+ Substrati — zaporedje primernih substratov je povsod enako in ne izraza prednosti: NP (na papirju); MP (med
papirjem); S (pesek). MP in NP se lahko nadomestita s FP (filtrirni papir).

« Temperatura — zaporedje primernih temperatur je povsod enako in ne izraza prednosti: izmenicne
temperature, najprej najvisja; konstantne temperature, najprej najvisja.

+ Prvo Stetje — &as prvega Stetja je priblizen in se nanasa na najvi§jo izmed primernih temperatur na papirnatih
substratih. Ce je izbrana niZja alternativna temperatura ali &e test poteka v pesku, je treba Stetje morda
zamakaniti. Pri testiranju v pesku z zadnjim Stetjem po 7-10 (14) dneh lahko prvo Stetje izpustimo.

» Svetloba — za bolji razvoj klic se pri testu v splo§nem priporoga osvetlitev. Ce je v doloenih primerih za
spodbuditev kalitve dormantnih vzorcev potrebna svetloba ali e bi svetloba lahko zavrla kalitev in morajo
biti substrati v temi, je to navedeno v zadnjem stolpcu.

Posebnost za jelko: Za test kalivosti bele jelke uporabimo Stiri ponovitve po 100 semen (skupaj 400
semen). Predhodna ohladitev semen v hladilniku traja 21 dni pri temperaturi 3-5 OC. Skladno z ISTA
(2020) je substrat NP — na papirju, vendar je lahko substrat za test kalivosti tudi MP — med papirjem
(izbirno) (Slika 6.2a). Spodaj lahko uporabimo nekaj dodatnega celuloznega papirja, ki zadrzi vodo/
vlago za seme. Vse ponovitve morajo v sobah za kalitev ostati 28 dni (trajanje lahko podaljSamo Se
za dva tedna). Uporabljata se dva temperaturna rezima: 16 ur pri 20 °C in 8 ur pri 30 °C (ponovi se
vsak dan skozi ves test kalivosti). Prvo Stetje vzkaljenega semena je 7. dan (v vsaki ponovitvi prestejte
semena s korenino, ki je 3-4-krat daljSa od semena (Slika 6.2b). Vzkaljeno seme se presteje vsakih 7
dni do konca testa kalivosti.

0
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Rezultati so izrazeni v odstotkih (povprecje 4 ponovitev): odstotek normalnih klic, nenormalnih klic,
trdega semena, sveZzega semena in mrtvega semena. Preostanek semen, ki med testom niso vzklila,
moramo odpreti (prerezati s skalpelom) in oceniti, zakaj niso vzklila (mogocCi vzroki so: prazno seme;
sveze seme; trdo seme; mrtvo seme).

6.3.5 Biokemicni test viabilnosti, topografski test s tetrazolom

Priprava in obdelava semena

Seme mora biti pripravljeno tako, da se olajSa prepojitev z raztopino tetrazola. Pripravijeno seme ali
zarodke nato popolnoma potopimo v raztopino tetrazola. Temperatura in trajanje sta opisana v pravilih ISTA. Ob
poteku navedenega ¢asa odlijemo raztopino, seme speremo z vodo in ga pregledamo.

Vsako seme ocenimo kot viabilno ali neviabilno na osnovi vzorcev obarvanosti in ohranjenosti tkiva.

Specificna navodila za pripravo, obdelavo in vrednotenje posameznih odobrenih vrst so v protokolih ISTA (2020)
in v Preglednici 6.5.

Posebnost za bukev: Za test s tetrazolom pri navadni bukvi uporabimo $tiri ponovitve po 100 semen
(skupaj 400 semen). Z vseh semen moramo odstraniti perikarp in nato seme za 18 ur namociti v vodi
pri 20 °C. Nato odstranimo semensko ovojnico in seme namoc¢imo v 1-odstotno raztopino tetrazola
za =~ 10-18 ur pri 30 oC. Po obarvanju odpremo kli¢ne liste in ovrednotimo seme. Najvecja dovoljena
povrsina neobarvanega, ohlapnega ali nekroti¢nega tkiva je: vrh radikule, 1/3 distalne ploskve kli¢nih
listov, Ce je stanje povrsinsko.

Rezultati se izrazijo v odstotku viabilnega semena, neviabilnega semena (npr. zaradi poSkodb Zuzelk
ali neobarvanosti pri testu s tetrazolom) in praznega semena.

V Preglednici 6.5 so predpisani postopki za predhodno navlazitev (vrsta in ¢as), pripravo predhodno navlazenega
semena pred obarvanjem, obarvanje (koncentracija raztopine in ¢as) in pripravo na vrednotenje glede na vzorce
obarvanosti. Trajanje postopka obarvanja, navedeno v 4. stolpcu, temelji na temperaturi 30 °C. Obicajno so vitalna
vsa semena s popolnoma obarvanim zarodkom in tista z neobarvanimi ali nekroti¢nimi deli, kot je navedeno v 6.
stolpcu. Pri nekaterih vrstah mora biti popolnoma obarvan tudi endosperm (pravi endosperm, perisperm, tkivo
gametofita). Pri vrednotenju moramo upostevati celotno strukturo; ¢e smo pri pripravi pred obarvanjem katerega
od delov odstranili, se Steje kot popolnoma obarvan ali kot del najvecCje dovoliene neobarvane povrSine.
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Preglednica 6.5: Postopki za test s tetrazolom.

Predhodno
vlazenje pri 20 °C Obarvanje Vrednotenje
Najvecja dovoliena
Priprava na povrsina
Optimalni vrednotenje neobarvanega,
NajkrajSi  Priprava pred Koncen- Cas pri 30 in tkivo, ki ga ohlapnega ali
Vrsta Tip  ¢as(h) obarvanjem tracija (%)  °C (h) opazujemo  nekroticnega tkiva ~ Opombe
Staro in suho
1. Naredimo seme lahko
vzdolzen daje bolj
1. Pre¢no rez skozi ] - konsistentne
prerezemo na endosperm in Ma]hni povrsinska rezultate, Ce
obeh koncih, da 1 18-24 izpostavimo d?se‘t alrgizgtrna?]i se gaza 48
odpremo votlino z zarodek; endosperma ur namogi. Pri
zarodkom. odstranimo ' vrednotenju
v 18 semensko lahko pomaga
ovojnico. dodajanje
fungicida.
2. Izpostavimo
2. Naredimo zarodek; Ly -
vzdolzen rez ob 1 12-18 odstranimo N'g' WILEno Z
Abies zarodku. semensko endospermom.
spp. ovojnico.
1. Pre¢no 1. Naredimo Staro in suho
prerezemo na vzdolzen Ni¢, razen majhne seme lahko
Pri obeh koncih, da rez skozi povrsinske ) )
fipra- | . daje bolj
vimo odpremo votlino endosperm in nekrpze na konsistentne
suho z zarodkom. * 1 18 izpostavimo zunanjem delu rezultate. Ge
Seme, prepojeno zarodek; endosperma, ki ni ’
seme ; . gaza 48 ur
s TZ, 3-krat odstranimo povezan z votlino namod&imo
obdelamo z semensko zarodka. * 17bi '
g g zbirno.
nizkim tlakom. ovojnico.
2. Izpostavimo
2. Naredimo zarodek;
vzdolzen rez ob 1 12 odstranimo
zarodku. semensko
ovojnico.
Odstranimo * Perikarp
perikarp.* 1 Odstranimo Vrh radikule, 1/3  zelo suheg_a
'semensko 105 10-12; 1. Razpremo distalne ploskve  semena lazje
o T 15-18 klicne liste. klicnih listov, ¢e je odstranimo po
ovojnico. . o X
stanje povrsinsko.  nekajurnem
namakanju.
Vv 18 2. Naredimo 2. Odstranimo
vzdolzen rez semensko
Fagus skozi kli¢ne liste, 1 16-04 ovojnico in
spp. pri Cemer se izpostavimo
izognemo osi notranjo stran
zarodka. kli¢nih listov.
* Perikarp
Odstranimo Odstranimo \érh r?dikulle, Q/ 3 zelo suhlegg
perikarp suhega  semensko 1 18 - listalne ploskve  semena lazje
. o klicnih listov, Ce je odstranimo po
semena. ovojnico. . o X
stanje povrsinsko.  nekajurnem
namakanju.
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Predhodno
vlazenje pri 20 °C Obarvanje Vrednotenje
Najvecja dovoliena
Priprava na povrsina
Optimalni  vrednotenje neobarvanega,
NajkrajSi  Priprava pred Koncen- Cas pri 30 in tkivo, ki ga ohlapnega ali
Vrsta Tip  &as(h) obarvanjem tracija (%)  °C (h) opazuijemo  nekroticnega tkiva ~ Opombe
Odstranimo Odrezemo . . .
perikarp.* semensko lzpostavimo Ni¢, razen majhne Za sveze
N et e L zarodek tako, nabrana
SHanies Z OoEn 1 18-24*  daendosperm MEITEPE T semena je
robov, da sta osp endospermu, stran J
vV 18 A - razdelimo na potrebno le
vidni dve polovici dve polovici od zarodka. 8-10 ur
endosperma. ' '
Fraxinus  Odstranimo Na obeh
Spp. perikarp suhega straneh z , . .
semena.* vzdolznim rezom ;;%%Setivtgg Ni¢, razen majhne f:bfgﬁge
odstranimo 1 18* q q ’ nekroze na .
majhen koscek a edn I_osperm endospermu, stran setm%na J(la
’ razdelimo na y potrebno le
v 18 davgﬁiﬁgerzno dve polovici. o8| ZEERlE. 8ur.
zarodkom.
Ni&, vkljuéno z
Pre¢no prerezemo , endospermom, .
1/3 od distalnega Zarodek in razen majhne Zarodk, kraJS|
. ) . endosperm - od 1/3 votline
Pinus Pripravimo suho konca 1 1 18 iZvledemo iz povrsinske nekroze arodka. niso
nigra seme. endosperma, da semenske na zunanjem delu 2ivl'en'§ko
odpremo votlino z ovoinice endosperma, ki ni s cJ> s onni
zarodkom. I ' povezan z votlino P '
zarodka.
Zdrobimo
koscCice in ) )
odrezemo QOdstranimo * Pri vrstah
majhen ko&ek semensko Vrh radikule, 1/3 z velikim
& i ovojnico, . —12; azmaknemo istalne ploskve  semenom je
Kli¢nega lista na vojnico, 4. 55 8-12 Razmakr distalne ploskve J
distalni strani  hamocimo in vsaj T 12-18 kli¢ne liste. Klicnih listov, Ce je  za obarvanje
ali zaresemoyv 9 ur vsako uro stanje povrsinsko. potrebno vec
seme. zamenjamo vodo. Casa (24 h).
Vv 18
Prunus Zdrobimo * Pri vrstah
spp. koscice. z velikim
semenom je
Vv 18 .
za obarvanje
, Vrh radikule, 1/3  potrebno ve¢
P trebi 22%;2?; ] 18 Razmaknemo  distalne ploskve  Casa (24 h).
Za‘r’ng‘r’].afn'o At Kigne liste.  kliénih listov, e je  ** Klicne liste
vodo ((;Je ima ) ' stanje povrsinsko. razmaknemo
) ! previdno
g or: Prunus
). persica, Prunus
domestica.

Pomen kratic:
V — v vodi;
MP + V — pocasno vlazenije, ki mu sledi vsaj 2—3 ure namakanja v vodi, da dosezemo popolno prepojenost vseh semen.
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6.4 Analize DNK
6.4.1 Ekstrakcija DNK

Uspeh vseh molekularnih genetskih analiz je heposredno odvisen od kakovosti in koli€ine njihove tarce, DNK.
Zato moramo veliko pozornosti posvetiti postopku izolacije DNK, s katerim zagotovimo, da kakovost in koliCina
izolirane DNK dosegata raven, ki je potrebna za uspesno izvedbo nadaljnjin analiz.

To poglavje se ne osredotoCa na pregled Stevilnih obstojecih protokolov za izolacijo DNK iz rastlinskega tkiva — teh
je veliko preveC. Predstavljeni so pristopi, ki jih uporabljajo ali so jih uspesno testirali laboratoriji, vkljuCeni v projekt
LIFEGENMON.

DNK zadostne kakovosti in koli€ine je mogoce uspesno izolirati tako s trzno dostopnimi kompleti za ekstrakcijo DNK
na osnovi kolon kot s tradicionalnimi laboratorijskimi protokoli na osnovi interno pripravijenih raztopin reagentov.

6.4.1.1 Koli€ina rastlinskega tkiva, potrebna za ekstrakcijo DNK

Optimalna koli¢ina rastlinskega tkiva, potrebna za ekstrakcijo DNK, je odvisna od postopka ekstrakcije DNK.
Priporocljivo je, da uporabimo koli€ino, ki jo navaja proizvajalec trznih kompletov za izolacijo DNK ali avtorii
tradicionalnih protokolov za izolacijio DNK. Ceprav je to na prvi pogled protislovno, ima lahko uporaba vedje
koli€ine rastlinskega tkiva od priporoCene negativen vpliv na pridobljeno koliCino in zlasti na kakovost (Cistost)
izolirane DNK. V nekaterih primerih lahko dobimo boljSe rezultate, e uporabimo vec materiala, vendar moramo
to najprej preveriti na manjSem Stevilu vzorcev, saj so rezultati odvisni od vrste rastline in uporablienega tkiva.

Tehtanje tkiva vsakega vzorca je lahko zamudno, zlasti Ce delamo z veliko vzorci naenkrat. Za zmanjSanje
delovne obremenitve in skrajSanje Casa, potrebnega za to opravilo, lahko uporabimo poenostavljene pristope
(glej okvir 6.3: »Alternativne enote« za merjenje mase rastlinskega tkiva za ekstrakcijo DNK).

Okvir 6.3: »Alternativne enote« za merjenje mase rastlinskega tkiva za ekstrakcijo DNK

1. V naklju¢nem podnaboru vzorcev (10-15) prestejte Stevilo »alternativnih enot«, ki ustrezajo priporoCeni
koliCini (masi) rastlinskega tkiva za vsakega od testnih vzorceyv; primeri »alternativnih enot«: a) iglavci: iglice;
b) listavci: krozci enakega premera, ki smo jih iz listov izrezali z luknjalnikom (glej Sliko 6.3); c) brsti: brsti.

(@)

ot
LR .I.'-"" '

Slika 6.3: (a) Iz posuSenih listov navadne bukve se z luknjalnikom izrezejo krozci; (b) Stevilo krozcev, ki ustreza
zahtevani masi rastlinskega materiala, se vstavi v epruvete za ekstrakcijo DNK. Tehtanje posameznih vzorcev tako
ni potrebno. (Fotografije: Mark Walter)

2. IzraCunajte povprecno Stevilo »alternativnih enots, ki ustreza priporoceni masi rastlinskega tkiva.

3. Za vzorce, ki bodo analizirani, namesto tehtanja uporabite povprec¢no Stevilo »enot«. Pazite, da vselej
izberete primerljive enote — iglice in liste priblizno enake velikosti; upostevajte starost analiziranih rastlin in
stopnjo zrelosti uporablienega tkiva — listi mladih rastlin in ne povsem zreli listi so tanjSi od listov odraslih
dreves, zato je potrebnih ve¢ »enot«, da dosezemo zahtevano maso. Vrednost doloCite za vsako vrsto,
starostno skupino in vrsto tkiva posebe;.

S standardizirano koli¢ino tkiva se zmanjSajo razlike v koli¢ini in istosti izolirane DNK med vzorci.

o
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6.4.1.2 Drobljenje rastlinskega tkiva

Za uspesno izolacijo DNK iz rastlinskega tkiva je klju¢no dobro drobljenje tkiva. Drobnejsi kot so delci tkiva, boljsa
je difuzija reagentov vanje. V Preglednici 6.6 so povzeti razliCni pristopi za drobljenje rastlinskega tkiva.

Preglednica 6.6: Pristopi za drobljenje rastlinskega tkiva. rocno — vklju€uje uporabo terilnice in pestila ali 1,5/2,0-ml
epruvet in mikropestil; kroglice/mlin — drobljenje s krogli¢nim mlinom in drobilnimi kroglicami; pufer — pomeni prvi pufer,
ki se uporablja v protokolu izolacije DNK za stabilizacijo DNK in inhibicijo encimske (nukleoliticne) aktivnosti.

Stanje tkiva Pufer Roc¢no Kroglice/mlin Opombe
Sveze + + _

Sveze - + - 1
Sveze + — 4 2
Zamrznjeno (tek. Ny) - + _

Zamrznjeno (tek. Ny) - - +

Posuseno - - +

Posuseno = + _ 3

" Ni priporogliivo, saj pri drobljenju pocijo membrane celic in organelov, zato so nukleinske kisline izpostavljene nukleazam.
2 Gibanje drobilnih kroglic skozi pufer povzrodi dvig temperature zaradi trenja ter moc¢ne strizne sile, ki lahko fragmentirajo DNK.

3 Pri roénem drobljenju posusenega rastlinskega tkiva moramo biti Se posebej previdni, da ne pride do navzkrizne kontaminacije
vzorceyv, sgj je v odprtih sistemih tezko nadzorovati razsirjanje praskastih delcev posusenega tkiva.

V splosnem je uporaba kroglicnega mlina ali podobne elektricne naprave za droblienje priporodljivejSa od
roCnega drobljenja, ker: a) je veliko bolj casovno ucinkovita, saj omogoca hkratno obdelavo Stevilnih vzorcev —
do 192 vzorcev s 96-jamicnimi ploSCami; b) omogoca enotnejSe pogoje droblienja ter manj razlik med vzorci in
zaporednimi drobljenii.

Drobljenje posuSenega tkiva ali tkiva, zamrznjenega v tekoCem dusiku, je priporocljivejSe od drobljenja svezega
tkiva. Ce uporabljate tkivo, zamrznjeno v tekogem dusiku, poskrbite, da med postopkom droblienja ne pride do
prevelikega dviga temperature, ter uporabljajte samo opremo in potro$ni material, ki sta zasnovana za tako nizko
temperaturo.

6.4.1.3 Protokoli za ekstrakcijo DNK

Protokoli za ekstrakcijo DNK, ki so bili uporabljeni v projektu LIFEGENMON ali so jih laboratoriji, vkljuceni v
projekt, uspesno testirali, so predstavljeni v Preglednici 6.7. Omeniti je treba, da obstajajo Stevilni razli¢ni protokoli
za ekstrakcijo DNK iz rastlinskih tkiv, ki dajejo dobre rezultate glede na koli¢ino in kakovost DNK, v obliki trzno
dostopnih kompletov ter tradicionalnih laboratorijskih protokolov.

Vecina tradicionalnih protokolov za ekstrakcijo DNK iz rastlinskega tkiva temelji na protokolu na osnovi CTAB, ki
sta ga najprej opisala Doyle in Doyle (1987), ali na protokolu na osnovi SDS, ki so ga opisali Dellaporta in sod.
(1983). Razli¢ne prilagoditve in uporabe omenjenih protokolov so pregledali in povzeli Demeke in Jenkins (2010)
ter Nishiguchi in sod. (2002).

Na trgu so dostopni Stevilni kompleti za ekstrakcijo DNK iz rastlinskega tkiva na osnovi kolon. Na te komplete se
z dobrimi rezultati opirata laboratorija za gozdno genetiko AUTh in GIS.

Tako tradicionalni laboratorijski protokoli kot trzno dostopni kompleti imajo svoje prednosti in pomanijkljivosti.
Izbira protokola za ekstrakcijo DNK je odvisna zlasti od preferenc posameznega laboratorija. Priporocljivo je,
da laboratoriji za molekularno genetiko, ki se Zelijo vkljuciti v gozdni genetski monitoring, Se naprej uporabljajo
protokole za ekstrakcijo DNK, ki jih dobro poznajo in vedno znova dajejo dobre rezultate.
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Preglednica 6.7: Protokoli za ekstrakcijo DNK, ki jinh za ekstrakcijo DNK iz rastlinskega tkiva uporabljajo laboratoriji,
vkljuGeni v projekt LIFEGENMON. AWG - Bavarski urad za gozdno genetiko, Nemcija; AUTh — Aristotelova univerza v
Solunu, Gréija; GIS — Gozdarski institut Slovenije; LN, — tekoCi dusik.

Laboratorij Priprava vzorcev Drobljenje tkiva Ekstrakcija DNK
AWG SuSenije, silikagel Krogli¢ni mlin, posuseno Prilagojeni protokol CTAB

. . . Macherey-Nagel, komplet
AUTh Zamrzovanje Ro¢no, zamrznjeni v LN, NucleoSpin Plant Il Kit
GIS Susenje, liofilizacija Krogli¢ni mlin, posuseno Clagen, el Dilteasy Ela

96 Kit

6.3.1.4 Koli€ina, Cistost in integriteta DNK

Ne glede na protokol za ekstrakcijo DNK je pomembno, da ocenimo koliino in kakovost ekstrahirane DNK. Ob
testiranju novega protokola je to Se posebej pomembno, redno pa moramo to storiti tudi ob vsaki ekstrakciji
DNK - vsaj na podnaboru vzorcev, najbolie pa za vse vzorce. Tako lahko koncentracije DNK standardiziramo,
kar mo¢no olajsa nadaljnje analize (Guichoux in sod. 2011). Koli¢ino in Cistost DNK se obi¢ajno ugotavlja s
spektrofotometri€no analizo vzorcev DNK. Izmeri se absorbanca pri 230 nm, 260 nm in 280 nm. Maksimalna
absorpcija DNK je pri 260 nm, valovni dolzini 230 in 280 nm pa sta namenjeni oceni ostankov nedisto¢ z
izraCunom razmerij absorbance 260 nm/230 nm in 260 nm/280 nm (podrobnosti so v Preglednici 6.8). Naceloma
je zelena koncentracija DNK priblizno 100 ng/ul, vendar je odvisna od vrste uporablienega tkiva. Natanénost
merjenja CistoCe DNK glede na absorbanco je odvisna od njene koncentracije. Pri koncentracijah pod 50 ng/ul
sta razmeriji A260/280 in A260/230 precej spremenljivi, zato je merjenje priporocljivo opraviti v vsaj 3 ponovitvah
(Koetsier in Cantor 2019). Meritve absorbance so obcutliive tudi na pH-vrednost raztopine. Kisle raztopine DNK
imajo obiCajno nizje vrednosti razmerja A260/280, medtem ko je pri bazi¢nih raztopinah DNK vrednost razmerja
A260/280 obiCajno precenjena (Wilfinger in sod. 1997).

Poleg koli¢ine in CistoCe DNK je priporocliivo oceniti tudi integriteto ekstrahirane DNK. Ocenimo jo lahko z
elektroforezo v 1-odstotnem agaroznem gelu. Dobro ekstrakcijo DNK z visoko kakovostjo pridobliene DNK
nakazuje intenziven pas DNK, velikosti nad 10 kbp, z zelo malo razmazanosti.

Preglednica 6.8: Razlaga vrednosti razmerij absorbance 260/280 nm in 260/230 nm za vzorce ekstrahirane DNK.

Razmerje
Razmerje absorbance za
absorbance Cisto DNK Nizka vrednost razmerja absorbance Visoka vrednost razmerja absorbance

Proteinske necistoce

Fenoli (prenos iz postopka ekstrakcije
260/280 nm ~1,8 DNK ali ostanek necistoc iz rastlinskih
tkiv — polifenoli)

Visoka koncentracija RNK
(> 15 % celokupnih nukleinskih kislin)

Zelo nizka koncentracija DNK

Polisaharidi (pogost problem pri
rastlinskih tkivih)

Fenoli (prenos iz postopka ekstrakcije
DNK ali ostanek necistoc iz rastlinskih EDTA v slepem vzorcu in vzorou
260/230 nm 2,0-2,2 thiv — polifenof) ekstrahirane DNK lahko povzrodi

Ostanki kaotropnih soli (na primer razmerje A260/230 nad 3,0.
gvanidina, ki se pogosto uporablja
v kompletih za ekstrakcijo DNK na
osnovi kolon)

Razliéna koncentracija prostega
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6.4.2 Genetski marker;ji
6.4.2.1 Izbira genetskih markerjev

Kljub pojavu novih tehnologij se v populacijski genetiki naravnih populacij med markeriji Se vedno najpogosteje
uporabljajo mikrosateliti. Zaradi visoke stopnje mutacij (Whittaker in sod. 2003) so mikrosateliti odli¢ni markeriji za
preucevanije naslednijih kazalnikov genetskega monitoringa: (i) genetski zdrs in (i) pretok genov (Selkoe in Toonen
2006). Vendar pa je znano, da so mikrosateliti polni pristranskosti, na primer zaradi izpada alelov in ni¢elnih alelov
(Flores-Renteria in Krohn 2013, Oddou-Muratorio in sod. 2009). Ceprav je na voljo posebna programska oprema
za ocenjevanje prisotnosti pristranskosti, se take ocene med seboj le redko ujemajo, zato zbujajo pomisleke
glede izgube natan¢nosti. Eden izmed nacinov za omilitev negativnega vpliva takih pristranskosti pred zaCetkom
izvajanja genetskega monitoringa je predhodna preucitev predlaganih markerjev z manjSimi poskusi. Stroski
izhodiS¢ne genetske ocene se s tem sicer povecajo, vendar jih poveCana zanesljivost ocen lahko odtehta, zlasti
na dolgi rok.

Drug sistem genetskih markerjev, ki je na voljo za genetski monitoring, so polimorfizmi posameznih nukleotidov
(SNP-ji). Domnevno nevtralni SNP-ji omogodajo zanesljivejso oceno demografske statistike kot mikrosateliti, saj so
razsirjeni v ve¢ kromosomih in soseskah, zato lahko raziskovalci dobijo bolj reprezentativen vzorec genoma. SNP-ji
v obmodjih genov poleg demografskih ocen omogocajo tudi preucevanje kazalnika »selekcija« z molekularnimi
podatki (Brousseau in sod. 2016, Csilléry in sod. 2014, Roschanskiin sod. 2016). Ceprav za nekatere vrste obstajajo
markerji SSR, povezani s kodirajo&imi obmodiji (markerji EST-SSR), majhno Stevilo lokusov (obi¢ajno 10-20), ki
se uporabljajo v vecini Studij populacijske genetike, ne omogoca odkrivanja osamelcev. Veliki nabori SNP-jev,
pridoblienih z naprednejSimi tehnikami, na primer s sekvenciranjem RAD, genotipizacijo s sekvenciranjem in celo
sekvenciranjem eksoma, v zadnjih letih postajajo vse pogostejsi pri celi vrsti populacijskih Studij (Benestan in sod.
2015, Tyrmi in sod. 2020). Vendar bodo majhni nabori SNP-jev, pridobljenih npr. z analizami KASP (Csilléry in sod.
2014, Roschanski in sod. 2016), vsaj Se v bliznji prihodnosti verjetno ekonomsko zanimivejSi za genetski monitoring
gozdnih populacij. Pomanjkljivost analiz tako majhnega obsega je, da so znane po nagnjenosti k pristranskosti
ugotovitev. Tak tip pristranskosti je priCakovan v primerih velike genetske oddaljenosti (Nei 1973) med osebki, ki so
bili uporabljeni pri odkrivanju lokusov, in genatipiziranimi vzorci (Albrechtsen in sod. 2010). Za namene genetskega
monitoringa na ravni sestoja to nima nujno negativnih posledic, Ce je nepristranski delez SNP-jev, ki ostanejo v
naboru podatkov (tj. polimorfnih mest), dovolj velik za natancne izraune demografskih parametrov. Vseeno pa
je pri vsaki primerjavi med populacijami z razlicnih obmodij in/ali iz razli¢nih evolucijskih linij v okviru geografsko
obseznejSega genetskega monitoringa potrebna previdnost, zlasti &e je cilj dolociti njihov ohranitveni status. V tem
primeru je lahko statistika o raznolikosti pristranska in upravitelje gozdov privede do napacnih odloCitev.

Te tezave bodo naposled postale manj pomembne, ko bo genetski monitoring presel na zgoraj omenjene
metode vzoréenja genoma, ki so zanesljivejsSe, Ceprav prav tako niso povsem nepristranske (Lowry in sod. 2017).
Dolgorocno shranjevanje DNK iz zgodnejSih vzor€enj je verjetno najboljSe jamstvo za informativne primerjave s
prihodnjimi vzorci.

6.4.2.2 Mikrosatelitni markerji (SSR)
6.4.2.2.1 Izbira ustreznih mikrosatelitnin markerjev (SSR)

Poiscite razpolozljivo znanstveno literaturo za razpoloZljive SSR-je in se posvetujte s kolegi iz drugih laboratorijev,
ki imajo izkuSnje s SSR-ji za zadevne vrste. Pri izbiri ustreznih markerjev SSR iz literature ali razvoju novih je
priporocCljivo upostevati naslednja merila:

+ SSR+ji s popolnimi ponovitvami imajo prednost pred tistimi z nepopolnimi ponovitvami, saj pri teh ni ujiemanja
med zaznano dolZino alela in zaporedjem — vec alelov enake velikosti ima lahko razlicno nukleotidno
zaporedje (Estoup in sod. 1995). Fragmentna analiza takih razlik ne zazna, zato pri SSR-jih z nepopolnimi
ponovitvami ugotovi nizjo stopnjo polimorfnosti (Urquhart in sod. 1994, Estoup in sod. 2001, Gusmao in
sod. 2006, Guichoux in sod. 2011).
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+ PonavljgjoCe enote SSR so obi¢ajno dolge od 1 do 6 nukleotidov. Najpogosteje se uporabljigjo SSR-ji z
dinukleotidnimi ponovitvami, ki jih pri multipli verizni reakciji s polimerazo (>multiplex PCR«) tudi lazje
uporabimo po ved skupaj, saj imajo v sploSnem manjsi alelni razpon. Vendar pa SSR-ji z dinukleotidnimi
ponovitvami pri PCR pogosto proizvedejo vec artefaktov, kot so zdrsni artefakti (stutter bands) (Chambers in
MacAvoy 2000), kar otezuje dolo¢anje alelov (Levinson in Gutman 1987, Meldgaard in Morling 1997). SSR-ji
z daljSimi ponovitvami (tri- ali veC nukleotidne) so dozdevno obcutno manj nagnjeni k nastajanju zdrsnih
artefaktov (Edwards in sod. 1991, Flores-Renteria in Krohn 2013) in se v&asih prednostno uporabljajo na
podrocjih, kot sta forenzika in ugotavljanje starSevstva (Kirov in sod. 2000, Cipriani in sod. 2008).

+ Za zagotovitev ustrezne ravni polimorfnosti moramo izbrati lokuse SSR z zadostnim Stevilom ponovitev.
Vendar pa imajo lahko SSR-ji s Stevilnimi ponovitvami tudi nekatere nezelene lastnosti, na primer ve¢
izpadov alelov (Kirov in sod. 2000, Buchan in sod. 2005) in zdrsnih artefaktov (Hoffman in Amos 2005).
Srednije Stevilo ponovitev je verjetno idealno, sgj je dober kompromis, ki omogoca ohranjanje zadostne ravni
polimorfizma, hkrati pa se izognemo nekaterim pomanjkljivostim zaradi visoke stopnje mutacij. Van Asch in
sod. (2010) za najboljSe rezultate priporoCajo uporabo lokusov SSR z 12-16 ponovitvami.

+ Ko med objavlienimi Studijami izbirate markerje SSR, izberite tiste, pri katerih navedena frekvenca ni¢elnih
alelov ni vi§ja od 10 % ali je po moznosti Se nizja (Oddou-Muratorio in sod. 2009).

« Ce so na volio genetske karte, izberite SSR-je iz &im ved razliénih kromosomov.

+ OsredotoCite se na SSR-je, ki so bili uspeSno uporablieni na ¢im vedjem Stevilu vzorcev in na vzorcih iz
razli¢nih delov obmodja razsirjenosti vrste, saj bo to zmanjSalo moznost pristranskosti ugotovitev.

- Ce preuduijete vrsto na obmodju, kjer naj bi potekala hibridizacija, poskrbite, da boste izbrali markerje, ki so
bili uspesno testirani na tarcnih hibridizirajoCih vrstah. Priporotamo, da izvedete teste na vzorcih obeh vrst, da
preverite in potrdite ucinkovitost uporablienih SSR-jev. Odsotnost alelov ali visoka stopnja nicelnih alelov kaze
na tezave s prileganjem zacetnih oligonukleotidov (mutacije v obmodju prileganja zaCetnih oligonukleotidov
poleg SSR pri eni izmed vrst) — takih SSR-jev ne uporabimo ali na novo zasnujemo zaCetne oligonukleotide.

+ Ker je zazeleno, da v posamezni multipli PCR kombiniramo ¢im ve¢ markerjev SSR, moramo upostevati
temperature prileganja zacetnih oligonukleotidov in alelne razpone markerjev. Markerje s prekrivajoCimi
se alelnimi razponi moramo oznaciti z razlicnimi fluorofori ali pomnoZiti s PCR ter jih analizirati v loCenih
reakcijah. Poleg tega je najbolje, da se temperature prileganja (T,) zaCetnih oligonukleotidov v posamezni
multipli PCR ne razlikujejo za ve& kot 2-3 °C, vsekakor pa ne za vec kot 5 °C (Butler in sod. 2005a, Guichoux
in sod. 2011, Hill in sod. 2009).

+ Skupno Stevilo uporablienin SSR-jev bo odvisno od specificnega vpraSanja, ki ga zastavljamo, od
razpoloZljivin virov ter od znadilnosti posameznih SSR-jev (polimorfizem). V Studijah populacijske genetike
se obic¢ajno uporablja od 10 do 25 SSR-jev.

+ Vselej zanite z vecjim Stevilom potencialnih SSR-jev, ¢e nekateri izmed njih ne bi delovali po pri¢akovanjih.

6.4.2.2.2 Verizna reakcija s polimerazo (PCR)

PomnoZzevanje markerjev SSR se prednostno izvaja v multiplih PCR (Chamberlain in sod. 1988, Edwards in Gibbs
1994), saj tak pristop mocno povecCuje zmogljivost ter hkrati znizuje stroSke in koliCino dela na posamezen vzorec
(EInifro in sod. 2000, Lederer in sod. 2000, Galan in sod. 2003, Renshaw in sod. 2006).

Cilj multipleksiranja je zdruziti Zeleno Stevilo markerjev SSR (obiCajno od 10 do 25) v ¢im manj reakcijah PCR, pri
¢emer se vsakemu markerju dodeli doloCeno fluoroforno barvilo. Multipla PCR je obdutljiva tehnika. Za razvoj
ucinkovitih in zanesljivih multipleksov moramo vzeti v obzir Stevilne spremeniljivke (Guichoux in sod. 2011), zaCensi
z izbiro ali razvojem zacCetnih oligonukleotidov. Specializirani trzno dostopni kompleti za multiplo PCR (na primer
Qiagen Multiplex PCR Kit, KAPA Biosystems KAPA2G Fast Multiplex Mix in drugi) mo&no olajSajo optimizacijo
multipleksov PCR.
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Alelni razponi markerjev, oznaCenih z istim fluoroforom, se ne smejo prekrivati. Markerje, pri katerih se alelni
razponi prekrivajo, lahko v enem multipleksu kombiniramo le, &e so oznadeni z razliénimi fluorofori. Stevilo in
vrsta razlicnih fluoroforov (razli¢ne barve fluorescence), ki jin lahko uporabimo, sta odvisna od analizatorja s
kapilarno elektroforezo. ObiCajno se njihovo Stevilo giblie od 4 do 6, pri Cemer je en barvni kanal vedno dodeljen
notranjemu velikostnemu standardu.

Temperature prileganja uporablienih zacetnih oligonukleotidov naj bodo visoke, najbolie 58 °C ali vec, brez
prevelikih razlik med pari zacetnih oligonukleotidov (Butler in sod. 2005a, Hill in sod. 2009, Qiagen 2010).

Za zagotovitev uspesne soCasne pomnozitve razli¢nih markerjev SSR je bistveno, da zaCetne oligonukleotide
preverimo z vidika potencialnega nastanka sekundarnih struktur, dimerizacije ter interakcij z drugimi zaCetnimi
oligonukleotidi v multipleksu (Vallone in Butler 2004, van Asch in sod. 2010). Za laZje nac¢rtovanje optimalne resitve
za multipleksiranje ob upostevanju predhodnih informacij o markerjih so bili razviti prosto dostopni racunalniski
programi, na primer Multiplex Manager v1.2 (Holleley in Geerts 2009).

Koli¢ina matricne DNK, ki se uporabi pri vsaki reakciji PCR, je klju¢nega pomena in mora biti standardizirana.
Ceprav lahko premajhna koli¢ina DNK povzrodi nizko intenziteto signala, neravnovesja med posameznimi markerji
in izpad alelov, je prevelika koliCina matricne DNK obic¢ajno bolj problemati¢na (Livingstone in sod. 2009, Guichoux
in sod. 2011). Prevelika koli¢ina matricne DNK lahko povzroCi previsok fluorescentni signal s povezanimi uginki
prelivanja (»pull-up«), neravnovesja med posameznimi markeriji, dvojne vrhove (»split peaks«) in vecje Stevilo zdrsnih
artefaktov (Kline in sod. 2005). PriporoCena koncentracija matri¢ne DNK pri multipli PCR je od 0,5 do 4 ng/ul.

Optimalno temperaturo prileganja za multiplo PCR je treba dolocCiti empiricno. Kot izhodisCe uporabite T, para
zaCetnih oligonukleotidov z najnizjo T,,. Naprave za PCR s funkcijo temperaturnega gradienta mo¢no pospesijo
fazo optimizacije temperature prileganja, saj lahko hkrati testiramo do 6 razlicnih temperatur.

Priporocljivo je, da zaCetne oligonukleotide za vsak marker SSR najprej posamicno testiramo (in potrdimo) z enojno
PCR na reprezentativnem naboru vzorcey, zlasti ¢e smo zaCetne oligonukleotide zasnovali na novo. Najbolje je, da
uporabimo vzorce, ki so reprezentativni za genetsko raznolikost (zajemajo razli¢ne populacije) preucevanih vrst (ali
populacij), in se tako izognemo poznejsSim tezavam s pristranskostjo ugotovitev ter zaobjamemo ¢im vec razlicnih
alelov. Markerje SSR, ki izkazujejo visoko raven nicelnih alelov, prekomerno nastajanje zdrsnih artefaktov, dvojne
vrhove in/ali druge artefakte, moramo zavredi ali pa moramo Ze na stopnji enojne PCR na novo zasnovati zaCetne
oligonukleotide za njihovo pomnozevanje (Guichoux in sod. 2011). Markerje, ki so uspesno prestali posamicno
testiranje, nato testiramo v multipli PCR na istem naboru vzorcev. Rezultate — podatke 0 genotipu — iz enojnega
in multiplega pomnozevanja nato primerjamo ter multiplekse nadalje optimiziramo (problemati¢ne markerje bo
morda treba zavreci), dokler ne dajejo ucinkovitih in ponovljivih rezultatov.

Tudi Ce dajejo markerii pri enojni PCR dobre rezultate, multiplo pomnozevanje pogosto ne bo optimalno. Spodaj
so navedeni najpogostejse tezave in priporocila, kako pristopiti k njihovemu reSevanju.

a. Neravnovesje med posameznimi markerji je posledica razlik v ucCinkovitosti pomnozevanja razli¢nih
markerjev v isti multipli PCR, kar povzro¢a razli¢no intenziteto signala posameznih markerjev. Sodobni
genetski analizatorji imajo detektorje fluorrescence s Sirokim dinamicni razponom, ki omogocajo zanesljivo
zaznavanje signalov zelo razliénih intenzitet. Vendar pa vedja enotnost signala pomeni zanesljivejSe in
preprostejSe branje elektroferogramov. Neravnovesje med posameznimi markerji pogosto povzroCajo
razlike med T, razli¢nih zaCetnih oligonukleotidov v multipleksu. To tezavo lahko ublazimo s protokoli PCR s
padajo&o temperaturo (stouch-down PCR«) (Rithidech in Dunn 2003, Renshaw in sod. 2006). Ce T,, ni vzrok
za ugotovlieno neravnovesje pomnozevanija, lahko tezavo odpravimo tako, da prilagodimo koncentracijo
zacetnih oligonukleotidov — pri markerjih z najSibkejSim signalom jo pove€amo in/ali jo zmanjSamo pri tistih z
najmocnejSim signalom.

b. Nastajanje zdrsnih artefaktov (»stutter bands«) je pogost pojav in je posledica pomnoZevanje produktov
PCR, ki se od dejanskega alela razlikujejo za eno ali nekaj ponovitev. Nastanejo kot rezultat zdrsa DNK-
polimeraze (Levinson in Gutman 1987, Meldgaard in Morling 1997). Zdrsni artefakti so obiCajno krajsi od
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dejanskega alela. Obstaja veC pristopov za zmanjSanje nastajanja zdrsnih artefaktov: i) znizanje denaturacijske
temperature na 83 °C (Olejniczak in Krzyzosiak 2006); ii) aditivi za PCR, na primer goveji serumski aloumin
(BSA), formamid ali dimetil sulfoksid; iii) uporaba specializiranin kompletov za multiplo PCR in/ali spremenjenih
polimeraz nove generacije, npr. fuzijskih vrst (Fazekas in sod. 2010); iv) sprememba zaetnih oligonukleotidov
z vkljuCitvijo dela mikrosatelitnega obmodja (Flores-Renteria in Whipple 2011); v) uporaba SSR-jev z
ponavljajodimi enotami, daljSimi od 2 nukleotidov. V sploSnem nizko ali zmerno Stevilo zdrsnih artefaktov ne
predstavlja posebnih tezav za natan¢no dolocCitev alelov in njihove velikosti, lahko pa pomeni ve€ dela z ro¢nim
preverjanjem rezultatov samodejnega doloCanja velikosti alelov.

c. Dvojni vrhovi (»split peaks«; vrhovi N-1). Dvojni vrhovi nastanejo zaradi nepopolnega nematriChega
dodajanja adenina na 3’ konce pomnozkov PCR s strani Tag polimeraze, kar povzroci dvojne vrhove —
»fragment DNK, skladen z matrico« ter dodaten vrh, dalj$i za 1 bp, ki ustreza adeniliranemu fragmentu. Dvojni
vrhovi lahko motijo samodejno prepoznavanie vrhov, zlasti pri heterozigotih z bliznjimi aleli. Popolno adenilacijo
in s tem zmanjSanje intenzivnosti nastajanja dvojnih vrhov lahko dosezemo z i) zmanjSanjem koli¢ine matri¢ne
DNK na 10 ng (Lederer in sod. 2000, Butler 2005b); ii) zmanjSanjem koncentracije zacetnih oligonukleotidov;
iii) zmanj$anjem Stevila ciklov PCR ali iv) uporabo drugih vrst DNK-polimeraz (Hu 1993, Vallone in sod. 2008).

d. Dimeri za¢etnih oligonukleotidov in drugi artefaktni pasovi. Pri multipli PCR lahko nastanejo razli¢ni
artefakti, vkljucno s takimi, ki so posledica komplementarnosti delov zaporedij v zagetnih oligonukleotidih iz
istega para ali zacetnih oligonukleotidih za razlicne markerje (Brownie in sod. 1997, Hill in sod. 2009). Artefakti v
obliki dodatnih pasov lahko nastanejo zaradi nespecificnega prileganja zaCetnih oligonukleotidov ali pomnoZzitve
psevdogenov. Z uvedbo stroZjih pogojev za PCR (visja temperatura prileganija, krajsi Cas prileganja) lahko v&asih
omejimo nastajanje artefaktov, vendar je previdnost pri sami zasnovi zaCetnih oligonukleotidov in nacrtovanju
multiple PCR najboljge jamstvo za prepreditev njihovega nastanka. Ce artefakti ne motijo dolo&anja alelov, jih
lahko pri doloCanju preprosto izpustimo, a v&asih je najbolje, da take markerje izklju¢imo iz multipleksa ali pa na
novo zasnujemo zacetne oligonukleotide za njihovo pomnozevanje (Guichoux in sod. 2011).

Ceprav so multipleksi SSR, ki jih navaja literatura, dobro izhodig&e, navedeni pogoji in protokoli za izvajanje PCR
redko Ze takoj dajejo dobre rezultate. PriCakovati moramo, da bo potrebno vsaj nekaj optimizacije, preden bomo
lahko multipleksirano analizo SSR-jev opravljali rutinsko in z visoko zmogljivostjo.

6.4.2.2.3 Fragmentna analiza

Fragmentna analiza markerjev SSR obsega pripravo s PCR pomnoZzenih vzorcey, nato loCitev in zaznavanje
pomnozkov PCR na avtomatizirani platformi s kapilarno elektroforezo z visoko locljivostjo (tj. sekvenator ali
genetski analizator) ter analizo surovih podatkov — doloCanje velikosti alelov in doloCanje razpona velikosti
posameznega alela. Ce nikjer ne pise drugade, spodaj navedene informacije temeljijo na uporabniskih priro&nikih
in protokolih za analizo, ki so jih razvili proizvajalci (Applied Biosystems/Thermo Fisher Scientific 2010, 2014)
sistemov kapilarne elektroforeze, ter na protokolih in dejanskih izkusnjah laboratorijev, ki sodelujejo pri projektu
LIFEGENMON.

a. Razredcitev s PCR pomnozenih vzorcev

Sodobni genetski analizatorjiimajo iziemno obcutljiva tipala za zaznavanje fluorescence, zato je treba koncentracijo
pomnozkov PCR, oznaCenih s fluoroforom, pogosto razredCiti, da fluorescenca ustreza priporoCenemu razponu
zaznavanja. Vzorci s previsokimi koncentracijami lahko vplivajo tudi na intenziteto signala in lodljivost ter
lahko zamasijo kapilare, zato jih je treba preprediti. Raven razredditve je odvisna od obcutljivosti in razpona
zaznavanja genetskega analizatorja, uspeSnosti pomnozevanija in Stevila ciklov pomnozevanja markerjev SSR v
PCR ter uporabljenih fluoroforov, dolociti pa jo je treba empiricno za vsak multipleks. V sploSnem potrebujemo
do 100-kratne razredditve. RazredCitve je treba optimizirati tako, da je razmerje med povprecnim vzorcem in
intenziteto vrhov velikostnega standarda od 3 : 1 do 1 : 1. Pomnozke PCR je mogoce razredCiti v formamidu ali
vodi za molekularno biologijo (brez nukleinskih kislin ter brez DNaz in RNaz). Razred€ene vzorce je treba ¢im prej
obdelati in jih ¢im manj izpostavljati svetlobi iz okolja, da preprecimo »beljenje« (»bleaching«) fluoroforov.
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b. Denaturacija razredéenih vzorcev

Denaturacija pomnozkov PCR je obvezna, ker med elektroforezo samo enoverizna DNK (ssDNA) migrira v korelaciji
z velikostjo fragmentov. RazredCene pomnozke PCR zdruzimo z notranjim velikostnim standardom v formamidu
in jih inkubiramo pri 95 °C od 3 do 5 minut, da dosezemo popolno denaturacijo fragmentov dvoverizne DNK. Na
voljo so razli¢ni velikostni standardi, ki ustrezajo razlicnim razponom velikosti fragmentov DNK. Paziti je treba, da
izberemo velikostni standard, ki sega Cez celoten razpon velikosti alelov analiziranih markerjev SSR. Upostevajte
navodila proizvajalca za priporoCena razmerja komponent denaturacijske mesanice, npr. formamida, vzorca in
velikostnega standarda. Formamid se ob stiku z vodo hidrolizira v mravljinéno kislino in formiat, zato se zmanjSa
njegova zmoznost denaturacije. Poleg tega se formiatni ioni med elektrokinetiCnim injiciranjem ucinkoviteje
premikajo v kapilare kot fragmenti DNK in povzrocijo izgubo intenzitete signala. Formamid je treba hraniti pri
temperaturi —20 °C in ga ne zamrzniti/odtajati veC kot dvakrat. Priporocljivo je pripraviti alikvote formamida, da
se izognemo degradaciji. Denaturirane pomnozke PCR je najbolje takoj analizirati, saj intenziteta signala med
shranjevanjem slabi. Denaturiranih vzorcev ne smemo hraniti pri sobni temperaturi ve€ kot 24 ur, pri temperaturi
od 2 do 8 °C vec kot 5 dni ali pri temperaturi =20 °C veC kot 1 teden.

c. Kapilarna elektroforeza

Pri veCini sodobnih genetskih analizatorjev je elektroforeticno locevanje fragmentov DNK izjiemno avtomatizirano
in platforme zahtevajo zelo malo Clovekovega sodelovanja razen tega, da je treba vstaviti pladnje z denaturiranimi
vzorci, naloziti ali ustvariti seznam vzorcev in izbrati ustrezen protokol izvajanja. Tudi programska oprema za
upravljanje, prilozena genetskim analizatorjem, je na voljo s protokoli izvajanja, optimiziranimi za razli¢ne vrste
analiz. Glede na uporablien genetski analizator je po navadi na voljo delna optimizacija injiciranja vzorca in
razmer za izvajanje elektroforeze (Cas injiciranja in izvajanja, napetost injiciranja in elektroforeze), ki lahko izboljSa
kakovost podatkov, natan¢nost med posameznimi analizami in/ali hitrost obdelave. Laboratoriji pa morajo biti
previdni, kadar se odlo¢ajo za take posege, ter morajo preveriti ustrezne tehni¢ne dokumente in/ali se posvetovati
s pooblasenimi predstavniki tehnicne podpore, preden se odlocijo spreminjati razmere za elektroforezo. Poleg
tega je potrebno spremenjene protokole izvajanja temeljito validirati, da se zagotovijo optimalni rezultati.

Cas injiciranja vpliva na intenziteto signala in logljivost. Z dalj§im &asom injiciranja lahko izbolj§amo intenziteto
signala pri vzorcih z nizko koncentracijo pomnozkov PCR, vendar se zaradi daljSih Casov hkrati zmanjsa locljivost,
kar se odraza v zmanjSanem razmerju med viSino in Sirino vrhov. S poveCanjem napetosti injiciranja vplivamo
na intenziteto signala, vendar ne vplivamo bistveno na lodljivost. Kljub temu so priporocljive niZje napetosti, da
zagotovimo to¢nejSi Cas injiciranja ter tako izboljSamo ponovljivost nanasanja vzorca pri vseh vzorcih in izvajanjih.

Pri kakrSnem koli spreminjanju razmer za elektroforezo je treba upostevati razpon dolzin fragmentov DNK (razponi
velikosti alelov analiziranih markerjev SSR in notraniji velikostni standard) in zahtevano logljivost. Case izvajanja
najpogosteje optimiziramo zato, da poveCamo hitrost obdelave. Optimalni ¢as izvajanja za dano napetost
izvajanja je treba dologiti s preskusnimi izvajanji. Cas izvajanja elektroforeze mora biti priblizno 10 % dalj§i od
Casa migracije najvecjega fragmenta DNK, ki nas zanima. V sploSnem je treba vkljuciti vsaj dva fragmenta
velikostnega standarda, ki sta krajSa od najmanjSega analiziranega fragmenta, vendar hkrati po dolzini najblizje
najmanjSemu analiziranemu fragmentu, in dva fragmenta velikostnega standarda, ki sta daljSa od najdaljSega
analiziranega fragmenta, vendar hkrati po dolzini najblizie najdaljSemu analiziranemu fragmentu, da zagotovimo
to¢no ustvarjanje umeritvenih krivulj za doloCanje velikosti. S poveCanjem napetosti izvajanja elektroforeze
skrajsamo Case izvajanja, vendar to ni priporocljivo, saj lahko visje hitrosti premikanja povzrocijo slabse locevanje
fragmentov in slabSo locljivost.

d. Doloc¢anje alelov in dolo¢anje razpona velikosti posameznega alela

Potem ko genetski analizatoriji ustvarijo surove podatke, je treba iz podatkov prebrati ustrezne genctipe. Branje
genotipov obsega dva zaporedna koraka: dolocanje dejanske velikosti alelov (velikost alela, izrazena kot dejanska
(surova) zaznana velikost fragmenta v decimalnih Stevilih) in dolo¢anje razpona velikosti posameznega alela
(dodelievanje dejanskih velikosti alelov lo¢enim celosStevilskim enotam, ki se razlikujejo med seboj za velikost
ponavljajoce enote) (Idury in Cardon 1997).
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Dolocanje alelov obsega odkrivanje vrhov v elektroferogramu, ki ustrezajo alelom, in dolo¢anje njihove dejanske
velikosti (dolzine). Programska oprema, prilozena sistemom kapilarne elektroforeze, npr. Peak Scanner, MSA
in GeneMapper proizvajalca Applied Biosystems/Thermo Fisher Scientific, GenomelLab (Beckman Coulter/
Sciex), in programska oprema drugih proizvajalcev, npr. Geneious (Biomatters Ltd.), omogoca visoko stopnjo
avtomatizacije dolo¢anja alelov in lahko obi¢ajno samodejno prepozna in filtrira Stevilne pogoste tezave
genoatipizacije, med drugim vrhove zdrsnih artefaktov, previsoko bazno linijo (Sum), »skoke signala« zaradi drobnih
delcev ali mikromehurckov in previsoke vrhove (Guichoux in sod. 2011). Od kakovosti markerjev je odvisno, ali je
pri doloCanju alelov kljub temu morda treba izvesti takSno ali drugaéno roéno urejanje. Roéno urejanje je lahko
¢asovno zamudno in Ze po definiciji vkljuCuje nekaj subjektivnosti in moznosti vnasanja napak, zato je pomembno
izbrati dobro delujoCe markerje ter &im bolj optimizirati multiplekse in PCR (Scandura in sod. 2006, Guichoux in
sod. 2011) ter dosledno upostevati pravila za ro¢no urejanje pri vseh markerijih, vzorcih in projektih.

Doloc¢anje razpona velikosti posameznega alela kot naslednji korak pri genotipiziranju je kljucen korak, porocila pa
navajajo, da so nedoslednosti in samovoljne odloCitve v zvezi z dolo¢anjem razpona velikosti posameznega alela
pomemben vzrok napak pri genotipiziranju na podlagi SSR (Ewen in sod. 2000, Weeks in sod. 2002, Morin in
sod. 2010). Stevilni programski paketi, ki so jih razvili proizvajalci sistemov kapilarne elektroforeze, ali programska
oprema drugih proizvajalcev omogocajo samodejno doloCanje razpona velikosti posameznega alela. Vendar je
med zadetno nastavitveno fazo razponov velikosti posameznega alela priporodljivo preveriti vse razpone velikosti
posameznega alela, tj. jih ro¢no potrditi in po potrebi prilagoditi. Surove podatke z vrednostmi dejanske zaznane
velikosti alelov je priporocliivo shraniti za poznejSo uporabo, to pa velja tudi za primerjave. Mejne vrednosti
razpona velikosti posameznega alela lahko preprosto, hitro in u€inkovito dolo¢imo tako, da ustvarimo grafe
porazdelitve dejanske velikosti alelov (Slika 6.4). To lahko naredimo tako, da izvozimo podatke o dejanski velikosti
fragmentov DNK v preglednico in sortiramo vrednosti po velikosti ter ustvarimo grafe porazdelitve skupnega
nabora podatkov o velikosti alelov za vsak marker (Jayashree in sod. 2006, Guichoux in sod. 2011). Razpone
velikosti posameznega alela je nato mogoce nastaviti okoli teh porazdelitev velikosti v toCkah, v katerih opazimo
jasne prekinitve v periodiénih velikostnih razredih. Grafi porazdelitve velikosti alelov se lahko uporabljajo za ved
dodatnih namenov:

a. So uporaben vizualni pripomocek za hitro odkrivanje alelov, ki odstopajo od priCakovane periodiCnosti
ponovitev, tj. »mutirani aleli« ali »razliice netipi¢nih dolzin«., Kadar zaznamo alele netipi¢nih dolzin, je
treba opraviti ro€no preverjanje, da ugotovimo, ali je netipicna velikost dejanska ali gre morda za rezultat
nedoslednega doloCanja alelov v primeru zdrsnih artefaktov, dvojnih vrhov ali drugih artefaktnih vrhov. V takih
primerih je priporocljivo opraviti tudi enojno PCR v optimalnih razmerah, da preverimo, ali netipi¢ni fragmenti
nastanejo tudi v optimalnih razmerah. Ce res nastanejo in tako alelno razliico potrdimo pri ve& razliénih
osebkih, je tak alel netipi¢nih dolzin dejanski in ga je treba obravnavati kot edinstven mutirani alel s svojim
razponom velikosti posameznega alela.

b. Omogocajo odkrivanje »alelnega drsenja«, tj. Pojava, ko se zaznan razmik med sosednjimi aleli nekoliko
razlikuje od pri¢akovane dolzine ponovitve — za dinukleotidne SSR-je lahko ta razmik znasa od 1,8 do 2,2
bp (Amos in sod. 2007); poleg tega se lahko zaznan razmik med sosednjimi aleli spreminja v odvisnosti od
dolzine alelov.

c. Uporabimo jih lahko za zaznavanje sprememb v zaznanih velikostih alelov zaradi okvare ali obrabljenosti
strojne opreme ali napak in iztroSenosti potroSnega materiala. Grafe porazdelitve dejanske velikosti alelov
skupaj z analizo standardnih vzorcev je obvezno uporabiti, e kakor koli spremenimo analizo (zamenjava
tipa fluoroforov, ali polimeraze, spreminjanje protokolov za izvajanje PCR ali sestave meSanice za PCR,
spreminjanje reagentov za elektroforezo (polimer ali kapilare) ali razmer za elektroforezo, saj lahko ti dejavniki
vplivajo na zaznano velikost fragmentov DNK) (Hartzell in sod. 2003, Sgueglia in sod. 2003, Hahn in sod.
2001, Ghosh in sod. 1997). Ce zaznamo spremembe v zaznanih velikostih alelov zaradi kakr§nega koli zgoraj
navedenega spreminjanja, je treba razpone velikosti posameznega alela ustrezno prilagoditi.

d. Uporabiti jih je mogoce kot sestavni del preverjanja celovitosti podatkov za odkrivanje vrednosti velikosti alelov
zunaj pricakovanih mejnih vrednosti (glejte podpoglavje 6.5.4.1).
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Slika 6.4: Porazdelitev zaznanih velikosti pomnozkov 1864 alelov za marker s trinukleotidno ponovitvijo Aag01 za
Abies alba Mill. Vecina alelov sledi priCakovani periodiCnosti 3 bp, razen alela pri pri¢akovani velikosti 206 bp, kjer
smo zaznali dve razliCici — priCakovano razli¢ico dolzine 206 bp in razliico netipicne dolzine 205 bp, ki v tej konkretni
populaciji predstavija enega pogostejSih alelov. Ro¢no preverjanje je razkrilo, da prisotnost priCakovane razli€ice in
razliCice netipiCne dolZine ni rezultat nedoslednega doloCanja alelov, saj je Aag01 »dobro delujoC« marker brez dvojnih
vrhov in zelo Sibkimi zdrsnimi artefakti. Poleg tega smo odkrili ve€ osebkov z obema razliCicama — z razliico dolzine 205
bp in razliico dolZine 206 bp —, prisotnost obeh razliCic pa smo zaznali tudi pri odraslih razmnozevalno aktivnih drevesih,
semenih in naravnem miladju razli€ne starosti. V tem primeru smo razli€ico dolzine 205 bp obravnavali kot edinstven
»mutirani« alel, drugacen od pri¢akovanega alela dolzine 206 bp.

6.4.2.3 Polimorfizem posameznih nukleotidov (SNP)
6.4.2.3.1 Izbira ustreznih markerjev SNP

Poiscite razpolozljivo znanstveno literaturo za razpolozljive SNP in se posvetujte s kolegi iz drugih laboratorijev,
ki imajo izkuSnje s povezano platformo za genotipizacijo in zadevnimi vrstami. Pri izbiri ustreznih lokusov SNP iz
literature ali razvoju novih je priporocljivo upoStevati naslednja merila:

- Ce so na volio genetske karte, izberite SNP iz &im ve& razliénih kromosomov.

+ OsredotocCite se na SNP, ki so bili uspesno uporabljeni na ¢im vec¢jem Stevilu vzorcev in na vzorcih iz razli¢nih
delov obmodja razsirjenosti, saj bo to zmanjSalo moznost pristranskosti ugotovitev. Isti nasvet velja v zvezi z
referencnimi vzorci, ki se uporabljajo za razvoj novega nabora SNP.

- Ce opazujete vrsto na obmocgju, kjer naj bi potekala hibridizacija, poskrbite, da boste izbrali SNP, ki so bili
uspesno testirani na tarénih hibridizirajoCih vrstah. PriporoCamo, da teste izvedete na vzorcih obeh vrst, da
preverite ucinkovitost uporablienin SNP.

+ Glede na raziskovalno vprasanje so lahko najustreznejSi SNP, vezani na dolo¢en gen, ali nevtralni SNP.

+ Vedno zacnite z vecjim Stevilom potencialnih lokusov SNP, kot jih je po vaSem mnenju potrebnih, saj jih bo
morda veliko izloCenih zaradi manjkajocih vrednosti, odsotnosti variabilnosti (nizka frekvenca redkega alela)
ali pristranskosti.

+ Skupno Stevilo uporabljenih SNP bo odvisno od specificnega vprasanja, na katerega je treba odgovoriti, in
od razpoloZljivih virov. Priblizno 180 nevezanih SNP naj bi bilo na primer dovolj za natanéno oceno efektivne
velikosti populacije (Waples in Do 2010).
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« Ce &tevilo SNP, ki so na voljo, ne zado$&a za raziskovalno vprasanje in ni sredstev za razvoj vedjega
panela, razmislite o uporabi SNP, odkritih v filogenetsko sorodnih vrstah. Vendar pri€akujte visoko stopnjo
neuspesnosti.

- Ceprav je prenosliivost SNP med platformami za genotipizacijo na splosno visoka, pri¢akujte nekaj izgube
razliCic (Semagn in sod. 2014).

- Ce uporabljate multipleksno visokozmogljivostno genotipizacijo (npr. genotipizacijo s sekvenciranjem,
RAD-seq), poskrbite, da imate dovolj zmogljive raGunalniSke vire za analizo tako velikega nabora podatkov.

6.4.2.3.2 Zahteve glede DNK za analizo markerjev SNP

Zahteve glede DNK za analizo markerjev SNP so odvisne od genotipizacijskega pristopa in/ali uporablienega
ponudnika storitev. V smislu kakovosti se zahtevajo ekstrakti genomske DNK velike Cistosti in integritete. Za
zagotovitev najboljsih rezultatov bi morali imeti ekstrakti DNK razmeriji absorbance UV A260/A280 > 1,8 in A260/
A230 od 1,8 do 2,0. Za podrobnejSo razlago ocene kakovosti DNK glej podpoglavje 6.4.1.4.

Laboratoriji, vkljuceni v projekt LIFEGENMON, za analizo markerjev SNP uporabljajo zunanje izvajalce, zato bi
morale koli¢inske vrednosti DNK, predstavljene v nadaljevanju, sluziti kot sploSne smernice, saj so potrebne
koli€¢ine odvisne od vrste analize in ponudnika storitev.

Za analizo SNP z visokozmogljivostnim sekvenciranjem, kot je sekvenciranje RAD, je potrebna skupna kolicina
priblizno 3 ug DNK s koncentracijo 50-100 ng/ul.

Pri analizi SNP s KASP (kompetitivha alelno specificna verizna reakcija s polimerazo (PCR)) je potrebna koli¢ina
DNK odvisna od velikosti genoma zadevnega organizma in Stevila analiziranin markerjev SNP. Za genome v
obsegu od 2 do 3,5 Gbp je potrebnih priblizno 10 ng DNK na marker SNP. Za analizo 200 markerjev SNP bele
jelke (Abies alba), ki ima genom velikosti priblizno 30 Gbp, bi to pomenilo 20 ug DNK. Ker je take koli¢ine DNK
vCasih tezko pridobiti, je mogoce pred samim KASP izvesti pomnozevanje celotnega genoma, da se zagotovi
zadostna koli¢ina matricne DNK, Ceprav lahko ta predhodni korak pomnozevanja poveCa stopnjo napake pri
doloCanju nukleotidov. Za genome velikosti od 2 do 3,5 Gbp zadostuje priblizno 50 ng genomske DNK za analizo
od 500 do 1000 SNP s tehniko KASP s predhodnim pomnozevanjem celotnega genoma s podaljSevanjem
zacCetnih ologonukleotidov (»primer extension pre-amplification (PEP)«).

6.5 Analize podatkov
6.5.1 Uvod

Namen gozdnega genetskega monitoringa je oceniti sposobnost gozdne populacije, da preZivi, se razmnozuje
in se obdrzi v razmerah hitrih okoljskih spremembah na dolgi rok (Fussi in sod. 2016). V ta namen je treba v
rednih Casovnih intervalih spremljati in analizirati verifikatorje in dodatne informacije za tri kazalnike — (1) selekcija,
(2) genetska variabilnost in (3) pretok genov/sistem oprasevanja — kar vkljuuje pridobivanje in analizo podatkov
terenskih opazovanj, molekularnih in drugih laboratorijskih analiz. Zbiranje/pridobivanje podatkov in analiza
morajo biti standardizirani, podatki pa morajo biti na voljo za primerjavo v daljSem obdobju.

Za primerjavo rezultatov v ¢asu se za oceno verifikatorjev uporabi in analizira isti nabor genetskih markerjev
(npr. mikrosatelitov — nSSR, polimorfizmov enega nukleotida — SNP). Zaradi hitrega tehnoloSkega razvoja in
povecCevanja Stevila razpoloZzljivih markerjev je pametno shraniti vzorce tkiva in/ali DNK za poznejSo genetsko
analizo, da se omogodi primerljivost. Kot dodano vrednost je standardizirane podatke z ve¢ ploskev za gozdni
genetski monitoring iste drevesne vrste mogoce med seboj primerjati, da se pojasni, ali je dolocena populacija
bolj ali manj uspesna od drugih.

V tem poglavju je opisano pridobivanje in ocenjevanje podatkov, vklju¢no z: (a) vrstami podatkov (terenska
opazovanja in meritve, molekularne analize), (b) filtriranjem podatkov, (c) analizo podatkov (R-skripta, razvita
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v projektu LIFEGENMON, programska oprema za analizo genetskih podatkov itd.) in interpretacijo vrednosti
ter (d) shranjevanjem podatkov. Za zagotavljanje dolgoro¢no primerljivih rezultatov genetskega monitoringa je
pomembno upostevati opisane postopke, ki so bili standardizirani v okviru projekta LIFEGENMON.

6.5.2 Podatkovna zbirka

Podatkovne zbirke so nabori podatkov, razvrdCeni v tabelah in vrsticah, tako kot v programu Microsoft Excel ali
podobnih programih, vendar povezani v relacije. Tabele imajo lastno, vnaprej doloCeno strukturo, ki zagotavlja
pravo obliko podatkov na pravem mestu. Uporabnik vnese podatke v podatkovno zbirko na sistematicen in
urejen nacin prek obrazcev. Podatkovna zbirka nato uporabniku omogoca hitro in preprosto pridobivanje pravilnih
podatkov. V primerjavi s programom Microsoft Excel v tabelah zbirk podatkov veljajo obi¢ajno zelo stroga pravila
o tem, katere podatke je mogoce vnesti in kako, kar je zelo pomembno za izkljucitev napak pri uporabniskem
vnosu. To pa niso edine napake, ki se jim skusamo izogniti z uporabo podatkovne zbirke; Ziemann in sod. (2016)
S0 na primer s programskim pregledom vodilnih revij na podrocju raziskav genomov dokazali, da je priblizno ena
petina objav z dodanimi seznami genov v Excelu vsebovala napacne pretvorbe imen genov.

6.5.2.1 Podatkovna zbirka LIFEGENMON

Pri gozdnem genetskem monitoringu imamo opravka s Stevilnimi razliénimi vrstami podatkov, npr. genetskimi,
fenoloskimi, meteoroloskimi in drugimi terenskimi podatki. Podatkovna zbirka, ki vsebuje vse te vrste podatkov,
nam omogoca preprostejSe in hitrejSe ugotavljanje sprememb v ¢asu in interpretacijo rezultatov. Pri izbiri
podatkovne zbirke je veliko moznosti. V projektu LIFEGENMON sta bila testirana dva sistema upravijanja s
podatkovnimi zbirkami: Open Foris in PostgreSQL. Temeljina shema podatkovne zbirke je za oba sistema ista
(Slika 6.5). Shema podatkovne zbirke temelji na smernicah, ki so del tega priro¢nika, in jo je mogoce uporabiti kot
predlogo za vnovi¢no ustvarjanje podatkovne zbirke.

Open Foris

Open Foris je nabor brezplacnih in odprtokodnih programskih orodij, ki olajSujejo fleksibilno in uCinkovito zbiranje
in analiziranje podatkov ter pripravo porocCil. Open Foris Collect je glavna vstopna to¢ka za zbrane podatke iz
terenskih evidenc. Omogoca hitro, preprosto in fleksibilno pripravo vprasalnika z uporabniku prijaznim vmesnikom
za vnos podatkov. Program Collect lahko upravlja z ve¢ vrst podatkov, omogoca kompleksna pravila potrjevanja v
vecjezikovnem okolju. Z uporabniku prijaznim vmesnikom ponuja ucinkovito odprtokodno resitev za raziskovalne
projekte s finanénimi omejitvami za profesionalno upravljanje podatkovnih zbirk. Program Open Foris ima tudi
orodje Calc, s katerim je mogoce ustvariti R-skripte za avtomatizirano izraCunavanje in prikazovanje podatkov iz
podatkovne zbirke. Open Foris privzeto temelji na podatkovni zbirki SQLite ali PostgreSQL. Vendar so podatki
shranjeni v binarni obliki, kar pomeni, da niso neposredno dostopni s poizvedbami SQL (najprej jih je treba
pretvoriti v druge oblike). V&asih je tudi poCasen, zlasti kadar vnaSamo vecje koli€ine podatkov v tabele, kar je pri
genetskih podatkih zelo pogosto.

PostgreSQL

PostgreSQL je brezplacni in odprtokodni sistem upravljanja relacijskin podatkovnih zbirk. Za seboj ima dolgo
zgodovino razvoja in je postal zelo znan po zanesljivosti, stabilnih funkcijah in uCinkovitem delovanju. Njegove
glavne prednosti v primerjavi z orodji Open Foris so hitrejSe delovanje, stabilnost in neomejene moznosti za
uporabniski nadzor, spremembe in interakcije z razli€nimi programskimi jeziki, npr. s priljublienimi jeziki za
analizo podatkov, kot sta R in Python. V okviru projekta LIFEGENMON je bila ustvarjena aplikacija v jeziku R
(easyRpopgen) za prikaz in analizo rezultatov iz podatkov gozdnega genetskega monitoringa (glej podpoglavje
6.5.4.4 o R-skripti). Verjetno trenutno edina manjSa prednost Open Forisa v primerjavi s samostojnim sistemom
PostgreSQL je vklju€en uporabniski vmesnik.

V prihodnosti bi se lahko v Open Forisu spremenil nacin shranjevanja podatkov, podatkovna zbirka PostgreSQL,
povezana z uporabniSkim vmesnikom v Open Forisu, pa bi bila lahko zelo privlatna moznost, vendar za zdaj
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priporo¢amo uporabo PostgreSQL in po potrebi razvoj uporabniskega vmesnika, ki bo najbolje ustrezal potrebam
gozdnega genetskega monitoringa.

6.5.3 Analiza terenskih podatkov

Potencialne verifikatorje selekcije v populaciji je mogoCe oceniti na podlagi sprememb demografskih podatkov za
populacijo, kot so stopnje mortalitete, Stevilcnost dreves, zraslih iz naravnega pomlajevanja, razmerja med spoloma
in porazdelitve starostnih razredov. Na te demografske dejavnike vplivata uspesnost razmnozevanja in sposobnost
kohorte, da se prilagodi stresnim dejavnikom, kot so okoljski stresni dejavniki, bolezni in objedanje, zato odrazajo
pritiske naravne selekcije na populacijo. Oceniti jih je mogoce tudi na podlagi fenologije cvetenja, za katero je bilo
ugotovlieno, da je pomembna komponenta, ki vpliva na razmnozevalno sposobnost osebkov (Munguia-Rosas in
sod. 2011), in s tem na prilagoditvene strategije, na katere vplivajo evolucijski dejavniki (Kudo 2006).
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Slika 6.5: Shemati¢ni prikaz zasnove podatkovne zbirke. V tabeli so v prvem stolpcu imena stolpceyv, v drugem stolpcu
dovoliena vrsta podatkov, npr. int, NULL — to polje je mogod&e pri vnosu podatkov izpustiti, PK (»primary key«) — primarni
klju¢ , FK (»foreign key«) — tuiji kljuc.
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6.5.3.1 Preverjanje celovitosti terenskih podatkov

Drevesom na terenu podamo ocene za verifikatorje in dodatne informacije, kot so mortaliteta, obilnost mladja,
prsni premer, porazdelitev viSinskih razredov in fenoloski vzorci (vkljucno z olistanjem, cvetenjem in senescenco).
Terenska ocena teh znadilnosti je z vidika zbiranja podatkov izziv. Naceloma napake opazovalca in protokola
opazovanja (zbiranja podatkov) povecajo vrednost naravne variabilnosti, opazene v fenotipskih podatkih kot
posledica variabilnosti znotraj vrste in vplivov mikroklime ter lahko prispevajo en do dva tedna negotovosti k
izmerjenim vrednostim (Schaber in Badeck 2002 ter tam navedena literatura in viri). Privedejo lahko tudi do
laznih ugotovitev, ki se pri doloeni metodi ne pri¢akujejo, kot so nenavadno visoke vrednosti za premer ali viSino
dreves. Zato morajo biti raziskovalci, ki analizirajo in zdruzujejo podatke, previdni in pozorni, poleg tega pa je
treba zbrane podatke temeljito pregledati, ali morda ne vsebujejo napak, ki bi lahko ogrozile njihovo celovitost.
Eden od nacinov za zagotavljanje celovitosti podatkov tako razli¢nih vrst kot jih najdemo pri gozdnem genetskem
monitoringu in s tako razliénimi protokoli zbiranja le-teh je uporaba sistema podatkovnih zbirk (glej podpoglavije
podatkovna zbirka LIFEGENMON).

Osamelci v podatkih so vrednosti, ki so dale€ zunaj pri¢akovanega razpona ali porazdelitve zbranih podatkov.
Osamelci so lahko pokazatelji nepravilno zbranih ali nepravilno oznacenih podatkov in jih je zato treba obravnavati
pred analizo podatkov. Ugotovlieno je bilo, da se z izloCitvijo osamelcev izboljSanja zanesljivost fenoloskih
podatkov v obliki Easovnih vrst (Linkosalo in sod. 1996). Na sploSno lahko na preprost nacin izloCimo osamelce
iz podatkov na podlagi graficne diagnostike s ponazoritvijo podatkov z okviriem z roCaji. Vsaka vrednost, ki je
man;jsa ali vecja od 1,5-kratnika kvartilnega razmika vzor&enih vrednosti, se Steje za osamelec, graficno prikazan
s to¢ko zunaj okvirja z rocaiji. Pri normalno porazdelienih podatkih je mogoce uporabiti tudi pristop z z-vrednostjo.
Pri tem pristopu se osnovne vrednosti pretvorijo v z-vrednosti:

pri ¢emer je z; = normalizirana z-vrednost, x; = osnovna vrednost, X = povprecna vrednost vzorca, s = standardni
odklon vzorca. Podatki se Stejejo za osamelce, Ce je z-vrednost vecja od danega praga, npr. ve€ kot tri standardne
odklone od povpredja, kot so izpeljali Gerard in sod. (2020). King (1953) je predstavil test neskladnosti s podobnim
pristopom, ki ga je prav tako mogocCe uporabiti pri normalno porazdeljenih podatkih in pri katerem se izraduna
vrednost testne statistike Ti s primerjavo presezka skrajne vrednosti od najblizje vrednosti v skupnem razponu in
vrednosti, za katero ta vrednost Ti presega kriti€no vrednost (podrobno pojasnjeno v Barnett in Lewis 1978). Ta
test so uporabili Linkosalo in sod. (1996). Napake v mesecih (napaka v protokolu, pri katerem je bil mesec meritve
napacno zapisan) je mogoce prav tako zanesljivo odkriti na podlagi pravila 30-dnevnega ostanka (metoda brez
porazdelitve) zaradi velikega odklona takih vrednosti (Schaber in Badeck 2002). Uporaba enega ali kombinacije
opisanih pristopov bi moralo zadostovati za odkritje in popravek ali izloCitev osamelcev.

Strokovno znanje raziskovalca je prav tako pomemben dejavnik pri filtriranju nerealnih osamelcev (ki pa so lahko
Se vedno v okviru dane porazdelitve in se zato pri odkrivanju osamelcev ne izlocijo), kot so nenormalno velike
vrednosti premera drevesa za dano vrsto. Glede na to, da fenologija opisuje pojave naravnega in zaporednega
razvoja (npr. olistanje nastopi pred cvetenjem, to pa nastopi pred senescenco listov), je treba preveriti tudi
smiselnost podatkov, da se zagotovi, da meritve teh spremenljivk dejansko potekajo v logi¢nem zaporediu.

6.5.3.2 Analiza terenskih podatkov
6.5.3.2.1 Verifikatorji

Pri gozdnem genetskem monitoringu se verifikatorji kazalnika selekcija merijo ob razli¢nih Casovnih to¢kah skozi
vse leto v obdobju vec let. Za vedino verifikatorjev je mogoce na ravni populacije izracunati povprecja za razlicna
obdobja. Na splosno je mogoce verifikatorje primerjati med leti in populacijami z razlicnimi parametricnimi in
neparametriCnimi statistiCnimi pristopi glede na vrsto odvisne spremenljivke. Pri verifikatorjih, ki so Stevilske
spremenljivke, se povprecja na ravni populacije med leti primerja z uporabo modelov linearne regresije ali linearnih
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mesSanih modelov (pri katerih je mogoce opredeliti moteci dejavnik, ki je pomemben, kadar so opazovanja/meritve
izvedeni na istem objektu). Pri verifikatorijih, pri katerih se ocena izvede z uporabo Sifranta, je mogocCe uporabiti
ordinalno regresijo (npr. model clmm v R, pri katerem je mogoce opredeliti mote€e dejavnike) ali Kruskal-Wallisov
test. Stevni podatki obigajno sledijo Poissonovi porazdelitvi. Zato je mogo&e pri verifikatorjih, ki so &tevni podatki,
za analizo uporabiti Poissonovo regresijo (posploseni linearni modeli ali posploSeni meSani modeli z druzino
Poissonove porazdelitve).

6.5.3.2.1.1 Mortaliteta/prezivetje

Ozadje

Mortaliteta/prezivetje se preprosto nanasa na Stevilo odmrlih dreves glede na izhodis&no Stevilo (in prejsnjo
oceno). Sprememba mortalitete ali prezivetja (mortaliteta = 1 — preZivetje) kaze na delovanije selekcijskega pritiska,
ti. odmiranje, kadar je vrednost mortalitete poveCana. Zato je to pomemben kazalnik potencialnin selekcijskih
pritiskov na populacijo, ki vodijo v odmrtje, saj je Slo verjetno pri prezivelih drevesih za neke vrste adaptivni odziv
na tak pritisk.

[zraCun

Mortaliteta je izrazena kot stopnja mortalitete, izraCunana z naslednjo enacbo:

. N, 1/t
m=1—{—

()
pri Cemer sta N, in N, Stevilo dreves na zacetku in Stevilo dreves ob koncu popisnega intervala, t pa dolzina
popisnega intervala v letih. Stopnja mortalitete, izraCunana po tej enachbi, je letna stopnja mortalitete in je
konstantna, kar pomeni, da se interpretira kot povpreéna letna stopnja mortalitete za navedeno desetletje. Ce
izpustimo eksponent, dobimo 10-letno stopnjo mortalitete.

Ce bi bilo treba zaradi gospodarjenja z gozdom nadomestiti prvotna drevesa, je mogo&e mortaliteto izraziti
tudi kot absolutno Stevilo odmrlih dreves na 50 dreves v 10-letnem obdobju, ki se izraCuna tako, da se Stevilo
preostalih zivih dreves odSteje od zacetnega Stevila oznaCenih dreves:

Mortaliteta = Ny — N;

pri emer je N, zadetno Stevilo dreves in N, Stevilo preostalih Zivih dreves. Ce se katero koli od prvotnih 50 dreves
poseka v okviru gospodarijenja, je treba nadomestno drevo vkljuditi v zaCetno Stevilo dreves in v Stevilo preostalih
dreves. Drevesa, ki so bila posekana v okviru gospodarjenja, se ne Stejejo za odmrla drevesa. Zacetno Stevilo
dreves vsakega desetletnega intervala je 50 (glej poglavje 3.4.2 NadomesCanje dreves).

Razlika v mortaliteti med popisi je opisana z uporabo veriznega indeksa in stopnje rasti, pri Cemer se vrednost
mortalitete v popisu ¢ vedno primerja z mortaliteto v popisu ¢ — 1.

6.5.3.2.1.2 Obilnost mladja

Ozadje

Pri vzdrzevanju gozdnega sestoja k mortaliteti prispevajo Stevilni naravni dejavniki, vklju¢no s staranjem,
objedanjem in boleznimi, in potencialno redenje v okviru Cloveske dejavnosti, kot je izkoriS€anje naravnih virov.
Zato je za to, da gozdni sestoj ostane trajnosten, nujno, da se nenehno pomilajuje. To je mogocCe doseci z
umetno obnovo, naravno obnovo drevesnega sestoja ali kombinacijo obojega. Pri umetni obnovi se drevesa
vZgojijo zunaj gozda, tj. v drevesnicah, in se presadijo v gozd, ko dosezejo ustrezno starost. Pri naravni obnovi
se gozd nasprotno obnavlja z drevesi, ki se razvijejo iz semen, ki padejo z dreves in vzklijejo in situ. Obilnost
dreves, ki zrastejo v okviru naravne obnove, zato kaze na delovanje selekcijskih pritiskov, ki vplivajo na uspesnost
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reprodukcije, stopnjo prezivetja mladja ter stopnjo mortalitete odraslih dreves (ki vpliva na zalogo, iz katere se
lahko gozdovi obnavljajo). Obilnost mladja je opredeljena kot Stevilo mladja na enoto povrsine.

lzradun

Na osnovni ravni se obilnost naravnega mladja oceni na podlagi strokovnega mnenja, ali je koli¢ina naravnega
mladja na ploskvi za gozdni genetski monitoring zadostna. Na standardni in napredni ravni se dolodi s Stetjem vseh
rastlin na dvajsetih ploskvah s povrsino 1 m? po razli€nem obrodu, kot je navedeno v smernicah za posamezno
vrsto. Kot pri mortaliteti gre za oceno na ravni populacije, ki jo je mogocCe kvalitativno primerjati med obdobiji/
starostnimi skupinami.

Na osnovni ravni se sprememba obilnosti naravnega mladja skozi leta opiSe na podlagi strokovnega mnenja. Na
standardni ravni se obilnost naravnega mladja v letu t v prvem naboru podploskev naravnega miladja primerja z
obilnostjo naravnega mladja v letu t + 6 v drugem naboru podploskev naravnega mladja, Ce je naslednji obrod
ocenjen po 6 letih. Na obeh naborih podploskev naravnega mladja se mladje ponovno presteje po 5 letih (v letu
t + 5 za prvi nabor podploskev naravnega mladja in v letu t + 11 za drugi nabor podploskev naravnega miladja).
Enako se primerja obilnost mladja starosti pet let na obeh naborih podploskev naravnega mladja. Za analizo je
primeren model, pri katerem se upoSteva diskretnost Stevilske spremenljivke, na primer Poissonova regresija.
Na napredni ravni se mladje iz posameznega nabora podploskev naravhega mladja, v primerjavi s standarno
ravnjo, dodatno presteje tudi po 10 in 15 letih. Analiza se izvede na enak nacin kot na standardni ravni, in sicer s
primerjavo obilnosti naravnega miladja iste starosti.

6.5.3.2.1.3 Cvetenje

Ozadje

Fenologija cvetenja je proucevanije Easa razvoja moskih in Zzenskih cvetov s popisom razli¢nih fenoloskih faz (Ducci
in sod. 2012). Fenologija cvetenja je klju¢ni dejavnik, ki vpliva na reproduktivno sposobnost dreves z izmenjavo
genov med genotipi, ta izmenjava pa dolo¢a genetsko variabilnost proizvedenega semena in uspesnost prezivetja
mladja, ki iz tega semena vzklije (Alizoti in sod. 2010).

|zraCun

Pri fenoloskih opazovanjih se upostevajo ocena obilnosti cvetenja/delez cvetoCih dreves na ravni sestoja (osnovna
raven gozdnega genetskega monitoringa) in na ravni posameznega drevesa (standardna raven gozdnega
genetskega monitoringa) ter razvojne faze (fenoloske faze) moskih in Zenskih cvetov od specih cvetnih brstov
do polno razvitih cvetov/storzkov/strobilov (hapredna raven gozdnega genetskega monitoringa). Podatki se
uporabljajo za oceno jakosti cvetenja in delez cvetolih dreves (osnovni, standardni in napredni gozdni genetski
monitoring). Dodatni podatki (napredni gozdni genetski monitoring) se uporabljajo za pripravo fenogramov, ki
prikazujejo zaCetek, trajanje, konec in sinhronizacijo pojava ter razli¢ne fenoloSke faze. Ti podatki se analizirajo
Z uporabo parametri¢nih in neparametriénih statisticnin metod za oceno pomembnosti fenoloskih razlik med
posameznimi drevesi znotraj populacije ali populacij. Za oceno podatkov o fenologiji cvetenja se lahko uporablja
vsa ustrezna programska oprema, ki izvaja parametricno in neparametricno statisticno analizo (tj. SPSS, R).

6.5.3.2.1.4 Obrod

Ozadje

Jakost in periodi¢nost obroda med zaporednimi semenskimi leti sta znacilni za posamezno vrsto in se spreminjata
glede na vremenske razmere, razpolozljivost virov in genetski nadzor (Mund in sod. 2010 ter tam navedena
literatura in viri). ZaCetek obroda je pomemben znak, ki kaze na dozorevanje dreves in na to, da je del virov, ki
so bili prej namenjeni vegetativni rasti in obrambi, od takrat na voljo tudi za reprodukcijo (Seifert in Mdller-Starck
20009).
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lzraCun

Pri fenoloskih opazovanijih se upostevata periodiCnost in jakost obroda. Podatki se zbirajo na ravni sestoja (osnova
raven gozdnega genetskega monitoringa) in na ravni posameznega drevesa (standardna in napredna raven
gozdnega genetskega monitoringa) ter se analizirajo z uporabo parametri¢nih in neparametri¢nih statisticnih
metod za oceno pomembnosti fenoloSkih razlik med posameznimi drevesi znotraj populacije ali populacij.
Za oceno podatkov 0 obrodu se lahko uporablja vsa ustrezna programska oprema, ki izvaja parametri¢no in
neparametricno statisticno analizo (j. SPSS, R).

6.5.3.2.2 Dodatne informacije

6.5.3.2.2.1 Odmiranje kroSnje (samo Fraxinus excelsior)

Ozadje

Odmiranje krosnje so dodatne informacije, ki se uporabljajo samo pri gozdnem genetskem monitoringu velikega
jesena (Fraxinus excelsior L.). Povzrocitelj odmiranja kroSnje pri velikem jesenu je glivni patogen Hymenoscyphus
fraxineus. Simptomi bolezni so se prvi¢ pojavili v evropskih populacijah vrste F. excelsior na zacetku Q0. let in
so privedli do epidemije, ki Se traja. Za bolezen so znaciine nekroticne spremembe na listih, vejicah in deblih
okuzenih gostiteljev, ki vodijo v venenje in odmiranje kroSnje (zadnje raziskave je povzel Gross in sod. 2013).
Resnost odmiranja kroSnje je tesno povezana z genetskim potencialom osebka ali populacije za odpornost proti
glivnemu patogenu, ki povzro¢a bolezen. Opredeljeni so bili genetski markeriji, ki kazejo, da je odpornost proti
odmiranju jesena poligena lastnost, ki se lahko dobro odziva na naravno selekcijo in programe gojenja (Harper
in sod. 2016, Stocks in sod. 2019). Zato odmiranje kroSnje verjetno predstavlja zelo mocan selekcijski pritisk na
populacije velikega jesena. Odmiranje jesena je mogoce ucinkovito spremljati z vizualnimi pregledi obolelih in
zdravih dreves na terenu in z molekularnim testiranjem na genetske markerje, ki lahko pomenijo vecjo odpornost
(Menkis in sod. 2019).

[zradun

Dokaze selekcije za odpornost proti odmiranju jesena bi bilo mogocCe primerjati med skupinami iste starosti med
razlicnimi ocenami (v ¢asu) in med populacijami na podlagi monitoringa stopenj mortalitete zaradi odmiranja in
stopnje posSkodovanosti krosnje in Sirjenja okuzbe pri nezdravih drevesih iz posamezne skupine in populacije
skozi Cas.

Za analizo je mogocCe izraCunati odstotke jesenov v razli¢nih razredih odmiranja kroSnje. Za analizo pomembnih
razlik pri odmiranju kroSnje med razlicnimi obdobji za povpreCja posameznega razreda odmiranja kroSnje je
mogodce uporabiti metodo ANOVA s post-hoc testom.

Za analizo je mogoce uporabiti programsko opremo, kot je SPSS, ali programske jezike, kot sta R ali Python.

6.5.3.2.2.2 Razmerje med spoloma (samo dvodomne vrste)

Ozadje

Razmerje med spoloma se nanasa na popis spola posameznega drevesa pri dvodomnih vrstah. Razmerje
med spoloma je na sploSno v ravnovesju, kot se pri¢akuje v skladu s Fisherjevim zakonom (Fisher 1930), ali
se rahlo nagiba v prid moskemu spolu (Lloyd 1974, Barrett in sod. 2010). Ekolosko genetiko razmerja med
spoloma so proucevali Barret in sod. 2010. Predpostavljajo, da naj bi se razmerje med spoloma nagibalo
v prid moskemu spolu predvsem zaradi neenakega viozka posameznega spola v reprodukcijo, vkljuc¢no
z zgodnejSim nastopom cvetenja pri moskih osebkih, pogostejSim cvetenjem pri moskih osebkih in vecjo
mortaliteto pri zenskih osebkih. Vendar se ta ucinek lahko zmanjsa, ko se skupina stara in ko zenska drevesa
postanejo reprodukcijsko dejavnejSa. Monitoring razmerja med spoloma v populacijah dvodomnih drevesnih
vrst je pomemben zaradi uCinka na efektivno velikost populacije, saj je efektivna velikost populacij s porusenim

9/




Laboratorijske analize in analiza podatkov

razmerjem med spoloma obic¢ajno manjsa (Wright 1938). Manjsa efektivna velikost populacije lahko posledi¢no
zaradi manjSe efektivne velikosti razpolozljivega genskega sklada povzro¢i manj u€inkovito naravno selekcijo v
populaciji, to pa vodi v vecjo stopnjo genetskega zdrsa in oprasevanja med sorodniki ter posledi¢no v izgubo
genetske variabilnost (Charlesworth 2009). Spremembe razmerja med spoloma med razli¢nimi generacijami,
so lahko zato znak genetske zmoznosti kohorte, da se odzove na naravno selekcijo, ter njihove dolgorocne
viabilnosti in trajnosti.

lzraCun

Pri primerjavi ugotovljenega Stevila osebkov posameznega spola in pri¢akovanega Stevila, tako rekoC teoreti€éno
priCakovanega razmerja med spoloma, ali razmerij v razli¢nih obdobjih lahko uporabimo hi-kvadrat test ali G-test.

Za naprednejSo analizo je mogoce uporabiti log-linearno analizo, in sicer &e zelimo vkljuciti ve¢ podatkov, da bi
preverili mozne korelacije med razmerjem med spoloma v populaciji in drugimi znacilnostmi zivljenjske zgodovine.

Ce s0 na voljo podatki z drugih lokacij (ploskev), je mogo&e za kvantificiranje asovne in prostorske variabilnosti
pri razmerju med spoloma uporabiti Gaussov posploseni linearni mesani model, pri Cemer se razmerje med
spoloma modelira kot funkcija leta, koordinat x in y geografskega koordinatnega sistema in njinove interakcije.
Lokacija in leto bi se morala vkljuciti kot sluCajna ucinka, da se uposteva neodvisnost Stevil z istega mesta in iz
istega leta.

Za analizo je mogoce uporabiti programsko opremo, kot je SPSS, ali programske jezike, kot je R ali Python.

6.5.3.2.2.3 Porazdelitev debelinskih in visinskih razredov

Ozadje

ViSina dreves in prsni premer sta meri velikosti drevesa, ki sta lahko znacilni za starost drevesa. Poleg tega je bilo
ugotovlieno, da velikost rastlin vpliva na fenologijo cvetenja, Ceprav je mogode ta ucinek najbolj ocitno opaziti pri
drevesih, ki cvetijo vsako leto (Otarola in sod. 2013). Velikost drevesa lahko poslabsa fenologijo cvetenja, ker vpliva
na razpolozljivost svetlobe in pridobivanje virov (Muller-Landau in sod. 2006), s tem pa prispeva k sposobnosti
reprodukcije in prenos genov na naslednjo generacijo. Porazdelitvene krivulje premera in viSine dreves na ploskvi
kaZejo na sedanje in pretekle selekcijske pritiske, ki vplivajo na sukcesijske trende drevesnih kroSenj (Buchhholz
in Pickering 1978).

lzraCun

Za razumevanje variabilnosti porazdelitve debelinskih in visSinskih razredov med razli¢nimi obdobji je mogoce
podatke najprej graficno prikazati in za prikaz porazdelitev uporabiti eksponentno funkcijo po nelinearni metodi
najman;jsih kvadratov (z uporabo funkcije nls v paketu R »stats« (R Core Team 2020)). Za kvantitativno primerjavo teh
porazdelitev je mogocCe uporabiti Anderson-Darlingov test za k vzorcev (kot alternativa Kolmogorov-Smirnovemu
testu). V ta namen uporabimo funkcijo adkSampleTest ali adAllPairsTest v paketu R »PMCMRplus«, da naredimo
primerjavo vseh parov (Pohlert 2020).

Ker je velikost drevesa v korelaciji z razli¢nimi verifikatoriji in okoljskimi parametri, je mogoce izvesti druge analize,
pri katerih se te korelacije upostevajo. Izvesti je mogoce linearno regresijo, da se na primer preveri, ali so ostanki
prsnega premera in viSine v korelaciji z, na primer, temperaturo ali padavinami. Taka analiza lahko pomaga
razumeti, ali poviSana temperatura negativno vpliva na prsni premer in viSino.

6.5.3.2.2.4 Olistanje

Ozadje

Olistanje je obdobje od dormantnih brstov do dolzinske rasti poganjkov. Informacije o ¢asu in trajanju olistanja so
pomembne za razumevanje dejanskega stanja posameznih dreves in populacij gozdnih dreves v spreminjajoCem
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se okolju. Pomembno je odkrivati trende in morebitne dejavnike (naravne in/ali antropogene), ki spreminjajo Cas
in trajanje fenoloskih faz (€as zacetka, trajanje obdobja in razseznost) (Beuker in sod. 2010).

|zradun

Pri fenoloskih opazovanjih se upoSteva faza in delez kroSnje z razvijajoCimi se listi. Med olistanjem se opazuje 50
dreves enkrat na teden. Podatki se uporabijo za izdelavo fenogramov, ki prikazujejo zaCetek, trajanje in konec
pojavov na ravni posameznega drevesa, ter se analizirajo z uporabo parametricnih in neparametri¢nih statisticnih
metod za oceno pomembnosti fenoloskih razlik med posameznimi drevesi znotraj populacije ali populacij. Za
oceno podatkov o fenologiji olistanja se lahko uporablja katera koli ustrezna programska oprema, ki izvaja
parametri¢ne in neparametri¢ne statisticne analize (tj. SPSS, R).

6.5.3.2.2.5 Usklajenost cvetenja

Ozadje

Usklajenost cvetenja je del fenologije cvetenja, ki se osredotoca na Cas razvoja moSkega in Zenskega cveta s
popisom razli¢nih fenoloskih faz (Ducci in sod. 2012). Usklajenost cvetenja spremljamo samo na napredni ravni
na podlagi podatkov, zbranih za verifikator »cvetenje«. S to informacijo ugotavljamo, ali sta mosko in Zensko
cvetenje v spremljanem sestoju ¢asovno usklajeni.

lzraCun

Pri fenoloskih opazovanjih se upostevajo faze razvoja (fenoloske faze) moskih in Zenskih cvetov od specih cvetnih
brstov do polno razvitih cvetov/storzkov/strobilov. Podatki se uporabijo za izdelavo fenogramov, ki prikazujejo
zacetek, trajanje in konec ter sinhronizacijo pojava in razli¢ne fenoloSke faze na ravni posameznega drevesa, ter
se analizirajo z uporabo parametri¢nih in neparametricnih statisti¢énih metod za oceno pomembnosti fenoloskinh
razlik med posameznimi drevesi znotraj populacije ali populacij. Za oceno usklajenosti cvetenja se lahko uporablja
katera koli ustrezna programska oprema, ki izvaja parametri¢ne in neparametri¢ne statisti¢ne analize (tj. SPSS, R).

Usklajenost cvetenja se oceni z uporabo Askewevega indeksa (PO,) — indeksa prekrivanja fenoloskih faz (Askew
in Blush 1990):

t t Skupni indeks prekrivanja fenoloskih faz
PO;, L < :
— J za vse kombinacije oprasevanja med
PO, = —L 1o . : .
(t(t—-1)) nesorodnimi osebki med vsemi opazovanimi
j=1k=1 drevesi; j # k
n
PO., = Zi=1(sifk — Ai}'k) Indeks prekrivanja fenoloskih faz za drevo j in
Tk Y Sijk drevo k pri n opazovanjih i j # k

Aijk — |mik _ Pijl Absolutna vrednost razlike med my. in p; j # k
Pri Cemer je:

p; = delez opazovanih moskih cvetov osebka j, ki trosijo pelod na dan i; m, = delez opazovanih Zenskih cvetov
osebka k, ki so receptivni na dan i; sy = vecja od vrednosti p; in my.

6.5.3.2.2.6 Senescenca

Ozadje

Senescencallistov je skupno zaporedje degenerativnih dogodkov, ki zmanjSajo metabolne aktivnosti ter povzrocijo
odmrtje celic, tkiv in listov kot organa (Lim in sod. 2007). Informacije o Casu in trajanju senescence listov so zato
pomembne za razumevanje dejanskega stanja posameznih dreves in populacij gozdnih dreves v spreminjajocem
se okolju.

o
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lzraCun

Pri fenoloskih opazovanijin se upoSteva sistem toCkovanja, ki se uporablja za oceno senescence listov, faze in
deleza prizadete krosnje. Podatki se uporabijo za izdelavo fenogramov, ki prikazujejo zacetek, trajanje in konec
pojavov na ravni posameznega drevesa, ter se analizirajo z uporabo parametri¢nih in neparametricnih statisticnih
metod za oceno pomembnosti fenoloskih razlik med posameznimi drevesi znotraj populacije ali populacij. Za
oceno podatkov o senescenci se lahko uporablja katera koli ustrezna programska oprema, ki izvaja parametri¢ne
in neparametricne statisti¢ne analize (j. SPSS, R).

6.5.4 Analiza molekularnih podatkov
6.5.4.1 Preverjanje celovitosti molekularnih podatkov

Tradicionalno raziskovalci genatipizirajo vzorce z uporabo nabora hipervariabilnin mikrosatelitnih lokusov (SSR),
da bi pridobili zadostno statisticno mo¢ za nadaljnje analize. Vendar imajo obiCajno ti lokusi vi§jo stopnjo napake
(Flores-Renteria in Krohn 2013), kar lahko posledi¢no privede do manjSe razloCevalne moci in pristranskega
sklepanja (Dabrowski in sod. 2015).

Ena od najpogostejSih tezav pri genotipiziranju z mikrosateliti je prisotnost zdrsnih artefaktov. Ti se pojavijo kot
rezultat zdrsa polimeraze in lahko povzrodijo visoke stopnje napak, zlasti v primeru heterozigotov s sosednjimi
aleli (Clarke in sod. 2001). V fazah nacrtovanja projekta bi bilo treba dati prednost markerjem s trinukleotidnimi
ponovitvami pred dinukleotidnimi mikrosateliti, saj je pri prvih pogostost tega pojava na splosno manjsa (Flores-
Renteria in Krohn 2013). Poleg tega so bili za zmanjSanje zdrsa predlagani zaCetni oligonukleotidi, ki vkljuCujejo
del mikrosatelithega zaporedja (Flores-Renteria in Whipple 2011). Najstajanje zdrsnih artefaktov lahko zmanjSamo
z optimiziranjem pogojev in programa PCR (za podrobnosti glej 6.4.2.2.2). Nazadnje so lahko tudi po optimizaciji v
laboratoriju prisotni zdrsni artefakti in bo morda potreben ponovni pregled ali analiza tezavnih vzorcev (Dewoody,
Nason in Hipkins 2006). Za odkrivanje lokusov, ki so morda napac¢no doloceni zaradi nastajanja zdrsnih artefaktov,
z ugotavljanjem primanjkljaja heterozigotov s sosednimi aleli je mogoce uporabiti programsko opremo Micro-
Checker (Van Qosterhout in sod. 2004).

Izpad alelov ali dominanca kratkih alelov opisuje stohasticno moznost, da se najvedji alel v heterozigotnem vzorcu
ne s PCR ne pomnozi. Ugotovljeno je bilo, da so mozni vzroki za to: (i) slaba kakovost in majhna koli¢ina matri¢ne
DNK (Taberlet in sod. 1996) ter (ii) tekmovalni znacaj PCR (ij. krajSi aleli se pomnozujejo uspesdneje kot daljsi)
(Gagneux in sod. 1997). Ker ta tezava ni sistemati¢na bi moral korak &iSCenja DNK in/ali drugo pomnozevanje
s PCR povecati moznosti odkritja izpadlih alelov (Flores-Renteria in Krohn 2013). Znak izpada alela na lokusu
je prisotnost velikega Stevila homozigotov na skrajnih koncih alelnega razpona, ki jih je mogoce ugotoviti s

programsko opremo Micro-Checker (Van Oosterhout in sod. 2004).

Ce se aleli sistematiéno ne amplificirajo zaradi mutacij na mestih prileganja zacetnih oligonukleotidov, take
alele imenujemo nicelni aleli (Oddou-Muratorio in sod. 2009). Poleg obiCajnih tezav, povezanih z napakami pri
genotipizaciji, kot je pristranskost v statistiki genetske raznolikosti/diferenciacije, je glavni ucinek nicelnih alelov
izkljuCitev pravih starSev v analizah starSevstva (Dakin in Avise 2004). Na voljo je ve¢ racunalniSkih programov, s
katerimi lahko raziskovalci izracunajo prisotnost in frekvenco nicelnih alelov, na primer genepop (Rousset 2008),
ML-NullFreq (Kalinowski in Taper 2006), Micro-Checker (Van Oosterhout in sod. 2004) in Cervus (Summers
in Amos 1997). Vendar obstajajo neskladnosti pri oceni Stevila in/ali frekvence nicelnih alelov med razli¢no
programsko opremo, zaradi ¢esar je sklepanje otezeno. Zato se priporo¢ata uporaba ve¢ metod in uporaba
median (Dgbrowski in sod. 2015). Nunziata in sod. (2015) so izkljucili lokuse z nicelnimi aleli, e so bile vrednosti
Fsr med razliénimi vzorCevalnimi mesti nizje, kot Ce so bili lokusi z ni¢elnimi aleli vkljuceni.

Stohasti¢ne napake pri genotipizaciji so lahko tudi posledica EloveSke napake v postopku doloCanja alelov. 1z
seznama privatnih alelov, kot ga sestavi program GenAlEx (Peakall in Smouse 2006) ali poppr (Kamvar in sod.
2014), lahko identificiramo potencialno lazne alelg, ki jih je treba dodatno raziskati. Posebno pozornost je treba
nameniti alelom, pri katerih se ne ponovi osnovni motiv markerja. Vendar samo ta znacilnost ni nujno razlog za
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njihovo odstranitey, saj je lahko doloCanje alelov zunaj motiva ponovitve zavestna izbira za pravilno evidentiranje
vse raznolikosti, zlasti v primeru sestavljenih mikrosatelitov (npr. (GT)6(ACA)9) (Flores-Renteria in Krohn 2013).
Pri odkritju alelov, o katerih prej ni bilo porocil v literaturi in/ali ki lezijo zunaj alelnega razpona glede na znane
podatke, je prav tako treba ravnati previdno. Ce se tak alel pojavi veckrat v naboru podatkov, ni razloga, da bi
izpodbijali njegov obstoj. Ce pa ta alel najdemo v enem samem vzorcu, priporo&amo ponovitev reakcije PCR
(Flores-Renteria in Krohn 2013).

Pri odkrivanju napak pri dolocanju alelov se lahko izkaze za koristno tudi analiza glavnih komponent (PCA).
Vzorce, za katere se zdi, da so dale¢ od svoje populacije, je treba pregledati ro¢no. Poleg tega je mogoce s
PCA identificirati alele, ki so mozni artefakti in za katere se zdi, da imajo velik vpliv na diferenciacijo vzorca. To
je mogoce preprosto preveriti z graficnim prikazom nalaganja alelov, ki tvorijo glavno komponento, v paketu R
adegenet (Jombart 2008) s funkcijo loadingplot.

Nazadnje, v primeru multiple PCR, kadar je koncentracija produktov PCR nekajkrat visja od priporoCenega
razpona, lahko pride do spektralnega prekrivanje med razli¢nimi fluorofori (Flores-Renteria in Krohn 2013).
V takem primeru so na elektroferogramu prisotni lazni vrhovi, ki izvirajo iz pravih alelov oznacenih z drugim
fluoroforom; pojav je v literaturi znan kot »bleedthrough« ali »pull-up«. Dolo&anje teh laznih vrhov za prave alele
bi pomenilo, da bi bil isti alel doloCen dvakrat, kot alela enakih dolzin, ki pa izvirata iz dveh razli¢nih lokusov, s
Cimer bi se povezala dva alela z razli¢nih lokusov. PriCakuje se, da zato nastane signal, zaznan kot lazno vezavno
neravnovesije (LD) med lokusi. Zato bi bilo treba vi§je vrednosti vezavnega neravnovesja dodatno raziskati med
markerji s prekrivajocimi se pomnozki PCR.

V fazi naCrtovanja projekta bi morali raziskovalci na sploSno poskusati iz objavijene literature pridobiti &im vec
informacij o ponovljivosti analize markerjev med laboratoriji ter prisotnosti nezelenih interakcij med lokusi (tj.
resni¢no vezavno neravnovesje). Poleg tega se priporo¢a, da se reprezentativni vzorec nabora podatkov (npr.
10 %) ponovno analizira zaradi nadzora kakovosti (Dewoody in sod. 2006). Po primerjavi podatkov je treba
ponazoriti stopnjo napake za vsak lokus in za vse lokuse kot:

+ stopnjo napake na reakcijo: delez reakcij PCR z najmanj enim nepravilnim alelom od skupnega Stevila reakcij
ter

+ stopnjo napake na alel: delez nepravilnih alelov od skupnega Stevila alelov (Hoffman in Amos 2005).

6.5.4.2 Filtriranje molekularnih podatkov

Filtriranje podatkov je pomemben korak za pridobivanje zanesljivih rezultatov iz neobdelanih podatkov. Filtri so
bistveni za omilitev uinkov manjkajocih vrednosti in razlocCitev u€inkov razli¢nih evolucijskih procesov.

Pri filtriranju podatkov je prvi korak odstranitev lokusov z velikim delezem manjkajocih vrednosti (mejno vrednost
je treba opredeliti pred zaCetkom analize). Drugi korak vkljuCuje posamezne vzorce, ki presegajo vnaprej
opredelieno raven manjkajo&ih vrednosti, ki jih je prav tako treba odstraniti iz nadaljnjih analiz.

Dolocitev sploSne mejne vrednosti za manjkajoce vrednosti za lokuse (npr. 10 %) vkljuCuje pri¢akovanje, da so
manjkajoCi podatki relativno enakomerno porazdelijeni med kohorte in vzorce. Ta predpostavka pa ne more biti
izpolnjena, ¢e se skupaj analizirajo vzorci iz populacij, ki so med seboj geografsko izolirane ali vzorci iz razli¢nih
filogenetskih linij (npr. A. alba in A. borisii-regis). V takih primerih je velika verjetnost, da bodo ugotovitve pristranske
(»ascertainment bias«). Taka pristranskost je priCakovana zaradi velike genetske oddaljenosti med osebki, ki so
bili uporabljeni pri odkrivanju lokusov in zasnovi zacetnih oligonukleotidov, na eni strani in genotipiziranimi vzorci
na drugi strani. Znano je, da so mreze SNP posebno nagnjene k tej vrsti pristranskosti (Albrechtsen in sod. 2010).
V naboru podatkov LIFEGENMON so imele grske populacije (A. borisii-regis in Fagus sylvatica) glede na podatke
SNP nizje vrednosti genetske raznolikosti v primerjavi s srednjeevropskimi populacijami, v naboru podatkov
SSR pa podobne vrednosti. Te neskladnosti so lahko posledica pristranskosti ugotovitev, zato je morda za take
primere filtriranje bolje izvesti na ravni posameznih skupin.
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Kot tretji korak je mogocCe uporabiti tudi filter na podlagi frekvence redkega alela (MAF, iz angl.: »Minor
allele frequency«). Namen takega filtriranja je odstranitev neinformativnih markerjev in potencialnih napak pri
genatipiziranju, ki lahko ovirajo sklepanje (Roesti in sod. 2012). Za SSR se obi¢ajno uporabi pet- ali enoodstotni
filter na podlagi MAF, saj so taki markerji relativno neinformativni. Vendar bo morda koristno spremljati Casovne
spremembe alelnih frekvenc teh lokusov, zlasti e so povezane z izrazenimi zaporediji (EST-SSR), saj lahko taki
lokusi potencialno omogocijo vpogled v adaptivno genetsko raznolikost. Za genctipiziranje SNP prek platforme
KASP nizka stopnja napak te tehnike v primerjavi z genctipiziranjem s tehnologijami sekvenciranja naslednje
generacije (Semagn in sod. 2014) pomeni, da je izklju€itev lokusov s polimorfizmi z nizkimi frekvencami iz vseh
nadaljnjih analiz verjetno pretirana. To zlasti velja za manjSe nabore podatkov, pri katerih lahko povzrodi izloCitev
privatnih alelov in oslabi signal pretoka genov. Zato se predlaga, da se odstranijo samo markeriji, pri katerih se
redki alel v naboru podatkov pojavi samo do dvakrat (Pluess in sod. 2016), ali da se filter na podlagi MAF uporabi
Zlasti za analize, pri katerih je to potrebno (npr. ocena efektivne velikosti populacije, Fg; testi osamelcev itd.) v
skladu z zadevnim priro¢nikom za uporabo programske opreme.

Vezavno neravnovesije (LD) vkljucuje dodatni dejavnik pri analizi nabora podatkov molekularnih markerjev. Vezavno
neravnovesje med pari lokusov bi lahko pomenilo fizicno blizino teh lokusov v genomu, lahko pa bi se pojavilo tudi
med nepovezanimi lokusi kot posledica zdrsa. Posledica neodstranitve povezanih markerjev so napacne ocene
spremeniljivk, ki so odvisne od tega signala, kot je ocena efektivne velikosti populacije (Ne) z metodo LD (Hill 1981).
Za izraCun LD je na voljo veC paketov programske opreme, kot sta Arlequin (Excoffier in Lischer 2010) in paket
R poppr (Kamvar in sod. 2014). Ker gre za postopek, pri katerem se testira ve€ hipotez, je moznost nepravilno
zaznanega vezavnega neravnovesja med parom lokusov velika. Zato je klju¢no, da se izvedejo popravki za
veCkratne teste. Pri podatkih SSR se to obiajno doseze z uporabo Bonferronijevega zaporednega popravka
(Rice 1989). Pri naborih podatkov SNP bi bil lahko ta popravek preveC konzervativen, zato se namesto njega
uporablja stopnja laznih odkritij (FDR, iz angl.: »false discovery rate«) (Benjamini in Hochberg 1995). Za navedene
izracune je na voljo paket multcomp (Hothorn in sod. 2008) v R.

Izracun zbirnih statistiCnih podatkov iz nabora podatkov, ki morda vsebuije lokuse, na katerih poteka selekcija, bi
lahko oviral signal demografskih procesov. Zato se pri raziskovanju demografije svetuje odstranitev lokusov, pri
katerih gre zanesljivo dokazano za adaptivne polimorfizme. Ti lokusi imajo vrednosti F5; 0samelcev in se zanje
priCakuje, da jih bo mogoce odkriti z eno ali po moznosti ve€¢ metodami za odkrivanje osamelcev Fg; (za ved
podrobnosti glej F test osamelcev).

Prisotnost ni¢elnih alelov lahko vpliva na izracun zbirnih statisti¢nih podatkov iz nabora podatkov, ki morda vsebuje
viji odstotek teh alelov. Prisotnost nicelnih alelov je mogoce preveriti z uporabo razlicne programske opreme (npr.
Micro-checker (Van Oosterhout in sod. 2004), CERVUS (Kalinowski in sod. 2007) in paket R PopGeneReport
(Adamack in Gruber 2014)). Ce je prisotnih zelo veliko nielnih alelov, se svetuje odstranitev zadevnih lokusov iz
nadaljnje analize (Chapuis in sod. 2008, Belletti in sod. 2012).

6.5.4.2.1 Filtriranje podatkov SNP

Pri naborih podatkov LIFEGENMON so se manjkajoci podatki obravnavali v skladu z obravnavo v podobnih
Studijah, opisanih v literaturi (Csilléry in sod. 2020; Heer in sod. 2018).
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6.5.4.3 Analiza molekularnih podatkov
6.5.4.3.1 Verifikatorji
6.5.4.3.1.1 Alelna frekvenca (»Allele frequency«)

Ozadje

Lokusi in aleli so osnovne enote, ki se merijo v populacijski genetiki. Lokus je lo¢ena genetska enota, ki jo
obravnavamo, na primer celoten gen, bazni par enega nukleotida (A-T in C-G) ali niz nukleotidov. Za vsak
genetski lokus je lahko ve¢ razliCic, ki so znane kot aleli. Polimorfizmi enega nukleotida (SNP) so zamenjave
enega nukleotida na doloenem mestu v genomu. V diploidnem organizmu lahko zato lokus SNP vsebuje dve
kopiji istega alela — je monomorfen — ali dva razli¢na alela — je polimorfen. Ponovitve enostavnih zaporedij (ang.
simple sequence repeats — SSR, znane tudi kot mikrosateliti) so nabori ponovljenih zaporedij DNK na lokusu
kromosoma. Zato lahko vsebujejo ve¢ zamenjav in ve¢ kot dva alela.

Zaradi variacij alelov med lokusi se osebki in populacije med seboj genetsko locijo, te variacije pa so temelj vseh
nadaljnjih ukrepov v populacijski genetiki. Alelna frekvenca je preprosto relativna frekvenca kromosomov pri vseh
osebkih v populaciji, ki imajo doloCen alel. Izraduna se iz frekvence opazenih genotipov v populaciii.

[zradun

Pri SNP v diploidni populaciji z aleloma B in b so genotipske frekvence prikazane kot BB (homozigoten B), bb
(homozigoten b) in Bb (heterozigoten). Alelna frekvenca se izracuna tako:

1
p = f(BB) +5 f(Bb)

1
q = f(bb) + f(Bb)

ptq=1

Pri Cemer so:
f(BB)/f(Bb)/f(bb) = genotipske frekvence; p = frekvenca alela B; g = frekvenca alela b.

6.5.4.3.1.2 Alelno bogastvo (»Allelic richness«)

Ozadje

Stevilo alelov (4) in alelno bogastvo (Ar) izrazata koligino variacij v populaciji. Taje pomembna v smislu dolgoroénega
ohranjanja, saj naj bi se populacije z vecjo stopnjo genetske variabilnosti lazje odzivale na selekcijske pritiske
in ohranjale zdravje osebkov (Petit in sod. 2008). Ar je prav tako lahko koristen kazalnik preteklih ozkih grl v
populaciji ali zmanjSanj velikosti populacije (Nei in sod. 1975).

A, ugotovlieno v proucevani populaciji, je odvisno od velikosti vzorca, saj vecje vzorCenje povec¢a moznost, da
se najdejo novi aleli. Ar se zato uporablja kot poseben primer A, korigiran za razlike v velikosti vzorca med
populacijami s postopkom razredditve (Kalinowski 2004).

Efektivno Stevilo alelov (Ae) izraza dejansko genetsko raznolikost Stevilnih osebkov v populaciji. Ae je Stevilo
alelov, ki bi jih pricakovali na vsakem lokusu v populaciji v skladu s Hardy-Weinbergovim (H-W) ravnovesjem.
Zato je tesno povezano s priCakovano heterozigotnostjo populacije (He). Poznano je tudi kot Neijeva genetska
raznolikost, D/genska raznolikost, v. Samo po sebi je poseben primer Ar, kot ga je opredelil Kalinowski (2004).
Kot Ae je He delez heterozigotov, ki se priCakuje v skladu z ravnovesjem H-W in ga je mogocCe izraCunati na
podlagi teh nacel. Ae je pogosto precej manjse od A, Ce alelne frekvence niso enake. Aleli z nizkimi frekvencami
malo prispevajo k Ae. Vzrok so pogosto Stevilne znadilnosti populacije, kot so nihanja velikosti populacije med
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generacijami, prekrivajoe se generacije, nenaklju¢no oprasevanje (spolna selekcija itd.), Stevilo potomcev
osebkov, ki se razlikuje bolj kot naklju¢no, in neenaka razmerja med spoloma.

[zraCuni
Stevilo alelov (A)
I
A= G) A= Zi%lAi Stevilo alelov (A)
I
Ap = i=1Api Stevilo privatnih alelov (Ap)
Pri Cemer je:

A = povprecno Stevilo alelov na lokus; A; = Stevilo alelov na dolocenem lokusu; Ap = Stevilo privatnih alelov v
populaciji; Ap; = Stevilo privatnih alelov, najdenih v populaciji za doloCen lokus; | = skupno Stevilo upostevanih
lokusov; i = dolocen lokus.

Alelno bogastvo (Ar in pAr)
Nj = Z Ng j Velikost vzorca iz populacije j na lokusu i

Nj = Ng j Verjetnost, da v velikosti vzorca G iz
populacije j ne bo najden noben alel vrste g

Pio=1-0,; Verjetnost, da bo v velikosti vzorca G iz
916 9J6 populacije j najden vsaj en alel vrste g
G
A = P.. Ocenjeno alelno bogastvo lokusa i v velikosti
ri gjG . N
g=1 vzorca G iz populacije j
1A
_ Zi:l ri .
A, = f Povprec¢no alelno bogastvo vseh lokusov
G
pA,; = P Ocenjeno bogastvo privatnih alelov na lokusu
Tl ng(H]'l_ oy Q 7 ) . . . . s
g=1 j'=1,j'=j%gj'G i v velikosti vzorca G iz populacije j
I A
_ Zi:l bAyi . ) )
pA, = —I Povpre¢no bogastvo privatnih alelov vseh

lokusov

Pri Cemer je:

N, = velikost vzorca iz populacije j na danem lokusu i; N = Stevilo kopij alela g na lokusu / v enem samem osebku
(vzorcu) iz populacije j; g = doloCen alel znotraj lokusa i; G = podvzorec upostevanih alelov na lokusu i v populaciji
J; I = skupno Stevilo upostevanih lokusov; i = dolocen lokus; Qe = verjetnost, da v velikosti vzorca G iz populacije
J ne bo najden noben alel vrste g; P, = moznost, da bo v velikosti vzorca G iz populacije j najden vsaj en alel vrste
g; A, = ocenjeno alelno bogastvo lokusa i v velikosti vzorca G iz populacije j; A, = povprecno alelno bogastvo vseh
lokusov v populaciji j; pA,; = ocenjeno bogastvo privatnih alelov na lokusu i v velikosti vzorca G iz populacije J;
PA,= povprec¢no bogastvo privatnih alelov vseh lokusov v populaciji J.

Efektivno Stevilo alelov (Ae)

Ae med vsemi lokusi v populaciji se izraCuna kot aritmeti¢na sredina vrednosti posameznih lokusov. Ker je Ae
nelinearna funkcija pricakovane heterozigotnosti, ga je treba izraCunati iz ocen za posamezne lokuse in ne iz
celokupne heterozigotnosti.
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_Xf(Bb)
0 =2l

i OpaZena heterozigotnost (Ho)

Za lokuse z dvema aleloma

He; =1—p? —q% = 2pq Pri¢akovana heterozigotnost na lokus (He)

Za lokuse z dvema ali ve¢ kot dvema aleloma

He; =1— Z Piz Pri¢akovana heterozigotnost na lokus (He)

1

['He.

He = 2i - L Pri¢akovana heterozigotnost (He)
1 1
Ae; = 1 = 2 Efektivno Stevilo alelov na lokus (Ae)
( /H e-) 2D

L

Pri emer je:

Ho = povprecna opazena heterozigotnost; He, = priCakovana heterozigotnost za doloCen lokus; He = povprecna
priCakovana heterozigotnost; Ae,;= efektivno Stevilo alelov za doloCen lokus; Ae = aritmeti¢na sredina efektivnega
Stevila alelov med vsemi lokusi v populaciji; / = skupno Stevilo upostevanih lokusov; i = dolocen lokus.

6.5.4.3.1.3 Efektivna velikost populacije (Ne) (»Effective population size«)

Ozadje

Efektivna velikost populacije (Ne) je koncept, namenjen merjenju obsega genetskega zdrsa, ki se pojavija v
populaciji ob doloCenem &asu. Je velikost idealizirane populacije (v skladu s Hardy-Weinbergovim ravnovesjem),
pri kateri bi se heterozigotnost izgubila iz ene generacije v naslednjo z isto stopnjo kot pri opazovani populaciji.
Populacije pogosto dozZivljgjo dramati¢na nihanja v velikosti iz ene generacije v naslednjo (npr. ozka grla). To
povzroCi visje stopnje genetskega zdrsa, kot bi jih lahko priCakovali v dejanski velikosti populacije. Na Ne vplivajo
tudi prekrivajoCe se generacije, prostorska razporeditev osebkov in zelo razlicno Stevilo potomcev na »druzino«

(ki vodi v porazdelitev, ki ni Poissonova) in razlicna razmerja med spoli.

lzraCun

Relativno preprost nacin obravnave Ne je izraCun harmonicne sredine dejanske velikosti populacij za vse
upostevane generacije. Uporablja se, ker je posebno obd&utljiva na najmanjse vrednosti v naboru podatkov in zato
manijsSe pretekle populacije odraza bolje kot aritmetiCna sredina. Pri tem izraCunu se upoStevajo samo nihanja
velikosti populacije, vendar bo izracun nakazal Ne za uporabo pri dolgoronem genetskem monitoringu, ki se
preprosto izraCuna iz demografskih podatkov.

1
Ne = T 1
T : , )
T Y1 N, Efektivna velikost populacije (Ne)
ALl
1
Ne = r 1 Efektivna velikost populacije (Ne)
(Z t=1 ﬁ) /T
t
Pri Cemer je:

Ne = efektivna velikost populacije; T = skupno Stevilo upoStevanih generacij; t = doloCena generacija; N, =
dejanska velikost populacije v generaciji t.
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6.5.4.3.1.4 Latentni genetski potencial (LGP) (»Latent genetic potential«)

Ozadje

Latentni genetski potencial (LGP) so prvi opredelili Bergmann in sod. (1990), da bi loCevali med fizioloskim in
evolucijskim adaptivnim potencialom populacije. »Delovni genetski potencial« opisujejo kot del genetske sestave,
ki zagotavlja prezivetie populacije v trenutno prepoznanih razmerah in je podoben efektivnemu Stevilu alelov
(Ae/v). Preostala genetska sestava v tem okviru je trenutno »latentna«. Ta del genetske raznolikosti je povezan
z aleli z nizko frekvenco v populaciji, ki imajo lahko veliko viogo pri prilagoditvi in evoluciji v spreminjajocih se
okoljskih razmerah. To bi bilo lahko posledicno velikega pomena za prakse ohranjanja gozda (Aravanopoulos
2016). LGP zato predstavlja adaptivno sposobnost populacije, saj odraza razliko med opazenim in pri¢akovanim
Stevilom alelov v populaciji na vseh (opazovanih) lokusih.

LGP je bil uporablien za sklepanje na potencial populacij, da se prilagodijo spreminjajocim se razmeram, in
na negativne ucCinke stresnih dejavnikov na ta potencial. Izkazalo se je na primer, da so se z red&enjem stalnih
populacij zmanjSali LGP in hipoteticna multilokusna gametska raznolikost (v,,,) populacij (Rajora in sod. 2000),
podoben ucinek ima tudi razdrobljenost habitatov (O’'Connell in sod. 2006). Izkazalo se je tudi, da je LGP obcutljiv
na druge stresne dejavnike, kot so gozdni pozari (Rajora in Pluhar 2003).

Izracun
He; =1-— z piz Pri¢akovana heterozigotnost na lokus (He)
2 1 1
e- = =
o1 Y p? Efektivno Stevilo alelov na lokus (Ae)
/Hei
I
LGP = Z_Ai — Ae; Latentni genetski potencial (LGP)
L
Pri emer je:

He, = priCakovana heterozigotnost za dolocen lokus; Ae,= efektivno Stevilo alelov za doloCen lokus; A,;= opazeno
Stevilo alelov za dolocen lokus; LPG = latentni genetski potencial populacije; p= alelna frekvenca alela na
dolo¢enem lokusu; / = skupno Stevilo lokusov v populaciji; i = dolocen lokus.

6.5.4.3.1.5 Koeficient opraSevanja med sorodniki (FIS) (»Inbreeding coefficient«)

Ozadje

Koeficient opraSevanja med sorodniki je F-statistika, izpeljana iz lokalnega F. To je mera pomanijkanja heterozigotov
v populaciji, tj. koli¢ine heterozigotnosti, opazene v populaciji, v primerjavi s koli¢ino, pri¢akovano v skladu s
Hardy-Weinbergovim nacelom. F se lahko izraCuna in razdeli za upoStevanje heterozigotnosti na razlicnih
ravneh strukture populacije in pod vplivom razli¢nih dejavnikov. Najpogosteje uporabljeni statistiki sta koeficient
oprasevanja med sorodniki (Fg) in fiksacijski koeficient (Fs7). Fis S€ nanasa na pomanjkanije heterozigotov, opazeno
pri subpopulaciji, ki se lahko razdeli zaradi oprasevanja med sorodniki, Fgr pa na pomanjkanje heterozigotov
osebka v skupni populaciji, ki se lahko razdeli zaradi Wahlundovega ucinka. Fs je mogoce razumeti kot korelacijo
med gametama, ki se zdruzujeta, in gametami, naklju¢no izbranimi iz subpopulacije.

lzradun

Za izraCun F-statistike je treba najprej oceniti opazeno in pri¢akovano heterozigotnost populacije. To se prikaze
kot povprecje na vseh lokusih znotraj populacije.
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= f(Bb) OpaZena heterozigotnost za lokus (Ho)
2
He; =1- z Pi Pricakovana heterozigotnost za lokus (He)
H ol
F = Z Lokalni F
i=1 H el
I' "He; — Ho;
Fig = 2 . H—e- / I Koeficient oprasevanja med sorodniki (Fg)
1= l

Kjer

Ho, = opazena heterozigotnost dologenega lokusa; He; = pricakovana heterozigotnost dolo¢enega lokusa; F =
lokalni F za populacijo; s = koeficient oprasevanja med sorodniki za populacijo; | = skupno Stevilo obravnavanih
lokusov; i = dolo¢en lokus; p; = frekvenca alela na doloSenem lokusu.

6.5.4.3.1.6 Vezavno neravnovesje (LD) (»Linkage disequilibriums)

Ozadje

Vezavno neravnovesije (LD) je nenakljucno zdruzevanje alelov na razli¢nih lokusih v vsaki populaciji (Weir 1979).
Pri vezavnem ravnovesju (LE) bi se aleli zdruzevali nakljuc¢no. LD je mogoce izraCunati skupno za vse lokuse v
populaciji in globalno ter v paru za vsak lokus. Na LD med lokusi lahko vplivajo Stevilni dejavniki v populacijski
genetiki, med drugim selekcija, pretok genov, genetski zdrs in mutacije, ter demografske znacilnosti, na primer
substruktura populacije, nespolno razmnozevanje, ozka grla in oprasevanje med sorodniki. V popolnoma ni¢elnih
razmerah bi lokusi sCasoma bili v LE, vendar ti procesi omogod&ajo, da vztraja v populaciji (kot v pregledu podrobno
opisuje Slatkin (2008)). Globalni LD v paru med lokusi je mogoc&e uporabiti za filtriranje markerjev pred izvajanjem
drugih genetskih analiz.

lzradun

Pri obravnavi veC lokusov je merjenje mogocCe povzeti z eno mero, imenovano indeks asociacije (L,). /4 je zaradi
nacina doloCanja V, in V, odvisen od opazovanega Stevila lokusov ter se vedno poveca, kadar se poveca to
Stevilo. Agapow in Burt (2001) sta izboljSala to metodo, da bi upostevala ta dejavnik, in uvedla nepristransko
statistiko asociacije (d).

V, = Z var;r + 2 Z Z CoV;1 ;2 Opazena varianca parnih razdalj med lokusi
(Vo)
V. = Z var. Pricakovana varianca parnih razdalj med
€ i lokusi (V,)
o
Iy = 7 -1 Indeks asociacije (1)
e

_ X Cov;1 ;2
Ta = Nepristranski indeks asociacije (r,)
Y3 Jvar;-var;e

Kjer

I, = indeks asociacije med ve¢ lokusi v populaciji; V, = pric¢akovana varianca razdalj v paru med lokusi pri vezavnem
ravnovesju; V, = opazena varianca parnih razdalj med lokusi; /i = doloCen lokus; '/ = dva nasprotna lokusa; var, =
varianca razdalj v paru med danimi lokusi in drugimi lokusi; Cov;; , = kovarianca skupnih razdalj pri vsakem paru
lokusov v naboru podatkov; r; = nepristranski indeks asociacije.
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6.5.4.3.1.7 Pretok genov (Nm) (»Gene flowx)

Ozadje

Pretok genov (migracija genov) je premik ali prenos genskega materiala (DNK) (z oprasevanjem med sorodniki)
iz ene populacije v drugo (imigracija ali emigracija), s pretokom genov pa se spremeni sestava genskega sklada
(alelnih frekvenc) prevzemne populacije. Merjenje pretoka genov zagotavlja posredne informacije o stopnii
migracije med subpopulacijami (Burczyk et al. 2004). Pretok genov (Nm) lahko razlozimo kot efektivno Stevilo
migrantov, ki se izmenjajo med demi na generacijo (Wright 1969). Obe metodi ocenjevanja Nm (na podlagi Fgr in
privatnih alelov) predvidevata nevtralnost, zato bi kakrsna koli selekcija povzrodila neustrezne rezultate (Yamamichi
in Innan 2012). Toda ocena Nm na podlagi Fs; in frekvenc privatnih alelov omogoca delno razumevanje migracij
in je koristna pri gozdnem genetskem monitoringu, npr. visok Nm oznacCuje visok pretok genov ter stabilnejSe in
nedotaknjene genetske procese.

lzraCun

Wrightov model otoka (Wright 1931) in stopnja genetske diferenciacije (Fsr) med populacijami vrste, se uporabljata
za izraGun Nm — Stevila osebkov migrantov, ki vstopijo v populacijo vsako generacijo (Wright 1969).

1 - FST

Nm = (—)

Pretok genov lahko ocenimo tudi z metodo privatnih alelov (Slatkin 1985). Za to metodo potrebujemo vedji vzorec,
da pridobimo zadostno Stevilo privatnih alelov (alelov, ki se pojavljajo samo v eni populaciji). Metoda temelji na
predpostavki, da bo pri visokem pretoku genov frekvenca privatnin alelov zelo nizka, ker so rezultat novih mutacij,
za katere Se ni minilo dovolj Casa, da bi se razsirile (Slatkin 1985, 1987). Slatkin (1985) je pokazal, da je logaritem
Nm linearno povezan z algoritmom povprecne frekvence privatnih alelov. Pri projektu LIFEGENMON smo uporabili
Slatkinovo (1985) metodo privatnih alelov, izvedeno v programski opremi GenePop (glejte spodaj). Ta izraCuna
multilokusno oceno efektivnega Stevila migrantov (Nm) na podlagi metode privatnih alelov. S to moznostjo dobimo
multilokusno oceno efektivnega Stevila migrantov (Nm) v skladu s Slatkinom (1985) ter Slatkinom in Bartonom
(1989). Dobimo $tiri ocene, tri uporabljajo regresijske linije, objavljene pri Bartonu in Slatkinu (1986), popravljena
ocena pa uporablja vrednosti najblizje regresijske linije, kot je opisano pri Bartonu in Slatkinu (1986).

Referencna stran za GenePop: https:/kimura.univ-montp2.fr/~rousset/Genepop.htm

GenePop je na voljo tudi kot paket R v omrezju CRAN in kot samostojna izvrsljiva programska oprema. Obe temeljita
na najnovejsi razliici virov C++ za GenePop, razliCica 4.7.3 (6. december 2019; Rousset 2008, Rousset 2017).

6.5.4.3.1.8 Multilokusna ocena oprasevanja med nesorodnimi 0sebki
(»Multilocus population outcrossing rate«)

Ozadje

OpraSevanje med nesorodnimi osebki spodbuja pretok genov, homogenizira populacije ter poveluje heterozigotnost
in vezavno ravnovesje gamet (Del Castillo in Trujillo 2008). Skupno multilokusno (t,) in enolokusno (t) oceno
opraSevanja med nesorodnimi osebki lahko obravnavamo kot isti parameter. Toda toCnejSe ocene naravnega
opraSevanja med nesorodnimi osebki je treba oceniti z multilokusnimi modeli, na primer z modelom meSanega
oprasSevanja (Ritland in Jain 1981, Ritland 2002). Multilokusna ocena opraSevanja med nesorodnimi osebki (t.,) je
ocena deleza potomstva, ki nastane z opraSevanjem med nesorodnimi osebki kot potomstvo enega materinskega
starSa ali populacije kot celote, pri Eemer dogodki oprasevanija vkljuCujejo oprasevanje med sorodnimiin nesorodnimi
osebki (Ritland 2002).
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lzraCun

Na podlagi modela meSanega opraSevanja smo uporabili ocenjevalni postopek za ocene oprasevanja med
nesorodnimi osebki (t; — enolokusne in t,, — multilokusne ocene oprasSevanja med nesorodnimi osebki) na
podlagi enolokusnih in multilokusnih genotipov skladno z Ritlandom (2002). Multilokusna ocena opraSevanja
med nesorodnimi osebki (t,) velja za tocnejSo v primerjavi z enolokusnim ocenjevanjem (Ritland in Jain 1981,
Ritland 2002). Multilokusno (t) in enolokusno (t) oceno opraSevanja med nesorodnimi osebki lahko ocenimo
s programsko opremo MLTR (Ritland 2002). Ocene varianc pri projektu LIFEGENMON so bile izraCunane na
podlagi 10.000 ponovitev zankanja (»bootstrapping«). Zankanje je neparametricna metoda, s katero pois¢emo
standardno napako (ali varianco) ocen. Metoda zankanja predvideva, da so opazovanja neodvisna, poleg tega
potrebujemo ustrezno Stevilo opazovanj. Standardno napako ocenimo na podlagi izbranega Stevila ponovnih
vzorCenj z zankanjem pri izraCunu v programski opremi MLTR (Ritland 2002). Ponovno vzorCenje za metodo
zankanja lahko opravimo znotraj druzin ali pri osebkih znotraj druzin (Ritland 2002). Pri projektu LIFEGENMON
smo zankanje opravili na ravni druzin, ker so se dejanski parametri sistema oprasevanja razlikovali med druzinami.

~

t,=1-— §m Multilokusna ocena oprasevanja med
nesorodnimi osebki za posamezen osebek

I}n - f%i

Sm= 55 ot Multilokusna ocena za stopnjo samooprasitve
1%n - 1%n

posameznega osebka

Pt(1— Pt
M Varianca multilokusne stopnje samooprasitve

Var(8,) =
($m) (P — PY)2 posameznega osebka

Pri Cemer je:

je verjetnost opazenega m-tega moznega multilokusnega genotipa potomstva za dani genotip starSev; s v
zgornjih enacbah oznaCuje samooprasitev, t oznaCuje oprasevanje med nesorodnimi osebki. , Ce je genotip m
opazeni genotip potomstva, in 0, &e ni;

_ ij,s _ ijt

loci loci

Pri Cemer je:
Pk‘{ je verjetnost opazenega genotipa potomstva A A, za dani genotip starSev AA; s v zgornjih enacbah oznacuje
samooprasitev, t oznacuje oprasevanje med nesorodnimi osebki.

PJ* = (2-8,)DYD/ Pt = %(2 - 5k1)(D1ijP1 + Dlijpk)

Pri emer je:
D, in D, sta verjetnosti, da se alel k ali alel / prenese na potomstvo, za dani genotip starSev AA; in sta
frekvenci alelov / in k v populaciji; &y; je Kroneckerjev operator, ki je enak 1, ¢e sta alela/ in k enaka, ali 0, ¢e sta

razlicna.
i (O + Gji i (Gu T i
py = (5 pi = (A3

Multilokusna ocena oprasevanja med nesorodnimi osebki (t,,) in enolokusna ocena oprasevanja med nesorodnimi
osebki (t,) variirata od 0 do 1 (v nekaterih primerih t,, = 1,2 (rezultati projekta LIFEGENMON, neobjavlieno)). Ce je
multilokusna ocena oprasevanja med nesorodnimi osebki (t,) blizu ali enaka 1 (t,, = 1), to pomeni, da so potomci
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nastali z opraevanjem med nesorodnimi osebki (brez samooprasitve). Ce je multilokusna ocena oprasevanja
med nesorodnimi osebki (t,,) nizja od 1 (t, < 1), je del potomcev nastal s samooprasitvijo.

Referencna stran za MLTR: http:/kermitzii.com/softwares/

6.5.4.3.1.9 Dejanska stopnja oprasevanja med sorodniki (»Actual inbreeding rate«)

Ozadje

OpraSevanje med sorodniki je oprasevanje med osebki, ki so v sorodu. Oprasevanje med sorodniki (oprasevanje
med bliznjimi sorodniki) povecuje homozigotnost potomcev in po navadi zmanjSa njihov fitnes. Pri homozigotnih
genotipih so recesivni skodljivi aleli odkriti, koristne lastnosti heterozigotnosti na dominantnih lokusih pa se
izgubijo (Aravanopoulos in Zsuffa 1998). Stopnja oprasSevanja med sorodniki prikazuje povecanje povprecne
ravni oprasevanja med sorodniki v populaciji od ene generacije do naslednje.

lzraCun

Ocena dejanske stopnje oprasevanja med sorodniki (enolokusne in multilokusne) temelji na podatkih o semenu
in genetskih podatkih. Ocena stopenj oprasevanja med sorodniki lahko temelji samo na markerjih, toda ker
lahko potencialno zmanj$an fitnes zaradi oprasevanja med sorodniki negativno vpliva na semenitev in kalitev,
je dejanska stopnja oprasevanja med sorodniki zanesljivejSa. Dejanska stopnja opraSevanja med sorodniki
se izrauna s kombiniranjem ocen samoopraSitve (iz analize sistemov oprasevanja) in ocen opraSevanja med
sorodniki na podlagi testiranja semen (Rajora in sod. 2000a).

B+C-§,

Dejanska stopnja oprasevanja med sorodniki =
] pnja op Jl B+C

Pri Cemer je:

B je ocenjen delez semen, nastalih z oprasitvijo med sorodnimi osebki in se izraCuna kot (7 — C)-F; F je ocenjen
delez praznih (gluhih) semen, ki so posledica samooprasitve, za katerega vrednost poiS¢emo v objavljeni literaturi
za dotino vrsto. Ce podatki o parametru F za preiskovano vrsto niso na voljo, lahko upo$tevamo, da je 80 %
praznih semen nastalo zaradi samooprasitve, tj. F = 0,8 (Rajora in sod. 2000a, na osnovi podatkov za belo
smreko (Picea glauca (Moench) Voss)); C je odstotek polnih semen (glejte razdelka 6.3 in 6.5.5.1.1 za razlago
ugotavljanja odstotka polnih semen); $,, je multilokusna ocena stopnje samooprasitve posameznega osebka
(Ritland 2002), glejte razdelek 6.5.4.3.1.8 za izradun le-te.

6.5.4.3.2 Dodatne informacije
6.5.4.3.2.1 Medvrstna hibridizacija (»Interspecific hybridisation«)

Ozadje

Medvrstna hibridizacija je hibridizacija, ki jo opazimo med organizmi, ki jih obravnavamo kot locene vrste. Za
lo&evanje med &isto vrsto in medvrstnimi hibridi potrebujemo nabor preverjenih referencnih vzorcev obeh (ali vec)
hibridizirajoCih vrst. Podatke o genotipu diste vrste je nato mogocCe uporabiti za simuliranje hibridnih genotipov v
programih, kakrsen je HybridLab (Nielsen in sod. 2006), ali v jeziku R z uporabo paketa »adegenet« (Jombart 2008,
Jombart in Ahmed 2011). »Ciste« in »hibridne« referenéne skupine je nato mogo&e vkljugiti v analizo STRUCTURE
(Pritchard in sod. 2000) ali drug program za razvr§Canje v skupine, da ugotovimo stopnje hibridizacije med
posameznimi vrstami v naravnih zdruzbah.

STRUCTURE je samostojen program in ga ni lahko izvajati v jeziku R, poleg tega razmeroma pocasi opravija
analize. Namesto tega lahko na podlagi jezika R uporabimo »shapclust« in diskriminantne analize glavnih
komponent (DAPC), ki so komplementarne metode, ki se izvajajo ob uporabi paketa »adegenet« v jeziku R za
razvrsCanje vrst/populacij v skupine in prikazovanje teh skupin. Vsi trije opisani pristopi poskusajo razvrScati
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osebke v skupine na podlagi genetske podobnosti in jih je mogoCe uporabiti za ocenjevanije hibridizacije med
vrstami ter osnovne genetske strukture in divergence populacije (ali pomanjkanja divergence, kar enacimo z
meSanjem) med hipotetiziranimi populacijami znotraj vrste.

Ce analiza hibridizacije razkrije visoko stopnjo hibridizacije (> 50 %) pri prvi oceni katere koli skupine vzorcev
(odrasla drevesa, naravno mladje, semena), je treba upostevati, da tak sestoj ni primeren za gozdni genetski
monitoring, razen Ce je monitoring hibridizacije glavni namen monitoringa.

Povzetek algoritma STRUCTURE

STRUCTURE dodeljuje osebke vrsti ali populacijski skupini tako, da uporablja modelno metodo razvrs¢anja v
skupine in tako sklepa o strukturi populacije ob uporabi podatkov 0 genotipu, ki vsebujejo nepovezane markerje.
STRUCTURE predvideva model s K-populacijami ali vrstami, od katerih je za vsako znadilen nabor alelnih frekvenc
na vsakem lokusu. Osebki so verjetnostno dodeljeni populaciji/vrsti oziroma dvema ali veC populacijam/vrstam
na podlagi svojih genotipov. STRUCTURE ocenjuje alelne frekvence v vsaki skupini in ¢lanstvo v populaciji/vrsti
za vsak posamezen vzorec. Permutacije Monte Carlo markovske verige se uporabljajo za integriranje v prostor
parametrov in dodeljevanje v skupine. Optimalna vrednost K za nabor osebkov se dolo¢i post hoc z Evannovo
metodo strukture (Evanno in sod. 2005). Analizo STRUCTURE je zato treba izvesti za Stevilne vrednosti K, tako
da se podaljsa ¢asovno obdobje, potrebno za izvedbo. STRUCTURE predvideva Hardy-Weinbergovo in vezavno
ravnovesje, zato je treba pred analizo filtrirati osebke in lokuse, ki pomenijo odklon od teh predpostavk.

Povzetek algoritma Snapclust

Snapclust (izveden v paketu »adegenet«, (Jombart 2008, Jombart in Ahmed 2011) je pristop za razvr§Canje v
skupine na osnovi genetskih podatkov, ki zdruzuje »modelne« in »geometrijske« metode za dodeljevanje osebkov
v skupine, svoje delo pa opravlja hitreje kot samo »modelni« pristopi, vklju¢no z analizo STRUCTURE. Snapclust
uposteva Hardy-Weinbergovo ravnovesje za izraCunavanije verjetnosti dane resitve razvrs€anja v skupine.

Snapclust dodeli skupine osebkom (na podlagi Stevila skupin, ki ga navede uporabnik, K) in nato izvede
Stevilne ponovitve modela Snapclust, ob tem pa vsaki¢ znova dodeli osebke, dokler dva zaporedna modela ne
konvergirata (tj. logaritmi verjetja pri dveh zaporednih ponovitvah postanejo zanemarljivi (10719)).

Poleg tega je treba pri orodju Snapclust skupno Stevilo prisotnih skupin dolociti a priori. To je ravno obratno kot
pri analizi STRUCTURE, pri kateri se to naredi post hoc. Za oceno optimalnega Stevila skupin lahko uporabimo
veC informacijskih kriterijev. Pogosti statistiki sta Akaikejev informacijski kriterij (AIC) (Akaike in sod. 1998) in
Bayesov informacijski kriterij (BIC) (Schwarz 1978). Ti dve statistiki merita devianco modela (neujemanie), vendar
razliéno obravnavata kompleksnost nabora podatkov. Ce uporabliamo ti statistiki za ugotavijanje optimalnega
Stevila skupin za nabor podatkov, se model Snapclust ponovi za ve¢ potencialnih vrednosti K (npr. 1-20),
izbrana statistika oziroma statistike pa se izracunajo za vsak doblien model. Podatke je nato mogocCe vnesti in
primerjati statisticne vrednosti med modeli. V sploSnem nizje vrednosti vsake statistike kazejo na boljse ujemanje
modela, vendar je v praksi najverjetnejSe optimalno Stevilo skupin enako vrednosti K, pri kateri pride do izrazitega
zmanjSanja vrednosti uporabljene statistike (prelom) (Jombart in sod. 2010).

Diskriminantna analiza glavnih komponent (DAPC)

DAPC uporablja analizo glavnih komponent (PCA) skupaj z diskriminantno analizo (DA) za odkrivanje genetskih
struktur. Od drugih pristopov, med drugim orodja Snapclust in analize STRUCTURE, se razlikuje po tem, da je
popolnoma »geometrijski pristops, pri katerem se osebki razvr§&ajo v skupine na podlagi medsebojnih genetskih
razdalj brez prevzemanija posebnih modelov populacijske genetike (Jombart in sod. 2010).

Kot je podrobno pojasnjeno v raziskavi, ki predstavlja ta pristop (Jombart in sod. 2010), DAPC posku$a zmanj3ati
omeijitve obeh tehnik, ki ga sestavljata. PCA lahko povzame skupno variabilnost osebkov, vendar ne more loCevati
med divergenco med skupinami in znotraj skupin. DA pa lahko razdeli genetsko variabilnost v komponento
med skupinami in komponento znotraj skupine ter poskusa maksimirati prvo in minimizirati drugo, da omogoci
loCevanje osebkov v vnaprej dolocene skupine. DA je omejena, ker mora biti Stevilo spremeniljivk (alelov) nizje od
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Stevila opazovanj (osebkov), vendar to pogosto ni tako pri naborih podatkov SNP, poleg tega jo omejujejo tudi
korelacije med spremenljivkami, kar je pogosto pri naborih zdruzenih podatkov. Pri analizi DAPC se podatki najprej
preoblikujejo z uporabo analize PCA, nato se vrednosti spremenljivk (z uporabo vsake osi PCA) predlozijo za analizo
DA. Tako zagotovimo, da spremenljivke, predlozene za analizo DA, niso v korelaciji in da jih je manj kot analiziranih
osebkov. Analizo DAPC je mogoce uporabiti za dopolnitev analize Snapclust kot metodo za prikaz raznovrstnosti
a priori skupin (iz analize Snapclust) v omejenem prostoru, namesto kot metodo za dodelitev osebkov skupinam.

6.5.4.3.2.2 Mnozicnost — hipotetiCna multilokusna gametska raznolikost (V)
(»Multiplicity — Hypothetical gametic multilocus diversity«)

Ozadje

HipotetiCna multilokusna gametska raznolikost (v, je posebna genetska raznolikost, ki oznacuje potencialno
raznolikost nastalih gamet v populaciji. Oznacuje adaptivni/evolucijski potencial spolno reproduktivne populacije
oziroma efektivno Stevilo multilokusnih gamet, ki lahko nastanejo (Gregorius 1978). Priizracunu v,,,, predvidevamo,
da so ocenjevani lokusi v vezavnem ravnovesju in da ni selekcije za vecjo plodnost v populaciji (tj. osebki nimajo
vecjega fitnesa zaradi lastnosti, ki povecCujejo Stevilo potomcev) (Hattemer 1991). Torej gre samo za hipoteti¢no
oceno te sposobnosti.

Genetska variabilnost v populaciji je nujna za prilagoditev in prezivetje v heterogenih okoljih (Muller-Starck 1995).
Kot mera zmoznosti populacije za ustvarjanje genetske variabilnosti in omogoc&anije prilagajanja na spreminjajoCe
se okoljske razmere (Gregorius in sod. 1986) lahko v,,,, prikaze odziv populacije na dolgoroéne stresne dejavnike
okolja in zmoznost prenasanja teh dejavnikov. To je bilo prikazano pri navadni bukvi (Fagus sylvatica), pri kateri
so imele subpopulacije, ki so bile »odpornejSe na onesnazenost zraka«, 90 % Vi§jo V,,, kakor »oblutljivejSe«
subpopulacije (Muller-Starck 1989). Poleg tega so Wickneswariin sod. (2004) v, uporabili za prikaz potencialnega
zmanjSanja zmoznosti prilagajanja genskega sklada na spreminjajoCe se razmere po antropogenih motnjah, na
primer secniji.

lzradun

Viam S€ izraCuna kot zmnozek vseh enolokusnih raznolikosti (Ae) na vseh lokusih. Zato je treba najprej izracunati

He in Ae za vsak lokus.

_ 2

He; =1-— z bi Pricakovana heterozigotnost za lokus (He)

1 1
Ae; = 1 = 5 p? Pricakovano Stevilo alelov za lokus (Ae)
( / He i) !
I
v — A Hipoteticna multilokusna gametska
gam P raznolikost (V)

Kjer:

p; = alelna frekvenca najpogostejSega alela na danem lokusu; He; = pri¢akovana heterozigotnost na dolo¢enem
lokusu; Ae; = priCakovano Stevilo alelov na doloCenem lokusu; Vg, = hipoteticna multiokusna gametska
raznolikost; / = skupno Stevilo nepovezanih lokusov; i = doloden lokus.

6.5.4.3.2.3 Odkrivanje osamelcev z F-statistiko

Ozadje

Genetske markerje lahko razdelimo v dve kategoriji na podlagi tega, ali predvidevamo, da bodo nanje vplivali
selekcijski pritiski, ali ne. Nevtralni markerji so tisti, ki ne (ali zelo malo) vplivajo na fitnes in jih zato usmerjajo
stohasti¢ni nevtralni procesi namesto naravnih (ali umetnih) selekcijskih pritiskov (Kimura 1983). Markerji, na
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katere deluje selekcijski pritisk, pa so nenevtralni, adaptivni ali lokusi osamelci. Vse vec je zanimanja za uporabo
nenevtralnin markerjev skupaj z nevtralnimi markerji za ocenjevanje adaptivnega potenciala populacije na
spreminjajoCe se okoljske razmere (Eizaguirre in Baltazar-Soares 2014) in pri genetskem monitoringu (Funk in
sod. 2012). Toda tradicionalne analize populacijske genetike se veCinoma izvajajo samo za nevtralne markerije, ki
odrazajo geografsko strukturo subpopulacij in genetsko povezanost, na katero vplivajo genetski zdrs, mutacije in
omejitev Sirjenja. Zato so nevtralni markeriji uporabni za ocenjevanje preteklih demografskih procesov.

Glavni pristop, ki se uporablia za odkrivanje znakov naravne selekcije v populaciji, je iskanje lokusov z
nepri¢akovano velikimi razlikami v alelnih frekvencah med populacijami (Lewontin in Krakauer 1973). Testiranje
osamelcev po navadi izvajamo z metodo doloCanja osamelcev Fg; (fiksacijski indeks) v samostojnih aplikacijah,
na primer Lositan (Antao in sod. 2008) in Bayescan (Fischer in sod. 2011). V jeziku R odkrivanje osamelcev Fgr
preprosto in hitro izvedemo z metodo OutFLANK (Whitlock in Lotterhos 2015).

Povzetek algoritma

V nadaljevanju sledi poenostavljen opis algoritma OutFLANK, za podrobnejSi opis glejte izvorno raziskavo
(Whitlock in Lotterhos 2015). V algoritmu OutFLANK se najprej odstranijo lokusi z nizko heterozigotnostjo (tj. He <
0,1 v celotni populaciji in frekvenca redkih alelov < 5 %). F'sr se izraCuna kot izbrana mera genetske diferenciacije
za vsak lokus in povpreci za vse obravnavane lokuse. To je variacija fiksacijskega indeksa (Fsr) skladno z definicijo
Weirja in Cockerhama (1984), ki se ne popravi za velikost vzorca pri izraCunu komponente variance.

var,

Fgt For (Weir in Cockerham 1984)

B var, + var, + varg
Kjer:

var, = komponenta variance alela med populacijami; var, = komponente variance med osebki znotraj subpopulacij;
var, = komponente variance med gametami znotraj osebkov.

Lokuse v zgornjih in spodnjih 5 % vrednosti F’s; zaCasno zavrzemo. Iz uravnotezenih vrednosti F'g; sestavimo
model porazdelitve X2. Verjetnostni model na podlagi porazdelitve vrednosti F’s; se nato uporabi za iskanje
prostostnih stopenj (df) modela. Ko sta znani ni¢elna porazdelitev X? vrednosti F’sr in df, je to porazdelitev mogoce
uporabiti za testiranje disruptivne selekcije, pri Cemer vrednosti F's; odpadejo na desni konec porazdelitve. To
se veCkrat ponovi z odstranjevanjem lokusov osamelcey, ko jih odkrijemo, dokler ne najdemo veé nobenih novih
lokusov osamelcev.

5.4.4.3.2.4 Efektivno Stevilo donorjev peloda (N,,) (»Effective number of pollen donors«)

Ozadje

Efektivno Stevilo donorjev peloda je Stevilo donorjev peloda, ki prispevajo k posamezni druzini semen. Viri peloda
niso zastopani enakovredno med potomci, zato je to Stevilo precej manjSe od absolutnega Stevila donorjev
peloda (Smouse in Sork 2004, Sork in Smouse 2006, Sork in sod. 1999). Efektivno Stevilo donorjev peloda
je odli¢en kazalnik genetske raznolikosti semenskega obroda. Ce je $tevilo donorjev peloda majhno, so lahko
potomci genetsko manj raznoliki (Apsit in sod. 2002).

lzradun

Efektivno Stevilo donorjev peloda (Nep), ki prispevajo k posamezni druzini semen, je mogoce oceniti na podlagi
multilokusne korelacije oCetovstva (rp), ki se oceni s programsko opremo MLTR (Ritland 2002) in s to formulo:

N 1
ep = —
p p
Kjer je rp korelacija ocetovstva v programski opremi MLTR (Ritland 2002).

Referencna stran za MLTR: http:/kermitzii.com/softwares/

o
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6.5.4.3.2.5 Oprasevanje med sorodnimi starsi (Bl) (»Biparental inbreeding«)

Ozadje

OpraSevanje med sorodniki poteka razlicno pogosto v Stevilnih naravnih rastlinskin populacijah, kar pogosto
vkljuCuje tudi precej visoko stopnjo samooprasitve (Ritland 2002, Porcher in Lande 2016). V nasprotju z
naklju¢nim oprasevanjem se opraSevanje med sorodnimi starsi kaze kot navidezna samooprasitev ali poveCana
homozigotnost (Ritland 2002). Zato je stopnja opraSevanja med sorodnimi strasi pomemben parameter za
varstveno genetiko in genetski monitoring.

lzraCun

Enolokusne (ts) in multilokusne (tm) ocene oprasSevanja med nesorodnimi osebki se uporabljgjo za izracun
oprasevanja med sorodnimi starsi (BI).

BI = (tm — ts)

Kjer je tm multilokusna ocena oprasevanja med nesorodnimi osebki, ts pa je enolokusna ocena oprasevanja med
nesorodnimi osebki v programski opremi MLTR (Ritland 2002).

Po Ritlandu (2002) lahko tudi takrat, kadar je prisotna prava samooprasitev, za oceno stopnje oprasevanja med
sorodnimi starsi uporabimo razliko med multilokusno (tm) in enolokusno (ts) oceno oprasevanja med nesorodnimi
osebki. Toda Ritland (2002) pravi, da je ta razlika vedno prenizko ocenjena, saj je odvisna od Stevila uporabljenih
lokusov. Vedje Stevilo lokusov torej omogoc¢a ocene oprasevanja med sorodniki, ki so blizje resni¢ni vrednosti
(Ritland 2002).

OpraSevanje med sorodniki je mogode oceniti s programsko opremo MLTR na podlagi Stevila ponovnih vzoréenj z
zankanjem (»bootstrapping«) (Ritland 2002). Ponovno vzorcenje z zankanjem je metoda, s katero brez parametrov
pois¢emo standardno napako (ali varianco) ocen. Metoda zankanja predvideva, da so opazovanja neodvisna,
poleg tega potrebujemo ustrezno Stevilo opazovanj. Standardno napako ocenimo na podlagi izbranega Stevila
ponovnih vzorCenj pri izraCunu s programsko opremo MLTR (Ritland 2002). Ponovno vzorCenje z metodo
zankanja lahko opravimo znotraj druzin ali pri osebkih znotraj druzin (Ritland 2002). Pri projektu LIFEGENMON
smo ponovno vzorcenje opravili na ravni druzin, ker so se dejanski parametri sistema opraSevanija razlikovali med
druzinami. Z razliko med ocenama (tm - ts) tako dobimo mero frekvence dogodkov oprasevanja med bliznjimi
sorodniki (Ritland 2002).

ReferenCna stran za MLTR: http://kermitzii.com/softwares/

Ce se pojavi opragevanje med sorodnimi starsi, mora biti enolokusna stopnja samooprasitve vigja od multilokusne
stopnje samooprasitve, razlika pa je minimalna ocena navidezne samooprasitve zaradi oprasevanja med
sorodnimi starsi (Ritland 2002). Ce je vrednost oprasevanja med sorodnimi starsi blizu ni¢le, to pomeni, da ni bilo
oprasevanja med sorodniki. Ce je torej enolokusna (ts) ocena opragevanja med nesorodnimi osebki nekoliko niZja
od multilokusne ocene oprasevanja med nesorodnimi osebki (ts < tm), je verjetnost oprasSevanja med sorodniki
majhna.
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6.5.4.3.3 Uporabliena programska oprema in paketi

Preglednica 6.9: Programska oprema in paketi, ki jih potrebujemo za izradun verifikatorjev in dodatnih informacij. Ce je
izvajanje paketov R odvisno od drugih paketov, so vkljugeni tudi ti paketi. Ce paketi R uvazajo funkcije iz drugih paketov,
ti niso bili vkljuCeni, saj je funkcije mogoCe uporabljati v paketu, ki jih uvaza. Paketi so navedeni z viri samo ob prvi
omembi v preglednici, da prihranimo prostor in zagotovimo berljivost.

Verifikator Zahtevana programska oprema/paketi

Programska oprema R: adegenet (Jombart 2008, Jombart in Ahmed 2011),
ade4 (Dray in Dufour 2007)

Programska oprema R: custom function (Dupuis in sod. 2018); matrixStats
(Bengtsson 2014), dplyr (Wickham in sod. 2015), pegas (Paradis 2010),

2. Alelno bogastvo adegenet, ape, ggplot2 (Wickham 2016), DescTools (Signorell 2020),
PopGenReport (Adamack in Gruber 2014), knitr (Xie 2020), poppr (Kamvar in
sod. 2014), mmod (Winter 2012)

. Efektivna velikost populacije Programska oprema R: custom function, adegenet, ade4

1. Alelna frekvenca

. Latentni genetski potencial Programska oprema R: poppr, adegenet, ade4, custom function

. Koeficient oprasevanja med sorodniki  Programska oprema R: hierfstat (Goudet 2005), matrixStats

. Vezavno neravnovesje Programska oprema R: poppr, adegenet, ade4

N[O |~ |[W

. Multilokusna ocena opraSevanja med

nesorodnimi osebki Programska oprema MLTR (Ritland 2002)

Programska oprema GenePop je na voljo kot samostojna izvrsljiva programska
oprema (Rousset 2008, Rousset 2017)

8. Pretok genov (Nm) Programska oprema GenePop je na voljo tudi kot paket R v omrezju CRAN,
obe temeljita na najnovejsi razli¢ici virov C++ za GenePop, razlicica 4.7.3 (6.
december 2019; Rousset 2008, Rousset 2017)

Dodatne informacije

Programska oprema STRUCTURE (Pritchard in sod. 2000, Hubisz in sod. 2009)
Programska oprema R: pophelper (Francis 2017), aplyr, tidyr (Wickham in
Henry 2020), gridExtra (Baptiste 2020), plyr, adegenet, ade4, ggplot2, cairo
(Urbanek in Horner 2020)

9. Medvrstna hibridizacija

10. Hipoteti¢na multilokusna gametska

raznolikost Programska oprema R: poppr, adegenet, ade4, custom function

11. Odkrivanje osamelcev s F-statistiko ~ Programska oprema R: dartR (Gruber in sod. 2018), adegenet, ade4

12. Opra$Sevanje med sorodnimi starsi Programska oprema MLTR (Ritland 2002)

13. Efektivno Stevilo donorjev peloda (Nep) Programska oprema MLTR (Ritland 2002) in upostevanje Ritlandove formule (1989)

Opomba: poppr, dartR in pegas so odvisni od programa adegenet. adegenet je odvisen od programa ade4. pophelper je odvisen
od programov cairo in ggplot2. PopGenReport je odvisen od programov adegenet in knitr.

6.5.4.4 easyRpopgen: skripta R za izraCun genetskih parametrov iz podatkov SSR in SNP
6.5.4.41 Namen

easyRpopgen je odprtokodna spletna aplikacija paketa Shiny, zasnovana tako, da omogocCa analizo in interpretacijo
rezultatov iz raziskav populacijske genetike, zlasti v okolju R. Aplikacija lahko uspeSno obdela pogoste genetske
markerje, na primer polimorfizme enega nukleotida (SNP) in mikrosatelitnih markerjev (SSR). Za ta namen je
mogoce uporabiti Stevilne samostojne programe (npr. GenAlEx) ter pakete R v omrezju CRAN in drugih shrambah,
vendar moramo med izvedbenim postopkom celovite analize pogosto uporabljati razli€ne programe za razli¢éne
naloge ali poiskati ustrezen paket R za izvedbo zahtevane funkcije. To postane zapleteno zaradi velikega Stevila
razpoloZljivih paketov R, ki vsebujejo veliko prekrivajoCih se in posebnih funkcij ter namenov. Raziskovalci lahko
za zdruzevanije teh paketov in funkcij porabijo veliko Casa, poleg tega je to delo naporno in tudi tezko razumljivo,
zlasti za tiste, ki Se ne poznajo platforme za kodiranje R.

easyRpopgen poenostavi in optimizira ta proces tako, da zdruzuje funkcije ve€ omenjenih paketov in tudi dodatne
funkcije ter ustvari nov izvedbeni postopek, ki je robusten in razumljiv za sploSnega uporabnika. easyRpopgen
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temelji na paketih R za genetsko analizo, med drugim na paketih poppr, ade4, adegenet, pegas, hierfstat in
PopGenReport, ter zdruzuje njihove nepovezane funkcije v popolnoma uporabno platformo za analizo.

Aplikacija je od same zasnove namenjena temu, da se uporablja kot sestavni del analize podatkov in predstavljanja
rezultatov v okviru projekta LIFEGENMON ter kot samostojna aplikacija, ki jo lahko uporabljajo zainteresirani
raziskovalci, ki se ukvarjajo s tem podrocCjem. Torej je prilagojena raziskovalnim vprasanjem in metodologijam,
uporablienim v okviru tega projekta, vendar je dovolj sploSna, da bodo analize, ki se izvajajo s paketom
easyRpopgen, koristne tudi za Stevilne druge raziskovalce.

6.5.4.4.2 Pregled aplikacije

Uvoz in filtriranje podatkov

Podatke genetskih markerjev je mogoCe uvoziti iz datotek .csv v formatu programov GenAlEx ali STRUCTURE.
Datoteke z uvozenimi podatki se pretvorijo v objekt »genind«, glavni objekt za genetske podatke, katerega
uporabljajo Stevilne knjiznice v R-u. Ta objekt za shranjevanje podatkov lahko obravnava podatke SNP in SSR ter z
njimi povezane metapodatke, tako da se le-ti prenasajo skozi vse stopnje analize. V okviru projekta LIFEGENMON
lahko poleg tega, da uvozimo podatke iz teh pogostih oblik zapisa, podatke tudi neposredno uvozimo v aplikacijo
iz podatkovne zbirke LIFEGENMON, vklju¢no s fenoloSkimi podatki.

Uporabnik pri uvazanju podatkov dolo¢i prepoznavno oznako (ID) projekta (npr. LGM_Abies), ki bo povezan z
vsemi datotekami in porodili, ki se bodo nato prenesla iz aplikacije. Tako zagotovimo preprosto sledenje fazam
analize, ki so se izvedle za vsak projekt.

Ob uvozu podatkov lahko dolo¢imo stratume ali podpopulacije. Ta moznost je uporabna tako za projekt
LIFEGENMON kot za splosno rabo. Populacije, dolo¢ene v projektu, so stratificirane po lokaciji (Slovenija, Nemcija
in Grcija) ter po starostni kohorti (odrasli osebki, naravno mladje in semena). Neodvisno dolo¢anje stratumov
pomeni, da je mogocCe izvajati analize ob upostevanju interaktivnih in ugnezdenih vplivov.

Filtriranje podatkov je mogocCe izvajati za podatke pred kakrSno koli analizo podatkov. Parametri filtriranja
vklju€ujejo manjkajoCe podatke (manjkajoCi lokusi in manjkajoCi osebki), frekvenco redkih alelov, globalno
vezavno neravnovesje in Hardy-Weinbergovo ravnovesje (HW). Namen korakov filtriranja je odstraniti nepopolne
podatke, ki lahko nesorazmerno vplivajo na rezultate analize, ter odstraniti potencialno nepravilno sekvencirane
podatke, in to tako, da odstranimo tiste z vzorcem velikega odklona od HW pri vecini vzorcev. Z odstranitvijo
lokusov v vezavnem neravnovesju odstranimo tudi njihov vpliv na rezultate, saj Stevilne analize zahtevajo, da so
lokusi v ravnovesiju, tisti v neravnovesju pa dejansko delujejo kot podvojen podatek. Uporabniki se lahko odlodijo
za izvedbo nekaterih ali vseh korakov filtriranja, poleg tega se lahko odlocijo, kako strogo zelijo filtrirati glede
stopnje manjkajoCih podatkov in frekvence redkih alelov. To se nanaSa na uporabnikove prednostne nastavitve
za filtriranje in na to, da se nekateri podatki uvozijo v aplikacijo ze vnaprej filtrirani.

Pri filtriranju je odkrivanje osamelcev mogoce izvajati tudi s paketom R »pcadapt«. Ustvarita se dva nabora
podatkov za izvoz — »nevtralni« nabor podatkov, sestavljen iz markerjev, ki niso pod vplivom selekcije, in nabor
podatkov »osamelcevs, sestavljen iz tistih, ki so pod vplivom selekcijskega pritiska. Tako je mogoca razmejitev
med demografskimi vplivi in vplivi procesa selekcije na divergenco populacije. Ce se odkrivanje osamelcev ne
izvede ali se korak filtriranja popolnoma preskodi, bo v vseh nadaljnjin korakih uporabljen nefiltriran celoten nabor
uvozenih podatkov.

Analiza podatkov in ustvarjanje porocila

Genetska analiza je razdeljena na tri loCene razdelke v aplikaciji:
+ genetska raznolikost,
« struktura populacije,

+ ordinacije.
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Slika 6.6: ShematiCni prikaz genetskih analiz, ki jin izvaja aplikacija easyRpopgen.
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Metrike, ustvarjene v tej fazi, so opisane v prejSnjem razdelku priroCnika (Verifikatorji), zato jih podrobno ne bomo
opisovali. IzraCuni metrik in statistiCne analize, ki jih izvede aplikacija, so povzeti v »shemati¢nem prikazu genetske
analize« (Slika 6.6). Tri razdelke genetskih analiz — in Steviine povezane izraCune — je mogocCe opraviti loceno v
skladu s potrebami uporabnika aplikacije. Tudi vsako ustvarjeno sliko in preglednico je mogoce prenesti lo¢eno,
mogoce pa je ustvariti tudi celovito porodilo razdelka, ki vsebuje vse ustvarjene rezultate.

Fenoloski podatki se obdelujejo v delu aplikacije, namenjenem dejavnostim v zvezi s projektom LIFEGENMON,
za dostop do njih pa se je treba vpisati. V tem razdelku je mogocCe prenesti fenoloske podatke iz podatkovne
zbirke ter jih primerjati po lokacijah in letin. Podobno kot pri analizi genetskih podatkov je tudi za te analize
mogoce ustvariti porodilo.

Vse analize v aplikaciji je mogoce opraviti preprosto s pritiskom gumba in za izvedbo teh analiz ni treba poznati
jezika R. Koda R se izvaja v ozadju, aplikacija pa uporabniku prikazuje samo ustvarjene grafe in preglednice.
Zaradi preglednosti in ponovljivosti lahko uporabnik pridobi dostop tudi do uporabljenih skript R.

6.5.5 Analiza podatkov testiranja semena
6.5.5.1 Verifikator|i

6.5.5.1.1 Odstotek polnih semen
Ozadje

Odstotek polnih semen se oceni za drevo, katerega plodovi/semena so bili vzoréeni. Spremenjen odstotek polnih
semen med skupinami kaze na potencialni selekcijski pritisk (Ce gre za zmanjSanje) ali na okrevanje (Ce gre za
povedanje). Odstotek polnih semen je pomemben parameter tudi pri interpretaciji vrednosti efektivne velikosti
populacije naslednje skupine.

lzradun

Ocena temelji na Stevilu polnih semen v naklju¢nem vzorcu semen (obi¢ajno 400), ki se uporabijo za izvedbo
testa kalivosti (TK) ali biokemiCnega testa viabilnosti (TT), pretvorjeno v odstotek. Odstotek polnih semen lahko
izraCunamo tudi po enacbi 1 — delez praznih semen, kar se tudi dolo¢a ob zakljucku TKin TT.

6.5.5.1.2 Odstotek kalitve
Ozadje

Odstotek kalitve pomeni delez semen, ki so v razmerah, znacilnih za posamezno vrsto, in v dologenem obdobju
tvorila klice, ki jinh razvr§€amo med normalne (ISTA 2020). Test kalivosti se obi¢ajno uporablja za oceno deleza
semen, ki bodo vzklila v ugodnih razmerah in tvorila normalne klice, ki imajo Zivljenjsko pomembne strukture
(korenine, poganjke in dovolj zalog hrane) in so se zmozne razviti v reproduktivno zrele rastline. Po pravilih ISTA
(2020 iz Cistega semena naklju¢no vzamemo 400 semen v ponovitvah po 100. Trajanje testa je pri posameznih
vrstah razli¢no in ga je po potrebi mogoce podaljSati skladno s pravili ISTA. Vsako Klico je treba oceniti skladno
s splosnimi naceli (ISTA 2020). Ko so stiri ponovitve po 100 semen znotraj najve¢jega dovoljenega razpona,
povprecje pomeni odstotek kalitve, ki se navede. Semena, ki ob testiranju v posebnih razmerah niso vzklila
do konca testnega obdobja, se razvrstijo v te kategorije: trda semena, sveza semena, mrtva semena, druge
kategorije (v nekaterih okoliS¢inah lahko prazna semena in semena, ki niso vzklila, dodatno razvrstimo v razrede,
ki so opisani v pravilih ISTA (2020)).

lzraCun

Rezultat testa kalivosti se izracuna kot povpredje Stirih ponovitev po 100 semen. Prikazan je kot odstotek
normalnih klic. Odstotek se zaokrozi na najblizje celo Stevilo (0,5 se zaokroZi navzgor). Odstotek nenormalnih klic
ter trdih, svezih, mrtvih in praznih semen se izraduna na enak nacin. Vsota odstotkov normalnih in nenormalnih
klic ter semen, ki niso vzklila, mora biti 100 (ISTA 2020).
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Namesto testa kalivosti je za vrste z dolgotrajno dormanco semen mogoce uporabiti test viabilnosti (test s
tetrazolom). Tudi tu uporabimo Stiri ponovitve po 100 semen in obdelamo podatke, kot je podrobno opisano v
pravilih ISTA (2020). Stevilo semen, ki veljajo za viabilna, se dologi pri vsaki ponovitvi, odstotek viabilnih semen pa
se izraCuna po zgornjih navodilin. Odstotka semen, ki niso viabilna, in praznih semen se izraCunata na enak nacin.

6.5.6 Kljucni verifikatoriji

Pri procesu gozdnega genetskega monitoringa z ocenjevanjem treh kazalnikov veC verifikatorjev velja za tipicne
verifikatorje ali dodatne informacije. Veljajo tudi za sheme monitoringa — osnovno, standardno ali napredno. Med
vsemi verifikatorji trije veljajo za »kljuCne verifikatorjex, tj. pomembnejsi so od drugih. Dolocitev kljucnih verifikatorjev
je za genetski monitoring Se zlasti pomembna pri interpretaciji vrednosti (glejte poglavie 6.5.6 v nadaljevaniju).

Za ocenjevanje kazalnika »selekcija« so najpomembnejsi verifikatorii tisti, ki so navedeni za osnovno raven. Med
njimi velja obilnost naravnega mladja za najpomembnejSo. Obilnost mladja odraza udejanjen fitnes na ravni
sestoja. Je udejanjen rezultat cvetenja, obroda, lastnosti semen in mladja, in ko je prisotna, lahko previada nad
mortaliteto odraslih dreves. Zato ta verifikator velja za klju¢ni verifikator za kazalnik »selekcijax.

Za kazalnik »genetska variabilnost« so najpomembnejsi verifikatorii tisti, ki so navedeni na standardni ravni.
Med njimi velia za najpomembnejSo efektivna velikost populacije. ZmanjSanje efektivne velikosti populacije
pod sprejemljivo raven spodbudi stohastiCne procese v populaciji in opraSevanje med sorodniki, zato postane
genetski zdrs pomembnejSi od selekcije. S tega vidika je za oceno genetskega monitoringa iziemno pomembna.
Zato ta verifikator velja za klju¢ni verifikator za kazalnik »genetska variabilnost«.

Pri kazalniku »pretok genov-sistemi opraSevanja« se vsi verifikatorji obravnavajo samo na napredni ravni. Med
njimi velja za najpomembnejSo dejanska stopnja oprasevanja med sorodniki. Ta parameter upoSteva stopnjo
opraSevanja med sorodniki ugotovljeno na podlagi analize genetskin markerjev in odstotek polnih semen, ki
predstavlja uresniCenje potencialnega izroda zaradi oprasevanja med sorodniki. Dejanska stopnja oprasevanja
med sorodniki velja za klju¢ni verifikator za kazalnik »pretok genov—sistemi oprasevanjax.

6.5.7 Interpretacija vrednosti: postopen odziv na podlagi sprememb v 10 letih

Genetski monitoring se spopriema s tremi vedjimi omejitvami in izzivi: (@) pomanjkanje zgodovinskih ali
izhodis¢nih podatkov, (b) uporaba priblizkov za genetsko raznolikost in (c) odsotnost uveljavlijenih protokolov
za Casovno primerjavo kazalnikov genetskega monitoringa. Posvetili se bomo tretji omejitvi glede na to, da se
prvi dve obravnavata ze po definiciji: genetski monitoring sam po sebi zbira zgodovinske podatke, poleg tega
uporablja dejanske vrednosti za genetsko raznolikost in diferenciacijo, ne pa priblizkov. S tega vidika genetski
monitoring obravnava referencne toCke in jih primerja, ne pa mejnih vrednosti. Referencne tocke so posebne
vrednosti merljivin lastnosti bioloskih sistemov ter se uporabljajo kot merila za upraviljanje gozdnih genskih virov
in znanstveno svetovanje, absolutne mejne vrednosti (ali sproziine tocke) pa so natancne referencne tocke, ki
sprozajo skrb za ohranjanje gozdnih genskih virov zaradi nesprejemljivega tveganja ali nepopravljive Skode (Grant
2007). Dolo¢anje mejnih vrednosti je lahko tezavno, saj so mejne vrednosti odvisne od posameznega primera
in se verjetno razlikujejo med vrstami (Flanagan in sod. 2017, Atkinson in sod. 2004). Zato dajemo prednost
statistino znacilni in/ali kriticni razliki ¢asovnih referenénih toCk, toda upostevamo, da je taka kritiCna razlika
sama po sebi mejna tocka.

Ve¢ avtorjev je poudarilo, kako pomembno je pri genetskem monitoringu doloditi mejne vrednosti ali vrednosti
kriticnih razlik (Aravanopoulos 2011, Bruford in sod. 2017, Namkoong in sod. 2002, Leroy in sod. 2018, Hoban
in sod. 2014). Ni neobi¢ajno, da odkrivamo statisticno znaciline razlike pri razliénih populacijah ali jih odkrivamo
v istih populacijah v razli¢nih Casovnih obdobjih. Pri genetskem monitoringu kot sistemu zgodnjega opozarjanja
na genetske spremembe je treba poleg tega, da genetski monitoring ugotavlja statisticno znacilne razlike pri
Casovnih primerjavah, upostevati tudi to, da mora biti obseg teh razlik precejsniji, da vzbudijo skrb. Ta obseg
(kriticna razlika ali preseganje mejne vrednosti med razli¢nimi ¢asovnimi ocenami) se doloci za vsak verifikator
na podlagi prejsnjih priporocil, ki vecinoma izvirajo iz obstojeCe omejene literature, strokovnega mnenja in ad hoc
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ocen. Metoda ponovnega vzor&enja markerjev z zankanjem (»bootstrapping«), s katero ustvarimo 1000 ponovitev,
iz katerih se izraduna interval zaupanja (IZ), je za zdaj najustreznejSi nacin testiranja statisticne znacilnosti pri
primerjavi vecine verifikatorjev na podlagi molekularnih podatkov (izvedeno v programu GenAlEx, Peakall in
Smouse (2006)).

Literatura v sploSnem pozna tri ravni kritine razlike za namene primerjave: (a) statisticno znacilne razlike (ssd),
(b) razlike, ki poleg zgoraj navedenega za > 25 % presegajo izhodiS¢no vrednost, in (c) razlike, ki poleg tega,
da so statisticno znadilne, za = 50 % presegajo izhodiS¢no vrednost (Aravanopoulos 2011, 2016, Boyle 2000,
Namkoong in sod. 1996, Namkoong in sod. 2002).

Za vecino verifikatorjev je za testiranje statisticno znadilnih razlik pri vrednostih, pridoblienih z ocenami v vec
¢asovnih obdobjih, mogoCe uporabiti pristop ANOVA (na primer T-test). Obravnavo nekaterih posebnih
verifikatorjev, ki odstopajo od zgoraj omenjenega pristopa, predstavljamo v nadaljevanju.

Potencialno znacilne razlike pri verifikatorju »alelne frekvence« lahko testiramo s pripravo kontingencnih tabel in z
izvajanjem ustrezne analize ob uporabi Fisherjevega natancnega testa ali pa x2-testa (oziroma G-testa). Fisherjev
test ima prednost, ker je natancna statistika, ki jo je mogoce izvesti usmerjeno, x3-test pa je priblizna statistika in
ga omejuje to, da mora biti priCakovana frekvenca v vsaki celici kontingencne tabele = 5,0.

Verifikator »efektivna velikost populacije (Ne)« je iziema k pravilu o uporabi primerjalnih referencnih tock. V tem
primeru je priporoCliiva najmanj$a mejna (ali sprozilna) vrednost Ne = 500. Ta vrednost temelji na ponovni oceni
Studij primerov in simulacij, ki kazejo, da mora biti Ne = 100, da bi se izguba skupnega fitnesa omejila na < 10 %
po petih generacijah, ali bolje Ne = 500, da bi preprecili genetsko erozijo in ohranili adaptivno genetsko raznolikost
(Frankham in sod. 2014, Hoban in sod. 2014, Hoban in sod. 2020, Leroy in sod. 2018, Willoughby in sod. 2017).

Verifikator »vezavno neravnovesije (LD)« je verjetno najtezje ustrezno oceniti. LD je razli¢en pri razli¢nih populacijah,
osebkih, kromosomih v osebku in celo razli¢nih regijah na kromosomu (Aravanopoulos 2014, Evans in Cardon
2005, Weiss in Clark 2002). Zato je pomembno, da se ¢asovna primerjava nanasa na iste gene. Uporabljata se
dve meri za LD, Pearsonov kvadratni koeficient korelacije r? (Hill in Robertson 1968) in standardizirani koeficient
vezavnega neravnovesja D’ (Lewontin 1964). Njuno znacilnost lahko testiramo s testom Spearmanovega
koeficienta korelacije (Evans in Cardon 2005).

Rezultate genetskega monitoringa je treba ocenjevati skladno z vnaprej dolocenimi merili za znacilne spremembe
(Aravanopoulos 2011, Flanagan in sod. 2017). V sploSnem lahko pri¢akujemo majhne razlike vrednosti parametrov
(verifikatorjev) in glede na priporoCene velikosti vzorcev bomo zelo verjetno odkrili opazne in morda statisticno
znacilne razlike vsaj pri demografskih parametrih. Biolosko interpretacijo in pomen takih razlik je treba dolociti
zunaj statisticnega okvira in ob upostevanju, da je zaradi njihovega bioloSkega pomena treba oceniti povezane
bioloSke (genekoloSke) procese, ki se uporabljajo za ocenjevanje genetskega monitoringa. Spodaj je na voljo
shematicni prikaz tega, kako oceniti razlike v Casovnih ocenah na razli¢nih ravneh.

Preglednica 6.10: Ravni kritiCne razlike med Casovnimi ocenami, ravni odziva in priporoceno ukrepanje. ssd: statisticno
znacilne razlike; IZ: interval zaupanja.

St. Raven razlike Raven odziva Ukrepanje
1 ssd; zunaj 95 % IZ 1. raven posvet z gozdarji 0 stanju na terenu
5 cwel 95 U e odl oslEene Geene 5 raven ponovni pregled gozdnogojitvenih nacértov/nacrtov za

gospodarjenje, spodbujanje naravnega pomlajevanja

temeljit monitoring ploskve,

o [¢) i i &R
3 ssd; 50 % razlike od izhodiS¢ne ocene 3. raven razmisliti 0 ohranjanju ex situ

Neodvisnosti parametrov ni mogoce v celoti zagotoviti in medsebojni odvisnosti kazalnikov in parametrov se ni
mogoce popolnoma izogniti. OCitno se lahko pojavijo okolis¢ine, v katerih je mogoce dobiti »nasprotujoce si«
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rezultate v zvezi s kriticnimi razlikami (Namkoong in sod. 2002, Aravanopoulos 2011). Zato spodaj za vsako raven
navajamo minimalno Stevilo verifikatorjev, ki kazejo negativna gibanja (na 2. ali 3. ravni razlike), pri katerem je treba
korektivho ukrepati:

Osnovna raven: mortaliteta, obilnost naravnega mladja, obrod, cvetenje: trije od Stirih morajo kazati negativna
gibanja, pod pogojem, da je eden od njih obilnost naravnega miadja.

Standardna raven: stirje verifikatorji z osnovne ravni, poleg tega pa Se: alelne frekvence, alelno bogastvo (SSR),
vezavno neravnovesje (SNP), latentni genetski potencial, koeficient opraSevanja med sorodniki Fis, efektivha
velikost populacije: Sest od desetih verifikatorjev mora kazati negativna gibanja, med njimi morata kazati negativna
gibanja obilnost naravnega mladja in efektivna velikost populacije.

Napredna raven: 10 verifikatorjev s standardne ravni, poleg tega pa Se: pretok genov, multilokusna ocena
oprasevanja med nesorodnimi osebki, dejanska stopnja oprasSevanja med sorodniki: osem od trinajstih mora
kazati negativna gibanja, med njimi morajo kazati negativna gibanja obilnost naravnega mladja, Ne in dejanska
stopnja oprasevanja med sorodniki.
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Ocena stroSkov

7.1 Uvod

Namen tega dokumenta je predstaviti stroSke, povezane z izvedbo gozdnega genetskega monitoringa. Ocena
stroSkov, predstavljena v tem dokumentu, temelji na dejanskih stroskih dejavnosti, izvedenih v okviru projekta
LIFEGENMON. Vsaka sodelujoCa partnerska ustanova je zabelezila svoje stroske, vklju¢no s stroSki materiala,
storitev pri zunanjih izvajalcih, potnimi stroski in stroSki dela v celotnem trajanju projekta. Stroski so bili razdeljeni
na tri osnovne kategorije: 1) stroski materiala, 2) stroski dela (dejanskega dela) in 3) potni stroski. Ker se lahko
urne postavke za iste kategorije osebja moc¢no razlikujejo med drzavami, so stroSki dela predstavljeni v obliki
Stevila delovnih ur na kategorijo osebja in kot dejanski stroski dela. Stroski so bili ocenjeni na vrsto/drzavo/raven
monitoringa/kazalnik/verifikator.

7.2 Ocena stroSkov
7.2.1 Predpostavke pri oceni stroskov

Ker so stroski izvedbe gozdnega genetskega monitoringa odvisni od Stevilnih razli¢nih dejavnikov, vkljuc¢no z
biologijo opazovanih drevesnih vrst in oddaljenostjo od ploskev, smo v predstavljenih izraCunih v okviru ocene
stroSkov upostevali nekatere predpostavke, da bi bili rezultati Cim bolj primerljivi med drzavami:

1. Stroski so bili izraCunani za desetletno obdobje monitoringa.

2. Obe ocenjeni vrsti, navadna bukev (Fagus sylvatica L.) in bela jelka/borisova jelka (Abies alba Mill./Abies
borisii-regis Mattf.), sta sestojni vrsti. Za manjSinske vrste se priakuje, da bo vse delo, izvedeno na terenu,
neizogibno zahtevalo ve¢ delovnih ur.

3. Stroski vklju€ujejo DDV (Nemcija 19 %, Grcija 24 %, Slovenija 22 %).

4. Stroski so predstavljeni za optimizirane dejavnosti, ki jih rutinsko izvede v celoti usposoblieno in izkuseno
osebje; treba je opozoriti, da je treba pri uvajanju novih metod ali pristopov upostevati, da lahko v fazi
vzpostavitve in optimizacije procesa nastanejo dodatni zacetni stroski.

5. lzbira ploskve: za postopek izbire ploskve je bilo upostevanih pet (5) obiskov ploskev, ki se ocenjujejo, s
povprec¢no oddaljenostjo 100 km od ustanove do ploskve.

6. Stroski materiala: v izracunih so bili uporabljeni dejanski stroski materiala in storitev pri zunanjih izvajalcih,
ki so jih sporodili partneriji projekta LIFEGENMON.

7. Stroskidela: v izracunih so bile uporabljene povprecne brutourne postavke za posamezne kategorije osebja
na drzavo.

8. Potni stroski: izraCunani so bili za razdaljo 100 km od ustanove do ploskve za vse drzave in drevesni vrsti.
Cas voznie je bil izradunan ob uporabi povpre&ne hitrosti voznje do ploskev za gozdni genetski monitoring v
projektu LIFEGENMON za posamezno drzavo.

9. Vzpostavitev ploskve: v Casu izvajanja projekta LIFEGENMON je bilo uvedenih ve¢ izboljSav prvotnega
sistema gozdnega genetskega monitoringa: 1) nacrt ploskve za gozdni genetski monitoring je bil spremenjen,
tako da vklju€uje naklju¢no izbiro lokacije ploskve znotraj opazovanega sestoja in naklju¢no izbiro posameznih
dreves znotraj ploskve, kadar je to mogoce; 2) Stevilo vzorceyv je bilo zmanjSano z 250 odraslih dreves na 50
in z 200 osebkov naravnega mladja na 50 kot rezultat analize najmanjSega potrebnega Stevila vzorcev za
oceno molekularnogenetskih verifikatorjev, ki smo jo izvedli za podatke prve ocene gozdnega genetskega
monitoringa. Poleg tega smo Stevilo ploskev mladja, ki jih je treba vzpostaviti znotraj ploskve za gozdni
genetski monitoring, povecali s Stiri na dvajset (za podrobnosti glej 3. poglavje: Vzpostavitev in vzdrzevanje
ploskve). IzboljSan nacrt ploskve je bil preizkusen samo v Sloveniji, vse stroSke, na katere vplivata sprememba
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nacrta ploskve in zmanjSano Stevilo vzorcey, pa smo izraCunali tako, da smo le-te pri vseh partnerjih pomnozili
z istim faktorjem pretvorbe, doloCenim s primerjavo stroskov izboljSanega nacrta ploskve s stroski prvotnega
nacrta ploskve v Sloveniji.

10. Terenska opazovanja in meritve:

Stevilo obiskov, potrebnih za popis terenskih opazovanj, ki so bili uporablieni za izradun strogkov, temelji na
popisanih povprecjih v vseh treh drzavah, ki sodelujejo v projektu LIFEGENMON. Dejansko Stevilo obiskov bo
odvisno od opazovanih vrst in lokalnih okoljskih razmer.

a. Mortaliteta/prezivetje: ena (1) ocena vseh 50 opazovanih dreves na obdobje monitoringa za vse ravni.

b. Olistanje:
oshovna raven: se ne ocenjuje;
standardna raven: dve (2) oceni na obdobje monitoringa, Sest (6) opazovanj na oceno;

napredna raven: deset (10) ocen na obdobje monitoringa, Sest (6) opazovanj na oceno.

c. Cvetenje:
osnovna raven: deset (10) ocen na ravni sestoja na obdobje monitoringa, eno (1) opazovanje na oceno;
standardna in napredna raven: dve (2) oceni na ravni posameznega drevesa na obdobje monitoringa, dve
(2) opazovaniji na oceno.

d. Obrod:
osnovna raven: deset (10) ocen na ravni sestoja na obdobje monitoringa, eno (1) opazovanje na oceno;
standardna in napredna raven: dve (2) oceni na ravni posameznega drevesa na obdobje monitoringa, eno
(1) opazovanje na oceno.

e. Obilnost mladja:
osnovna raven: deset (10) ocen na ravni sestoja ha obdobje monitoringa, eno (1) opazovanje na oceno;

standardna raven: tri (3) ocene na podploskvah mladja na obdobje monitoringa, eno (1) opazovanje na
oceno;

napredna raven: tri (3) ocene na podploskvah naravnega mladja v prvem obdobju monitoringa, Sest (6)

ocen na podploskvah naravnega mladja v naslednijinh obdobjih monitoringa, eno (1) opazovanje na oceno.
f. Senescenca:

oshovna raven: se ne ocenjuje;

standardna raven: dve (2) oceni na obdobje monitoringa, dve (2) opazovanji na oceno;

napredna raven: deset (10) ocen na obdobje monitoringa, dve (2) opazovaniji na oceno.

g. Porazdelitev debelinskih razredov:
oshovna raven: se ne ocenjuje;
standardna in napredna raven: ena (1) ocena vseh 50 opazovanih odraslih dreves na obdobje monitoringa
za vse ravni, eno (1) opazovanje na oceno.
h. Porazdelitev viSinskih razredov:
osnhovna raven: se ne ocenjuje;

standardna in napredna raven: ena (1) ocena vseh 50 opazovanih odraslih dreves na obdobje monitoringa
za vse ravni, eno (1) opazovanje na oceno.
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1.

12.

13.
14.
15.

i. V Grciji so bila terenska opazovanja (fenoloSka opazovanja in vrednotenje) izvedena s pomocjo
fotodokumentiranja v visoki lo&ljivosti in posnetki z drona, ki jim je sledila analiza digitalnih fotografij. Ceprav
ta pristop omogocCa popolno dokumentiranje in preverjanje opazovan;, se je izkazalo, da je obcutno
zamudnejSi in zahteva ve¢ dela v primerjavi z vizualnim opazovanjem, zato ni priporocljivo, da bi se pri
gozdnem genetskem monitoringu tak pristop uporabljal kot osnovni.

Vzoréenje za laboratorijske analize:

a. Odrasla drevesa:
osnovna raven: se ne izvajg;
standardna in napredna raven: eno (1) vzorCenje vseh 50 opazovanih odraslih dreves samo v prvem
obdobju gozdnega genetskega monitoringa.

b. Miadje:
osnovna raven: se ne izvajg;

standardna in napredna raven: eno (1) vzorCenje 50 osebkov mladja za vsak ocenjeni obrod na obdobje
monitoringa, ki obiCajno ustreza dvema obiskoma za vzorGenje in 100 vzorcem naravnega mladja na
obdobje monitoringa.

c. Seme:

osnovna in standardna raven: se ne izvaja;

napredna raven: vzorCenje semena 20 dreves, nakljuc¢no izbranih izmed vseh 50 opazovanih odraslih
dreves za vsak ocenjeni obrod na obdobje monitoringa, ki obi¢ajno ustreza dvema (2) vzorCenjema na
obdobje monitoringa.

Laboratorijske analize: Za izraCun stroSkov genotipizacije je bila upoStevana samo analiza mikrosatelitnih
markerjev (SSR). V projektu LIFEGENMON so bili analizirani tudi markerji SNP, vendar samo za podnabor
vzorcev iz prvega obdobja ocenjevanja, zato vseh primerjalnih analiz ni bilo mogoce izvesti s podatki SNP.
Poleg tega je bilo analizirano razli¢no Stevilo SNP in vzorcev za posamezno opazovano vrsto, zato bi bila
primerjava stroSkov manj informativna.

V preglednicah so bile vse vrednosti zaokrozene na najblizje celo Stevilo.
Vsi stroski so bili izraCunani za monitoring ene ploskve na vrsto.

Stroski za povprecno desetletno obdobje monitoringa so bili izracunani kot povprecje prvih 50 let monitoringa
(prvih pet obdobij monitoringa).
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7.2.2 Ocena stroskov

7.2.2.1 Stroski povpre€nega desetlethega obdobja gozdnega genetskega monitoringa na
vrsto, drzavo in raven monitoringa

PodrobnejSe informacije o oceni stroskov, vklju¢no z informacijami o Stevilu delovnih ur za razli¢ne kategorije
osebja, potrebnih za izvedbo razli¢nih dejavnosti monitoringa, so navedene v podpoglaviu 10.3 z naslovom
Dodatne preglednice k 7. poglavju: Ocena stroSkov.

Preglednica 7.1: Stroski povpreénega desetletnega obdobja monitoringa na ploskeyv, vrsto, drzavo in raven monitoringa.
Vse navedene vrednosti so v evrih (€). DE — Nemcija; GR f — Grcija, fotografska terenska opazovanja; GR v — Grcija,
vizualna terenska opazovanja; Sl — Slovenija.

Fagus sylvatica L.

Vzpostavitev Terenska

Raven Drzava Izbira ploskve ploskve opazovanja Vzorcenje Lab. analize Skupaj
DE 832 426 9.472 0 0 10.730
Osnovna GR 388 307 4,422 0 0 5117
Sl 415 186 4.883 0 0 5.484
DE 832 2.184 25.530 460 5.198 34.203
GRp* 388 1.455 25.328 377 3.182 30.729
Standardna
GRv* 388 1.455 12.329 377 3.182 17.730
Sl 415 1.235 14.286 346 3.522 19.805
DE 832 2.184 53.872 6.434 21.088 84.409
GRp* 388 1.455 79.735 12.036 18.605 112.219
Napredna
GRv* 388 1.455 26.697 12.036 18.605 59.181
Sl 415 1.235 31.880 5.748 18.394 57.674
Abies alba Mill./ Abies borisii-regis Mafft.
. . Vzpostavitev Terenska - . :
Raven Drzava |zbira ploskve ploskve opazovanja VzorCenje Lab. analize Skupaj
DE 832 426 9.472 0 0 10.730
Osnovna GR 388 307 4.422 0 0 5117
Sl 415 186 4.883 0 0 5.484
DE 832 2.184 23.272 415 5.198 31.900
GRp* 388 1.455 22.156 377 2.856 27.232
Standardna
GRv* 388 1.455 11.642 377 2.856 16.718
SI 415 1.235 13.420 346 3.309 18.726
DE 832 2.184 47.367 5.670 20.892 76.945
GRp* 388 1.455 63.843 7.044 16.007 88.737
Napredna
GRv* 388 1.455 23.330 7.044 16.007 48.224
SI 415 1.235 28.147 4184 16.577 50.559

* Pri fenoloskih opazovanijih (terenskih opazovanijih) so v Gréiji uporabljali digitalno fotografiranje visoke lo¢ljivosti in analizo slik, kar
je prispevalo precej ve¢ kskupnim stroSkom gozdnega genetskega monitoringa kot pristop, uporablien v Nemciji in Sloveniji, ki
je temeljil na vizualnem opazovanju. Zaradi zagotavljanja primerljivejSih rezultatov so bili pri¢akovani stroski vizualnih fenoloskih
opazovanj v Grgiji ocenjeni na podlagi podatkov iz Nemcije in Slovenije.
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Slika 7.1: Ocenjeni stroski gozdnega genetskega monitoringa navadne bukve (Fagus sylvatica) in bele jelke/borisove
jelke (Abies alba/Abies borisii-regis) za povprecno desetletno obdobje monitoringa. DE — Nemcija; GR f — Grcija,
fotografska terenska opazovanja; GR v — Gr€ija, vizualna terenska opazovanja; Sl — Slovenija.
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Slika 7.2: Relativni delez razlicnih dejavnosti gozdnega genetskega monitoringa v skupnih stroskih povprecnega
desetletnega obdobja monitoringa navadne bukve (Fagus sylvatica) in bele jelke/borisove jelke (Abies alba/Abies borisii-
regis). DE — Nemcija; GR f — GrCija, fotografska terenska opazovanja; GR v — Grcija, vizualna terenska opazovanja;
S| - Slovenija.
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Preglednica 7.2: Delez razli¢nih kategorij stroSkov v skupnih stroSkih povpreCnega desetletnega obdobja gozdnega
genetskega monitoringa na ploskev, vrsto, drzavo in raven monitoringa. Potni stroski vkljuCujejo stroSke kilometrine,
dnevnice in delovne ure za voznjo. DE — Nemcija; GR f — Grcija, fotografska terenska opazovanja; GR v — Grcija, vizualna
terenska opazovanja; Sl — Slovenija.

Fagus sylvatica L.

Raven Drzava Material [€] Dejansko delo [€] Potni stroski [€] Skupaj [€]
DE 105 5.5665 5.060 10.730
Osnovna GR 87 2.188 2.842 5117
Sl 13 2.596 2.875 5.484
DE 1.972 21.744 10.487 34.203
GR p* 1.957 22.240 6.532 30.729
Standardna
GR v* 1.957 9.241 6.532 17.730
Sl 1.978 10.693 7.134 19.805
DE 16.828 44.459 23.122 84.409
GR p* 24.601 72.227 15.391 112.219
Napredna
GR v* 24.601 19.188 15.391 59.181
Sl 17.735 22.434 17.505 57.674
Abies alba Mill./ Abies borisii-regis Mafft.
Raven Drzava Material [€] Dejansko delo [€] Potni stroski [€] Skupaj [€]
DE 105 5.565 5.060 10.730
Osnovna GR 87 2.188 2.842 5117
Sl 13 2.596 2.875 5.484
DE 1.972 20.164 9.764 31.900
GR p* 1.659 19.5636 6.037 27.232
Standardna
GR v* 1.659 9.022 6.037 16.718
Sl 1.737 10.474 6.515 18.726
DE 16.852 40.640 19.453 76.945
GR p* 17.147 58.707 12.883 88.737
Napredna
GR v* 17.147 18.194 12.883 48.224
Sl 14.078 21.805 14.676 50.559

" Pri fenoloskih opazovanijih (terenskih opazovaniih) so v Grciji uporabljali digitalno fotografiranje visoke lo¢ljivosti in analizo slik, kar
je prispevalo precej ve¢ kskupnim stroSkom gozdnega genetskega monitoringa kot pristop, uporablien v Nemiji in Sloveniji, ki
je temeljil na vizualnem opazovanju. Zaradi zagotavljanja primerljivejSih rezultatov so bili pri¢akovani stroki vizualnih fenoloskih
opazovanj v Grgiji ocenjeni na podlagi podatkov iz Nemcije in Slovenije.
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Slika 7.3: Delez razli¢nih kategorij stroSkov v skupnih stroskih povpre¢nega desetletnega obdobja gozdnega genetskega
monitoringa navadne bukve (Fagus sylvatica) in bele jelke/borisove jelke (Abies alba/Abies borisii-regis) na ploskev. Potni
stroski vkljuCujejo stroske kilometrine, dnevnice in delovne ure za voznjo. DE — Nemcija; GR f — Grcija, fotografska
terenska opazovanja; GR v — Grcija, vizualna terenska opazovanja; S| — Slovenija.
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Slika 7.4: Relativni delez razli¢nih kategorij stroskov v skupnih stroskih povpre¢nega desetletnega obdobja gozdnega
genetskega monitoringa navadne bukve (Fagus sylvatica) in bele jelke/borisove jelke (Abies alba/Abies borisii-regis) na
ploskev. Potni stroski vkljuCujejo stroske kilometrine, dnevnice in delovne ure za voznjo. DE — Nemdija; GR f — Grcija,
fotografska terenska opazovanja; GR v — Gr€ija, vizualna terenska opazovanja; Sl — Slovenija.
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7.2.2.2 Stroski na kazalnik

Preglednica 7.3: Delez kazalnikov genetskega monitoringa, in sicer selekcije, genetske variabilnosti in pretoka genov/
sistema opraSevanja, v skupnih stroskih povprecnega desetletnega obdobja gozdnega genetskega monitoringa na
ploskev, vrsto, drzavo in raven monitoringa. DE — Nem&ija; GR f — Grcija, fotografska terenska opazovanja; GR v — Grcija,
vizualna terenska opazovanja; Sl — Slovenija.

Fagus sylvatica L.

Raven Drzava Selekoija [€] vaﬁaet:?ﬁwtcfls?[a Preggfaggcgr;/:i[set]em Skupaj [€]
DE 10.730 0 0 10.730
Osnovna GR 5117 0 0 5117
Sl 5.484 0 0 5.484
DE 27.038 7.166 0 34.203
GR p* 26.249 4.480 0 30.729
Standardna
GRv* 13.251 4.480 0 17.730
Sl 15111 4.693 0 19.805
DE 54.877 13.766 15.766 84.409
Napredna GR p* 80.350 11.844 20.025 112.219
GR v 27.311 11.844 20.025 59.181
Sl 32.430 11.626 13.617 57.674
Abies alba Mill./ Abies borisii-regis Mafft.
Raven Drzava Selekcija [€] vaS:t:; Etslga (€] Pr%gfaggcgr:/jf%e m Skupaj [€]
DE 10.730 0 0 10.730
Osnovna GR 5117 0 0 5117
Sl 5.484 0 0 5.484
DE 24.780 7121 0 31.900
GR p* 23.078 4154 0 27.232
Standardna
GRv* 12.564 4.154 0 16.718
Sl 14.246 4.480 0 18.726
DE 48.372 13.607 14.966 76.945
Napredna GR p* 64.457 10.328 13.951 88.737
GR v 23.945 10.328 13.951 48.224
Sl 28.697 10.566 11.296 50.559

" Pri fenoloskih opazovanijih (terenskih opazovaniih) so v Grciji uporabljali digitalno fotografiranje visoke lo¢ljivosti in analizo slik, kar
je prispevalo precej ve¢ kskupnim stroSkom gozdnega genetskega monitoringa kot pristop, uporablien v Nemgiji in Sloveniji, ki
je temeljil na vizualnem opazovanju. Zaradi zagotavljanja primerljivejSih rezultatov so bili pricakovani stroki vizualnih fenoloskih
opazovanj v Grgiji ocenjeni na podlagi podatkov iz Nemcije in Slovenije.
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Slika 7.5: Delez razlicnih kazalnikov — selekcije, genske variabilnosti, pretoka genov/sistema opraSevanja — v skupnih
stroskih povpreCnega desetletnega obdobja gozdnega genetskega monitoringa navadne bukve (Fagus sylvatica L.) in
bele jelke/borisove jelke (Abies alba Mill./Abies borisii-regis Mattf.) na ploskev. DE — NemCija; GR f — Grcija, fotografska
terenska opazovanja; GR v — Grcija, vizualna terenska opazovanja; S| — Slovenija.
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Slika 7.6: Relativni delez razli¢nih kazalnikov — selekcije, genske variabilnosti, pretoka genov/sistema opraSevanja —
v skupnih stroskih povpreCnega desetletnega obdobja gozdnega genetskega monitoringa navadne bukve (Fagus
sylvatica L.) in bele jelke/borisove jelke (Abies alba Mill./Abies borisii-regis Mattf.) na ploskev. DE — Nemcija; GR f — Grcija,
fotografska terenska opazovanja; GR v — Grcija, vizualna terenska opazovanja; Sl — Slovenija.
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7.2.2.3 Stroski na verifikator

Preglednica 7.4: Stroski posameznega verifikatorja/dodatnih informacij za povpre¢no desetletno obdobje gozdnega
genetskega monitoringa na ploskev, drzavo in raven monitoringa na podlagi povprecij za navadno bukev in belo jelko/
borisovo jelko. Za Grcijo so bili v izraCunih uposStevani samo priCakovani stroSki monitoringa z vizualnimi terenskimi
opazovanii. Za vse drzave je bila upoStevana razdalja 100 km do ploskve gozdnega genetskega monitoringa. DE — Nemcija;
GR - Grgija; Sl - Slovenija. Izbira plosk. — izbira ploskve; vzpost. ploskve — vzpostavitev ploskve; terenska opaz. — terenska
opazovanja/meritve; lab. analize — laboratorijske analize; porazd. debel. razr. — porazdelitev debelinskih razredov; porazd.
viS. razr. — porazdelitev viSinskin razredov; uskl. cvetenja — usklajenost cvetenja; AF — alelna frekvenca; LGP — latentni
genetski potencial; F,g — koeficient oprasevanja med sorodniki; N, — efektivna velikost populaciie; AR — alelno bogastvo;
LD — vezavno neravnovesje; medvrst. hibr. — medvrstna hibridizacija; t,,, — multilokusna ocena oprasevanja med nesorodnimi
osebki; N, — ocena pretoka genov; Veay — hipotetiéna multilokusna gametska raznolikost; N, — efektivno Stevilo donorjev
peloda; Bl — stopnja oprasevanja med sorodnimi strasi. Vrsta: V — verifikator; DI — dodatne informacije. Kazalnik: | — selekcija;
Il — genetska variabilnost; Il — pretok genov/sistem opraSevanja; skupaj 1 — skupni stroski za povpreCne enodomne,
nehibridizirajoce vrste; skupaj 2 — skupni stroski za dvodomno vrsto z vsemi moznimi verifikatorji/dodatnimi informacijami.

Stroski, Stroski, Stroski,
OSNOVNA raven [€] STANDARDNA raven [€] NAPREDNA raven [€]
Dejavnost ~ Parameter Vrsta Kazalnik  DE GR Sl DE GR Sl DE GR SI
Izbira plosk. / / / 832 383 415 832 388 415 832 383 415
Vzpost. pl.  / / / 426 307 186 2.184 1.455 1.235 2.184 1.455 1.235
VzorGenje / / / - - - 460 377 346 6.434 9.540 4.966
mortaliteta/preZivetie  V | 717 351 364 717 351 364 717 351 364
obilnost mladja \Y | 2.489 1.116 1.168 5.477 2.675 2947 7.721 3.819 4.264
cvetenje \ | 3.132 1.477 1.680 5.174 2420 2.952 7.017 3.060 3.862
obrod \Y | 3.132 1.477 1.680 4.671 2.093 2590 6.080 2.947 3.173
odmiranje krosnje* DI | 3.788 1.950 2.370 3.788 1.950 2.370 3.788 1.950 2.370
g%r:;ska razmerje spolov* DI | - - - 1030 481 562 1.403 633 758
porazd. DBH DI I - - - 1207 612 595 1.207 612 595
porazd. h DI | - - - 1207 612 595 1.207 612 595
uskl. cvetenja DI | = = = = = - 1.597 642 832
olistanje Dl | - - - 4.801 2.600 3.090 20.868 10.913 13.661
senescenca DI | — — - 2283 1.101 1.372 8574 4.260 5.233
% polnih semen V | - - - - - - 416 808 374
% kalitve Vv | - - - - - - 416 808 374
AF Voo — = = 743 431 488 1680 1.308 1.395
LGP \Y I - - - 7483 43 488 1.680 1.308 1.395
Fis \Y I - - - 743 431 488 1.680 1.308 1.395
N, \Y I - - - 743 431 488 1.680 1.308 1.395
AR Vv Il - - - 743 431 4838 1.680 1.308 1.395
LD Dl Il - - - 743 431 488 1.680 1.308 1.395
Lab. analize )
medvrst. hibr.**** DI Il - - - 743 431 488 1.680 1.308 1.395
Veam Dl 1 - - - 743 431 488 1.680 1.308 1.395
Fytestosameloev __ DI___Il_____ ~ ___C___ - _743_ 431 483 1680 1308 1395
N \Y Il - - - - - - 1.680 1.308 1.395
tm \Y Il - - - - - - 1.680 1.308 1.395
dejanska st. opr. sor. 'V I - - - - - - 1.680 1.308 1.395
Nep Dl Il - - - - - - 1.680 1.308 1.395
Bl Dl Il - - - - - - 1.680 1.308 1.395
Skupaj 1 [€] 10.728 5.117 5.484 34.210 17.701 19.919 85.428 55.905 56.683
Skupaj 2 [€] 14.516 7.067 7.855 39.770 20.564 23.339 92.300 59.795 61.206

* Samo Fraxinus excelsior; ** samo dvodomne in funkcionalno dvodomne vrste; *** AR — samo markerji SSR, LD — samo markeriji
SNP; “** samo za vrste, pri katerih medvrstna hibridizacija poteka v naravi.
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Slika 7.7: Relativni delez verifikatorjev in dodatnih informacij v skupnih stroSkih za povpretno desetletno obdobje
gozdnega genetskega monitoringa navadne bukve in bele jelke/borisove jelke na ploskev, drzavo in raven monitoringa
na podlagi povpredij. Za Grcijo so bili v izraCunih upostevani samo pri¢akovani stroSki monitoringa z vizualnimi terenskimi
opazovaniji. Za vse drzave je bila upoStevana razdaljia 100 km do ploskve gozdnega genetskega monitoringa. DE —
Nemcija; GR — Grcija; S| — Slovenija. Vzpost. ploskve — vzpostavitev ploskve; Porazd. DBH — porazdelitev debelinskih
razredov; porazd. h — porazdelitev visinskih razredov; uskl. cvetenja — usklajenost cvetenja; AF — alelna frekvenca; LGP
— latentni genetski potencial; Fs — koeficient oprasevanja med sorodniki; N, — efektivna velikost populacije; AR — alelno
bogastvo; LD - vezavno neravnovesje; medvrst. hibr. — medvrstna hibridizacija; t,, — multilokusna ocena opraSevanja
med nesorodnimi osebki; N,, — ocena pretoka genov; Veaw — hipoteticna multilokusna gametska raznolikost; Dej. stop.
opr. sor. — dejanska stopnja oprasevanja med sorodnimi osebki; N, — efektivno Stevilo donorjev peloda; Bl - stopnja
oprasevanja med sorodnimi starsi.

* Samo Fraxinus excelsior; ** samo dvodomne vrste; *** AR — samo markerji SSR, LD — samo markerji SNP; **** samo za vrste, pri
katerin medvrstna hibridizacija poteka v naravi.
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7.2.2.5 Stroski povpre€nega desetletnega obdobja monitoringa za vse drzave/vrste

Preglednica 7.5: StroSki povprecnega desetletnega obdobja gozdnega genetskega monitoringa na ploskev in raven
monitoringa. Povprecne vrednosti so bile izraCunane iz podatkov za vse tri drzave in obe vrsti. Za Grcijo so bili v izracunu
povprecnih vrednosti upostevani samo pri¢akovani stroski monitoringa z vizualnimi terenskimi opazovanii. Za vse drzave
in vrste je bila uposStevana razdalja 100 km do ploskve gozdnega genetskega monitoringa. SD — standardna deviacija.

Vzpostavitev Terenska
Raven |zbira ploskve ploskve opazovanja Vzoréenje Lab. analize Skupaj
[€] SD [€] SD [€] SD [€] SD [€] SD [€] SD
Osnovna 545 203 307 98 6.259 2.280 0 0 0 0 7.110 2.564
Standardna 545 203 1.625 406 16.747 5.514 387 40  3.878 954 23.180 7.074
Napredna 545 203 1.625 406 35.215 11.333 6.853 2477 18594 1.928 62.832 13.346

Preglednica 7.6: Delez razli¢nih kategorij stroSkov v skupnih stroSkih povpreCnega desetletnega obdobja gozdnega
genetskega monitoringa na ploskev in raven monitoringa. Povprecne vrednosti so bile izraCunane iz podatkov za vse tri
drzave in obe vrsti. Za Grcijo so bili v izraCunu povprecnih vrednosti upostevani samo pri¢akovani stroski monitoringa
z vizualnimi terenskimi opazovanji. Za vse drzave in vrste je bila upoStevana razdalja 100 km do ploskve gozdnega
genetskega monitoringa. SD — standardna deviacija.

Raven Material Dejansko delo Dejansko delo Potni stroski Potni stroski Skupaj

[€] SD [del. ure] SD [€] SD [del. ure] SD [€] SD [€] SD
Osnovna 68 40 152 3 3.450 1.505 93 7 3593 1.038 7.110 2.564
Standardna 1.879 130 614 28 13.556 5.285 233 42 7.745 1.726 23.180 7.074
Napredna 17.873 3.224 1.314 68 27.786 10.595 551 152 17172 3.379 62.832 13.346

6.1.1.6 Vpliv oddaljenosti na stroSke povprecnega desetletnega obdobja gozdnega
genetskega monitoringa

Potni stroSki lahko predstavljgjo precejSen delez v skupnih stroSkih gozdnega genetskega monitoringa in
povprecno predstavljajo 52 %, 34 % oziroma 27 % skupnih stroSkov na osnovni, standardni oziroma napredni ravni,
izracunano za potovalno razdaljo 100 km do ploskve gozdnega genetskega monitoringa. Razdalja do ploskve
gozdnega genetskega monitoringa se bo v realnem Zzivljenju neizogibno razlikovala. V projektu LIFEGENMON
je razdalja do ploskve na primer znaSala od 15 do 175 km. Zato so bili ocenjeni tudi ucinki oddaljenosti na
skupne stroske povprecnega desetletnega obdobja gozdnega genetskega monitoringa na primeru gozdnega
genetskega monitoringa navadne bukve v Sloveniji:

+ stroski so bili izraCunani za desetletno obdobje gozdnega genetskega monitoringa na podlagi povprecja
prvih 50 let monitoringa;

+ potni stroski so bili izraCunani za tri razdalje od ustanove do ploskve: 25 km, 100 km in 175 km. Druge
kategorije stroSkov, tj. stroski materiala in stroski dejanskega dela, niso bile spremenjene.
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Slika 7.8: Delez razlicnin kategorij stroskov v skupnih stroskih povpre€nega desetletnega obdobja genetskega

monitoringa na ploskev navadne bukve (Fagus sylvatica L.) v Sloveniji glede na razdaljo do ploskve. Predstavijene so
vrednosti za vse tri ravni, tj. osnovno, standardno in napredno.
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Slika 7.9: Relativni delez razli¢nih kategorij stroSkov v skupnih stroskih povpre¢nega desetletnega obdobja genetskega
monitoringa na ploskev navadne bukve (Fagus sylvatica L.) v Sloveniji glede na razdaljo do ploskve. Predstavljene so
vrednosti za vse tri ravni, tj. osnovno, standardno in napredno.
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Preglednica 7.7: Delez razli¢nih kategorij stroSkov v skupnih stroskih povpreCnega desetletnega obdobja genetskega
monitoringa na ploskev navadne bukve (Fagus sylvatica L.) v Sloveniji glede na razdaljo do ploskve.

Razdalja do

Raven ploskve [km] Material [€] Dejansko delo [€] Potni stroski [€] Skupaj [€]
25 13 2.596 719 3.328
Osnovna 100 13 2.596 2.875 5.484
175 13 2.596 5.031 7.641
25 1.978 10.693 1.784 14.454
Standardna 100 1.978 10.693 7.134 19.805
175 1.978 10.693 12.485 25.156
25 17.735 22.434 4.376 44.544
Napredna 100 17.735 22.434 17.505 57.674
175 17.735 22.434 30.635 70.803

7.3 Sklepi in priporogila

Iz vidika dejavnosti, potrebnih za izvedbo gozdnega genetskega monitoringa, predstavljajo terenska opazovanja
in meritve najvedji delez skupnih stroSkov gozdnega genetskega monitoringa (preglednica 7.1, sliki 7.1 in 7.2). Pri
razdalji 100 km do ploskve terenska opazovanja in meritve predstavljajo povpre¢no 88 %, 72 % oziroma 55 %
skupnih stro$kov na osnovni, standardni oziroma napredni ravni monitoringa.

Od treh kategorij stroSkov dejansko delo predstavija najvedji delez v skupnih stroSkih gozdnega genetskega
monitoringa. Pri razdalji 100 km do ploskve dejansko delo predstavija povprecno 47 %, 57 % oziroma 43 %
skupnih stroSkov na osnovni, standardni oziroma napredni ravni monitoringa.

Kategorija stroskov potni stroski (kilometrina, dnevnice, delovne ure za voznjo) ima lahko precejSen ucinek na
skupne stroske gozdnega genetskega monitoringa. Pri razdalji 100 km do ploskve potni stroski predstavijajo
povprecno 52 %, 34 % oziroma 27 % skupnih stroSkov na osnovni, standardni oziroma napredni ravni monitoringa.
Delez potnih stroSkov v skupnih stroSkih gozdnega genetskega monitoringa je neposredno odvisen od razdalje
do ploskve in lahko pri vecji oddaljenosti (glej Preglednico 7.7, Sliki 7.8 in 7.9) preseze 40 % skupnih stroSkov na
vseh ravneh monitoringa.

Delez kategorije stroskov material (potro$ni material, material in storitve pri zunanjih izvajalcih, potrebne za izvedbo
dejavnosti gozdnega genetskega monitoringa) v skupnih stroSkih gozdnega genetskega monitoringa se prece;
razlikuje glede na raven in povprec¢no zanasa 1 %, 9 % oziroma 30 % skupnih stroSkov na osnovni, standardni
oziroma napredni ravni. Poleg tega, da je potrebnega vec potroSnega materiala za laboratorijsko analizo, na
napredni ravni precejSen delez stroSkov materiala predstavlja tudi vzorCenije, in sicer povprecno 25 %.

Pri stroskih gozdnega genetskega monitoringa ni bilo ugotovljenih vecjih razlik med analiziranima vrstama na
osnovni ravni, vendar so skupni stroSki gozdnega genetskega monitoringa bele jelke/borisove jelke povprecno 6
% oziroma 13 % nizji kot skupni stroski gozdnega genetskega monitoringa navadne bukve na standardni oziroma
napredni ravni. Razlog ugotovljenih nizjih stroSkov gozdnega genetskega monitoringa jelke je ta, da se parameter
senescenca za jelko ne spremlja. Podobne rezultate pri¢akujemo tudi za druge primerjave sestojnih listavcev in
iglavcev.

Obe vrsti, analizirani pri projektu LIFEGENMON, sta sestojni in enodomni. Stroski gozdnega genetskega
monitoringa manjsinskih in dvodomnih vrst ter vrst, ki hibridizirajo in/ali tvorijo klone, bodo visji zaradi veC terenskega
dela, opazovanj (razmerje med spoloma, odmiranje kroSnje (Fraxinus excelsior)) in/ali dodatnih laboratorijskih
analiz (identifikacija klonov, hibridov), ki jih je treba izvesti. Na podlagi ocene stroSkov verifikatorjev in dodatnih
informacij (preglednica 7.4) bi bili skupni stroski gozdnega genetskega monitoringa manjsinskih dvodomnih vrst,

v
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ki zahtevajo spremljanje vseh predlaganih verifikatorjev in dodatnih informacij, visji za najmanj 39 % na osnovni,
17 % na standardni in 8 % na napredni ravni.

za 72 % visji kot v Sloveniji, stroski gozdnega genetskega monitoringa v Sloveniji pa so bili za 7 % visji kot v Grciji.
DaleC najpomembnejsi razlog za ugotovliene razlike v stroskih gozdnega genetskega monitoringa med drzavami
so razlike v viSini bruto urne postavke za upostevane kategorije osebja.

7.3.1 Priporocila za znizevanje stroskov

1.

Za izvedbo vseh dejavnosti gozdnega genetskega monitoringa uporabite dobro usposobljeno in izkuseno
osebje. Izkuseno osebje bo naloge opravilo hitreje in z manj napakami, ki bi zahtevale ponavljanje naloge, zato
boste prihranili &as in denar.

Delo dobro organizirajte. Nekatera terenska opazovanja ali meritve je mogoce izvesti v okviru istega obiska
ploskve. Belezenje koordinat GPS ter merjenje prsnega premera in visine izbranih dreves lahko na primer vse
izvedeta dva terenska tehnika v istem dnevu. S takim pristopom boste zmanjsali Stevilo vozenj na ploskev in
posledi¢no potne stroske.

Priporocljivo je, da obseznega fotografskega dokumentiranja ne uporabljate kot osnovni pristop za spremljanje
fenologije, saj povecuje skupne stroSke gozdnega genetskega monitoringa na standardni in napredni ravni za
povprecno 77 %!

Najbolj spremenljiva kategorija stroskov so potni stroski. Ker je gozdni genetski monitoring dolgotrajen proces,
lahko potni stroski predstavijajo precejSen delez skupnih stroSkov gozdnega genetskega monitoringa. Za
zmanjSanje prispevka potnih stroskov k skupnim stroSkim gozdnega genetskega monitoringa je mogocCe
doseci z naslednjimi ukrepi:

+ V postopku izbire ploskve za gozdni genetski monitoring se obiajno pregleda vec razliénih ploskev in oceni
njihova primernost. Ce ve¢ razliénih ploskev izpolnjuje vsa merila za ploskev za gozdni genetski monitoring
(2. poglavje), izberite tisto, ki je najblizje ustanovi, zadolzeni za izvedbo gozdnega genetskega monitoringa.

+ V gozdni genetski monitoring vkljucite Zavod za gozdove, ki bo izvedel terenska opazovanja in meritve.
Zavod za gozdove je organiziran kot mreza lokalnih enot po vsej drzavi. Lokalni ali regionalni gozdariji
dobro poznajo gozdove na svojem obmodju in bodo morali prevoziti veliko krajSo pot, ¢e bo ploskev za
gozdni genetski monitoring na njihovem obmocdju. Ustrezno usposabljanje gozdarjev (ali drugega osebja) je
klju¢no za zagotavljanje doslednosti in primerljivosti terenskih meritev in opazovanj, zato je treba organizirati
delavnice ali usposabljanja.

+ Za opravljanje intenzivnega terenskega dela na ploskvah za gozdni genetski monitoring, do katerih je voznja
dalj8a, ki ga ni mogoce opraviti venem samem dnevu, na primer vzpostavitve ploskve ali vzor¢enja semena,
svetujemo, da terensko osebje prenodi v blizini ploskve in se ne vozi vsak dan na ploskev in nazaj. Na
ta nadin je voznje manj, delovni &as pa je bolje izkoris&en, kar nazadnje zmanj$a skupne stroske takih
dejavnosti kljub dodatnim stroSkom bivanja.

+ Za opravljanje intenzivnega terenskega dela zadolzite veC osebja, ¢e je mogoce. Vec ljudi bo lahko opravilo
veC dela v istem Casu, to pa bo zmanjSalo tudi potne stroSke na osebo in Stevilo vozenj, potrebnih za
koncanje naloge.

Sodelujte s sosednjimi drzavami —drzavam, ki spremljajo isto vrsto in spadajo v isto cono po okoljski klasifikacij,
ni vedno treba loCeno izvajati gozdnega genetskega monitoringa.
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8.1 Uvod in cilj

To poglavje je namenjeno odlocevalcem v lokalnem, nacionalnem, regionalnem in evropskem merilu, da bi se
lazje odloCili pri izbiri najustreznejSe ravni gozdnega genetskega monitoringa (GGM) glede na to, kakSna vpraSanja
se jim zastavljajo in koliko Cloveskih in financnih virov ter strokovnega znanja imajo na voljo. Priporocljivo je, da
se odloCevalci posvetujejo z znanstveniki, ki delujejo na podroCju gozdov in genetike, da bi ugotovili, katera
vprasanja so na nacionalni ravni najpomembnejsa.

Informacije v spodnijih preglednicah bodo v pomo¢ pri odlocitvi, kaksna raven GGM naj se uveljavi. V Preglednici
8.1 je seznam vprasanj, na katera lahko odgovorimo ob pomoci podatkov, ki jih pridobimo z ocenjevanjem
verifikatorjev in dodatnih informacij v predlaganem sistemu GGM. Stroski popisovanja posameznih verifikatorjev
v 10-letnem obdobju so predstavijeni v Preglednici 8.2.

8.2 Vprasanja, na katera odgovarja GGM

V preglednici 8.1 je nepopoln seznam vprasanj, na katera lahko odgovori GGM.

Preglednica 8.1: Nekaj vprasanj, na katera lahko odgovori posamezna raven gozdnega genetskega monitoringa.

Raven gozdnega genetskega

monitoringa
Vipradanje Osnovna Standardna Napredna
Ali je obrod dovolj pogost (kot se za doloC¢eno drevesno vrsto pricakuje)? X X X
Ali je obrod dovolj obilen (kot se za doloceno drevesno vrsto pri¢akuje)? X X X
Ali prihaja do nepriCakovane smrtnosti, ki bi lahko povzrocila zmanjSanje populacije? X X X
Ali je naravna obnova zadostna za ohranjanje evolucijskega potenciala? X X X
Ali je efektivna velikost populacije zadostna za ohranjanje evolucijskega potenciala”? X X
Ali se populacija po ocenah demografskih modelov dolgoroéno zmanjsuje? X X
Ali je variabilnost % populacij[ (ggnetska - molekularni markerji, fenotipska — variacija N X
lastnosti) zadostna za ohranjanje evolucijskega potenciala”?
_Kal je razlog za nizk_o obilnost mladja (p.remalo cvet_enja, nesinhroniziranost moskega "
in Zenskega cvetenja, zaustavljen razvoj semena ali odsotnost kalitve)?
Ali je v populaciji veliko oprasevanja med sorodnimi starsi? Ali se povecuje? X
Ali lahko pretok genov iz drugih populacij prepreci nazadovanje opazovane populacije? X
Ali ima populacija potencial, da premaga izzive okolja? X

Kazalnik Selekcija z verifikatorji na osnovni ravni je primeren, da ugotovimo ali lahko pri¢akujemo
nazadovanje gozdnega sestoja. Vendar monitoring tega kazalnika na osnovni ravni ne more pojasniti vzrokov
za spremembe.

Za celovito razumevanje kazalnika moramo popisati vse verifikatorje za ta kazalnik na doloéeni
ravni, skladno z ravnjo monitoringa. Stirje verifikatorji na osnovni ravni kazalnika Selekcija (najmanjse
mogoce Stevilo verifikatorjev za monitoring) bodo sprozili alarm, e opazovana populacija nazaduje, vendar nam
ne bodo omogocili razumevanja morebitnih vzrokov za upad. Za to bi morali spremljati in analizirati tudi druga dva
kazalnika in verifikatorje na visjih ravneh.
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8.3 Stroski gozdnega genetskega monitoringa

StroSke posameznega verifikatorja v 10-lethem obdobju monitoringa ene ploskve za genetski monitoring, ki jo
sestavlja 50 odraslih dreves na vseh ravneh monitoringa ter dodatnih 40 naravnih pomladitvenih jeder (vsako
s povrSino 1 m?) na standardni in napredni ravni, smo izracunali kot povprecje stroSkov, ki so nastali na Sestih
ploskvah za monitoring v treh drzavah (Nemcija, Slovenija, Grdija) pri spremljanju dveh sestojnih vrst: navadne
bukve (Fagus sylvatica L.) ter kompleksa bele jelke in Borisove jelke (Abies alba Mill./A. borisii regis Mattf.). Stroski
za posamezni verifikator so povezani s pogostostjo opazovanja verifikatorjev in predpostavkami, opisanimi v
sedmem poglavju (Ocena stroskov). Stroski se delijo na:

« materialne stroske: potro$ni material, kilometrina za pot do ploskve in nazaj, dnevnice in stroski vzor&enja/
genetskih analiz pri zunanjih izvajalcih;

+ delovne ure: Stevilo delovnih ur, potrebnih za terenska opazovanja, vzorCenje, laboratorijsko delo in

genotipizacijo.
Vsi kazalniki Selekcija
70000 2800 70000 2800
65000 — 2600 65000 2600
60000 — 2400 60000 2400
55000 — 2200 55000 2200
50000 / — 2000 50000 2000
__ 45000 — 1800 = _, 45000 1800 —=
% 40000 // 1600 g % 40000 / 1600 g
>§ 35000 / — 1400 o 6 35000 / — 1400 o
&% 30000 — 1200 3 &% 30000 / — 1200 3
25000 / 1000 2 25000 — 1000 2
20000 800 20000 / — 800
15000 600 15000 — 600
10000 s 400 10000 > — 400
5000 — 200 5000 — -: 200
0 0 0 L 0
Osnovna Standardna Napredna Osnovna Standardna Napredna
W Materialni stroski [€] Delo [€] Il Materialni stroski [€] Delo [€]
-~ Delo [delovne h] -8~ Delo [delovne h]
Genetska variabilnost Pretok genov / Sistem oprasevanja
70000 2800 70000 2800
65000 2600 65000 2600
60000 2400 60000 2400
55000 2200 55000 2200
50000 2000 50000 2000
__ 45000 1800 = _ 45000 1800 =
% 40000 1600 @ % 40000 1600 @
>§ 35000 1400 o >§ 35000 1400 o
&% 30000 1200 3z &% 30000 1200 2
25000 1000 & 25000 1000 2
20000 800 20000 800
15000 — 600 15000 600
10000 400 10000 400
5000 ———— d 200 5000 J 200
0 0 0 o < 0
Osnovna Standardna Napredna Osnovna Standardna Napredna
Il Materialni stroski [€] Delo [€] Il Materialni stroski [€] Delo [€]
-o- Delo [delovne h] -~ Delo [delovne h]

Slika 8.1: Skupni stroSki genetskega monitoringa na desetletje, materialni stroski in potreben ¢as glede na raven monitoringa.
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Preglednica 8.2: Strosek in informativna vrednost verifikatorjev in dodatnih informacij ter izbire, vzpostavitve in vzoréenja
ploskve za monitoring 50 odraslih dreves in 40 naravnih pomladitvenih jeder (po 20 jeder iz vsakega od dveh obrodov) v
obdobju 10 let. Stroski se delijo na materialne stroske, ki obsegajo potroSni material, kilometrino za pot do ploskve in
nazaj, dnevnice in stroske vzorCenja/genetskih analiz pri zunanijih izvajalcih, ter delovne ure, ki so potrebne za izvajanje
terenskih opazovanj, vzor€enja, potovanja, laboratorijskega dela, genotipizacije in analize podatkov. Vrsta spremljane
prvine: V = verifikator, DI = dodatna informacija. Informativna vrednost: V = visoka, S = srednja, N = nizka. Vrsta dela: T
= terensko delo, L = laboratorijsko delo. Sivo senenje: verifikator se na tej ravni ne popisuje. Vrednosti so zaokrozene
na najblizjih 10 EUR in 5 delovnih ur.

Osnovnaraven  Standardnaraven Napredna raven

Delo Delo Delo
Inf.  Vrsta Material [delovne Material [delovne Material [delovne
Kazalnik Ime verifikatorja Vrsta vred. dela [€] ure] [€] ure] [€] ure]
Mortaliteta/preZivetje Vv S T 20 20 20 20 20 20
Obilnost mladja V T 240 60 450 155 620 230
Cvetenje \Y S T 580 65 750 125 860 175
Obrod \Y S T 580 65 690 110 690 160
% polnih semen Vv N L 160 20
% kalitve V N L 160 20
Odmiranje kro$nje (jesen) DI N T 430 110 430 110 430 110
Selekciia  Razmere med spol DN T 150 25 170 35
Ecirrzé%?/litev debelinskih DI N T 40 35 40 35
rPac;rrizd%?/Iitev visinskih DI N T 40 35 40 35
Usklajenost cvetenja DI N T 0 45
Olistanje DI N T 630 130 3.160 605
Senescenca Dl N T 230 60 1.150 240
Alelne frekvence Vv S L 210 15 1.040 20
Latentni genetski potencial Vv S L 210 15 1.040 20
ggfgg‘fgt opraSevanamed g | 210 15 1040 20
Genetska Efektivna velikost populacie  V Vv L 210 15 1.040 20
variabilnost  Alelno bogastvo Vv S L 210 i15 1.040 20
Vezavno neravnovesje V S L 210 15 1.040 20
Medvrstna hibridizacija DI N L 210 15 1.040 20
Genetska mnozi¢nost Dl N L 210 15 1.040 20
F test osamelcev Dl N L 210 15 1.040 20
Pretok genov Vv S L 1.040 20
Multilokusna ocena
opraSevanja med V S L 1.040 20
Pretox nesorodnimi osebki
genovstem oo et sorocnk V¥ L 1040 20
Efeel,lgg\;no §t. donorjev DI N L 1040 20
Opraéelvalnje mwed DI N L 1.040 20
sorodnimi starsi
Izbira ploskve / / / 70 20 70 20 70 20
Sg‘g;osﬁ Vzpostavitev ploskve / / / 120 10 600 50 600 50
Vzoréenje / / / 0 0 92 20 5.130 100
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Povprecni stroski za posamezni verifikator oziroma dodatno informacijo ter za izbiro ploskve, njeno vzpostavitev
in vzorCenje so predstavljeni v Preglednici 8.2. Na osnovni ravni je povprecni skupni stroSek desetletnega
genetskega monitoringa priblizno 2.000 EUR in 360 delovnih ur. Skupni stroSek desetletnega genetskega
monitoringa na standardni ravni je priblizno 5.900 EUR in 1.020 delovnih ur, na napredni ravni pa
26.800 EUR in 2.190 delovnih ur.

Skupni strosek desetletnega monitoringa kazalnika Selekcija je na osnovni ravni priblizno 2.000 EUR in 360
delovnih ur, na standardni ravni 3.800 EUR in 850 delovnih ur, na napredni ravni pa 8.500 EUR in 1.790
delovnih ur. Skupni stroSek desetletnega monitoringa kazalnika Genetska variabilnost je na standardni ravni
priblizno 2.100 EUR in 170 delovnih ur, na napredni ravni pa 11.250 EUR in 250 delovnih ur. Skupni stroSek
desetletnega monitoringa kazalnika Pretok genov/sistem opraSevanja, ki se izvaja samo na napredni ravni, je
priblizno 7.000 EUR in 160 delovnih ur.

8.4 Informativna vrednost verifikatorjev GGM

Visoko informativno vrednost smo dodelili trem verifikatorjem: Obilnost mladja (osnovna, standardna in napredna
raven, kazalnik Selekcija), Efektivna velikost populacije (standardna in napredna raven, kazalnik Genetska
variabilnost) in Dejanska stopnja oprasevanja med sorodniki (napredna raven, kazalnik Pretok genov/sistem
opraSevanja). Ti trije verifikatorji nam neposredno sporocajo, da lahko pri¢akujemo zmanjSanje opazovane
populacije in da so potrebni takojsnji ukrepi pri gospodarjenju z gozdom. Ce ni naravnega mladija, se sestoj ne
bo obnovil. Ce se efektivna velikost populacije zelo zmanj$a, je lahko $tevilo stargevskih dreves, ki prispevajo k
nasledniji generaciji, prenizko za ohranjanje genetske variabilnosti v opazovani populaciji. Ce se dejanska stopnja
oprasevanja med sorodniki (kombinacija informacij o0 markerjih in lastnostin semen) zelo zvisa, lahko to povzroCi
fiksacijo alelov in zmanjSanje genetske raznolikosti.

Vsem drugim verifikatorjem smo pripisali srednjo informativno vrednost. Posamicno jih tezko razlagamo, e pa
jih obravnavamo skupaj, omogocajo popolnejsi pregled nad stanjem opazovane populacije. Zagotavljajo tudi
informacije, ki so nam v pomo¢ pri razlagi treh verifikatorjev z visoko informativno vrednostjo.

Vsem dodatnim informacijam smo pripisali nizko informativno vrednost. Vseeno pa so klju¢ne za razlago
verifikatorjev, tako tistih s srednjo kot tistih z visoko informativno vrednostjo.

8.5 Ukrepi pri gospodarjenju po opravljenem GGM

Glede na trend vrednosti verifikatorjev se lahko odlo¢imo za dvig ravni monitoringa z osnovne na standardno
ali napredno raven, da pois¢emo razloge za opazene trende, ali uvedbo razli¢nih ukrepov pri gospodarjenju z
gozdom. Med njimi morajo biti gozdnogojitveni ukrepi, ki spodbujajo dinamicne genetske procese za izboljSanje
prilagajanja in ohranjanje genetske raznolikosti (Koskela in sod. 2013), zlasti vzdrzevanje ali poveéanje Stevila
razmnozevalno aktivnih dreves in prezivetja mladja, na primer z vzpostavitvijo zadostnih svetlobnih
pogojev, odstranjevanjem/nadzorom podrasti in plevela, pripravo povrSin za nasemenitev ali prepreCevanjem
pozarov ter nadzorom nad rastlinojedimi zivalmi, vklju¢no z ograjevanjem. Redcenije je koristno, vendar ne sme
preveC zmanj3ati Stevila razmnozevalno aktivnin dreves (efektivne velikosti populacije). Pri red&enju obdrzimo
drevesa s &im bolj raznoliko fenologijo cvetenja in olistanja (tj. drevesa, ki se olistajo zgodaj in pozno). Ceprav
naj bi bila po sploSno sprejetem prepriCanju efektivna velikost populacije 50 ali veC dreves dovolj za ustavitev
zmanjSevanja fithesa populacije, novejsi viri o ohranjanju gozdov spodnjo vrednost postavijajo visje, pri 100
drevesih (Frankham in sod. 2014). Ko je efektivna velikost populacije enaka ali vecja od 100, izguba skupnega
fitnesa po petih generacijah ostaja manjSa od 10 %, medtem ko mora biti za stalno ohranjanje evolucijskega
potenciala za reproduktivno sposobnost efektivna velikost populacije 1.000 ali ve¢ (Frankham in sod. 2014).
Hoban in sod. (2020) kot efektivno velikost populacije, pod katero je populacija manj sposobna za prilagajanje na
okoljske spremembe, navajajo Stevilo 500.
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8.6 Sporocila odlocevalcem

Gozdni genski viri ne poznajo mej. Za podpiranje, ohranjanje, upravljanje in izrabo gozdnih genkih virov
moramo stremeti k regionalnemu sodelovanju.

Okoljske spremembe in kakrSni koli gozdnogospodarski ukrepi lahko vplivajo na genetsko
raznolikost. Najvecji neposredni vpliv na prihodnje generacije gozdnih dreves imajo trenutna hitrost podnebnih
sprememb in gozdarski posegi.

Genetski monitoring je potreben za zagotavljanje informacij za trajnostno gospodarjenje z gozdovi.
Genetski monitoring je edino orodje za sledenije prilagajanja dreves na spreminjajoCe se razmere znotraj areala
in na njegovih robovih, ne glede na to, ali so populacije nastale naravno ali s setvijo in sajenjem gozdnega
reprodukcijskega materiala. Daje nam neprecenljive informacije za trajnostno gospodarjenje z gozdovi.

Genetski monitoring lahko prilagodimo vprasanjem, na katera zelimo odgovoriti, in razpolozljivim
finanénim sredstvom. Genetski monitoring lahko v praksi izvajamo na osnovni, standardni in napredni ravni.
Izbira ravni je odvisna od opazovane populacije, zastavljenih vprasanj in Zzelene stopnje natanénosti, pa tudi od
finan¢nih sredstev, Cloveskih virov in strokovnega znanja, ki so nam na voljo.

Za izvajanje genetskega monitoringa je kljuéno sodelovanje. Izvajanje genetskega monitoringa zahteva
sodelovanje med gozdariji in raziskovalci s potrebnim strokovnim znanjem.

Dolgoroéno shranjevanje izhodiSénih vzorcev tkiv in podatkov je za monitoring nujno. Da bi gozdni
genetski monitoring dosegel svoj polni potencial, potrebujemo prostore za dolgoro€no shranjevanje vzorcev tkiv
in/ali DNK ter podatkov. Dostopnost vzorcev DNK skozi vsa leta trajanja monitoringa laboratorijemn omogoca
ponovno analizo vseh vzorcev — od »Casa nic« naprej — na primer, ko postanejo dostopni naprednejsi pristopi
k analizi DNK, ki dajejo vec informacij. Prostori za shranjevanje so lahko centralizirani ali organizirani na drzavni
ravni.

Prenos gozdnega reprodukcijskega materiala znotraj regije lahko podpre prilagoditev gozdov na
prihodnja podnebja in spreminjajo¢e se okolje. Gozdni genski viri iz sosednjih drzav in regij na obmodjih
podnebij, kakrSna pricakujemo v prihodnosti, lahko pripomorejo k vzdrznosti in odpornosti gozdov, Ce jih
uporabimo za dopolnilno sadnjo z gozdnim reprodukcijskim materialom.

Prenos gozdnega reprodukcijskega materiala ¢ez drzavne meje mora upostevati zakonske pogoje.
Zakonski pogoji za uporabo gozdnega reprodukcijskega materiala iz drugih drzav in zakonski pogoji za Eezmejni
prenos gozdnega reprodukcijskega materiala iz drzav, ki niso Clanice EU oziroma OECD, morajo biti izpolnjeni.
Na drzavnem ozemlju mora biti vzpostavljena strokovna svetovalna sluzba za podporo pri odlocCitvah za uporabo
gozdnega reprodukcijskega materiala iz gozdnih genskih virov tujin drzav.
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Smernice za gozdni genetski monitoring

9.1 Uvod

Smernice za gozdni genetski monitoring sedmih tar¢nih drevesnih vrst in kompleksov vrst (kompleks bele in
Borisove jelke (Abies alba Mill./Abies borisii-regis Mattf.), navadna bukev (Fagus sylvatica L.), veliki jesen (Fraxinus
excelsior L.), ¢rni bor (Pinus nigra J. F. Arnold), evropski ¢rni topol (Populus nigra L.), divja esnja (Prunus avium
(L)) L), kompleks gradna in doba (Quercus petraea (Matt.) Liebl./Quercus robur L.)) so bile pripravliene v okviru
projekta LIFEGENMON, da bi se olajSala vzpostavitev in izvajanje genetskega monitoringa teh vrst na evropski
ravni. Smernice vsebujejo jedrnate napotke za izbiro, vzpostavitev in vzdrzevanje ploskev za gozdni genetski
monitoring ter popis vseh terenskih verifikatorjev (npr. mortalitete/prezivetja, cvetenja, obroda, obilnosti mladja) in
dodatnih informacij (npr. porazdelitve debelinskih razredov, porazdelitve visinskih razredov, olistanja, senescence)
za sedem omenijenih drevesnih vrst ali kompleksov vrst na razli¢nih ravneh monitoringa (osnovni, standardni in
napredni). Smernice so osredotoCene na specificnost genetskega monitoringa posameznih drevesnih vrst ali
kompleksov vrst (Preglednica 9.1), pri Cemer se upostevajo njihova biologija (sistem oprasevanja/razmnozevalni
sistem, ekologija itd.), njihova razsirjenost (manjSinska ali sestojna vrsta) ter njihova specificna ekonomska in
ekoloSka vrednost. Izbrane vrste torej predstavijajo Sirok nabor bioloskih in ekoloskih znacilnosti ter vidikov
ohranjanja, zato so te smernice, eprav napisane specificno za izbrane vrste, primerne za SirSo uporabo v
evropskem gozdarstvu, ki presega teh sedem vrst. Smernice za gozdni genetski monitoring navadne bukve (Fagus
sylvatica L.) in kompleksa bele in Borisove jelke (Abies alba Mill./Abies borisii-regis Mattf.) so bile pripravijene na
podlagi rezultatov in izkusenj, pridobljenih pri dejanskem genetskem monitoringu teh vrst, ki je bil izveden v okviru
projekta LIFEGENMON v Nemdiji, Sloveniji in Grciji. Skupno je bilo vzpostavljenih Sest ploskev za gozdni genetski
monitoring — tri za navadno bukev, dve za belo jelko in ena za borisovo jelko. Zgoraj navedene testne ploskve
bodo ostale na voljo za izvajanje genetskega monitoringa in raziskav tudi v bodoce.

V sploSnem se priCakuje, da bodo smernice za gozdni genetski monitoring sedmih izbranih vrst in kompleksov
vrst prispevale k vzpostavitvi mreze ploskev za genetski monitoring Sirom Evrope za zgodnjo oceno vplivov
podnebnih sprememb na genetsko variabilnost populacij gozdnih dreves, da bo mogoce pravocasno, ucinkovito
in uspesno uvesti ustrezne ukrepe pri gospodarjenju z gozdom.

Te smernice so zlasti namenjene osebju, ki opravlja terensko delo, povezano z gozdnim genetskim monitoringom,
in vkljuCujejo podrobna navodila za izvedbo rednih terenskih opazovanj in meritev za tak monitoring, kot so
fenoloska opazovanja, ocena mortalitete/prezivetja, ocena obilnosti mladja itd. Za zagotavljanje primerljivosti
rezultatov, ki jih v razli¢nih letih pridobi razlicno osebje, ki izvaja opazovanja, morajo biti terensko delo in tehnike
zbiranja podatkov standardizirani. Po ustrezni pripravi in usposabljanju lahko terenska opazovanja izvedejo
terenski tehniki, gozdariji ali znanstveniki. Ker so Stevilna opazovanja na terenu odvisna od vizualne ocene in,
vsaj v doloCeni meri, od interpretacije posameznika, se priporo&a organizacija usposabljanj o postopkih izvedbe
terenskih opazovanj, da se zagotovi kar najvi§ja raven primerljivosti in zanesljivosti zbranih podatkov.
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Preglednica 9.1: Seznam vrst, za katere so bile pripravljene smernice za gozdni genetski monitoring v okviru projekta
LIFEGENMON. Vseh sedem izbranih vrst/kompleksov vrst velja za ekoloSko in ekonomsko pomembne. Ohranitveni
status — IUCN (v skladu z rde¢im seznamom IUCN za Evropo): LC — najmanj ogrozena vrsta, NT — potencialno ogrozena
vrsta, DD — premalo podatkov, NE — neobravnavana vrsta; populacijski trend (v skladu z rde¢im seznamom IUCN za
Evropo): — — stabilna populaciia, ¥ — upadajoda populacija, ? —trend neznan, NE — neobravnavana vrsta; razsirjenost: SV
— sestojna vrsta, MV — manjSinska vrsta; razvrstitev: L — listavec, | — iglavec; opraSitev: V — vetrocvetka, Z - suzkocvetka;
enodomnost oziroma dvodomnost: E — enodomne vrste, D — dvodomne vrste.

Ohranitveni  Populacijski Enodomna/
Vrsta status - IUCN trend Razsirienost  Razvrstitev OpraSitev dvodomna
Fagus sylvatica LCT —_1 SV L V E
Abies alba/ LC! -1
Abies borisii-regis NE NE e ! H E
Populus nigra DD ¢ $3 MV L v D
Fraxinus excelsior NT 4 44 SV/MV* L V E
Pinus nigra LC*® -1 SV | \Y E
Prunus avium LC® —5 MV L z E
Quercus robur/ LC” 17
Quercus petraea LCé® 78 g L Y E

* Veliki jesen lahko tvori Ciste sestoje, vendar pogosteje raste v manjsih skupinah dreves v mesanih sestojih, podobno manjSinskim
vrstam.
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9.2 Smernice za izbranih sedem vrst
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Smernice za gozdni genetski monitoring bele jelke (Abies alba Mill.) in Borisove jelke (Abies borisii-regis Mattf.)

1 Povzetek

Bela jelka ali navadna jelka, tudi hoja, (Abies alba Mill.) in Borisova jelka (Abies borisii-regis Mattf)) sta vetrocvetni,
enodomni, obiajno alogamni iglasti drevesni vrsti iz rodu Abies. Bela jelka je v veC evropskih drzavah
z ekonomskega in ekoloSkega vidika ena izmed najpomembnejSih gozdnih drevesnih vrst. Borisova jelka je
pomemben naravni hibrid med belo (Abies alba) in grsko jelko (Abies cephalonica Loudon), ki raste zlasti v Grdiji,
Severni Makedoniji in Bolgariji. Zaradi velikega ekoloskega in tudi ekonomskega pomena in dejstva, da sta obe
vrsti izpostavljeni Stevilnim ogrozujo¢im dejavnikom zaradi podnebnih sprememb, bi bilo za obe priporocljivo
uvesti gozdni genetski monitoring (GGM).

V teh smernicah sta na kratko opisani bela in Borisova jelka, njun razmnozevalni sistem, okoljske zahteve in
nevarnosti. Smernice vsebujejo tudi napotke za vzpostavitev in vzdrzevanje ploskve za GGM ter popis vseh
terenskih verifikatorjev in dodatnih informacij na osnovni, standardni in napredni ravni monitoringa.

i \ U
@ . S (o) f © )

Slika 1: (a) Habitus bele jelke; (b) mladika bele jelke/Borisove jelke; (c) veja z iglicami Borisove jelke; (d) veja z iglicami
bele jelke.

2 Opis vrste

Bela jelka in Borisova jelka (Slika 1) sta enodomni iglasti drevesni vrsti, ki lahko v optimalnih pogojih zrasteta
vec kot 50 (60) m visoko in do debeline (prsnega premera) vec kot 1,5 (2,0) m [1, 4, 16, 28]. Zaradi upocasnjene
rasti vrhnjega poganjka starejSa drevesa izgubijo stozCasto obliko in na vrhu postanejo ovalna. V lesu ni smole
in jedrovina ni obarvana. Veje so v vretencih in ne visijo, ampak vec¢inoma izras¢ajo vodoravno in so bolj ali man;
ploske. Lubje je gladko do starosti 50 let. Pri visji starosti razpoka v oglate plutaste luske, ki ostanejo pritriene na
drevo in jih je tezko odtrgati [1, 4, 7, 26, 27, 28]. Iglice bele jelke so na zgornji strani temno zelene in bleSCece, na
spodniji strani pa imajo dve voskasti srebrno zeleni progi s 6-8 vrstami listnih rez [16, 28].
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3 Razmnozevanje

Bela in Borisova jelka sta vetrocvetna, enodomna, obi¢ajno alogamna iglavca s Stevilom kromosomov 2 n =
24.7enski cvetovi so na koncu najvisjih vej in imajo obliko majhnih storzev. Mogki cvetovi so obigajno nekoliko
nizje v krosniji, v pazduhah iglic, v obliki macic. Moski cvetovi so dolgi priblizno 2 cm in imajo dve pelodni vrecki.
Bela jelka cveti spomladi, od aprila do junija, odvisno od nadmorske visine in zemljepisne Sirine. Pri obeh vrstah
seme raznasa veter [1, 4, 7, 26, 27, 28].

Jelke so dolgozive, razmnozevalno sposobnost lahko dosezejo pri starosti 20 let, povprecno pa pri starosti 60 let
[14]. Zenska storzasta socvetja so v mladosti temno zelena in jajéaste oblike, dolga priblizno 2 cm in pokonéna.
Zrel storz je rumenkasto do temno rjav, valjast, dolg do 16 cm in Sirok do 5 cm. StorZi na vejah vedno stojijo
pokonci in e v istem letu razpadejo. Oktobra zacnejo odpadati luske s semeni, na veji pa ostane golo storzevo
vreteno. Krilata semena raznese veter. Mlada drevesa obrodijo vsaki dve leti, stara in vi§je rasto¢a drevesa pa
redkeje, na triali veC let [1, 4, 7, 26, 27, 28]. Nekatera drevesa lahko obrodijo tudi vsako leto (opazanja pri projektu
LIFEGENMON na ploskvi za GGM bele jelke na jugu Nemcije).

Kljub veliki koli¢ini proizvedenega peloda Stejemo belo jelko med SibkejSe proizvajalke semena, saj se le malo
brstov razvije v zenske cvetove. Poleg tega semenitev drasticno zmanjSujejo napadi zuzelk, pozna pozeba,
obiCajno maja in zgodaj junija, odvisno od nadmorske visine [8, 10], in nezadostno oprasevanje [6, 15, 17, 18, 19,
20, 23, 24, 25]. Celotni cikel od cvetenja do dozorevanja storzev in raztrosa semen se odvije v enem letu. Obdobje
od cvetenja in opraSitve do dozorevanja semen traja od 90 do 120 dni [3, 9, 12, 13, 29]. Seme bele jelke dozori in
se raztrosi iz storzev med septembrom in novembrom, odvisno od lokalnih razmer.

4 Okolje

Bela jelka je razSirjena po srednji Evropi ter v nekaterih delih vzhodne in juzne Evrope [4, 26, 27, 28]. Razsirjenost
Borisove jelke je omejena na juzni del Balkana. Bela jelka uspeva v zmernem celinskem podnebju, ki ga blazi
vpliv morja. V nasprotju z drugimi sredozemskimi vrstami iz rodu Abies bolje uspeva v hladnejsih in bolj viaznih
razmerah. Dobro prenasa razli¢ne talne tipe z razli¢no vsebnostjo hranil in alkalnostjo, razen zbitih in hidromorfnih
tal [16]. NajustreznejSa so globoka in vlazna, toda ne premokra tla, s kislim ali nevtrainim pH. Bela jelka je zelo
sencozdrzna drevesna vrsta in lahko zelo dolgo obstane v mo¢no zastrtem prebiralnem gozdu [16, 28]. Lahko
tvori Ciste sestoje, vendar jo obicajno najdemo v mesanih sestojih z navadno smreko (Picea abies (L.) Karst.) ali
rdecim borom (Pinus sylvestris L) na zgornji gozdni meji, v nizjin legah pa lahko raste skupaj z navadno bukvijo
(Fagus sylvatica L.) [1, 16, 28, 4 ter tam navedeni viri].

5 Ogrozenost

Bela jelka je obcCutliiva na temperaturne razmere, saj je mladje dovzetno za pozno-spomladansko pozebo [21]. Do
starosti treh let je tudi zelo obcutljivo na suSo in ne zmore preziveti daljSih susnih obdobij [1, 4, 22]. Poleg tega je
mladje zelo izpostavljeno objedanju divjadi. Bela jelka je ob&utljiva tudi na gozdne pozare in onesnazenje zraka,
Zlasti z zveplovim dioksidom (SO.,) pozimi [16 ter tam navedeni viri]. Zaradi spreminjajoCega se podnebja je bela
jelka bolj izpostavljena boleznim in Skodljivcem; v Sredozemlju so jo ze poskodovali podlubniki in omela, zlasti
na obmodijih, kjer so suse pogostejse [16 ter tam navedeni viri]. ZuZelke, kot so osmerozobi smrekov lubadar
(lbs typographus L.), zelena jelova us (Cinara pectinatae Nordlinger) in Epinotia nigricana Herrich-Schéffer,
prizadenejo lubje in poganjke bele jelke. Glivi sivorumena mraznica (Armillaria mellea (Vahl) P. Kumm agg.) in
borov trohnobnez (Heterobasidion annosum (Fr.) Bref) povzro&ata trohnobo korenin, koreni¢nika in spodnjega
dela debla ter poveCata obcutljivost na vetrolom [16 ter tam navedeni viri].

165



166
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6 Vzpostavitev in vzdrzevanje ploskve

Bela in Borisova jelka sta sestojni drevesni vrsti, ki lahko tvorita Siste ali meSane gozdne sestoje z navadno
smreko, rde¢im borom, navadno bukvijo in drugimi drevesnimi vrstami [1, 28, 4 ter tam navedeni viri]. Zato za
genetski monitoring bele in Borisove jelke tako kot pri drugih sestojnin drevesnih vrstah, npr. navadni bukvi,
uporabimo pristop GGM za sestojne vrste. Prvi korak za uspedno vzpostavitev ploskve za GGM je izbira ploskve,
ki jo moramo izvesti skladno z merili opisanimi v 2. poglavju Priro¢nika za gozdni genetski monitoring (npr. vecjo
prednost dajemo gozdnim sestojem, za katere imamo na voljo Ze veliko podatkov in natancne informacije o
ploskvah) [2].

Gozdni genetski monitoring Borisove jelke (Abies borisii-regis) je lahko zaradi geografsko nepovezane porazdelitve,
biologije vrste (npr. hibridizacije) in ogrozujoCih dejavnikov (npr. podnebnih sprememb, Skodljivcev in bolezni)
teZzavnejSi, zato lahko velikost in oblika ploskve za GGM za to vrsto odstopata od obiCajne. Velikost in zasnovo
ploskve za GGM zato prilagodimo glede na lokalne razmere, vendar je priporocljivo, da ploskev ni vec€ja od 10 ha.

Ploskev za GGM obsega 50 razmnozevalno aktivnih dreves, ki so drugo od drugega oddaljena najmanj 30 m. Ce
drevo cveti, ga obravnavamo kot razmnozevaino aktivno. Ce ploskev vzpostavljamo izven &asa cvetenja, lahko
za prepoznavanje razmnozevalno aktivnih dreves uporabimo prsni premer in socialni polozaj drevesa, pri Cemer
se opiramo na strokovno znanje revirnega gozdarja. Pri postavljanju ploskve moramo drevesa oznaciti in zapisati
njihove koordinate. Hkrati lahko izmerimo prsni premer in odvzamemo vzorce za ekstrakcijo DNK.

Poleg tega mora biti na obmocju GGM prisotno dovolj gosto naravno miadie.
Potrebna oprema:
+ naprava za merjenje razdalje (priporoca se daljnogled z laserskim daljinomerom),
+ kompas,
+ barva s CopiCem ali prsilko za oznadevanje dreves,
* premerka za merjenje prsnega premera,

+ naprava GPS, ki je dovolj natan¢na in omogoca shranjevanje koordinat dreves.
6.1 Vzpostavitev ploskve

6.1.1 Izbira srediS¢a ploskve

Splosni postopek za nakljuéno izbiro sredis€a ploskve obsega sledece korake (Slika 2a):
+ naklju¢na izbira tocke (zelena pika na Sliki 2a) na zemljevidu na gozdni cesti ali poti, ki poteka ob sestoju,
+ risanje Crte, Ki je priblizno pravokotna na cesto, iz prej omenjene nakljucno izbrane toCke na cesti,
+ naklju¢na izbira tocke na pravokotnici (rde¢a pika na Sliki 2a) — ta toCka je sredisce ploskve za GGM

Najmanj8a razdalja med izbrano sredig¢no todko in mejo sestoja mora biti vsaj 150 metrov. Ce izbrana srediséna
toCka ne ustreza tej zahtevi, je treba poiskati novo tocko ob upostevanju zgoraj opisanega postopka.
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osrednje drevo
6 dreves
12 dreves

18 dreves

13 dreves

50 dreves

Slika 2: Naklju¢na izbira srediSCa ploskve za gozdni genetski monitoring (a); izbira dreves okoli predhodno izbranega
osrednjega drevesa v koncentri¢nih krogih s polmeri, ki se povedujejo za 30 metrov (o).

Namesto postopka, opisanega zgoraj, lahko uporabimo tudi orodja za ustvarjanje naklju¢nih tock v programski
opremi GIS.

Koordinate izbrane tocke shranimo v napravi GPS, ki jo bomo uporabili na terenu.

6.1.2 Vzpostavitev ploskve na terenu

Razmnozevalno aktivno drevo, ki je na terenu najblizje shranjenim koordinatam GPS, postane sredisce ploskve
za monitoring in se oznadi s Stevilko 1.

Ostala drevesa se izberejo okoli osrednjega drevesa v koncentricnih krogih s polmeri, ki se povecujejo za 30
metrov (Slika 2b). Prvo drevo v vsakem od krogov izberemo naklju¢no, kar lahko naredimo na razli¢ne nacine: z
nakljucnim azimutom (Preglednica 1), doloCenim od osrednjega drevesa, s pomocjo smeri sekundnega kazalca
na analogni uri ali s katerim koli drugim pristopom, ki omogoca nepristransko izbiro. Preostala drevesa v vsakem
od krogov izberemo z ustreznim povecanjem azimuta in upostevanjem razdalje, ki mora biti vsaj 30 metrov med
katerima koli izbranima drevesoma:

+ +60° za prvi krog,
+ +30° za drugi krog,
+ +20° za tretji krog,
+ +15° za Cetrti krog.

Ce v notranjih treh krogih (Slika 3b) ni mogocCe najti Sestih, dvanajstih in osemnajstih dreves, izberemo dodatna
drevesa v zunanjem krogu. Zapisati moramo tudi koordinate vsakega drevesa (potrebujemo GPS).

Preglednica 1: Naklju¢no doloceni azimuti, ki jih lahko uporabimo za izbiro prvega drevesa v vsakem od krogov.

108 15 186 35 178 29 305 351 44 150
232 23 160 141 112 292 216 83 245 214

63 65 345 234 95 78 279 323 40 236
201 313 275 144 182 68 268 289 185 92
356 177 93 1 145 198 287 251 224 142

9
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6.1.3 Oznacevanje dreves

Vseh 50 izbranih dreves moramo oznaciti z ustrezno Stevilko (od 1 do 50) in po moznosti z barvnim obrocem okoli
debla za vegjo vidnost iz vseh smeri. Stevilke, dodeliene v postopku izbire odraslih dreves, morajo ostati enake
skozi celotno obdobje monitoringa. Osrednje drevo (Stevilka 1) lahko oznacimo z dvema ali ve€ obroci, da se bo
razlikovalo od drugih dreves (Slika 3a). S Stevilko je priporocljivo oznaciti drevo na tisti strani, ki gleda stran od
osrednjega drevesa, saj tako lazje najdemo osrednje drevo, zlasti e stojimo ob zunanjih krogih ploskve (Slika 3b).

Slika 3: (a) Osrednje drevo na ploskvi za genetski monitoring oznacimo z ve¢ obrodi, da se razlikuje od drugih dreves;
(b) izbrana drevesa so oznaCena tako, da Stevilke gledajo stran od osrednjega drevesa. (Na fotografijah je primer
oznadevanja dreves na ploskvah za GGM navadne bukve [levo] in bele jelke [desno].)

6.2 Vzpostavitev podploskev za monitoring mladja
Vzpostavitev podploskev z mladjem se opravi v ¢asu kalitve po mocnem ali masivnem obrodu.

Naravna pomladitvena jedra iz zadnjega semenskega leta na terenu popiSemo in zabelezimo njihove lokacije
(koordinate GPS, Stevilka drevesa, ki je najblizie pomladitvenemu jedru). Med vsemi popisanimi pomladitvenimi
jedri jih naklju¢no izberemo 20 za vzpostavitev podploskev za monitoring. Ce je naravnih pomladitvenih jeder 20
ali manj, uporabimo vsa.

Znotraj vsakega naravnega pomladitvenega jedra postavimo podploskev za monitoring mladja s povr§ino 1 m2,
ki jo ozna¢imo s kovinskimi palicami. Palice na vsakem oglis¢u podploskve z mladjem zapicimo v tla, kolikor je
mogoce globoko, da jih ne bi odstranile zivali. Vrhove palic za bolj$o vidnost pobarvamo.

6.3 Vzdrzevanje ploskve
6.3.1 SplosSno vzdrzevanje

Oznacbe dreves in podploskev redno (vsaki dve leti) pregledujemo in po potrebi obnovimo.

6.3.2 NadomescCanje dreves

Ce opazovano drevo odmre ali se v okviru gospodarjenja poseka, ga moramo nadomestiti. Izberemo ustrezno
drevo, ki je najblizie odmrlemu in izpolnjuje zahtevo po najmanjsi oddaljenosti od najblizjega opazovanega drevesa
30 m. Ce to ni mogod&e, izberemo drevo z obrobja (najbolie v zunanjem krogu) ploskve za GGM. Nadomestno
drevo oznacimo z naslednjo prosto Stevilko, vi§jo od 50, tj. 51, 52, 53 itd., da ga lahko jasno lo¢imo od prvotno
izbranih 50 dreves.
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Ce ima drevo pogkodovano krodnjo, na primer zaradi vetroloma, Zledoloma ali snegoloma, a lahko &e obrodi, ga
v monitoringu obdrzimo. Vzrok poskodbne je treba zabeleziti, saj lahko poskodba vpliva na ugotovljene vrednosti
verifikatorjev in dodatnih informacij, ki jih popisujemo na terenu. Ce je $koda prehuda in obrod ni ve pri¢akovan,
moramo opazovano drevo hadomestiti.

7 Popis verifikatorjev in dodatnih informacij

Verifikatorje in dodatne informacije na ploskvi za GGM redno popisujemo. Z verifikatorji spremljamo genetske
lastnosti populacije ter njeno prilagajanje okoljskim spremembam in/ali upravljanju okolja, dodatne informacije pa
popisujemo za lazZje tolmadenje verifikatorjev.

Pri popisu verifikatorjev na viSjih ravneh (standardna, napredna) moramo popisati tudi podatke za niZje ravni
(osnovna, standardna). Pri popisu dodatnih informacij to ni potrebno.

Preglednica 2: Seznam verifikatorjev in dodatnih informacij s kratkim opisom in pogostostjo opazovanja za terensko
popisovanje na ploskvah za monitoring vrst iz rodu Abies.

Ime Osnovna raven Standardna raven Napredna raven
Odrasla drevesa: Stetje
preostalih oznagenih dreves
vsakih 10 let in po vsakem Enaka kot osnovna raven Enaka kot osnovna raven
Mortaliteta/ ekstremnem vremenskem
prezivetje pojavu/motnii
Stetje preostalega mladja na
Naravno mladje: / podploskvah za monitoring Enaka kot standardna raven
mladja, dvakrat na desetletje
_ Opazovanje na ravni posameznih Kot standardna raven, vendar
5 C . Ocena na ravni sestoja, vsako  dreves ob dveh obilnih cvetenjih se dodatno popisujejo tudi
B vetenje leto na desetletie, najbolj f ja enskin in mogkin
IS je, najbolje v aze razvoja zenskih in moski
= enakomernih ¢asovnih razmikih* cvetov”
GJ N
= Stetje plodov, v istem letu kot
Opazovanije na ravni posameznih ocena cvetenja na napredni
Obrod Ocena na ravni sestoja, vsako dreves, v istem letu kot ocena  ravni, ne glede na jakost obroda*
leto cvetenja na standardni ravni (ne Za vsak ocenjeni obrod
glede na jakost obroda)* naberemo tudi semena za
laboratorijske analize
Stetje mladja ustrezne starosti Stetje mladja ustrezne starosti

Obilnost mladja

Ocena na ravni sestoja, vsako

na podploskvah z mladjem v

na podploskvah z mladjem v

leto 1.innato v 6. letu po vsakem  1.innatov 6., 11.in 16. letu po
ocenjenem obrodu vsakem ocenjenem obrodu
Porazdelitev
debelinskih / Meritev vsakih 10 let Enaka kot standardna raven
razredov
2 Porazdelitev
S viSinskih / Meritev vsakih 10 let Enaka kot standardna raven
% razredov
£ Olistanie / Opazovanje na ravni posameznih Opazovanje na ravni posameznih
f;j / dreves, vsakih 5 let dreves, vsako leto
®©
8 Senescenca / Opazovanje na ravni posameznih Opazovanje na ravni posameznih
@) dreves, vsakih 5 let dreves, vsako leto
. Opazovanje na ravni posameznih
Usklajenost X
cvetenja / / dreves, ob vsakem ocenjenem

obilnem cvetenju

* Najbolje je, da vsako desetletje ocenimo vsaj en obilen obrod. Vendar pa vsakemu obilnemu cvetenju ne sledi nujno obilen obrod.
Ce ocenjenemu cvetenju ne sledi obilni obrod, moramo oceno cvetenja in obroda ponoviti ob naslednjem obilnem cvetenju, ne
glede na to, koliko ¢asa preteCe med zaporednima obilnima cvetenjema. Obilno cvetenje in obrod prepoznamo z opazovanjem
na osnovni ravni.
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7.1 Protokoli za popis verifikatorjev
7.1.1 Mortaliteta/prezivetje

Mortaliteta opisuje mortaliteto odraslih dreves in naravnega mladja. Nasprotni pojem, prezivetje, pomeni drevesa,
ki so od zadnje ocene Se ziva. Oba parametra se izrazata v relativnih enotah, tj. delezu odmrlih oziroma prezivelih
dreves. Prezivetje izraCunamo s formulo 1 — mortaliteta.

71.1.1 Odrasla drevesa: osnovna, standardna in napredna raven

Verifikator mortaliteta odraslih dreves ocenimo tako, da prestejemo preostala ziva ozna¢ena drevesa vsakih 10
let in po vsakem ekstremnem vremenskem pojavu/motniji. Mortaliteta je razlika med za&etnim Stevilom oznacenih
dreves in Stevilom Se zivih dreves izmed prvotnih 50.

71.1.2 Mladje: standardna in napredna raven

Mortaliteto mladja izraCunamo iz ocen verifikatorja Obilnost mladja (razdelek 7.1.4). Mortaliteta je razlika med
zacetnim Stevilom miladja in Stevilom Se zivega mladja ob naslednjem Stetju. Za vsako ocenjevanje obilnosti
mladje najprej prestejemo v letu kalitve in nato 5 let kasneje na standardni ravni, na napredni ravni pa Se 10 in 15
let kasneje. Na standardni ravni za vsako ocenjevanje izraunamo mortaliteto po petih letih, na napredni ravni pa
Se po 10 in 15 letih. Obilnost mladja se ocenjuje dvakrat na desetletje, najbolje priblizno vsakih pet let.

7.1.2 Cvetenje

Ta verifikator opisuje jakost cvetenja in delez dreves, ki cvetijo. V srednji Evropi ga obicajno lahko popiSemo od
aprila do maja.

71.21 Osnovna raven

Ta verifikator popiSemo vsako leto na ravni sestoja. Popis opravimo, ko je cvetenje v polnem razmahu. Povpreéno
stanje ocenimo po pregledu celotne ploskve za monitoring. Zabelezimo dva rezultata, enega za jakost cvetenja,
izrazeno kot povprecni delez krosnje s cvetovi, in drugega za delez cvetoCih dreves v sestojul.

Sifra Jakost cvetenja na ravni sestoja Povprecni delez kroSnje s cvetovi (%)
1 Brez cvetenja: na drevesih ni cvetov ali so cvetovi le ponekod. 0-10
2 Sibko cvetenje: na drevesih je nekaj cvetov. > 10-30
3 Zmerno cvetenje: na drevesih je zmerno Stevilo cvetov. > 30-60
4 Mocno cvetenje: na drevesih je veliko Stevilo cvetov. > 60-90
5 Masivno cvetenje: na drevesih je ogromno Stevilo cvetov. > 90
Sifra Delez dreves v sestoju z navedeno jakostjo cvetenja (%)
1 0-10
2 >10-30
3 > 30 - 60
4 > 60 - 90
5 > 90
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6.1.2.2 Standardna raven

Ta verifikator popiSemo ob dveh obilnih cvetenjih na desetletje, najbolie v enakomernih ¢asovnih razmikih.
PopiSemo ga na ravni posameznih dreves za vseh 50 opazovanih dreves. Cvetenje je obilno, ko je na osnovni
ravni ocenjeno kot moc¢no ali masivno (Sifra 4 ali 5) in je delez dreves z navedeno stopnjo jakosti cvetenja vedii
od 60 % (Sifra 4 ali 5). Popis opravimo, ko je cvetenje v polnem razmahu. Za vsako drevo navedemo en rezultat.

1 Brez cvetenja: na drevesu ni cvetov ali so cvetovi le ponekod. 0-10
2 Sibko cvetenje: na drevesu je nekaj cvetov. > 10-30
3  Zmerno cvetenje: na drevesu je zmerno Stevilo cvetov. > 30-60
4 Mocgno cvetenje: na drevesu je veliko Stevilo cvetov. > 60-90
5 Masivno cvetenje: na drevesu je ogromno Stevilo cvetov. > 90

6.1.2.3 Napredna raven

Ta verifikator popiSemo ob dveh obilnih cvetenjih na desetletje, najbolie v enakomernih ¢asovnih razmikih.
PopiSemo ga na ravni posameznih dreves za vseh 50 opazovanih dreves. Cvetenje je obilno, ko je na osnovni
ravni ocenjeno kot moc¢no ali masivno (Sifra 4 ali 5) in je delez dreves z navedeno stopnjo jakosti cvetenja vediji od
60 % (Sifra 4 ali 5). Povprecno sta potrebna dva obiska ploskve; prvi dovolj zgodaj, da opazujemo zgodnje faze
cvetenja, in drugi, ko je cvetenje v polnem razmahu.

Za vsako drevo navedemo tri rezultate: fazi zenskega in moskega cvetenja [5] ter delez kroSnje s cvetovi. Delez
kroSnje s cvetovi se nanasa na skupno Stevilo cvetov (moski + zenski) na drevesu. Faze cvetenja prikazuje Slika 4.

V'sakemu obilnemu cvetenju ne sledi nujno obilen obrod. Ce ocenjenemu cvetenju ne sledi obilni obrod, moramo
oceno cvetenja in obroda ponoviti ob naslednjem obilnem cvetenju. Obilno cvetenje in obrod prepoznamo z
opazovanjem na osnovni ravni.

1 Vidni so storzki (1-2 cm)

2 Dolzinska rast storzkov se je zaCela

3 Barva storzev se je spremenila iz zelene v riavkasto

] Mikrosporofili rastejo, vendar so Se zaprti in ostajajo zelo blizu veje (barva — zelena/rjava/temno rdeca/rdeckasto
rjava)

Pelodne vrecke so podaljSane/nabrekle — sproS¢anje peloda (barva — rumena/temno rdeca/rjava/rdeckasto rjava)

Spros&anje peloda je kon¢ano, vrecke Se visijo na veji, a so prazne (barva — riava/temno rde¢a/rde¢kasto rjava)

0-10
> 10-30
> 30-60
> 60-90
>90

||| =

Dodatno informacijo Usklajenost cvetenja lahko ocenimo na podlagi rezultatov za zensko in moSko cvetenje, ki
jih dobimo za ta verifikator.
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Slika 4: Slikovni vodnik za opisovanje faz zenskega (levo) in moskega cvetenja (desno) na napredni ravni verifikatorja
Cvetenje.

6.1.3 Obrod

Ta verifikator opisuje prisotnost plodov in njihovo obilnost. Podatke za ta verifikator zbiramo v ¢asu obroda dreves
Abies spp., v srednji Evropi obi¢ajno avgusta/septembra.

6.1.3.1 Osnovna raven

Ta verifikator popiSemo vsako leto na ravni sestoja. Povprecno stanje ocenimo po pregleducelotne ploskve za
monitoring. Zabelezimo dva rezultata, enega za jakost obroda in drugega za delez dreves v sestoju, ki so obrodila.

1 Brez obroda: na drevesih ni plodov ali so plodovi le ponekod. 0-10
2 Sibek obrod: na drevesih je nekaj plodov. > 10-30
3 Zmeren obrod: na drevesih je zmermo Stevilo plodov. > 30-60
4 Mocgen obrod: na drevesih je veliko plodov. > 60-90
5 Masiven obrod: na drevesih je ogromno plodov. > 90
S Delerdrevesvsestojuznavedenojakostio obroda (%)
1 0-10
2 > 10-30
3 > 30-60
4 > 60-90
5 > 90
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6.1.3.2 Standardna raven

Ta verifikator popiSemo v istih letih kot oceno cvetenja na standardni ravni (ne glede na jakost obroda). PopiSemo
ga naravni posameznih dreves za vseh 50 opazovanih dreves. Popis opravimo, preden plodovi zacnejo odpadati.
Za vsako drevo navedemo en rezultat.

Najbolje je, da po opazenih obilnih cvetenjih zajamemo vsaj en obilen obrod na desetletje. Vendar pa vsakemu
obilnemu cvetenju ne sledi nujno obilen obrod. Ce ocenjenemu cvetenju ne sledi obilen obrod, moramo oceno
cvetenja in obroda ponoviti ob naslednjem obilnem cvetenju, ne glede na to, koliko Casa prete¢e med zaporednima
obilnima cvetenjema. Obilen obrod prepoznamo z opazovanjem na osnovni ravni. Obrod je obilen, ko je na
osnovni ravni ocenjen kot mocen ali masiven (Sifra 4 ali 5) in je delez dreves z navedeno stopnjo jakosti obroda
vecji od 60 % (Sifra 4 ali 5).

Sifra jakost obroda Delez krosnje s plodovi (%)
1 Brez obroda: na drevesu ni plodov ali so plodovi le ponekod. 0-10
2 Sibek obrod: na drevesu je nekaj plodov. > 10-30
3 Zmeren obrod: na drevesu je zmerna kolicina plodov. > 30-60
4 Mocen obrod: na drevesu je veliko plodov. > 60-90
5 Masiven obrod: na drevesu je ogromno plodov. > 90

6.1.3.3 Napredna raven

Ta verifikator popiSemo na ravni posameznih dreves za vseh 50 opazovanih dreves, v istih letih kot oceno cvetenja
na napredni ravni, ne glede na jakost obroda. Popis opravimo, preden plodovi zacnejo odpadati. Za vsako drevo
navedemo en rezultat in zabelezimo, kateri del kroSnje smo opazovali. Obenem naberemo seme za testiranje
semena in genetsko analizo za verifikatorje in dodatne informacije na napredni ravni.

Najbolje je, da po opazenih obilnih cvetenjin zajamemo vsaj en obilen obrod na desetletje. Vendar pa vsakemu
obilnemu cvetenju ne sledi nujno obilen obrod. Ce ocenjenemu cvetenju ne sledi obilen obrod, moramo oceno
cvetenja in obroda ponoviti ob naslednjem obilnem cvetenju, ne glede na to, koliko ¢asa pretece med zaporednima
obilnima cvetenjema. Obilen obrod prepoznamo z opazovanjem na osnovni ravni. Obrod je obilen, ko je na
osnovni ravni ocenjen kot moden ali masiven (Sifra 4 ali 5) in je delez dreves z navedeno stopnjo jakosti obroda
vedji od 60 % (Sifra 4 ali 5).

Verifikator popiSemo tako, da skozi daljinogled prestejemo storze. Uporabimo povprecni rezultat treh zaporednih
Stetij. Rezultat vsakega Stetja je Stevilo storzev, ki jih opazovalec lahko presteje v 30 sekundah. Pri vseh drevesih
moramo preucevati isti del kroSnje. Ko izberemo del kroSnje, ki ga bomo opazovali, moramo ob vsakem
naslednjem spremljanju tega verifikatorja izbrati isti del kroSnje. Zgornja tretjina krosnje je za Stetje ustreznejSa od
spodnjega in srednjega dela.

ZabeleZzimo dve vrednosti, Stevilo plodov in opazovani del krosnje.

Stevilo plodov, prestetin v 30 sekundah (povpredje 3 Stetij)

X
Sifra Opazovani del krodnje
1 Spodnji
2 Srednji
3 Zgornii
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6.1.4 Obilnost mladja

Ta verifikator opisuje prisotnost in obilnost mladja na ploskvi za monitoring.

6.1.4.1 Osnovna raven

Ta verifikator popiSemo na ravni sestoja, jeseni vsako leto. Za oceno uporabimo strokovno mnenje glede na
stanje na celotni ploskvi za monitoring. Zabelezimo dve vrednosti, eno za novo naravno mladje (mladje, ki je
vzkalilo v istem letu kot se opravlja opazovanije) in eno za starejSe mladje (mladje, ki je starejSe od enega leta).
Ker drevesa Abies spp. obrodijo na tri do pet let, moramo rast novega mladja oceniti naslednje poletje/naslednjo
jesen po semenskem letu.

Sifra Opis: novo mladje (mladje starosti do enega leta)

1a Na ploskvi za monitoring ni novega mladja ali ga je zelo malo

2a  Na ploskvi za monitoring je zadostna koli¢ina novega mladja

Sifra Opis: starej$e mladje (mladie starej$e od enega leta)

1b  Na ploskvi za monitoring ni starejSega mladja ali ga je zelo malo

2b  Na ploskvi za monitoring je zadostna koli¢ina starejSega mladja

6.1.4.2 Standardna raven

Dormanca semena Abies spp. traja eno zimo, zato ta verifikator popisujemo s Stetjiem rastlin/mladja najprej 1.
jesen po obrodu (leto obroda Stejemo kot leto 0) in nato 6. jesen po obrodu.
Stetje mladja:

Po vzpostavitvi podploskev za monitoring mladja moramo presteti vse mladje dreves Abies starosti do enega leta
na vsaki izmed 20 podploskev. StarejSega jelkinega mladja na podploskvah ne Stejemo. Pri naslednjem Stetju
Stejemo samo mladje ustrezne starosti — v 6. letu Stejemo petletno miadije.

Rezultat Stetja mladja na podploskvi
X

Mortaliteto/prezivetie mladja izraunamo iz vrednosti, zabelezenih za ta verifikator.

Vzpostavitev podploskev je opisana v razdelku 6.2, Vzpostavitev podploskev za monitoring mladja.

6.1.4.3 Napredna raven

Dormanca semena Abies spp. traja eno zimo, zato ta verifikator popiSemo tako, da na vsaki od 20 podploskev
z mladjem prestejemo miladije 1. jesen po vsakem ocenjenem obrodu (leto obroda Stejemo kot leto 0) ter nato 6.,
11.in 16. jesen po tem obrodu. Pri vsakem Stetju Stejemo samo mladje ustrezne starosti: 1. jesen mladje starosti
do enega leta, 6. jesen 5-letno mladje, 11. jesen 10-letno mladje itn. Naslednji krog monitoringa obilnosti mladja
(vzpostavitev novih 20 podploskev z mladjem in ocenjevanije njegove obilnosti) izvedemo vsaj pet let po prejsnjem
ocenjevanem obilnem obrodu (Casovni potek ocenjevanja obilnosti mladja prikazuje Preglednica 3). V vsakem
obdobju monitoringa se priCakuje ocena obilnosti mladja po enem ali dveh obilnih obrodih.
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Preglednica 3: Casovni potek ocenjevanja obilnosti mladja. \ spodnjem primeru se prvi obilni obrod zgodi v drugem letu
monitoringa, drugi ocenjeni obrod pa pet let pozneje, tj. v sedmem letu monitoringa. Ker se pri Abies spp. obilen obrod
zgodi na od tri do pet let, se lahko ¢asovni razmik med dvema zaporednima obilnima obrodoma ustrezno razlikuje. Po
vsakem ocenjenem obrodu se vzpostavi novih dvajset podploskev z mladjem. Monitoring obilnosti naravnega mladja se
za vsako skupino 20 podploskev opravi vsakih pet let. Obrodi, iz katerih je zrastlo ocenjevano mladje, in Casovni potek
ocenjevalnih dejavnosti so obarvani z enako barvo. Po zadnjem Stetju mladja se monitoring obilnosti mladja na ustrezni
skupini podploskev ustavi in podploskve se ukinejo. S — standardna raven; N — napredna raven.

Leto monitoringa 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 21 22 23
Obrod o . . .
Ocena mladja za 1. ocenjeni
obrod [leta] 01 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 183 14 15 16 17 18 19 20 21
Vzpostavitev podploskev z
; SN
mladjem
Stetje obilnosti mladja SN SN N N
Ocena mladja za 2. ocenjeni
obrod [ieta] 01 2 3 4 5 6 7 8 9 1011 12 183 14 15 16
Vzpostavitev podploskev z SN
mladjem
Stetje obilnosti mladja SN SN N N

Mortaliteto/prezivetie mladja izraCunamo iz vrednosti, zabelezenih za ta verifikator.

Vzpostavitev podploskev je opisana v razdelku 6.2, Vzpostavitev podploskev za monitoring mladja, Stetje pa v
razdelku 7.1.4.2, Standardna raven.

6.2 Protokoli za popis dodatnih informacij
6.2.1 Porazdelitev debelinskih razredov
6.2.1.1 Standardna in napredna raven

Prsni premer popiSemo na ravni posameznih dreves za vseh 50 opazovanih dreves, vsakih 10 let. Prsni premer
je premer debla na visini 1,30 m, j. priblizno na visini prsnega ko$a odraslega ¢loveka. Ce ima drevo ved kot
eno deblo, izmerimo vsa in zabeleZimo povprecno vrednost (vendar se skuSamo izogniti drevesom s Stevilnimi
majhnimi debli). V opombe zapi§emo, da je drevo ves-debelno. Ce je drevo nagnjeno, prsni premer izmerimo
pravokotno na drevesno deblo. Prsni premer lahko izmerimo na dva nacina:

1) s premerko: v tem primeru izmerimo dva premera, pravokotno eden na drugega in izraCunamo povprecje;

2) z meritvijo obsega drevesa, iz katerega izradunamo premer (delimo ga s Stevilom 11, ~ 3,14, ali uporabimo
pi-meter).

Prsni premer belezimo v cm. Pri vsakem naslednjem merjenju moramo uporabiti isto meriino metodo.

6.2.2 Porazdelitev viSinskih razredov
6.2.2.1 Standardna in napredna raven

Visino popisemo na ravni posameznih dreves za vseh 50 opazovanih dreves, vsakih 10 let. ViSino izmerimo od tal
do najviSjega dela krosnje, najbolje s klinometrom ali viSinomerom (npr. Vertex). Visino belezimo v metrih na eno
decimalno mesto natanéno. Ce je kro$nja poskodovana, moramo v opombe zapisati tudi to, skupaj z razlogom
poskodbe.
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6.2.3 Olistanje

Olistanje opisuje razvoj mladih iglic. Pri beli jelki se zacne nekoliko pozneje kot cvetenje. Popis te dodatne
informacije opravimo samo na standardni in napredni ravni. Podatke za to dodatno informacijo v srednji Evropi
zbiramo aprila in maja, do takrat, ko imajo vsa opazovana drevesa polno razvite iglice.

6.2.3.1 Standardna raven

Na standardni ravni olistanje popiSemo na ravni posameznih dreves za vseh 50 opazovanih dreves, vsakih pet
let. Zanimata nas zacetek (2. faza) in konec olistanja (4. faza). Opazovanje se preneha, ko vsa drevesa dosezejo
4. fazo. Obic¢ajno je potrebnih Sest obiskov. Za vsako drevo zabelezimo dve oceni: faza olistanja in delez krosnje
z navedeno fazo olistanja. Faze olistanja prikazuje Slika 5.

Brsti so skriti med iglicami in niso vidni, Ce iglic ne razpremo

Dolzinska rast brstov, vidno odmaknjene brstne luske in membrana

Izrasel je snop mehkih iglic, ki raste v dolzino

AN |

Mehki poganiki z razvitimi iglicami

> 0-33
> 33-66
> 66-99

100

AN

6.2.3.2 Napredna raven

Na napredni ravni olistanje popiSemo na ravni posameznih dreves za vseh 50 opazovanih dreves, vsako leto.
Vrednosti (faza olistanja in delez kroSnje z navedeno fazo olistanja) so v razdelku 7.2.3.1, Standardna raven.

4

Slika 5: Slikovni vodnik za opisovanje olistanja (razvoja iglic) na osnovni, standardni in napredni ravni za dodatno
informacijo Olistanje.
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6.2.4 Usklajenost cvetenja
6.2.4.1 Napredna raven

Usklajenost cvetenja spremljamo samo na napredni ravni na podlagi podatkov, zbranih za verifikator Cvetenje. S
to dodatno informacijo ugotavljamo, ali sta mosko in Zzensko cvetenje v opazovanem sestoju ¢asovno usklajeni.

Za vzpostavitev ploskve uporabite obrazec: »GGM - Opis ploskve«
Za popis verifikatorjev uporabite obrazec: «GGM - Terenski verifikatorji«

Za popis dodatnih informacij uporabite obrazec: »GGM - Terenske dodatne informacije«
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1 Povzetek

Navadna bukev (Fagus sylvatica L.) je enodomna, sestojna listopadna drevesna vrsta, ki raste v veCjem delu
Evrope. Je zelo tekmovalna in sencozdrzna vrsta, ki se lahko naravno pomlajuje v vecini gozdnogojitvenih
sistemov in je zmozna ohraniti produktivno sposobnost tal bolje od Stevilnih drugih vrst. Zaradi svojega velikega
ekoloSkega pomena in trdega lesa je dober kandidat za genetski monitoring.

V teh smernicah so na kratko opisani navadna bukev, njeno razmnoZevanje, okolje in nevarnosti. Smernice
vsebujejo tudi napotke za vzpostavitev ploskve za genetski monitoring in popis vseh terenskih verifikatorjev in
dodatnih informacij.

Slika 1: (a) Habitus navadne bukve (Fagus syivatica); (b) list in plod navadne bukve.
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2 Opis vrste

Navadna bukev (Slika 1a) je veliko sencozdrzno, listopadno drevo, ki v viSino zraste od 30 do 40 m, ponekod tudi
do 50 m [1]. Ima dolgo Zzivljenjsko dobo, saj doseze starost od 250 do 300 let, vendar se za pridobivanje lesa
po navadi poseka, ko je drevo staro od 80 do 120 let [1, 2]. V nasprotju s Stevilnimi drugimi drevesnimi vrstami
ohranja visoko stopnjo rasti tudi v dobi zrelosti [2]. Lubje je tanko, gladko, srebrno sivo in zelo znacilno za bukev
[1, 2]. Svetlo zeleni jajCasti listi (Slika 1b) s svilnatimi dlaCicami se pozno spomladi spremenijo v bles€eCe temno
zelene [2]. Imajo Sest ali sedem vzporednih zil na obeh straneh glavne Zile. Nimajo listnih krp ali konic in imajo
kratek pecelj. Pozimi bukev zlahka prepoznamo po oSilienih dolgih in tankih brstih, ki se ne dotikajo vejic [4].

Na obmodjih, kjer raste ob vrsti Fagus orientalis Lipsky, lahko pride do hibridizacije obeh vrst [1].

3 Razmnozevanje

Bukev je vetrocvetna in enodomna rastlina [1, 2]; moski in zenski cvetovi se loCeno razvijejo na istih vejah, ki
rastejo iz istega brsta. Moski cvetovi se razvijejo v obliki majhnih macic. Razmnozevati se zacne zelo pozno, v
gozdnih sestojih takrat, ko je drevo staro od 40 do 50 let. Polno semensko leto se po navadi pojavi vsakih 5 do 8
let, v€asih tudi v daljSih Casovnih presledkih, in obic¢ajno sledi vroemu poletju prejSnjega leta [1, 3].

Zacetek olistanja je razliCen glede na populacijo in se iz leta v leto spreminja; olistanju, ki se v srednji Evropi pojavi
od konca marca do maja, kmalu sledi cvetenje od aprila do maja. Potem ko veter oprasi zenske cvetove, se ti
razvijejo v jasno vidne plodove, zir; zir ima tri ostre robove (Slika 1b) in posamezno ali v parih zraste v skledicah z
mehkimi bodicami [1, 2, 3]. Plodovi dozorijo in odpadejo z drevesa od septembra do novembra [3]. Bukovo seme
ima moc¢no dormanco [3].

Navadna bukev kaze lastnosti klimaksne vrste. Bukev se ucinkovito razsirja in naravno pomlajuje ter je zelo
tekmovalna, zlasti v sen¢nih razmerah [1].

4 Okolje

Navadna bukev raste po vsej srednji in zahodni Evropi, na severu njeno obmocje razSirjenosti sega do juzne
Skandinavije in na jugu do Sicilije [1, 2]. Potrebuije vlazno ozradje s padavinami, ki so dobro razporejene skozi vse
leto, zato njeno razsirjenost omejujejo visoke poletne temperature, susa in pomanjkanije vlage ter kontinentalnost
v severozahodni Evropi [1]. Dobro prenasa zimski mraz, vendar je obc&utliva na poznospomladansko pozebo, ki
omejuje njeno razsirjenost v severnih borealnih predelih [1]. Dobro uspeva v zmerno rodovitnih, apnencastih ali
rahlo kislih tleh, vendar ne mara tal, v katerih zastaja voda, ali kompaktnih tal [1]. Je sestojna drevesna vrsta [2].

5 Ogrozenost

Navadna bukev je odporna vrsta. Toda spomladanske pozebe pogosto poskodujejo mlada drevesa ali cvetove,
ki se pojavijo hkrati z listi. Stara drevesa imajo lahko »rdeCe srce«, ki zmanjSa stabilnost in vrednost lesa. Velika
bukova listna hrzica (Mikiola fagi Hartig) lahko uniCi mlada bukova drevesa in zmanjSa prirastek pri mo¢no
napadenih drevesih. Bukev lahko postane tudi gostiteljica karantenske glive Phytophthora ramorum Werres,
De Cock & Man. Kitajski kozlicek (Anoplophora chinensis Forster) in azijski kozlicek (Anoplophora glabripennis
Motschulsky), ki izvirata iz Azije, Cedalje bolj ogrozata bukev [5].

6 Vzpostavitev in vzdrzevanje ploskve

Navadna bukev je sestojna drevesna vrsta, ki lahko tvori Ciste ali meSane gozdne sestoje z belo jelko (Abies alba
Mill.), navadno smreko (Picea abies (L.) H. Karst.) in drugimi drevesnimi vrstami [1].
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Ploskev za gozdni genetski monitoring sestavlja 50 razmnozevalno aktivnih dreves, ki so drugo od drugega oddaliena
najmanj 30 m. Ce drevo cveti, ga obravnavamo kot razmnozevalno aktivno. Ce ploskev vzpostaviiamo zunaj Gasa
cvetenja, lahko za prepoznavanje razmnozevalno aktivnih dreves uporabimo prsni premer in socialni polozaj drevesa,
pri Cemer se opiramo na strokovno znanje revirnega gozdarja. Pri postavijanju ploskve moramo drevesa oznaciti in
zapisati koordinate vseh dreves. Hkrati lahko izmerimo prsni premer in odvzamemo vzorce za ekstrakcijo DNK.

Potrebna oprema:
+ naprava za merjenje razdalje (priporoca se daljnogled z laserskim daljinomerom),
+ kompas,
* barva in Copi€ ali prSilka za oznacevanje dreves,
+ premerka za merjenje prsnega premera,

+ naprava GPS, ki je dovolj natanéna in omogoca shranjevanje koordinat dreves.
6.1 Vzpostavitev ploskve

6.1.1 Izbira srediS¢a ploskve

Splosni postopek za nakljucno izbiro mesta ploskve obsega korake, navedene v nadaljevanju (Slika 2a):
+ naklju¢na izbira tocke (zelena pika na Sliki 2a) na zemljevidu ob gozdni cesti ali poti, ki poteka ob sestoju,
« risanje Crte, ki je priblizno pravokotna na cesto, iz nakljuéno izbrane tocke na cesti,

+ naklju¢na izbira toCke na Crti (rdeCa pika na Sliki 2a) — ta toCka je sredisCe ploskve za gozdni genetski
monitoring.

Najmanjsa razdalja med izbrano sredi¢no toko in mejo sestoja mora biti vsaj 150 metrov. Ce izbrana sredigéna
toCka ne ustreza tej zahtevi, je treba izbrati novo tocko ob upostevanju protokola, opisanega zgoraj.

osrednje drevo
6 dreves
12 dreves

18 dreves

13 dreves

50 dreves

Slika 2: NakljuCna izbira srediSCa ploskve za gozdni genetski monitoring (a); izbira dreves okoli predhodno izbranega
osrednjega drevesa v koncentricnih krogih s polmeri, ki se povecuijejo za 30 metrov (b).

Namesto postopka, opisanega zgoraj, je mogoce uporabiti tudi orodja za ustvarjanje nakljuénih tock v programski
opremi GIS.

Koordinate izbrane toc¢ke je treba shraniti v napravi GPS, ki jo bomo uporabili na terenu.
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6.1.2 Vzpostavitev ploskve na terenu

Razmnozevalno aktivno drevo, ki je na terenu najblizie shranjenim koordinatam GPS, postane srediSCe ploskve
za monitoring in se oznaci s Stevilko 1.

Druga drevesa se izberejo okoli osrednjega drevesa v koncentricnih krogih s polmeri, ki se povecujejo za 30 metrov
(Slika 2b). Prvo drevo v vsakem od krogov se izbere naklju¢no, to pa se lahko naredi na razliéne nacine: z naklju¢nim
azimutom (Preglednica 1), doloCenim od osrednjega drevesa, s pomodjo smeri sekundnega kazalca na analogni uri
ali s katerim koli drugim pristopom, ki omogoca nepristransko izbiro. Preostala drevesa v vsakem od krogov izberemo
z ustreznim povecanjem azimuta, da zagotovimo najman;jSo razdaljo 30 metrov med katerima koli drevesoma:

+ +60° za prvi krog,
+ +30° za drugi krog,
+ +20° za tretji krog,
+ +15° za Cetrti krog.
Ce v notranjih treh krogih (Slika 2b) ni mogode najti Sestih, dvanajstih in osemnajstih dreves, izberemo dodatna

drevesa v zunanjem krogu. Zapisati moramo tudi koordinate vsakega drevesa (potrebujemo GPS).

Preglednica 1: Naklju¢no doloeni azimuti, ki jih lahko uporabimo za izbiro prvega drevesa v vsakem od krogov.

108 15 186 35 178 29 305 351 44 150
232 23 160 141 112 292 216 83 245 214

63 65 345 234 95 78 279 323 40 236
201 313 275 144 182 68 268 289 185 92
356 177 93 1 145 198 287 251 224 142

6.1.3 Oznacevanje dreves

Vsako izbrano drevo moramo oznaciti z ustrezno Stevilko in po moznosti z barvno ¢rto okoli debla za vecjo
vidnost dreves iz vseh smeri. Osrednje drevo (Stevilkka 1) oznadite z dvema &rtama ali ve¢, da se bo razlikovalo
od drugih dreves (Slika 3a). Stevilko je priporo&livo oznaditi na tisti strani drevesa, ki gleda stran od osrednjega
drevesa, saj tako lazje najdemo osrednje drevo, zlasti Ce stojimo ob zunanjih krogih ploskve (Slika 3b).

Slika 3: a) osrednje drevo na ploskvi za genetski monitoring je ozna&eno z vec¢ ¢rtami, da se razlikuje od drugih dreves;
b) Stevilke so oznaCene na izbranih drevesih tako, da gledajo stran od osrednjega drevesa.
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6.2 Vzpostavitev podploskev za monitoring mladja
Vzpostavitev podploskev z mladjem se opravi v Casu kalitve po mocnem ali masivnem obrodu.

Pomladitvena jedra iz zadnjega semenskega leta na terenu popiSemo in zabelezimo njihove lokacije (koordinate
GPS, stevilka drevesa, ki je najblizie pomladitvenemu jedru). Med vsemi popisanimi pomladitvenimi jedri jih
naklju¢no izberemo 20 za vzpostavitev podploskev. Ce je pomladitvenih jeder 20 ali manj, uporabimo vsa.

Znotraj vsakega pomladitvenega jedra postavimo podploskev za monitoring mladja s povrsino 1 m?, ki jo
oznacimo s kovinskimi palicami. Palice na vsakem oglis€u podploskve zapi¢imo v tla, kolikor je mogoce globoko,
da jih ne bi odstranile Zivali. Vrhove palic za boljSo vidnost pobarvamo.

6.3 Vzdrzevanje ploskve
6.3.1 SplosSno vzdrzevanje

Oznacbe dreves in podploskev za monitoring mladja redno (vsaki dve leti) pregledujemo in po potrebi popravimo.

6.3.2 NadomescCanje dreves

Ce opazovano drevo odmre ali se v okviru gospodarjenja poseka, ga moramo nadomestiti. Izberemo ustrezno
drevo, ki je najblizie odmrlemu in izpolnjuje zahtevo po najmanjsi oddaljenosti od najblizjega opazovanega drevesa
30 m. Ce to ni mogode, izberemo drevo z obrobja (najbolie na zunanjem krogu) ploskve za gozdni genetski
monitoring. Nadomestno drevo se oznaci z naslednjo prosto Stevilko, visjo od 50, tj. 51, 52, 53 itd., da ga lahko
jasno lo¢imo od prvotno izbranih 50 dreves.

Ce ima drevo pogkodovano kronjo, na primer zaradi vetroloma, ledoloma ali snegoloma, a lahko &e obrodi, ga
v monitoringu obdrzimo. Vzrok poskodbe je treba zabeleziti, saj lahko poSkodba vpliva na ugotovljene vrednosti
verifikatorjev in dodatnih informacij. Ce je koda prehuda in obrod ni ve& pri¢akovan, moramo opazovano drevo
nadomestiti.

7 Popis verifikatorjev in dodatnih informacij

Verifikatorje in dodatne informacije na ploskvi za monitoring redno popisujemo. Z verifikatorji spremljamo genetske
lastnosti populacije ter njeno prilagajanje okoljskim spremembam in/ali gospodarjenju, dodatne informacije pa
popisujemo za lazje tolmadenje verifikatorjev.

Pri popisu verifikatorjev na visjih ravneh (standardna, napredna) moramo popisati tudi podatke za niZje ravni
(osnovna, standardna). Pri popisu dodatnih informacij tega ni treba storiti.

7.1 Protokoli za popis verifikatorjev
7.1.1 Mortaliteta/prezivetje

Mortaliteta opisuje mortaliteto odraslin dreves in naravnega mladja. Nasprotni pojem, prezivetje, pomeni drevesa,
ki so od zadnje ocene Se ziva. Oba parametra se izrazata v relativnih enotah, tj. delezu odmrlih oziroma prezivelih
dreves. Prezivetje izraCunamo s formulo 1 — smrtnost.

7111 Odrasla drevesa: osnovna, standardna in napredna raven

Verifikator mortaliteta odraslih dreves ocenimo tako, da prestejemo preostala ziva oznacena drevesa vsakih 10
let in po vsakem ekstremnem vremenskem pojavu/motnji. Mortaliteta je razlika med zaCetnim Stevilom oznacCenih
dreves in Stevilom Se zivih dreves izmed prvotnih 50 dreves.
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Preglednica 2: Seznam verifikatorjev in dodatnih informacij s kratkim opisom in pogostostjo opazovanja za terensko
popisovanje na ploskvah za monitoring bukve.

Ime Osnovna raven Standardna raven Napredna raven

Odrasla drevesa: Stetje
preostalih oznacenih dreves

vsakih 10 let in po vsakem Enaka kot osnovna raven Enaka kot osnovna raven
Mortaliteta/ ekstremnem vremenskem
prezivetje pojavu/motnii
Stetje preostalega mladja na
Miladje: / podploskvah za monitoring Enaka kot standardna raven
mladja, dvakrat na desetletje
N Opazovanije na ravni posameznih Kot standardna raven, vendar
5 Cvetenie Ocena na ravni sestoja, vsako  dreves ob dveh obilnih cvetenjin  se dodatno popisejo tudi faze
_§ I leto na desetletje, najbolie v razvoja zenskih in moskih
= enakomernih ¢asovnih razmikih* cvetov”
G) ~
= Stetje plodoyv, v istem letu kot
Opazovanje na ravni posameznih ocena cvetenja na napredni
Obrod Ocena na ravni sestoja, vsako dreves, v istem letu kot ocena ravni, ne glede na jakost
leto cvetenja na standardni ravni (ne  obroda* Za vsak ocenjeni obrod
glede na jakost obroda)* naberemo tudi semena za
laboratorijske analize
Stetje mladja ustrezne starosti Stetie mladja ustrezne starosti
Obilnost miadia Ocena na ravni sestoja, vsako  na podploskvah z mladjem v 1. na podploskvah z mladiem v
! leto in 6. letu po vsakem ocenjenem 1., 6., 11.in 16. letu po vsakem
obrodu ocenjenem obrodu
Porazdelitev
debelinskih / Meritev vsakih 10 let Enaka kot standardna raven
razredov
2 Porazdelitev
& viSinskih / Meritev vsakih 10 let Enaka kot standardna raven
% razredov
£ Olistanie / Opazovanje na ravni posameznih Opazovanje na ravni posameznih
g I dreves, vsakih 5 let dreves, vsako leto
©
8 Senescenca / Opazovanje na ravni posameznih Opazovanje na ravni posameznih
@) dreves, vsakih 5 let dreves, vsako leto
. Opazovanje na ravni posameznih
Uibgjgg.?t / / dreves, ob vsakem ocenjenem
I obilnem cvetenju

* Najbolje je, da vsako desetletje ocenimo vsaj en obilen obrod. Vendar pa vsakemu obilnemu cvetenju ne sledi nujno obilen obrod.
Ce ocenjenemu cvetenju ne sledi obilen obrod, moramo oceno cvetenja in obroda ponoviti ob naslednjem obilnem cvetenju, ne
glede na to, koliko ¢asa prete¢e med zaporednima obilnima cvetenjema. Obilno cvetenje in obrod prepoznamo z opazovanjem
na osnovni ravni.

71.1.2 Mladje: standardna in napredna raven

Mortaliteto mladja izraCunamo iz ocen verifikatorja obilnosti mladja (razdelek 7.1.4). Mortaliteta je razlika med
zacetnim Stevilom mladja in Stevilom Se Zivega mladja ob zadnjem Stetju. Za vsako ocenjevanje obilnosti mladje
najprej prestejemo v letu kalitve in nato 5 let kasneje na standardni ravni, na napredni ravni pa Se 10 in 15 let
kasneje. Na standardni ravni za vsako ocenjevanije izracunamo mortaliteto po petih letih, na napredni ravni pa Se
po 10 in 15 letih. Obilnost mladja se ocenjuje dvakrat na desetletje, najbolje priblizno vsakih pet let.

7.1.2 Cvetenje

Ta verifikator opisuje jakost cvetenja in delez dreves, ki cvetijo. V srednji Evropi ga je mogod&e popisati od aprila
do maja.
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71.21 Osnovna raven

Ta verifikator popisemo vsako leto na ravni sestoja. Popis opravimo, ko je cvetenje v polnem zamahu. Povprecno
stanje ocenimo po pregledu celotne ploskve za monitoring. Zabelezimo dva rezultata, enega za jakost cvetenja,
izraZzenega kot povprecni delez kroSnje s cvetovi, in drugega za delez cvetocih dreves v sestoju.

Sifra Jakost cvetenja na ravni sestoja Povprecni delez kroSnje s cvetovi (%)
1 Brez cvetenja: na drevesih ni cvetov ali so cvetovi le ponekod. 0-10
2 Sibko cvetenje: na drevesih je nekaj cvetov. >10-30
3  Zmerno cvetenje: na drevesih je zmerno Stevilo cvetov. > 30-60
4 Mocno cvetenje: na drevesih je veliko Stevilo cvetov. > 60-90
5 Masivno cvetenje: na drevesih je ogromno Stevilo cvetov. > 90
Sifra Delez dreves v sestoju z navedeno jakostjo cvetenja (%)
1 0-10
2 > 10-30
3 > 30-60
4 > 60-90
5 > 90

71.2.2 Standardna raven

Ta verifikator popiSemo ob dveh obilnih cvetenjih na desetletje, najbolie v enakomernih ¢asovnih razmikih.
PopiSemo ga na ravni posameznih dreves za vseh 50 opazovanih dreves. Cvetenje je obilno, ko je na osnovni
ravni ocenjeno kot moc¢no ali masivno (Sifra 4 ali 5) in je delez dreves z navedeno stopnjo jakosti cvetenja vedji
od 60 % (Sifra 4 ali 5). Popis opravimo, ko je cvetenje v polnem zamahu. Za vsako drevo navedemo en rezultat.

Sifra Jakost cvetenja Delez krosnje s cvetovi (%)
1 Brez cvetenja: na drevesu ni cvetov ali so cvetovi le ponekod. 0-10
2 Sibko cvetenje: na drevesu je nekaj cvetov. > 10-30
3 Zmerno cvetenje: na drevesu je zmerno Stevilo cvetov. > 30-60
4 Mocno cvetenje: na drevesu je veliko Stevilo cvetov. > 60-90
5 Masivno cvetenje: na drevesu je ogromno Stevilo cvetov. > 90

7.1.2.3 Napredna raven

Ta verifikator popiSemo ob dveh obilnih cvetenjih na desetletje, najbolie v enakomernih ¢asovnih razmikih.
PopiSemo ga na ravni posameznih dreves za vseh 50 opazovanih dreves. Cvetenje je obilno, ko je na osnovni
ravni ocenjeno kot moc¢no ali masivno (Sifra 4 ali 5) in je delez dreves z navedeno stopnjo jakosti cvetenja vediji od
60 % (Sifra 4 ali 5). PovpreCno sta potrebna dva obiska ploskve; prvi dovolj zgodaj, da opazujemo zgodnje faze
cvetenja, in drugi, ko je cvetenje v polnem razmahu.
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Za vsako drevo navedemo tri rezultate: faza zenskega cvetenja, faza moSkega cvetenja in delez krosnje s cvetovi.
Delez kro8nje s cvetovi se nanasa na skupno Stevilo cvetov (moski + zenski) na drevesu. Faze cvetenja prikazuje
Slika 4.

1 Zenski cvet polno razvit

2 Plodovi ali oreski so polno razviti, vendar ovoji oreskov Se niso odprti

1 PodaljSan pecelj — zaprti cvetovi (zeleno)

2 Pradniki spros¢ajo pelod (rumeno)

3 Prazni prasdniki (pelod sproscen) (rjavo)

0-10
>10-30
> 30-60
> 60-90

>90

O || —

Dodatno informacijo Usklajenost cvetenja lahko ocenimo na podlagi rezultatov za zensko in mosko cvetenje, ki
ju popise ta verifikator.

Slika 4: Slikovni vodnik za opisovanje faz Zzenskega (a) in moskega cvetenja (b) na napredni ravni verifikatorja Cvetenje.

9
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7.1.3 Obrod

Ta verifikator opisuje prisotnost plodov in njihovo obilnost. Podatke za ta verifikator zbiramo v Casu obroda, v

srednji Evropi od avgusta do oktobra.

7.1.3.1 Osnovna raven

Ta verifikator popiSemo vsako leto na ravni sestoja. Povpre¢no stanje ocenimo po pregledu celotne ploskve za
monitoring. Zabelezimo dva rezultata, enega za jakost obroda in drugega za delez dreves v sestoju, ki so obrodila.

Sifra Jakost obroda na ravni sestoja

Povprecni delez kroSnje s plodovi (%)

1 Brez obroda: na drevesih ni plodov ali so plodovi le ponekod. 0-10
2 Sibek obrod: na drevesih je nekaj plodov. > 10-30
3  Zmeren obrod: na drevesih je zmerna koli¢ina plodov. > 30-60
4 Mocen obrod: na drevesih je veliko plodov. > 60-90
5 Masiven obrod: na drevesih je ogromno plodov. > 90
Sifra Delez dreves v sestoju z navedeno jakostjo obroda (%)
1 0-10
2 > 10-30
3 > 30-60
4 > 60-90
5 > 90

7.1.3.2 Standardna raven

Ta verifikator popiSemo v istih letih kot oceno cvetenja na standardni ravni (ne glede na jakost obroda). Popisemo
ga naravni posameznih dreves za vseh 50 opazovanih dreves. Popis opravimo, preden plodovi zacnejo odpadati.

Za vsako drevo navedemo en rezultat.

Najbolje je, da po opazenih obilnih cvetenjih zajamemo vsaj en obilen obrod na desetletje. Vendar pa vsakemu
obilnemu cvetenju ne sledi nujno obilen obrod. Ce ocenjenemu cvetenju ne sledi obilen obrod, moramo oceno
cvetenja in obroda ponoviti ob naslednjem obilnem cvetenju, ne glede na to, koliko ¢asa pretece med zaporednima
obilnima cvetenjema. Obilen obrod prepoznamo z opazovanjem na osnovni ravni. Obrod je obilen, ko je na
osnhovni ravni ocenjen kot moden ali masiven (Sifra 4 ali 5) in je delez dreves z navedeno stopnjo jakosti obroda

vecji od 60 % (Sifra 4 ali 5).

Sifra Jakost obroda

Delez krosnje s plodovi (%)

1 Brez obroda: na drevesu ni plodov ali so plodovi le ponekod. 0-10
2 Sibek obrod: na drevesu je nekaj plodov. > 10-30
3 Zmeren obrod: na drevesu je zmerna koli¢ina plodov. > 30-60
4 Mocen obrod: na drevesu je veliko plodov. > 60-90
5 Masiven obrod: na drevesu je ogromno plodov. > 90

7.1.3.3 Napredna raven

Ta verifikator popiSemo na ravni posameznih dreves za vseh 50 opazovanih dreves v istih letih kot oceno cvetenja
na napredni ravni, ne glede na jakost obroda. Popis opravimo, preden plodovi zacnejo odpadati. Za vsako drevo
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navedemo en rezultat in zabelezimo kateri del kroSnje smo opazovali. Obenem naberemo seme za testiranje
semen in genetsko analizo za verifikatorje in dodatne informacije na napredni ravni.

Najbolje je, da po opazenih obilnih cvetenjih zajamemo vsaj en obilen obrod na desetletje. Vendar pa vsakemu
obilnemu cvetenju ne sledi nujno obilen obrod. Ce ocenjenemu cvetenju ne sledi obilen obrod, moramo oceno
cvetenja in obroda ponoviti ob naslednjem obilnem cvetenju, ne glede na to, koliko ¢asa pretece med zaporednima
obilnima cvetenjema. Obilen obrod prepoznamo z opazovanjem na osnovni ravni. Obrod je obilen, ko je na
osnovni ravni ocenjen kot moden ali masiven (Sifra 4 ali 5) in je delez dreves z navedeno stopnjo jakosti obroda
vedji od 60 % (Sifra 4 ali 5).

Verifikator popiSemo tako, da skozi daljnogled prestejemo plodove. Uporabimo povprecni rezultat treh zaporednih
Stetij. Rezultat vsakega Stetja je Stevilo plodov, ki jih opazovalec presteje v 30 sekundah. Pri vseh drevesih moramo
preucCevati isti del kroSnje. Ko izberemo del krosnje, ki ga bomo opazovali, moramo ob vsakem naslednjem
spremljanju tega verifikatorja izbrati isti del kroSnje. Zgornja tretjina kronje je za Stetje ustreznejSa od spodnjega
in srednjega dela.

Zabelezimo dve vrednosti, Stevilo plodov in opazovani del kroSnje.

Stevilo plodov, prestetin v 30 sekundah (povpredje 3 Stetij)
X

Sifra Opazovani del kro$nje

1 Spodnii
2 Srednji
3  Zgomnii

7.1.4 Obilnost mladja

Ta verifikator opisuje prisotnost in obilnost mladja na ploskvi za monitoring.

71.41 Osnovna raven

Ta verifikator popiSemo na ravni sestoja, jeseni vsako leto. Za oceno uporabimo strokovno mnenje glede na
stanje na celotni ploskvi za monitoring. Zabelezimo dve vrednosti, eno za novo mladje (mladje, ki je vzkalilo v
istem letu kot se opravlja opazovanje) in eno za starejSe mladje (mladje starejSe od enega leta).

Sifra Opis: novo mladje (mladje starosti do enega leta)

1a Na ploskvi za monitoring ni novega mladja ali ga je zelo malo

2a  Na ploskvi za monitoring je zadostna koli¢ina novega mladja

Sifra Opis: starej$e mladje (mladje starej$e od enega leta)

1b  Na ploskvi za monitoring ni starejSega mladja ali ga je zelo malo

2b  Na ploskvi za monitoring je zadostna koli¢ina starejSega mladja

71.4.2 Standardna raven

Ta verifikator popisemo tako, da prestejemo mladje starosti do enega leta 1. jesen po vsakem ocenjenem obrodu
(leto obroda Stejemo kot leto 0) in 6. jesen po obrodu (takrat Stejemo 5 let staro mladje).

Stetje mladija:
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Po vzpostavitvi podploskev za monitoring mladja moramo presteti vse mladje bukve starosti do enega leta na
vsaki izmed 20 podploskev. StarejSega bukovega mladja na podploskvah naravnega mladja ne Stejemo. Pri
naslednjem Stetju Stejemo samo miladje ustrezne starosti, npr. v 6. letu Stejemo petletno mladije.

Rezultat Stetja mladja na podploskvi
X

Mortaliteto/prezivetie mladja izraCunamo iz vrednosti, zabelezenih za ta verifikator.

Vzpostavitev podploskev je opisana v razdelku 6.2, VVzpostavitev podploskev za monitoring mladja.

71.4.3 Napredna raven

Ta verifikator popiSemo tako, da na vsaki od 20 podploskev z mladjem prestejemo mladje 1. jesen po vsakem
ocenjenem obrodu (leto obroda Stejemo kot leto 0) ter 6., 11. in 16. jesen po tem obrodu. Pri vsakem Stetju
Stejemo samo mladje ustrezne starosti: 1. jesen mladje starosti do enega leta, 6. jesen 5-letno mladje, 11. jesen
10-letno mladje itn.

Preglednica 3: Casovni potek ocenjevanja obilnosti mladja. V tem primeru se prvi obrod zgodi v 2. letu monitoringa,
drugi ocenjeni obrod pa pet let pozneje, tj. v 7. letu monitoringa. Po vsakem ocenjenem obrodu se vzpostavi novih
dvajset podploskev za monitoring mladja. Monitoring obilnosti mladja se za vsako skupino 20 podploskev opravi vsakih
pet let. Obrodi, iz katerih je zrastlo ocenjevano mladje, in Casovni potek ocenjevalnih dejavnosti so obarvani z enako
barvo. Po zadnjem Stetju mladja se monitoring obilnosti mladja na ustrezni skupini podploskev ustavi in podploskve se
ukingjo. S — standardna raven; N — napredna raven.

Leto monitoringa 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 21 22 23
Obrod . . . o
Ocena mladja za 1. ocenjeni
obrod [let] 01 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 21
Vzpostavitev podploskev z
; SN
mladjem
Stetje obilnosti mladja SN SN N N
Ocena mladja za 2. ocenjeni
obrod [ief] 01 2 3 4 5 6 7 8 9 1011 12 183 14 15 16
Vzpostavitev podploskev z SN
mladjem
Stetje obilnosti mladja SN SN N N

Mortaliteto/preZivetie mladja izraunamo iz vrednosti, zabelezenih za ta verifikator.

Vzpostavitev podploskev je opisana v razdelku 6.2, Vzpostavitev podploskev za monitoring mladja, Stetje pa v
razdelku 7.1.4.2, Standardna raven.
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7.2 Protokoli za popis dodatnih informacij
7.2.1 Porazdelitev debelinskih razredov
7.21.1 Standardna in napredna raven

Prsni premer popiSemo na ravni posameznih dreves za vseh 50 opazovanih dreves vsakih 10 let. Prsni premer
je premer debla na visini 1,30 m, tj. priblizno v viini prsi odraslega &loveka. Ce ima drevo ve& kot eno deblo,
izmerimo vsa in zabelezimo povprecno vrednost (vendar se skuSamo izogniti drevesom s Stevilnimi majhnimi
debli). V opombe zapi§emo, da je drevo veddebelno, in zabeleZimo tevilo izmerjenih debel. Ce je drevo nagnjeno,
prsni premer izmerimo pravokotno na drevesno deblo. Prsni premer lahko izmerimo na dva nacina:

1) s premerko: v tem primeru izmerimo dva premera, pravokotno eden na drugega, in izratunamo povprecje;

2) z meritvijo obsega drevesa, iz katerega izradunamo premer (delimo ga s Stevilom 11, ~ 3,14, ali uporabimo
pi-meter).

Prsni premer zapisujemo v cm. Pri vsakem naslednjem merjenju moramo uporabiti isto merilno metodo.

7.2.2 Porazdelitev viSinskih razredov
7.2.2.1 Standardna in napredna raven

Visino popiSemo na ravni posameznih dreves za vseh 50 opazovanih dreves vsakih 10 let. Visino izmerimo od tal
do najvisjega dela krosnje, najbolje s klinometrom ali viSinomerom (npr. Vertex). Visino belezimo v metrih na eno
decimalno mesto natanéno. Ce je kro$nja poskodovana, moramo v opombe zapisati tudi to, skupaj z razlogom
poskodbe.

7.2.3 Olistanje

Opisuje proces razvoja listov. Popis te dodatne informacije opravimo samo na standardni in napredni ravni.
Podatke za olistanje zbiramo od konca marca (v srednji Evropi) do takrat, ko imajo vsa opazovana drevesa polno
razvite liste.

7.2.3.1 Standardna raven

Na standardni ravni olistanje popiSemo na ravni posameznih dreves za vseh 50 opazovanih dreves vsakih pet let.
Zanimata nas zadetek (3. faza) in konec olistanja (5. faza). Opazovanje se preneha, ko vsa drevesa dosezejo 5.
fazo. Obi¢ajno je potrebnih Sest obiskov. Za vsako drevo zabelezimo dve oceni: faza olistanja in delez kro$nje z
navedeno fazo olistanja. Faze olistanja prikazuje Slika 5.

Sifra Faza olistanja

1 Spedizimski brst

2 Brsti so napeti in podaljsani
3  Brsti se zagenjajo odpirati (viden je prvi zeleni del)
4 Pojavijati se zacenjajo zaprti listi z dlacicami; vidni so posamezni zaprti listi z dlagicami
5  Listi so popolnoma razprti, gladki in svetli
Sifra Delez krosnje z navedeno fazo olistanja (%)
1 > 0-33
2 > 33-66
3 > 66-99
4 100
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Slika 5: Slikovni vodnik za opisovanje olistanja na standardni in napredni ravni za dodatno informacijo Olistanje.

7.2.3.2 Napredna raven

Na napredni ravni olistanje popiSemo na ravni posameznih dreves za vseh 50 opazovanih dreves vsako leto na
enak nacin kot na standardni ravni. Ve¢ podrobnosti je v razdelku 7.2.3.1, Standardna raven.

7.2.4 Senescenca

Senescenca opisuje proces senescence listov. Popis te dodatne informacije opravimo samo na standardni in
napredni ravni.

7.2.41 Standardna raven

Na standardni ravni senescenco popiSemo na ravni posameznih dreves za vseh 50 opazovanih dreves vsakih
pet let. Zanima nas 3. faza, ko so listi rumeni in v njih ve¢ ne poteka fotosinteza. Opazovanje se preneha, ko vsa
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Slika 6: Slikovni vodnik za opisovanje senescence na standardni in napredni ravni za dodatno informacijo senescenca.

drevesa dosezejo 3. fazo. ObiCajno sta potrebna dva obiska ploskve. Za vsako drevo zabelezimo dve oceni: faza
senescence in delez kroSnje z navedeno fazo senescence. Faze senescence prikazuje Slika 6.

Listi so zeleni

Listi so zelene barve, ki se spreminja v rumeno (zelenkasto rumena)

Listi so rumene barve, ki se spreminja v rjavo (rjavkasta)

AW IN |

Listi so rjavi/odpadli

> 0-33
> 33-66
> 66-99

100

AN

7.2.4.2 Napredna raven

Senescenco popiSemo na ravni posameznih dreves za vseh 50 opazovanih dreves vsako leto na enak nacin kot
na standardni ravni. Ve& podrobnosti je v razdelku 7.2.4.1, Standardna raven.

7.2.5 Usklajenost cvetenja

7.2.5.1 Napredna raven
Usklajenost cvetenja spremljamo samo na napredni ravni na podlagi podatkov, zbranih za verifikator Cvetenje. S
to dodatno informacijo ugotavlijamo, ali sta mosko in zensko cvetenje v spremljanem sestoju ¢asovno usklajena.

Za vzpostavitev ploskve uporabite obrazec »GGM - Opis ploskve«
Za popis verifikatorjev uporabite obrazec: »GGM - Terenski verifikatoriji«

Za popis dodatnih informacij uporabite obrazec: »GGM - Terenske dodatne informacije«

9
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1 Povzetek

Veliki jesen (Fraxinus excelsior L.) je poligamna listopadna drevesna vrsta, razsirjena po vsej Evropi razen v najbolj
suhih sredozemskih predelih. Veliki jesen lahko tvori Ciste sestoje, vendar se pogosteje pojavija kot manjsinska
vrsta v manjsih skupinah dreves v mesanih sestojih. V tesnem sorodu je s poljskim jesenom (F. angustifolia Vahl.),
s katerim se tudi kriza. Zaradi velikega ekoloskega pomena in uporabnosti v lesni industriji je ta vrsta, ki jo mocno
ogroza jesenov 0zig, prvovrsten kandidat za genetski monitoring.

V teh smernicah so na kratko opisani veliki jesen, njegovo razmnozevanije, okolje in nevarnosti. Smernice vsebuijejo
tudi napotke za vzpostavitev ploskve za genetski monitoring in popis vseh terenskih verifikatorjev in dodatnih
informacij.

2 Opis vrste

Veliki jesen (Slika 1) je listopadno drevo, ki je lahko v starosti od 90 do 120 let visoko do 40 m [1]. KroSnja je
nepravilna z mocnimi vejami, v gozdnih sestojih je podaljSana [1]. Skorja je bledo rjava do siva in s staranjem
postane razpokana [2]. Pozimi drevo zlahka prepoznamo po gladkih vejicah z opaznimi Ernimi zametastimi
brsti na nasprotnih straneh. Listi so pernato sestavljeni, obi¢ajno iz 7 do 13 jajCastih listiCev z dolgimi konicami,
vkljucno z enim dodatnim »terminalnim« listiC¢em na koncu [2, 3] (Slika 2a). Listi so dolgi do 35 cm [2], svetlo zeleni
na spodniji in zeleno sivi na zgorniji strani.

\
i\
\ )

S

(.

Slika 1: Habitus velikega jesena (F. excelsior).

Veliki jesen je v tesnem sorodu z vrsto F. angustifolia. NajzanesljivejSa lastnost, po kateri ju lahko razlikujemo, je
oblika socvetja; pri velikem jesenu je socvetje razvejano, medtem ko ima pri F. angustifolia obliko preprostega
nerazvejanega grozda [3]. Vendar pa imajo nekatera drevesa F. excelsior meSana socvetja z dvospolnimi
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cvetovi samo na glavni osi in moskimi cvetovi samo na sekundarnih vejah socvetij, zato lahko pride do napacne
razpoznave, saj je po odpadu moskih cvetov nastali grozd lahko videti kot nerazvejani grozd F. angustifolia [3]. Na
obmodijih, Kjer vrsti rasteta skupaj, so bili opazeni krizanci [2, 3].

Slika 2: Morfoloski znaki za razlikovanje med F. excelsior (a) in F. angustifolia (D).

3 Razmnozevanje

Veliki jesen je poligamen. Lahko razvije samo moska ali samo zenska socvetja na enem drevesu, enospolna
socvetja s samo moskimi in zenskimi socvetji, ki rastejo na istem drevesu, ali celo dvospolna socvetja [1, 2, 3].
Zmozen je samooprasitve [3]. Vendar pa semena, nastala po samooprasitvi, tezje preZivijo zaradi izroda, zato je
vrsta morda funkcionalno dvodomna [3]. Moska in zenska socvetja so vijoliCasta in se v srednji Evropi pojavijo
med marcem in aprilom, pred spomladanskim olistanjem, v suli¢astih Sopih na koncih vejic. Mladi listi se razvijejo
po koncu cvetenja, iz poganjkov, ki zrasejo iz terminalnih brstov. ZaCetek olistanja je razliCen glede na populacijo
in se iz leta v leto spreminja; cvetenje in olistanje sta zgodnejSa, Ce je bila zima mila [3].

Ko veter opraSi Zenska socvetja, se pozno poleti in jeseni razvijejo v jasno vidne krilate plodove — krilate oreske.
Z dreves padajo pozimi in zgodaj spomladi, ve¢inoma jih raznese veter [1, 2, 3]. PosamiCna drevesa zacnejo
cveteti pri 15 do 20 letih, drevesa v sestoju pri starosti okrog 30 let. Cvetijo v neenakomernih presledkih [1].
Dormanca semena pred kalitvijo navadno traja dve zimi, lahko tudi dlje, na suhih ali visokih rastiS¢ih do Sest let
2, 3l.

Veliki jesen kaZe lastnosti, ki ga uvréajo na vmesno podrocje med pionirsko in klimaksno vrsto. Ceprav se
ucinkovito razsirja in naravno pomlajuje, je tekmovalna sposobnost vrste velika le, kadar so izpolnjene njene
ekoloske potrebe [2, 3]. Vegetativha obnova po secnji na panj je dobra [3].
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3.1 Prepoznavanje spola drevesa

Moska drevesa so tista, na katerih je vecina socvetij moskih. To kategorijo lahko nadalje delimo na popolnoma
moska drevesa (s samo moskimi socvetji) in drevesa z meSanimi moskimi in dvospolnimi socvetji. Ta meSana
mosko-dvospolna drevesa lahko tvorijo nekaj semen [3].

Zenska drevesa so tista z vecinoma Zenskimi socvetji in tvorijo semena [3].

Dvospolna drevesa so tista z veCinoma dvospolnimi socvetji. VeCinoma tvorijo semena, lahko pa nekaj semen
tudi zaplodijo, saj proizvajajo pelod. Dvospolna drevesa lahko spreminjajo spol in v semenskih letih postajajo bolj
zenska ali bolj moska [3].

4 Okolje

Veliki jesen je razSirjen po vsej Evropi, ne raste le v najbolj suhih sredozemskih predelih, saj ne prenasa daljSih
poletnih sus, in v severnih borealnih predelih, kjer mladju preti poznospomladanska pozeba [1, 2, 3]. Najbolje
uspeva v bogatih tleh s pH nad 5,5, njegova lokalna porazdelitev je odvisna od tal. Jesen dobro prenasa sezonsko
zastajanje vode, daljSih poplav pa ne prenese [2]. VeCinoma je manjSinska drevesna vrsta in redko tvori Ciste
sestoje; pogosteje se pojavlja v majhnih skupinah v mesanih sestojih [2].

5 Ogrozenost

Veliki jesen trenutno najbolj ogroza gliva Hymenoscyphus fraxineus (T. Kowalski) Baral, Queloz & Hosoya (prej
Chalara fraxinea). Bolezen, ki so jo leta 1992 odkrili na Poljskem, je danes razsirjena po vsej Evropi in v Stevilnin
drzavah je prizadetih do 80 ali 90 % dreves. Med simptomi so hudo odpadanije listov, venenje, nekroze debelne

Slika 3: Jesenov krasnik, nova nevarnost velikemu jesenu (a), in jesenov rak (b).
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skorje in razbarvanost lesa. Prizadeti so jeseni vseh velikosti in starosti (odrasla drevesa in mladje). Bolezen
se po opazanijih &iri s hitrostjo do 20 ali 30 km na leto. Siri se s sporami, pa tudi prek rastlinskega materiala.
Jesen ogrozajo Se povrozCitelji jesenovega raka Neonectria ditissima (Tul. & C. Tul) Samuels & Rossman in
Pseudomonas savastanoi (Janse) Gardan, et al., Phyllactinia fraxini (DC.) Fuss, Armillaria gallica Marxm. &
Romagn. idr. [2, 4] (Slika 3b).

UnicujoCe posledice bi lahko imel jesenov krasnik (Agrilus planipennis Fairmaire), hroS¢, ki izvira iz Azije in vzhodne
Rusije (Slika 3a). Odrasle zuzelke jedo jesenove liste, liinke pa se prehranjujejo s floemom in s tem ubijejo drevo.
Krasnika so leta 2007 opazili v zahodni Rusiji in na Svedskem, kar je zelo zaskrbljujo&e, saj bi se lahko razsiril po
vsej Evropi in do konca unicil Se preostali jesen, kot se je zgodilo v ZDA [2, 4].

6 Vzpostavitev in vzdrzevanje ploskve

Ploskev za gozdni genetski monitoring sestavlja 50 razmnozevalno aktivnih dreves, ki so drugo od drugega
oddaljena najmanj 30 m. Ce drevo cveti, ga obravnavamo kot razmnozevalno aktivno. Ce ploskev vzpostavljamo
zunaj ¢asa cvetenja, lahko za prepoznavanje razmnozevalno aktivnih dreves uporabimo prsni premer in socialni
polozaj drevesa, pri Eemer se opiramo na strokovno znanje revirnega gozdarja. Pri postavljanju ploskve moramo
drevesa oznaciti in zabeleziti koordinate vseh dreves. Hkrati lahko izmerimo prsni premer in odvzamemo vzorce
za ekstrakcijo DNK.

Ker je veliki jesen veCinoma manjSinska* drevesna vrsta, je potrebna predhodna preucitev terena; velikost in
oblika ploskve za genetski monitoring morata biti prilagojeni tako, da ploskev vsebuje 50 razmnozevalno aktivnih
dreves. Petindvajset dreves mora biti funkcionalno zenskih, petindvajset pa funkcionalno moskih. Dvospolna
drevesa so pogosto funkcionalno zenska, saj tvorijo veliko semen. Ker lahko dvospolna drevesa spreminjajo spol
in v semenskih letih postajajo bolj zenska ali bolj moska, se lahko dejanski delez funkcionalno zenskih oziroma
moskih dreves z leti spreminja.

+ Velikijesen se v ve€jem delu naravnega obmocja razSirjenosti, tudi Sloveniji, pojavlja kot manjSinska drevesna
vrsta. Na lokacijah Kjer tvori sestoje, pa je ploskev za genetski monitoring potrebno vzpostaviti v skladu s
smernicami za sestojne vrste, npr. navadno bukev (Fagus sylvatica L.).

Potrebna oprema:
+ naprava za merjenje razdalje (priporoca se daljnogled z laserskim daljinomerom),
+ kompas,
* barva in Copi€ ali prSilka za oznacevanje dreves,
+ premerka za merjenje prsnega premera,

+ naprava GPS, ki je dovolj natanéna in omogoca shranjevanje koordinat dreves.

6.1 Vzpostavitev ploskve
6.1.1 Izbira ploskve

NajustreznejsSi Cas za zaCetna dela pri vzpostavljanju ploskve za monitoring F. excelsior je spomladi, ko drevesa
cvetijo. V tem Casu vsa drevesa v sestoju kartiramo z napravo GPS in popiSemo njihov spol. Poleti, ko drevesa
obrodijo, popisemo funkcionalni spol dvospolnih dreves.

Ko smo popisali spol (in funkcionalni spol dvospolnih dreves), GPS-lokacije vseh dreves vnesemo na karto
v programu GIS kot sloj to¢kovnih objektov. Naklju¢no izberemo petdeset tock, ki predstavijajo drevesa, pri
¢emer morajo biti toCke med seboj oddaljene najmanj 30 m, z razmerjem 50 % funkcionalno moskih in 50 %
funkcionalno Zzenskih dreves, vkljuéno z moskimi, zenskimi in dvospolnimi drevesi. Da bi se izognili napakam pri
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meritvah GPS, priporo€amo, da je razdalja med drevesi vsaj 35 m (prilagoditev najmanjSe razdalje na 35 m). Pri
postavljanju ploskve moramo ta vnaprej izbrana drevesa na terenu identificirati in oznaciti (Slika 4a).

Ce za ugotavljanje spola dreves nista mogo&a dva obiska terena, moramo ploskev vzpostaviti poleti: popisemo
spol dreves in nato naklju¢no izberemo 25 funkcionalno moskih (drevesa brez obroda) in 25 funkcionalno Zzenskih
(drevesa, ki so obrodila).

6.1.2 Postavitev ploskve na terenu

Drevesa, ki smo jih v pisarni nakljuno izbrali, s pomocjo GPS v gozdnem sestoju poi&emo in oznacimo. Se
enkrat preverimo, ali je razdalja med drevesi najmanj 30 m.

Slika 4: Na karti prikazane lokacije naklju¢no izbranih dreves, ki rastejo v ve¢ manjsih skupinah (a); vsako izbrano drevo
na ploskvi za genetski monitoring je potrebno oznaditi z ustrezno Stevilko (slika prikazuje ploskev za genetski monitoring
navadne bukve (Fagus sylvatica L.) v Sloveniji). Za izboljSanje vidnosti izbranih dreves iz vseh smeri se priporoCa, da se
poleg Stevilke narise tudi Crto okoli celotnega obsega debla.

6.1.3 Oznacevanje dreves

Vsako izbrano drevo moramo oznaditi z ustrezno Stevilko (od 1 do 50) in po moznosti z barvno ¢rto okoli debla
za vecjo vidnost iz vseh smeri (Slika 4b).

6.2 Vzpostavitev podploskev za monitoring mladja

Vzpostavitev podploskev z mladjem se opravi v asu kalitve dve ali veC let po mo¢nem ali masivnem obrodu;
Casovni zamik je odvisen od trajanja dormance semena v posamezni populaciji.

Naravna pomladitvena jedra iz zadnjega semenskega leta na terenu popiSemo in zabelezimo njihove lokacije
(koordinate GPS, Stevilka drevesa, ki je nablizie pomladitvenemu jedru). Med vsemi popisanimi pomladitvenimi
jedri jih nakljucno izberemo 20 za vzpostavitev podploskev z mladjem. Ce je naravnih pomladitvenih jeder 20 ali
manj, uporabimo vsa.

Znotraj vsakega naravnega pomladitvenega jedra postavimo podploskev za monitoring mladja s povrsino 1 m?,
ki jo oznacimo s kovinskimi palicami. Palice na vsakem ogliSCu podploskve zapi¢imo v tla, kolikor je mogoce
globoko, da jih ne bi odstranile zivali. Vrhove palic za boljSo vidnost pobarvamo.
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6.3 Vzdrzevanje ploskve
6.3.1 SploSno vzdrzevanje

Oznacbe dreves in podploskev redno (vsaki dve leti) pregledujemo in po potrebi popravimo.

6.3.2 Nadomescanje dreves

Ce opazovano drevo odmre ali se v okviru gospodarjenja poseka, ga moramo nadomestiti. Izberemo ustrezno
drevo, ki je najblizie odmrlemu in izpolnjuje zahtevo po najmanjsi oddaljenosti od najblizjega opazovanega drevesa
30 m. Nadomestno drevo se oznadi z naslednjo prosto Stevilko, vi§jo od 50, tj. 51, 52, 53 itd., da ga lahko jasno
lo¢imo od prvotno izbranih 50 dreves.

Ce ima drevo poskodovano krodnjo, na primer zaradi vetroloma, zledoloma ali snegoloma, a lahko Se obrodi,
ga v monitoringu obdrzimo. Vzrok poskodbe je potrebno zabeleziti, saj poskodbe krosnje lahko vplivajo na
ugotovljene vrednosti verifikatorjev in dodatnih informacij. Ce je $koda prehuda in obrod ni ve¢ pricakovan,
moramo opazovano drevo nadomestiti. Ce je v sestoju prisoten jesenov oZig, drevesa opazujemo, dokler ne
dosezejo 6. faze, kot je opisana v dodatni informaciji Odmiranje kroSnje. Potem se jih nadomesti.

9
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7 Popis verifikatorjev in dodatnih informacij

Verifikatorje in dodatne informacije na ploskvi za monitoring redno popisujemo. Z verifikatorji spremljamo genetske
lastnosti populacije ter njeno prilagajanje okoljskim spremembam in/ali upravljanju okolja, dodatne informacije pa
popisujemo za lazje tolmadcenje verifikatorjev.

Pri popisu verifikatorjev na visjih ravneh (standardna, napredna) moramo popisati tudi podatke za niZje ravni
(osnovna, standardna). Pri popisu dodatnih informacij to ni potrebno.

Preglednica 1: Seznam verifikatorjev in dodatnih informacij s kratkim opisom in pogostostjo opazovanja za terensko
popisovanje na ploskvah za monitoring jesena.

Ime Osnovna raven Standardna raven Napredna raven

Stetje preostalih oznadenih
dreves vsakih 10 let in
po vsakem ekstremnem

Mortaliteta/ vremenskem pojavu/motniji
prezivetie

Enaka kot osnovna raven Enaka kot osnovna raven

Stetje preostalega mladja na
Naravno mladje: / podploskvah za monitoring Enaka kot standardna raven
mladja, dvakrat na desetletje

Opazovanje na ravni posameznih Opazovanje na ravni posameznih
Ocena na ravni sestoja, vsako  dreves, ob dveh obilnih cvetenjih dreves, ob dveh obilnih cvetenjih

% Cvetenje leto na desetletje, najbolje v na desetletje, najbolje v
= enakomernih ¢asovnih razmikih*  enakomernih ¢asovnih razmikih*
9 Stetje plodov, v istem letu kot
Opazovanije na ravni posameznih ocena cvetenja na napredni
Ocena na ravni sestoja, vsako dreves, v istem letu kot ocena ravni, ne glede na jakost
Obrod ; ; ; » A
leto cvetenja na standardni ravni (he  obroda* Za vsak ocenjeni obrod
glede na jakost obroda)* na napredni ravni naberemo

semena za laboratorijske analize

Stetje mladja ustrezne starosti Stetje mladja ustrezne starosti

Obilnost miadja Ocena na ravni sestoja, vsako na podploskkvah z mladjemv na podploskvah z mladjem v 2.

leto 2.innato v 7. letu po vsakem innatov 7., 12.in 17. letu po
ocenjenem obrodu** vsakem ocenjenem obrodu**
Porazdelitev
debelinskih / Meritev vsakih 10 let Enaka kot standardna raven
razredov
Porazdelitev
visinskih / Meritev vsakih 10 let Enaka kot standardna raven
razredov
(0]
o) . Opazovanje na ravni posameznih  Opazovanje odstotnega deleza
g SRacz)lrin erje med / dreves, isto¢asno kot za vsake vrste socvetja, isto¢asno
S P verifikator Cvetenje kot za verifikator Cvetenje
C
‘o Odmiranje Opazovanje na ravni posameznih
(0]
% krosnje dreves, vsako leto Enaka kot osnovna raven Enaka kot osnovna raven
o)
8 Olistanie / Opazovanje na ravni posameznih Opazovanje na ravni posameznih
I dreves, vsakih 5 let dreves, vsako leto
Opazovanije na ravni posameznih Opazovanje na ravni posameznih
Senescenca / dreves, vsakih 5 let dreves, vsako leto
Usklajenost Opazovanije na ravni posamezmh
; / / dreves, ob vsakem ocenjenem
cvetenja

obilnem cvetenju

* Najbolje je, da vsako desetletje ocenimo vsaj en obilen obrod. Vendar pa vsakemu obilnemu cvetenju ne sledi nujno obilen obrod.
Ce ocenjenemu cvetenju ne sledi obilen obrod, moramo oceno cvetenja in obroda ponoviti ob naslednjem obilnem cvetenju, ne
glede na to, koliko ¢asa prete¢e med zaporednima obilnima cvetenjema. Obilno cvetenje in obrod prepoznamo z opazovanjem
na osnovni ravni.

** Seme jesena je dormantno; dormanca obicajno traja dve zimi. Zato obilnost mladja prvi¢ popiSemo dve leti po obilnem obrodu.

Ce je dormanca semena v opazovanem sestoju jesena drugadéna, moramo leta opazovanja prilagoditi trajanju dormance.
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7.1 Protokoli za popis verifikatorjev
7.1.1 Mortaliteta/prezivetje

Mortaliteta opisuje mortaliteto odraslih dreves in naravnega mladja. Nasprotni pojem, prezivetje, pomeni drevesa,
ki so od zadnje ocene Se ziva. Oba parametra se izrazata v relativnih enotah, tj. delezu odmrlih oziroma prezivelih
dreves. Prezivetje izraCunamo s formulo 1 — mortaliteta.

71.1.1 Odrasla drevesa: osnovna, standardna in napredna raven

Verifikator mortaliteta odraslih dreves ocenimo tako, da prestejemo preostala ziva ozna¢ena drevesa vsakih 10
let in po vsakem ekstremnem vremenskem pojavu/motniji. Mortaliteta je razlika med za&etnim Stevilom oznacenih
dreves in Stevilom Se zivih dreves izmed prvotnih 50.

71.1.2 Mladje: standardna in napredna raven

Mortaliteto mladja izraCunamo iz ocen verifikatorja Obilnost mladja (razdelek 7.1.4). Mortaliteta je razlika med
zacetnim Stevilom mladja in Stevilom Se zZivega mladja ob vsakem naslednjem Stetju. Za vsako ocenjevanje
obilnosti mladje najprej preStejemo v letu kalitve in nato 5 let kasneje na standardni ravni, na napredni ravni pa Se
10 in 15 let kasneje. Na standardni ravni za vsako ocenjevanje izracunamo mortaliteto po petih letih, na napredni
ravni pa Se po 10 in 15 letih. Obilnost mladja se ocenjuje dvakrat na desetletje, najbolje priblizno vsakih pet let.

7.1.2 Cvetenje

Ta verifikator opisuje jakost cvetenja in delez dreves, ki cvetijo. PopiSemo ga lahko hkrati z dodatno informacijo
7.2.3, Razmerje med spoli, v €asu cvetenja, v srednji Evropi od marca do aprila. Cvetenje je zgodnejSe, Ce je bila
zima mila.

71.21 Osnovna raven

Ta verifikator popiSemo vsako leto na ravni sestoja. Popis opravimo, ko je cvetenje v polnem zamahu. Povpreéno
stanje ocenimo po pregledu celotne ploskve za monitoring. Zabelezimo dva rezultata, enega za jakost cvetenja,
izrazenega kot povprecni delez kroSnje s cvetovi, in drugega za delez cvetoCih dreves v sestoju.

Sifra Jakost cvetenja na ravni sestoja Povprecni delez kroSnje s cvetovi (%)
1 Brez cvetenja: na drevesih ni cvetov ali so cvetovi le ponekod. 0-10
2 Sibko cvetenje: na drevesih je nekaj cvetov. > 10-30
3  Zmerno cvetenje: na drevesih je zmerno Stevilo cvetov. > 30-60
4 Mocgno cvetenje: na drevesih je veliko Stevilo cvetov. > 60-90
5  Masivno cvetenje: na drevesih je ogromno Stevilo cvetov. > 90
Sifra Delez dreves v sestoju z navedeno jakostjo cvetenja (%)
1 0-10
2 >10-30
3 > 30-60
4 > 60-90
5 >90
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71.2.2 Standardna raven

Ta verifikator popiSemo ob dveh obilnih cvetenjih na desetletje, najbolie v enakomernih ¢asovnih razmikih.
PopiSemo ga na ravni posameznih dreves za vseh 50 opazovanih dreves. Cvetenje je obilno, ko je na osnovni
ravni ocenjeno kot moc¢no ali masivno (Sifra 4 ali 5) in je delez dreves z navedeno stopnjo jakosti cvetenja vedii
od 60 % (Sifra 4 ali 5). Popis opravimo, ko je cvetenje v polnem zamahu. Za vsako drevo navedemo en rezultat.

1 Brez cvetenja: na drevesu ni cvetov ali so cvetovi le ponekod. 0-10
2 Sibko cvetenje: na drevesu je nekaj cvetov. > 10-30
3  Zmerno cvetenje: na drevesu je zmerno Stevilo cvetov. > 30-60
4 Mocgno cvetenje: na drevesu je veliko Stevilo cvetov. > 60-90
5 Masivno cvetenje: na drevesu je ogromno Stevilo cvetov. > 90

71.2.3 Napredna raven

Ta verifikator popiSemo ob dveh obilnih cvetenjih na desetletje, najbolie v enakomernih ¢asovnih razmikih.
PopiSemo ga na ravni posameznih dreves za vseh 50 opazovanih dreves. Cvetenje je obilno, ko je na osnovni
ravni ocenjeno kot moc¢no ali masivno (Sifra 4 ali 5) in je delez dreves z navedeno stopnjo jakosti cvetenja vediji od
60 % (Sifra 4 ali 5). Povprecno sta potrebna dva obiska ploskve, prvi dovolj zgodaj, da opazujemo zgodnje faze
cvetenja, in drugi, ko je cvetenje v polnem razmahu.

Zavsako drevo navedemo tri rezultate: faza zenskega cvetenja, faza moskega cvetenja in delez krosnje s cvetovi.
Delez kroSnje s cvetovi se nanasa na skupno Stevilo socvetij (moSka + zenska + dvospolna) na drevesu.

Dodatno informacijo Usklajenost cvetenja lahko ocenimo na podlagi rezultatov za fazo cvetenja in dodatno
informacijo 7.2.3, Razmerje med spoli.

1 Brsti so zaprti, opaziti je nabrekanje brstov, vendar prasniki/pestic¢i Se niso vidni

2 Brsti so odprti, prasniki/pestici so vidni, vendar Se ne trosijo peloda/niso receptivni

3  Socvetja so polno odprta, prasniki spro$¢ajo pelod, pestici so receptivni

0-10
>10-30
> 30 - 60
> 60 -90

>90

||| =
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Slika 5: Slikovni vodnik za opisovanije faz cvetenja na napredni ravni verifikatorja Cvetenje. Pri 3. fazi je socvetje, ki raste
iz terminalnega brsta, prikazano le za ponazoritev; v resnici se iz terminalnega brsta razvijejo listi.

71.3 Obrod

Ta verifikator opisuje prisotnost plodov in njihovo obilnost. Podatke za ta verifikator zbiramo v €asu obroda, v
srednji Evropi od avgusta do oktobra.

71.3.1 Osnovna raven

Ta verifikator popiSemo vsako leto na ravni sestoja. Povpre¢no stanje ocenimo po pregledu celotne ploskve za
monitoring. Zabelezimo dva rezultata, enega za jakost obroda in drugega za delez dreves v sestoju, ki so obrodila.

1 Brez obroda: na drevesih ni plodov ali so plodovi le ponekod. 0-10
2 Sibek obrod: na drevesih je nekaj plodov. > 10-30
3  Zmeren obrod: na drevesih je zmerna koli€ina plodov. > 30-60
4 Mocen obrod: na drevesih je veliko plodov. > 60-90
5  Masiven obrod: na drevesih je ogromno plodov. > 90
S Delerdrewesysestojuznavedenojakostio obroda (%)
1 0-10
2 >10-30
3 > 30-60
4 > 60-90
5 >90

71.3.2 Standardna raven

Ta verifikator popiSemo v istih letih kot oceno cvetenja na standardni ravni (ne glede na jakost obroda). PopiSemo
ga na ravni posameznih dreves za vseh 50 opazovanih dreves. Popis opravimo, preden plodovi zacnejo odpadati.
Za vsako drevo navedemo en rezultat.
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Najbolje je, da po opazenih obilnih cvetenjih zajamemo vsaj en obilen obrod na desetletje. Vendar pa vsakemu
obilnemu cvetenju ne sledi nujno obilen obrod. Ce ocenjenemu cvetenju ne sledi obilen obrod, moramo oceno
cvetenja in obroda ponoviti ob naslednjem obilnem cvetenju, ne glede na to, koliko Casa prete¢e med zaporednima
obilnima cvetenjema. Obilen obrod prepoznamo z opazovanjem na osnovni ravni. Obrod je obilen, ko je na
osnovni ravni ocenjen kot mocCen ali masiven (Sifra 4 ali 5) in je delez dreves z navedeno jakostjo obroda vedji od
60 % (Sifra 4 ali 5).

Sifra Jakost obroda Delez krosnje s plodovi (%)
1 Brez obroda: na drevesu ni plodov ali so plodovi le ponekod. 0-10
2 Sibek obrod: na drevesu je nekaj plodov. > 10-30
3 Zmeren obrod: na drevesu je zmerna koli¢ina plodov. > 30-60
4 Mocen obrod: na drevesu je veliko plodov. > 60-90
5 Masiven obrod: na drevesu je ogromno plodov. > 90

Popis tega verifikatorja nam posredno pove, ali je drevo funkcionalno zensko ali mosko, in omogoca opazovanje
spreminjanja funkcionalnega spola skozi ¢as.

7.1.3.3 Napredna raven

Ta verifikator popiSemo na ravni posameznih dreves za vseh 50 opazovanih dreves, v istih letih kot oceno cvetenja
na napredni ravni, ne glede na jakost obroda. Popis opravimo, preden plodovi zaCnejo odpadati. Za vsako
drevo navedemo en rezultat in zabeleZzimo kateri del kroSnje smo opazovali. Obenem naberemo seme za analizo
semen in genetsko analizo za verifikatorje in dodatne informacije na napredni ravni.

Najbolje je, da po opazenih obilnih cvetenjin zajamemo vsaj en obilen obrod na desetletje. Vendar pa vsakemu
obilnemu cvetenju ne sledi nujno obilen obrod. Ce ocenjenemu cvetenju ne sledi obilen obrod, moramo oceno
cvetenja in obroda ponoviti ob naslednjem obilnem cvetenju, ne glede na to, koliko Casa pretece med zaporednima
obilnima cvetenjema. Obilen obrod prepoznamo z opazovanjem na osnovni ravni. Obrod je obilen, ko je na
osnovni ravni ocenjen kot mocen ali masiven (Sifra 4 ali 5) in je delez dreves z navedeno stopnjo jakosti obroda
vecdji od 60 % (Sifra 4 ali 5).

Verifikator popiSemo tako, da prestejemo plodove. Pri tem si pomagamo z daljnogledom. Uporabimo povprec¢ni
rezultat treh zaporednih Stetij. Rezultat vsakega Stetja je Stevilo plodov, ki jih opazovalec presteje v 30 sekundah.
Pri vseh drevesih moramo preucevati isti del krosnje. Ko izberemo del krosnje, ki ga bomo opazovali, moramo
ob vsakem naslednjem spremljanju tega verifikatorja izbrati isti del kroSnje. Zgornja tretjina kroSnje je za Stetje
ustreznejSa od spodnjega in srednjega dela.

Zabelezimo dve vrednosti, Stevilo plodov in opazovani del krosnje.

Stevilo plodov, prestetih v 30 sekundah (povpredje 3 Steti))
X

Sifra Opazovani del krognje

1 Spodnii
2 Srednji
3  Zgomiji
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7.1.4 Obilnost mladja

Ta verifikator opisuje prisotnost in obilnost mladja na ploskvi za monitoring.

71.41 Osnovna raven

Ta verifikator popiSemo na ravni sestoja, jeseni vsako leto. Za oceno uporabimo strokovno mnenje glede na
stanje na celotni ploskvi za monitoring. Zabelezimo dve vrednosti, eno za novo naravno mladje (mladje, ki je
vzkalilo v istem letu kot se opravlja opazovanje) in eno za starejSe mladje (mladje, starejSe od enega leta).

Sifra Opis: novo mladje (mladje starosti do enega leta)

1a Na ploskvi za monitoring ni novega miadja ali ga je zelo malo

2a  Na ploskvi za monitoring je zadostna koli¢ina novega mladja

Sifra Opis: starej$e naravno mladje (mladje starej$e od enega leta)

1b  Na ploskvi za monitoring ni starejSega mladja ali ga je zelo malo

2b  Na ploskvi za monitoring je zadostna koli¢ina starejSega mladja

71.4.2 Standardna raven

Ta verifikator popiSemo tako, da prestejemo mladje starosti do enega leta v 2. (jeseni dve leti po obilnem obrodu;
leto obroda Stejemo kot leto 0) in nato isto mladje (staro 5 let) v 7. letu po obrodu, saj jesenova semena obic¢ajno
dve zimi mirujejo v tleh.

Stetje mladja:

Po vzpostavitvi podploskev za monitoring mladja moramo presteti vse mladje jesena starosti do enega leta na
vsaki izmed 20 podploskev. StarejSega jesenovega mladja na podploskvah ne Stejemo. Pri naslednjem Stetju
Stejemo samo mladje ustrezne starosti, npr. v 7. letu po obrodu Stejemo petletno mladije.

Rezultat Stetja mladja na podploskvi
X

Mortaliteto/prezivetie mladja izraCunamo iz Stevilk, zabelezenih za ta verifikator.

Ce je dormanca semena v opazovanem sestoju jesena drugac¢na, moramo vzpostavitev podploskev naravnega
mladja in zaCetek opazovanja prilagoditi trajanju dormance.

Vzpostavitev podploskev je opisana v razdelku 6.2, Vzpostavitev podploskev za monitoring mladja.

71.4.3 Napredna raven

Ta verifikator popiSemo tako, da na vsaki od 20 podploskev z mladjem prestejemo miladje 2. jesen po vsakem
ocenjenem obrodu (leto obroda Stejemo kot leto O) ter nato 7., 12. in 17. leto po tem obrodu, saj jesenova semena
obicajno dve zimi mirujejo v tleh. Pri vsakem $tetju Stejemo samo mladje ustrezne starosti: 2. jesen mladje starosti
do enega leta, 7. jesen 5-letno mladije, 12. jesen 10-letno mladje itn.

Ce je dormanca semena v opazovanem sestoju jesena drugacna, moramo leta opazovanja prilagoditi trajanju
dormance.
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Preglednica 2: Casovni potek ocenjevanja obilnosti mladja. V spodnjem primeru se prvi ocenjeni obrod zgodi v 2. letu
monitoringa; glede na dve zimi trajajoCo dormanco semena jesena se tako v 4. letu desetletja monitoringa vzpostavi
20 podploskev za monitoring mladja. Naslednja ocena obroda se opravi v 8. letu monitoringa. Glede na dormanco
semena jesena se v 10. letu vzpostavi novih 20 podploskev za monitoring mladja. Po vsakem ocenjenem obrodu se
vzpostavi novih dvajset podploskev. Monitoring obilnosti mladja se za vsako skupino 20 podploskev opravi vsakih pet
let. Obrodi, iz katerih je zrastlo ocenjevano mladje, in Casovni potek ocenjevalnih dejavnosti so obarvani z enako barvo.
Po zadnjem Stetju mladja se monitoring obilnosti mladja na ustrezni skupini podploskev ustavi in podploskve se ukinejo.
S - standardna raven; N — napredna raven.

Leto monitoringa 1 2 3 4 5 6 7 8 9 1011 12 13 14 15 16 17 18 19 20 21 22 23 24 25
Obrod ° e o ° . ° . o o ° . °
Ocena mladja za 1. ocenjeni
obrod [leta] 01 2 3 4 5 6 7 8 9 101112 13 14 15 16 17 18 19 20 21 22 23
Vzpostavitev podploskev z
mladjem SN
Stetje obilnosti mladja SN SN N N
Ceeri e 28 2. oehEn 0123456 7 8 9101112131415 16 17
obrod
Vzpostavitev podploskev z

; SN
mladjem
Stetje obilnosti mladja SN SN N N

Mortaliteto/preZivetie mladja izraunamo iz Stevilk, zabelezenih za ta verifikator.

Vzpostavitev podploskev z mladjem je opisana v razdelku 6.2, Vzpostavitev podploskev za monitoring mladija,
Stetje pa v razdelku 7.1.4.2, Standardna raven.

7.2 Protokoli za popis dodatnih informacij
7.2.1 Porazdelitev debelinskih razredov
7.21.1 Standardna in napredna raven

Prsni premer popisemo na ravni posameznih dreves za vseh 50 opazovanih dreves, vsakih 10 let. Prsni premer
je premer debla na visini 1,30 m, tj. priblizno v vigini prsi odraslega &loveka. Ce ima drevo ve¢ kot eno deblo,
izmerimo vsa in zabelezimo povprec¢no vrednost (vendar se skuSamo izogniti drevesom s Stevilnimi majhnimi
debli). V opombe zapi§emo, da je drevo veddebelno, in zabeleZimo tevilo izmerjenih debel. Ce je drevo nagnjeno,
prsni premer izmerimo pravokotno na drevesno deblo. Prsni premer lahko izmerimo na dva nacina:

1) s premerko: v tem primeru izmerimo dva premera, pravokotno eden na drugega, in izraSunamo povprecje;
2) z meritvijo obsega drevesa, iz katerega izraunamo premer (delimo ga s Stevilom 11, ~ 3,14), ali s pi-metrom.

Prsni premer belezimo v cm. Pri vsakem naslednjem merjenju moramo uporabiti isto meriino metodo.
7.2.2 Porazdelitev viSinskih razredov

7.2.2.1 Standardna in napredna raven

ViSino popiSemo na ravni posameznih dreves za vseh 50 opazovanih dreves, vsakih 10 let. ViSino izmerimo od tal
do najviSjega dela kroSnje, najbolje s klinometrom ali viSinomerom (npr. Vertex). Visino belezimo v metrih na eno
decimalno mesto natanéno. Ce je kro$nja poskodovana, moramo v opombe zapisati tudi to, skupaj z razlogom
poskodbe.
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7.2.3 Razmerje med spoli

Ta dodatna informacija opisuje spol posameznih jesenovih dreves in razmerje med njimi. PopiSemo ga lahko
hkrati z verifikatorjem 7.1.3, Cvetenje, v Casu cvetenja — v srednji Evropi od marca do aprila.

7.2.3.1 Standardna raven

Na standardni ravni se ta dodatna informacija popisuje na ravni posameznih dreves za vseh 50 opazovanih
dreves, istoCasno kot verifikator Cvetenje. MoSka, zenska in dvospolna socvetja so prikazana na Sliki 6.

1

Moski Vec kot polovica vseh socvetij na drevesu je moskih.
2 Zenski VecC kot polovica vseh socvetij na drevesu je zenskih.
3 Dvospolno drevo  Ve€ kot polovica vseh socvetij na drevesu je dvospolnih.

7.2.3.2 Napredna raven

Na napredni ravni se ta dodatna informacija popisuje na ravni posameznih dreves za vseh 50 opazovanih dreves,
istoGasno kot verifikator Cvetenje. Odstotni delez moskih, zenskih in dvospolnih socvetij zabelezimo za vsako
opazovano drevo z 10-odstotno natanénostjo. Moska, zenska in dvospolna socvetja so prikazana na Sliki 6.

1 % moskih socvetij

N

% zenskih socvetij

3 % dvospolnih socvetij

Slika 6: Slikovni vodnik za socvetja F. excelsior za doloCitev razmerja med spoli.

Drevesa s socvetji na vmesni stopnji med zenskimi in dvospolnimi, ki imajo majhne prasnice in lahko trosijo
pelod ali ne, je tezko opredeliti. Ce je ved socvetij Zenskih, lahko drevo opredelimo kot Zensko, &e je ved socvetij
dvospolnih, pa kot dvospolno.

7.2.4 Odmiranje kroSnje

Ta dodatnainformacija opisuje stanje krosnje zaradijesenovega oziga. Verifikator popiSemo vsako leto z opazovanjem
vseh 50 opazovanih dreves. Najbolje je, da podatke za ta verifikator zbiramo v ¢asu, ko so listi polno razviti, npr. julija
v sredniji Evropi. Stopnje poskodovanosti kroSnje zaradi jesenovega oziga so prikazane na Sliki 7.

209



9 Smernice za gozdni genetski monitoring velikega jesena (Fraxinus excelsior L.)

Slika 7: Slikovni vodnik za oceno poskodovanosti kroSnje zaradi jesenovega oziga.

7.2.41 Osnovna, standardna in napredna raven

Sifra Opis
1 Zdrava kroSnja (0-10 % prezgodaj odpadlega listja)

2 Vidni so mrtvi konci vej na robu kro$nje, kroSnja sicer v dobrem stanju (11-30 % prezgodaj odpadlega listja)

3 Vidne so mrtve veje na robu kronje, kroSnja je dovolj razredCena, da vidimo skoznjo (31-50 % prezgodaj odpadlega
listja)

4 Ob deblu nastaja sekundarna krosnja, vidne so debele veje brez listov, krosnja je zelo razredéena (51-80 %
prezgodaj odpadlega listja)

5  Ostal je samo Se majhen del krosnje (81-99 % prezgodaj odpadlega listja)

Drevo je odmrlo (100 % prezgodaj odpadlega listja)

7.2.5 Olistanje

Olistanje opisuje razvoj mladih listov. Pri jesenu se zacne po cvetenju. Popis opravimo samo na standardni in
napredni ravni. Podatke za to dodatno informacijo v srednji Evropi zbiramo v aprilu; potrebnih je ve obiskov,
popis pa se ustavi, ko imajo vsa opazovana drevesa polno razvite liste. Olistanje je zgodnejSe, Ce je bila zima mila.
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7.2.5.1 Standardna raven

Na standardni ravni olistanje popiSemo na ravni posameznih dreves za vseh 50 opazovanih dreves, vsakih pet let.
Zanimata nas zaCetek (3. faza) in konec olistanja (5. faza). Opazovanje se preneha, ko so vsa drevesa dosegla 5.
fazo. Obi¢ajno je potrebnih Sest obiskov. Za vsako drevo zabeleZzimo dve oceni: faza olistanja in delez krosnje z
navedeno fazo olistanja. Faze olistanja prikazuje slika 8.

Spedi brsti

Brsti nabrekajo, a so Se zaprti

Brsti se odpirajo

Brsti rastejo v dolzino

||| =

Listi so loceni in zacenjajo navpiCno rasti

>0-33
> 33-66
> 66-99
100

Al =

7.2.5.2 Napredna raven

Na napredni ravni olistanje popiSemo na ravni posameznih dreves za vseh 50 opazovanih dreves, vsako leto, na
enak nacin kot na standardni ravni. Ve¢ podrobnosti je v razdelku 7.2.5.1, Standardna raven.

Slika 8: Slikovni vodnik za opisovanje olistanja na standardni in napredni ravni za dodatno informacijo Olistanje.
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7.2.6 Senescenca

Senescenca opisuje proces staranja listov. Popis te dodatne informacije opravimo samo na standardni in napredni
ravni.

7.2.6.1 Standardna raven

Na standardni ravni senescenco popiSemo na ravni posameznih dreves za vseh 50 opazovanih dreves, vsakih
pet let. Zanima nas 3. faza, ko so listi rumeni in v njih ve& ne poteka fotosinteza. Opazovanje se preneha, ko so
vsa drevesa dosegla 3. fazo. ObiCajno sta potrebna dva obiska ploskve. Za vsako drevo zabelezimo tri ocene:
faza obarvanosti listov, delez kroSnje z navedeno fazo senescence in delez odpadlih listov.

Listi so popolnoma zeleni

Listi so zeleni z rumenimi lisami

Listi so popolnoma rumeni

Al =

Listi so rjavi

> 0-33
> 33-66
> 66-99

100

Ml =

> 0-33
> 33-66
> 66-99

100

AW |IN |

7.2.6.2 Napredna raven

Na napredni ravni senescenco popiSemo na ravni posameznih dreves za vseh 50 opazovanih dreves, vsako leto,
na enak nacin kot na standardni ravni. VeC podrobnosti je v razdelku 7.2.6.1, Standardna raven.

7.2.7 Usklajenost cvetenja
7.2.71 Napredna raven

Usklajenost cvetenja spremljamo samo na napredni ravni na podlagi podatkov, zbranih za verifikator Cvetenje.
S to dodatno informacijo ugotavljamo, ali sta mosko in Zensko cvetenje na spremljani ploskvi Casovno usklajeni.

Za vzpostavitev ploskve uporabite obrazec: »GGM - Opis ploskve«
Za popis verifikatorjev uporabite obrazec: »GGM - Terenski verifikatorji«

Za popis dodatnih informacij uporabite obrazec: » GGM - Terenske dodatne informacije«
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Smernice za gozdni genetski monitoring ¢rnega bora (Pinus nigra J. F. Arnold)

1 Povzetek

Crni bor (Pinus nigra J. F. Arnold) je vetrocveten, enodomen, ve&inoma alogamen iglavec, ki raste na vigjih
nadmosrkih vis§inah okrog Sredozemlja, pa tudi v Avstriji, na Krimskem polotoku in ob Crnem morju. Ker je
vrsta zelo razsirjena v Stevilnih razlicnih okoljih, se je morfolosko in genetsko diferencirala. Na njenem naravnem
obmogju razsirjenosti tako prepoznamo pet interfertilnih podvrst. Crni bor je pomembna nosilna vrsta z velikim
ekonomskim in ekoloSkim pomenom, ki ima visokokakovosten in naravno trpezen les. Dobro prenasa abiotski
stres, na primer revna in slana tla, pozebo, tezo zleda, mocen veter in suso. Vrsta se v gozdnih ekosistemih
naravno obnavlja, vendar nima mehanizmov za obnovo po pozarih, zato je zelo obcutljiva za velike pozare v
naravi, ki so v Sredozemlju pogosti. Vrsta je zaradi svojega velikega ekonomskega in ekoloSkega pomena, Siroke
naravne razsirjenosti v raznolikih habitatih ter obstoja izoliranih in marginalnih populacij, ki bi bile lahko ogrozene
zaradi podnebnih sprememb, dober kandidat za genetski monitoring.

V teh smernicah so na kratko opisani Crni bor, njegovo razmnozevanje, okolje in ogrozujoCi dejavniki. Smernice
vsebujejo tudi napotke za vzpostavitev ploskve za genetski monitoring in popis vseh terenskih verifikatorjev in
dodatnih informacij.

2 Opis vrste

Crni bor je sredozemski iglavec, ki raste tudi v Avstriji, na Krimskem polotoku in ob Crnem morju. Zlasti na podlagi
morfoloSkih/anatomskih lastnosti lahko prepoznamo naslednjih [1] pet podvrst: a) P. nigra J. F. Arnold subsp.
nigra, razsirjen v jugovzhodni Avstriji, severni ltaliji, na Balkanu, v Bolgariji, Romuniji in evropskem delu Turcije;
b) P. nigra subsp. dalmatica (Vis.) Franco, razsirjen na Hrvaskem; c) P. nigra subsp. laricio (Poir) palib. ex Maire,
razSirjen v Franciji (Korzika) in ltaliji (Apenini, Sicilija); d) P. nigra subsp. pallasiana (Lamb.) Holmboe, razsirjen v
Grciji, na Cipru, v jugozahodni Bolgariji, jugovzhodni Severni Makedoniji, juzni Albaniji in od Krimskega polotoka
ob obali Crnega morja do Turgije; €) P. nigra subsp. salzmannii (Dunal) Franco, razsirjen v jugozahodni Evropi,
Franciii (Hérault, Pireneji), Spaniji, AlZiriji in Maroku. Vrsta raste v asociacijah z rdec¢im borom (Pinus sylvestris
L.), rusjem (Pinus mugo Turrra), alepskim borom (Pinus halepensis Mill.), pinijo (Pinus pinea L.) in muniko (Pinus
heldreichii Christ) [2]. V vecini primerov tvori Ciste sestoje, najdemo pa jo tudi v meSanih sestojih z drugimi bori,
zZlasti z rdeCim borom [12)].

Slika 1: Habitus (a) in iglici (b) vrste Pinus nigra.
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Naravna interspecificna hibridizacija med vrsto Pinus nigra in drugimi vrstami borov, na primer P. sylvestris, P.
heldreichii, P. densiflora Siebold & Zucc., P. resinosa Aiton, P. tabulaeformis Carriere, P. taiwanensis Hayata, P.
mugo in P. thunbergii Parl., je bila opazena [3, 4, 5, 6, 7] tam, Kjer te vrste naravno rastejo skupaj s &rnim borom
ali so umetno naseliene. Medvrstna hibridizacija med podvrstami je mogoca, saj so reproduktivne bariere za
medsebojno izmenjavo genov Sibke. Tako nastanejo prehodne oblike, ki so rezultat moc¢nega genskega toka ob
raznosu peloda na velike razdalje [8].

Vrsta je srednje velik bor s po dvema iglicama (Slika 1), ki v se¢ni zrelosti (80 let) doseze visino 30-50 m in ima
ravno deblo. Lubje je svetlo sive do temno sivo rjave barve in pri starejSih drevesih na Siroko razpoka na luskaste
ploskve [9]. S staranjem postaja vse bolj razbrazdano [10]. Krosnja je v mladosti piramidne oblike, s starostjo pa
postane bolj okrogla in oblikuje Sirok plos¢at vrh ali obok. Iglice so trde, dolge 8-16 cm in Siroke 1-2 mm, ravne
ali ukrivljene in fino nazobcane, listna noznica je dolga 10-12 mm [11, 12].

3 Razmnozevanje

Crni bor je enodomen anemofilen iglavec s krilatimi semeni, ki jih raznasa veter. RazmnoZevalno zrelost doseze
v starosti 15-20 let. Moski in Zenski strobili (storzki) se pojavijo maja vsako leto. Zenski strobili (storzki) (Slika
2a) so rdedi do vijoliCasti, moski pa so najprej zeleni in postopno postanejo rumeni, ko dozorijo in trosijo pelod.
Sprosc¢anije peloda in receptivnost zenskih storzkov se pojavita od maja do zacetka junija. Obdobje receptivnosti
storzkov obicajno traja tri dni [8]. Oploditev se zgodi 13 mesecev po oprasitvi. Zreli storzi (Slika 2b) so sedeci in
rastejo vodoravno, dolgi so 4-8 cm in Siroki 2-4 cm, njihova barva je rjava do rumeno rjava ali celo svetlo rumena.
Dozorijo od septembra do novembra drugo leto, odprejo se tretje leto po oprasitvi [12]. Vsaka plodna luska storza
obiCajno tvori dve krilati semeni (Slika 2c). Storzi proizvedejo po 30—-40 semen, od katerih je skoraj polovica
kalivih. Seme izpada od oktobra do novembra v drugi rastni sezoni. Seme je lahko sivo do svetlo rumeno, dolgo
5-7 mm. Krilca so dolga 19-26 mm. Semensko leto je na od tri do pet let [13].

Slika 2: Veja drevesa Crnega bora z moskimi strobili (a-1), zenskimi nezrelimi prvoletnimi storzi (a-2) in letosnjimi storzki
(a-3), zrel odprt storz (b) ter seme s krilcem in brez (c).
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4 Okolje

Crni bor ima $iroko naravno obmogje razsirienosti (v Sredozemlju, pojavija pa se tudi v Avstriji, na Krimskem
polotoku in ob Crnem morju), ki vkljuSuje Stevilna raznolika okolja. Raste na nadmorskih visinah od 350 do
2200 m (gorovje Taurus), optimalna nadmorska viSina za rast pa je med 800 in 1500 m. Vrsta lahko uspeva
v suhih okoljih z revnimi tlemi in na razli¢nih substratih, od apnenca do dolomita ter kislih ali vulkanskih tal [8].
Za vecino obmodja razsirienosti &rnega bora je znacilno sredozemsko podnebje. Razpon bioklimatskih razmer
lahko sega od vlaznih do polvlaznih in polsusnih. Na nekaterih delih naravnhega obmocja razSirjenosti vrsta raste
v zmernih hladnih in mrzlih podnebjih. Severne populacije so odporne na pozebo in prenesejo temperature do
-30 °C, medtem ko juzne populacije vzdrzijo do -7 °C [2]. Fotosintezo so opazili celo pri =5 °C, pri =19 °C je
bilo §e zaznavno dihanje [2, 14]. Vrsta dobro prenasa tudi te?o Zleda in v splognem velja za trdoZivo. Crni bor je
svetloljuben in ne prenese sence, dobro pa prenasa veter, suso in slana tla.

5 Ogrozenost

Zlasti kadar raste v izoliranih populacijah, lahko vrsto ogroza ve€ dejavnikov, kilahko povzrocijo izumrtje populacije,
na primer pozari, zuzelke in bolezni, nezakonita se¢nja ter splosna groznja podnebnih sprememb. Crni bor lahko
napadejo zuzelke, kot so borov zavija¢ (Rhyacionia buoliana Denis & Schiffermdller), pinijev sprevodni prelec
(Thaumetopoea pityocampa Denis & Schiffermdiller), zapredkarica borovih nasadov (Acantholyda hieroglyphica
Christ), navadna borova grizlica (Diprion pini L.), Pissodes validirostis L., Marchalina hellenica (Monophlebus
hellenicus) Gen., borova ogorcica (Bursaphelenchus xylophilus Steiner & Buhrer) in lps pini Say [8, 15]. Njegove
iglice lahko okuZijo tudi glive, kot so Mycosphaerella pini Rostr. (Dothistroma pini Hulbary), Lophodermella spp. in
Sphaeropsis sapinea (Fr.) Dyko & B. Sutton (Diplodia pinea (Desm.) J. Kickx f.) [16, 17, 18].

MeSanje genskih skladov po vsej Evropi v zadnjih dveh stoletjiih zaradi pogostega sajenja v nasadih z
reprodukcijskim materialom neznanega izvora, ki je lahko neustrezno prilagojen lokalnim razmeram, prav tako
pomeni nevarnost za genske sklade avtohtonih populacij [8] ter njihov adaptivni in evolucijski potencial.

6 Vzpostavitev in vzdrzevanje ploskve

Crni bor je sestojna drevesna vrsta, ki vecinoma tvori &iste sestoje, lahko pa raste tudi pome$ana z rdesim
borom in drugimi iglavci ali listavci [2]. Zato lahko tudi pri ¢rnem boru sledimo obiCajnemu programu gozdnega
genetskega monitoringa (GGM) za sestojne drevesne vrste.

Ploskev za GGM mora sestavljati 50 razmnozevalno zrelih (tj. cvetoCih) dreves, izbranih tako, da izpolnjujejo zahtevo
po najmanjsi razdalji 30 m med katerima koli drevesoma. Drevesa v naravnih rasti$¢ih spolno dozorijo pri starosti
15-20 let [8]. Ce ploskev vzpostavljamo zunaj ¢asa cvetenja, lahko za prepoznavanije potencialnih razmnozevalno
aktivnih dreves uporabimo socialni polozaj in prsni premer (= 15 cm) drevesa, pri Semer se opiramo na strokovno
znanje revirnih gozdarjev. Poleg tega moramo pred dolocitvijo obmocja za GGM upostevati prisotnost mladja
zadostne gostote, Ce je potrebna vzpostavitev podploskev mladja za preuCevanje vzorcev sistema oprasevanja,
pretoka genov in stopnje morebitnih sprememb genetske variabilnosti med razli¢nimi generacijami. Izbrana
razmnozevalno zrela drevesa na ploskvi moramo oznaciti in zabeleZiti njihove koordinate. Poleg tega moramo
izbrati in oznaciti do 20 podploskev za monitoring mladja za ocenjevanje obilnosti in vzorcenje mladja.

V Casu vzpostavitve ploskve lahko tudi izmerimo prsni premer in odvzamemo vzorce za ekstrakcijo DNK ter
ocenimo cvetenje, ¢e ploskev vzpostavlijamo v Casu cvetenja.
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Potrebna oprema:
+ naprava za merjenje razdalje (priporoca se daljnogled z laserskim daljinomerom),
+ kompas,
* barva in ¢opic ali prSilka za oznacevanje dreves,
+ maska, zasditna oCala in rokavice za prsenje/oznaCevanije dreves,
* premerka za merjenje prsnega premera,
+ naprava GPS, ki je dovolj natan¢na in omogoca shranjevanje koordinat dreves,
+ po potrebi tudi fotografski aparat za fotografiranje, Ce ploskev vzpostavljamo v ¢asu cvetenja.

Pri izoliranih, marginalnih ali ogrozenih populacijah te vrste so lahko ploskve za genetski monitoring vecje od
obicajnih. V tem primeru morata biti velikost in oblika ploskve za GGM prilagodljivi, vendar je iz prakti¢nih razlogov
najbolje, da velikost ploskve ne presega 10 ha.

6.1 Vzpostavitev ploskve

6.1.1 Izbira srediS¢a ploskve

Splosni postopek za nakljucno izbiro mesta ploskve obsega sledece korake (Slika 3):
+ naklju¢na izbira toCke (zelena pika na Sliki 3a) na zemljevidu na gozdni cesti ali poti, ki poteka ob sestoju,
+ risanje pravokotnice iz naklju¢no izbrane tocke na cesti,

+ nakljucna izbira toCke na Crti (rde€a pika na Sliki 3b) — ta tocka je sredisCe ploskve za gozdni genetski
monitoring.

Najmanj$a razdalja med izbrano sredig¢no tocko in mejo sestoja mora biti vsaj 150 metrov. Ce izbrana srediséna
toCka ne ustreza tej zahtevi, je treba izbrati novo tocko ob upoStevanju protokola, opisanega zgora.

osrednje drevo
6 dreves
12 dreves

18 dreves

13 dreves

50 dreves

Slika 3: NakljuCna izbira srediSCa ploskve za gozdni genetski monitoring (a); izbira dreves okoli predhodno izbranega
osrednjega drevesa v koncentricnih krogih s polmeri, ki se povecuijejo za 30 metrov (b).

Namesto postopka, opisanega zgoraj, lahko uporabimo tudi orodja za ustvarjanje naklju¢nih tock v programski
opremi GIS.

Koordinate izbrane toc¢ke shranimo v napravi GPS, ki se bo uporabljala na terenu.
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6.1.2 Postavitev ploskve na terenu

Razmnozevalno aktivno drevo, ki je na terenu najblizie shranjenim koordinatam GPS, postane srediSCe ploskve
za monitoring in se oznaci s Stevilko 1.

Druga drevesa se izberejo okoli osrednjega drevesa v koncentriCnih krogih s polmeri, ki se povecujejo za 30
metrov (Slika 3b). Prvo drevo v vsakem od krogov se izbere naklju¢no, to pa se lahko naredi na razli¢ne nacine: z
naklju¢nim azimutom (Preglednica 1), doloCenim od osrednjega drevesa, s pomocjo smeri sekundnega kazalca
na analogni uri ali s katerim koli drugim pristopom, ki omogoca nepristransko izbiro. Preostala drevesa v vsakem
od krogov izberemo z ustreznim poveCanjem azimuta, da zagotovimo najmanjSo razdaljo 30 metrov med katerima
koli drevesoma:

+ +60° za prvi krog,
+ +30° za drugi krog,
+ +20° za tretji krog,
+ +15° za Cetrti krog.

Ce v notranjih treh krogih (Slika 3b) ni mogode najti estih, dvanajstih in osemnajstih dreves, izberemo dodatna
drevesa v zunanjem krogu. Zabeleziti moramo tudi koordinate vsakega drevesa (potrebujemo GPS).

Preglednica 1: Naklju¢no dolo¢eni azimuti, ki jih lahko uporabimo za izbiro prvega drevesa v vsakem od krogov.

108 15 186 35 178 29 305 351 44 150
232 23 160 141 112 292 216 83 245 214

63 65 345 234 95 78 279 323 40 236
201 313 275 144 182 68 268 289 185 92
356 177 93 1 145 198 287 251 224 142

6.1.3 Oznacevanje dreves

Vsako izbrano drevo moramo oznaditi z ustrezno Stevilko in barvno &rto okoli debla za vecjo vidnost dreves iz
vseh smeri. Osrednje drevo (Stevilka 1) oznacimo z dvema ali ve¢ Crtami, da se bo razlikovalo od drugih dreves
(Slika 4a). Stevilko je priporodliivo oznaditi na tisti strani drevesa, ki gleda stran od osrednjega drevesa, saj tako
lazje najdemo osrednje drevo, zlasti Ce stojimo ob zunanjih krogih ploskve (Slika 4b).
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Slika 4: a) osrednje drevo na ploskvi za gozdni genetski monitoring (GGM) je oznaceno z ve¢ Crtami, da se razlikuje od
drugih dreves (primer ploskve za GGM navadne bukve); b) Stevilke so oznaCene na izbranih drevesih tako, da gledajo
stran od osrednjega drevesa. Na sliki je ploskev za GGM bele jelke (Abies alba Mill.) na Bavarskem.

6.2 Vzpostavitev podploskev za monitoring mladja
Vzpostavitev podploskev z mladjem se opravi v Casu kalitve po mocnem ali masivnem obrodu.

Naravna pomladitvena jedra iz zadnjega semenskega leta na terenu popiSemo in zabelezimo njihove lokacije
(koordinate GPS, Stevilka drevesa, ki je najblizje pomladitvenemu jedru). Med vsemi popisanimi pomladitvenimi
jedri jih naklju&no izberemo 20 za vzpostavitev podploskev. Ce je pomladitvenih jeder 20 ali manj, uporabimo vsa.

Znotraj vsakega izbranega pomladitvenega jedra postavimo podploskev za monitoring mladja s povrsino 1 m2,
ki jo oznaCimo s kovinskimi palicami. Palice na vsakem ogliS¢u podploskve zapic¢imo v tla, kolikor je mogoce
globoko, da jih ne bi odstranile zivali. Vrhove palic za boljSo vidnost pobarvamo.

6.3 Vzdrzevanje ploskve
6.3.1 SplosSno vzdrzevanje

Oznacbe dreves in podploskev za monitoring mladja redno (vsaki dve leti) pregledujemo in po potrebi popravimo.

6.3.2 NadomescCanje dreves

Ce opazovano drevo odmre ali se v okviru gospodarjenja poseka, ga moramo nadomestiti. Izberemo ustrezno
drevo, ki je najblizje odmrlemu in izpolnjuje zahtevo po najmanjsi oddaljenosti od najblizjega opazovanega drevesa
30 m. Ce to ni mogoce, izberemo drevo z obrobja (najbolie na zunanjem krogu) ploskve. Nadomestno drevo se
oznaci z naslednjo prosto Stevilko, vi§jo od 50, tj. 51, 52, 53 itd., da ga lahko jasno lo¢imo od prvotno izbranih 50
dreves.

Ce ima drevo pogkodovano kronjo, na primer zaradi vetroloma, Zledoloma ali snegoloma, a lahko &e obrodi, ga
v monitoringu obdrzimo. Vzrok poSkodbne je treba zabeleziti, saj lahko poskodba vpliva na ugotovljene vrednosti
verifikatorjev in dodatnih informacij. Ce je $koda prehuda in obrod ni ve& pri¢akovan, moramo opazovano drevo
nadomestiti.

9
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7 Popis verifikatorjev in dodatnih informacij

Verifikatorje in dodatne informacije na ploskvi za monitoring redno popisujemo. Z verifikatorji spremljamo genetske
lastnosti populacije ter njeno prilagajanje okoljskim spremembam in/ali gospodarjenju, dodatne informacije pa
popisujemo za lazje tolmacenje verifikatorjev.

Pri popisu verifikatorjev na visjih ravneh (standardna, napredna) moramo popisati tudi podatke za nizje ravni
(osnovna, standardna). Pri popisu dodatnih informacij to ni potrebno.

Preglednica 2: Seznam verifikatorjev in dodatnih informacij s kratkim opisom in pogostostjo opazovanja za terensko
popisovanje na ploskvah za genetski monitoring ¢rnega bora.

Ime Osnovna raven Standardna raven Napredna raven
Odrasla drevesa: Stetje
preostalih oznagenih dreves
vsakih 10 let in po vsakem Enaka kot osnovna raven Enaka kot osnovna raven
Mortaliteta/ ekstremnem vremenskem
prezivetie pojavu/motniji
Stetje preostalega mladja na
Miladje: / podploskvah za monitoring Enaka kot standardna raven
mladja, dvakrat na desetletje
= . . CIREEOVET® M| 2T (Bl el Kot standardan raven, vendar se
) . Ocena na ravni sestoja, vsako  dreves ob dveh obilnih cvetenijih o . .
= Cvetenje | . W dodatno popiSe tudi faza razvoja
ks eto na desetletje, najbolie v enskih in mo3kih cvetov*
ES enakomernih ¢asovnih razmikih*
q') .
-~ Stetje plodoy, v istem letu kot
Opazovanje na ravni posameznih ocena cvetenja na napredni
Obrod Ocena na ravni sestoja, vsako dreves, v istem letu kot ocena ravni, ne glede na jakost

Obilnost mladja

leto

Ocena na ravni sestoja, vsako

cvetenja na standardni ravni (ne  obroda* Za vsak ocenjeni obrod

glede na jakost obroda)*

Stetje mladja ustrezne starosti
na podploskvah z mladjem v

naberemo tudi semena za
laboratorijske analize

Stetje mladja ustrezne starosti
na podploskvah z mladjem 1.

leto 1.in nato v 6. letu po vsakem innato v 6., 11.in 16. letu po
ocenjenem obrodu vsakem ocenjenem obrodu
Porazdelitev
debelinskih / Meritev vsakih 10 let Enaka kot standardna raven
= razredov
©
£ Porazdelitev
L visinskih / Meritev vsakih 10 let Enaka kot standardna raven
£ razredov
2
g Olistanie / Opazovanje na ravnj posameznih Opazovanje na ravni posameznih
8 dreves, vsakih 5 let dreves, vsako leto
Senescenca / Opazovanije na ravni posameznih Opazovanje na ravni posameznih
dreves, vsakih 5 let dreves, vsako leto
; Opazovanje na ravni posameznih
Usklajenost X
ovetenja / / dreves, ob vsakem ocenjenem

obilnem cvetenju

* Najbolje je, da vsako desetletje ocenimo vsaj en obilen obrod. Vendar pa vsakemu obilnemu cvetenju ne sledi nujno obilen obrod.

Ce ocenjenemu cvetenju ne sledi obilen obrod, moramo oceno cvetenja in obroda ponoviti ob naslednjem obilnem cvetenju, ne
glede na to, koliko ¢asa preteCe med zaporednima obilnima cvetenjema. Obilno cvetenje in obrod prepoznamo z opazovanjem
na osnovni ravni.
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7.1 Protokoli za popis verifikatorjev
7.1.1 Mortaliteta/prezivetje

Mortaliteta opisuje mortaliteto odraslih dreves in naravnega mladja. Nasprotni pojem, prezivetje, pomeni drevesa,
ki so od zadnje ocene Se ziva. Oba parametra se izrazata v relativnih enotah, tj. delezu odmrlih oziroma prezivelih
dreves. PrezZivetje izraCunamo s formulo 1 — mortaliteta (izrazena kot delez odmrlih dreves).

71.1.1 Odrasla drevesa: osnovna, standardna in napredna raven

Verifikator mortaliteta odraslih dreves ocenimo tako, da prestejemo preostala ziva ozna¢ena drevesa vsakih 10
let in po vsakem ekstremnem vremenskem pojavu/motniji. Mortaliteta je razlika med za&etnim Stevilom oznacenih
dreves in Stevilom Se zivih dreves izmed prvotnih 50.

71.1.2 Mladje: standardna in napredna raven

Mortaliteto mladja izraCunamo iz ocen verifikatorja Obilnost mladja (razdelek 7.1.4). Mortaliteta je razlika med
zacetnim Stevilom miladja in Stevilom Se zivega mladja ob naslednjem Stetju. Za vsako ocenjevanje obilnosti
mladje najprej prestejemo v letu kalitve in nato 5 let kasneje na standardni ravni, na napredni ravni pa Se 10 in 15
let kasneje. Na standardni ravni za vsako ocenjevanje izraunamo mortaliteto po petih letih, na napredni ravni pa
Se po 10 in 15 letih. Obilnost mladja se ocenjuje dvakrat na desetletje, najbolje priblizno vsakih pet let.

7.1.2 Cvetenje

Ta verifikator opisuje jakost cvetenja in delez dreves, ki cvetijo. Obicajno ga lahko popiSemo od konca aprila do
zacetka junija.

71.21 Osnovna raven

Ta verifikator popisemo vsako leto na ravni sestoja. Popis opravimo, ko je cvetenje v polnem zamahu. Povpreéno
stanje ocenimo po pregledu celotne ploskve za monitoring. Zabelezimo dva rezultata, enega za jakost cvetenja,
izrazeno kot povprecni delez kroSnje s cvetovi, in drugega za delez cvetoCih dreves v sestojul.

Sifra Jakost cvetenja na ravni sestoja Povprecni delez kroSnje s cvetovi (%)
1 Brez cvetenja: na drevesih ni cvetov ali so cvetovi le ponekod. 0-10
2 Sibko cvetenje: na drevesih je nekaj cvetov. > 10-30
3 Zmerno cvetenje: na drevesih je zmerno Stevilo cvetov. > 30-60
4 Mocno cvetenje: na drevesih je veliko Stevilo cvetov. > 60-90
5 Masivno cvetenje: na drevesih je ogromno Stevilo cvetov. > 90

Sifra Delez dreves v sestoju z navedeno jakostjo cvetenja (%)

1 0-10
2 > 10-30
3 > 30-60
4 > 60-90
5 > 90
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71.2.2 Standardna raven

Ta verifikator popiSemo ob dveh obilnih cvetenjih na desetletje, najbolie v enakomernih ¢asovnih razmikih.
PopiSemo ga na ravni posameznih dreves za vseh 50 opazovanih dreves. Cvetenje je obilno, ko je na osnovni
ravni ocenjeno kot mocno ali masivno (Sifra 4 ali 5) in je delez dreves z navedeno jakostjo cvetenja vecji od 60 %
(Sifra 4 ali 5). Popis opravimo, ko je cvetenje v polnem zamahu. Za vsako drevo navedemo en rezultat.

1 Brez cvetenja: na drevesu ni cvetov ali so cvetovi le ponekod. 0-10
2 Sibko cvetenje: na drevesu je nekaj cvetov. > 10-30
3 Zmerno cvetenje: na drevesu je zmerno Stevilo cvetov. > 30-60
4 Mocno cvetenje: na drevesu je veliko Stevilo cvetov. > 60-90
5 Masivno cvetenje: na drevesu je ogromno Stevilo cvetov. > 90

71.2.3 Napredna raven

Ta verifikator popiSemo ob dveh obilnih cvetenjih na desetletje, najbolie v enakomernih ¢asovnih razmikih.
PopiSemo ga na ravni posameznih dreves za vseh 50 opazovanih dreves. Cvetenje je obilno, ko je na osnovni
ravni ocenjeno kot moc¢no ali masivno (Sifra 4 ali 5) in je delez dreves z navedeno jakostjo cvetenja vecji od 60
% (Sifra 4 ali 5). Povprecno sta potrebna dva obiska ploskve; prvi dovolj zgodaj, da opazujemo zgodnje faze
cvetenja, in drugi, ko je cvetenje v polnem razmahu.

Za vsako drevo navedemo tri rezultate: fazi zenskega in moskega cvetenja [5] ter delez kroSnje s cvetovi. Delez
kroSnje s cvetovi se nanasa na skupno Stevilo cvetov (moski + zenski) na drevesu. Faze cvetenja prikazuje Slika 5.

Visakemu obilnemu cvetenju ne sledi nujno obilen obrod. Ce ocenjenemu cvetenju ne sledi obilen obrod, moramo
oceno cvetenja in obroda ponoviti ob naslednjem obilnem cvetenju. Obilno cvetenje in obrod prepoznamo z
opazovanjem na osnovni ravni.

Zenski cvetni brsti so na vrhu poganjka jasno vidni, vendar je Zenski storzek popolnoma prekrit z luskami.

Vrh valjastega storzka se odpre in pojavijo se prve plodne luske.

Luske Zenskega storzka so odmaknjene in skoraj pravokotne na os storzka (receptivnost 100 %).

AN =

Luske storzka so zaprte.

1 Moski strobili se razvijajo, vendar so Se zaprti v integumentih.

2 Mikrosporangiji niso tesno skupaj, iz strobilov se ob pritisku izlo€a zelena do rumena tekocina.

3 Rumeni strobili trosijo pelod.

0-10
> 10-30
> 30-60
> 60-90
>90

O~ || —

Dodatno informacijo Usklajenost cvetenja lahko ocenimo na podlagi rezultatov za Zzensko in moSko cvetenje, ki
jih dobimo za ta verifikator.
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Slika 5: Slikovni vodnik za opisovanje faz zenskih cvetov (a) in moskih cvetov (b) dreves ¢rnega bora na napredni ravni
verifikatorja Cvetenje.

@)
1

71.3 Obrod

Ta verifikator opisuje prisotnost obroda in njegovo obilnost. Podatke za ta verifikator zbiramo v ¢asu obroda in ko
S0 storzi zreli, v srednji Evropi od septembra do novembra. Pomembno je omeniti, da pri tej vrsti storzi dozorijo
drugo jesen po cvetenju.
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7.1.3.1 Osnovna raven

Ta verifikator popiSemo vsako leto na ravni sestoja. Povpre¢no stanje ocenimo po pregledu celotne ploskve za
monitoring. Zabelezimo dva rezultata, enega za jakost obroda in drugega za delez dreves v sestoju, ki so obrodila.

Sifra jakost obroda na ravni sestoja Povprecni delez kroSnje s plodovi (%)
1 Brez obroda: na drevesih ni storzev ali so storzi le ponekod. 0-10
2 Sibek obrod: na drevesih je nekaj storzev. > 10-30
3  Zmeren obrod: na drevesih je zmermno Stevilo storzev. > 30-60
4 Mocen obrod: na drevesih je veliko Stevilo storzev. > 60-90
5  Masiven obrod: na drevesih je ogromno Stevilo storzev. > 90
Sifra Delez dreves v sestoju z navedeno jakostjo obroda (%)
1 0-10
2 > 10-30
3 > 30-60
4 > 60-90
5 > 90

71.3.2 Standardna raven

Ta verifikator popiSemo drugo jesen (od septembra do novembra) po oceni cvetenja na standardni ravni (ne glede
na jakost obroda). PopiSemo ga na ravni posameznih dreves za vseh 50 opazovanih dreves. Popis opravimo,
preden zreli storZi sprostijo seme in za¢nejo odpadati. Za vsako drevo navedemo en rezultat.

Najbolje je, da po opazenih obilnih cvetenjih zajamemo vsaj en obilen obrod na desetletje. Vendar pa vsakemu
obilnemu cvetenju ne sledi nujno obilen obrod. Ce ocenjenemu cvetenju ne sledi obilen obrod, moramo oceno
cvetenja in obroda ponoviti ob naslednjem obilnem cvetenju in obrodu, ne glede na to, koliko Casa pretec¢e med
zaporednima obilnima cvetenjema. Obilen obrod prepoznamo z opazovanjem na osnovni ravni. Obrod je obilen,
ko je na osnovni ravni ocenjen kot mocCen ali masiven (Sifra 4 ali 5) in je delez dreves z navedeno stopnjo jakosti
obroda vecdji od 60 % (Sifra 4 ali 5).

Sifra Jakost obroda Delez krosnje s plodovi (%)
1 Brez obroda: na drevesu ni plodov ali so plodovi le ponekod. 0-10
2 Sibek obrod: na drevesu je nekaj plodov. > 10-30
3 Zmeren obrod: na drevesu je zmerna koli¢ina plodov. > 30-60
4 Mocen obrod: na drevesu je veliko plodov. > 60-90
5  Masiven obrod: na drevesu je ogromno plodov. > 90

71.3.3 Napredna raven

Ta verifikator popiSemo na ravni posameznih dreves za vseh 50 opazovanih dreves dve leti (drugo jesen) po oceni
cvetenja na napredni ravni, ne glede na jakost obroda. Popis opravimo, preden se storzi odprejo in sprostijo
seme. Za vsako drevo navedemo en rezultat in zabelezimo kateri del kroSnje smo opazovali. Obenem naberemo
seme za testiranje semena in genetsko analizo za verifikatorje in dodatne informacije na napredni ravni.

Najbolje je, da po opazenih obilnih cvetenjih zajamemo vsaj en obilen obrod na desetletje. Vendar pa vsakemu
obilnemu cvetenju ne sledi nujno obilen obrod. Ce ocenjenemu cvetenju ez dve leti ne sledi obilen obrod,
moramo oceno cvetenja in obroda ponoviti ob naslednjem obilnem cvetenju, ne glede na to, koliko asa preteCe
med zaporednima obilnima cvetenjema. Obilen obrod prepoznamo z opazovanjem na osnovni ravni. Obrod je
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obilen, ko je na osnovni ravni ocenjen kot mocen ali masiven (Sifra 4 ali 5) in je delez dreves z navedeno stopnjo
jakosti obroda vedji od 60 % (Sifra 4 ali 5).

Verifikator popiSemo tako, da skozi daljnogled prestejemo storze. Uporabimo povprecni rezultat treh zaporednih
Stetij. Rezultat vsakega Stetja je Stevilo storzev, ki jih opazovalec presteje v 30 sekundah. Ko Stejemo storze,
moramo pri vseh drevesih opazovati isti del kroSnje. Ko izberemo del krosnje, ki ga bomo opazovali, moramo ob
vsakem naslednjem spremljanju tega verifikatorja izbrati isti del kro$nje. Zgornja tretjina krosSnje je za Stetje storzev
ustreznejSa od spodnjega in srednjega dela.

ZabeleZimo dve vrednosti, Stevilo plodov in opazovani del krosnje.

‘ ‘

1 Spodnii
2 Srednji
3 Zgomnii

6.1.4 Obilnost mladja

Ta verifikator opisuje prisotnost in obilnost mladja na ploskvi.

71.41 Osnovna raven

Ta verifikator popiSemo na ravni sestoja, jeseni vsako leto. Za oceno uporabimo strokovno mnenje glede na
stanje na celotni ploskvi. Zabelezimo dve vrednosti, eno za novo naravno mladije (mladje, ki je vzkalilo v istem letu
kot se opravlja opazovanje) in eno za starejSe mladje (mladje, ki je starejSe od enega leta). Polni obrod (semensko
leto) je pri &rnem boru obi¢ajno na od 3 do 5 let, zato moramo rast novega naravnega mladja oceniti poleti/jeseni
v letu, ki sledi semenskemu.

1a Na ploskvi ni novega mladja ali ga je zelo malo.

2a Na ploskvi je zadostna koli¢ina novega mladja.

1b  Na ploskvi ni starejSega mladja ali ga je zelo malo.

2b  Na ploskvi je zadostna koli¢ina starejSega mladja.
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71.4.2 Standardna raven

Ta verifikator popiSemo tako, da prestejemo rastline/mladje starosti do enega leta 1. jesen po vsakem ocenjenem
obrodu (leto obroda Stejemo kot leto 0) in 6. jesen po obrodu (takrat Stejemo 5 let staro mladje).
Stetje mladja:

Po vzpostavitvi podploskev za monitoring mladja moramo presteti vse mladike Ernega bora starosti do enega leta
na vsaki izmed 20 podploskev. StarejSega borovega mladja na podploskvah ne Stejemo. Pri naslednjem Stetju
Stejemo samo mladje ustrezne starosti, npr. v 6. letu Stejemo 5-letno mladje.

Rezultat Stetja mladja na podploskvi
X

Mortaliteto/prezivetie mladja izraCunamo iz vrednosti, zabeleZenih za ta verifikator.

Vzpostavitev podploskev je opisana v razdelku 6.2, Vzpostavitev podploskev za monitoring mladja.

7.1.4.3 Napredna raven

Ta verifikator popiSemo tako, da na vsaki od 20 podploskev za monitoring mladja prestejemo mladje 1. jesen
po obilnem obrodu (leto obroda Stejemo kot leto 0) ter nato 6., 11. in 16. jesen po tem obrodu. Pri vsakem
Stetju Stejemo samo miladje ustrezne starosti: 1. jesen miladje starosti do enega leta, 6. jesen 5-letno miadije,
11. jesen 10-letno mladje itn. Naslednji krog monitoringa obilnosti mladja (vzpostavitev novih 20 podploskev za
monitoring mladja in ocenjevanje njegove obilnosti) izvedemo vsaj 5 let po prejSnjem obilnem obrodu (Casovni
potek ocenjevanja obilnosti mladja prikazuje Preglednica 3). Za vsako obdobje monitoringa se priCakuje ocena
obilnosti naravnega mladja po enem ali dveh obilnih obrodih.

Preglednica 3: Casovni potek ocenjevanja obilnosti mladja. VV spodnjem primeru se prvi obilen obrod zgodi v drugem
letu monitoringa, drugi ocenjeni obrod pa pet let pozneje, tj. v 7. letu monitoringa. Ker se pri &rnem boru obilen obrod
zgodi na 3-5 let, se lahko Casovni razmik med dvema zaporednima obilnima obrodoma ustrezno razlikuje. Po vsakem
ocenjenem obrodu se vzpostavi novih dvajset podploskev z mladjem. Monitoring obilnosti mladja se za vsako skupino
20 podploskev opravi vsakih pet let. Obrodi, iz katerih je zrastlo ocenjevano mladje, in Casovni potek ocenjevalnih
dejavnosti so obarvani z enako barvo. Po zadnjem Stetju mladja se monitoring obilnosti mladja na ustrezni skupini
podploskev ustavi in podploskve se ukinegjo. S — standardna raven; N — napredna raven.

Leto monitoringa 1 2 3 4 5 6 7 8 9 1011 12 13 14 15 16 17 18 19 20 21 22 23
Obrod . . . .
Ocena mladja za 1. ocenjeni
obrod [leta] 01 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 21
Vzpostavitev podploskev z
; SN
mladjem
Stetje obilnosti mladja SN SN N N
Ocena mladja za 2. ocenjeni
obrod [leta] 01 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16
Vzpostavitev podploskev z SN
mladjem
Stetje obilnosti mladja SN SN N N

Mortaliteto/prezivetie mladja izraunamo iz vrednosti, zabelezenih za ta verifikator.

Vzpostavitev podploskev je opisana v razdelku 6.2, Vzpostavitev podploskev za monitoring mladja, Stetje pa v
razdelku 7.1.4.2, Standardna raven.
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7.1 Protokoli za popis dodatnih informacij
7.2.1 Porazdelitev debelinskih razredov
7.21.1 Standardna in napredna raven

Prsni premer popiSemo na ravni posameznih dreves za vseh 50 opazovanih dreves vsakih 10 let. Prsni premer
je premer debla na visini 1,30 m, tj. priblizno v viini prsi odraslega &loveka. Ce ima drevo ve& kot eno deblo,
izmerimo vsa in ocenimo povprecno vrednost (izogniti se skusamo drevesom s Stevilnimi tankimi debli). V opombe
zapi$emo, da je drevo veddebelno. Ce je drevo nagnjeno, prsni premer izmerimo pravokotno na deblo. Prsni
premer lahko izmerimo na dva nadina:

1) s premerko, v tem primeru izmerimo dva premera, pravokotno eden na drugega, in izratunamo povprecje;

2) z meritvijo obsega drevesa, iz katerega izradunamo premer (delimo ga s Stevilom 11, ~ 3,14, ali uporabimo
pi-meter).

Prsni premer zapisujemo v cm. Pri vsakem naslednjem merjenju moramo uporabiti isto merilno metodo.

7.2.2 Porazdelitev viSinskih razredov
7.2.2.1 Standardna in napredna raven

Visino popiSemo na ravni posameznih dreves za vseh 50 opazovanih dreves vsakih 10 let. Visino izmerimo od tal
do najvisjega dela krosnje, najbolje s klinometrom ali viSinomerom (npr. Vertex). Visino belezimo v metrih na eno
decimalno mesto natanéno. Ce je krosnja poskodovana, moramo v opombe zabeleZiti tudi to, skupaj z razlogom
poskodbe.

6.1.3 Olistanje

Olistanje opisuje razvoj mladih iglic. Pri &rnem boru se zacne nekoliko pozneje kot cvetenje. Popis te dodatne
informacije opravimo samo na standardni in napredni ravni. Podatke za olistanje zbiramo aprila in maja, do takrat,
ko imajo vsa opazovana drevesa polno razvite iglice.

I\
Y
©
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7.2.3.1 Standardna raven

Na standardni ravni olistanje popiSemo na ravni posameznih dreves za vseh 50 opazovanih dreves vsakih 5 let.
Zanimata nas zaCetek (2. faza) in konec olistanja (5. faza). Opazovanije se preneha, ko vsa drevesa dosezejo 5.
fazo. Obi¢ajno je potrebnih Sest obiskov. Za vsako drevo zabelezimo dve oceni: faza olistanja in delez kro$nje z
razvijajoCimi se iglicami. Faze olistanja prikazuje slika 6.

1 Spedi brsti

2 ZaCetek dolzinske rasti

3  Znatna dolzinska rast terminalnega brsta

4 1z prosojnih ovojnic pogledajo iglice

5 Jasno razlo¢ni dve iglici na posameznem brahiblastu

1 >0-33
2 > 33-66
3 > 66-99
4 100

Slika 6: Slikovni vodnik za opisovanije olistanja (razvoja iglic) na osnovni, standardni in napredni ravni za dodatno
informacijo Olistanje.
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7.2.3.2 Napredna raven

Na napredni ravni olistanje popiSemo na ravni posameznih dreves za vseh 50 opazovanih dreves, vsako leto.
Vrednosti, ki ustrezajo posameznim fazam olistanja, so navedene v razdelku 7.2.3.1.

6.1.4 Usklajenost cvetenja

7.2.4.1 Napredna raven

Usklajenost cvetenja spremljamo samo na napredni ravni na podlagi podatkov, zbranih za verifikator Cvetenje na
ravni posameznih dreves za vseh 50 opazovanih dreves ob vsakem ocenjenem obilnem cvetenju. S to informacijo
ugotavljamo, ali sta mosko in Zzensko cvetenje pri drevesih na ploskvi za monitoring ¢asovno usklajeni [15].

Za vzpostavitev ploskve uporabite obrazec: »GGM - Opis ploskve«
Za popis verifikatorjev uporabite obrazec: »GGM - Terenski verifikatoriji«

Za popis dodatnih informacij uporabite obrazec: »GGM - Terenske dodatne informacije«
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Smernice za gozdni genetski monitoring evropskega ¢rnega topola (Populus nigra L.)

1 Povzetek

Evropski ¢rni topol je ekolosko pomembna hitro rastoCa in kratkoziva listopadna gozdna drevesna vrsta meSanih
aluvialnin gozdov s fiziolosko prilagoditvijo za naselitev in preZivetie na golih povrsin, ki nastanejo po motnjah
povezanih z dinamiko re¢nih sistemov. Omogoca zadrzevanje vode v ekosistemu pri poplavijanju, je klju¢na vrstaza
dinami¢no ohranjanje in obnavljanje habitata poplavnih gozdov ter velja za indikatorsko vrsto za zdravje in biotsko
raznovrstnost obreznih ekosistemov [1]. Evropski ¢rni topol je znan tudi po tem, da lahko hitro raste ter iz tal vsrka
velike koliCine vode in hranil. Zaradi te sposobnosti je pomemben za fitoremediacijo inrevitalizacijo degradiranih
povrsin in onesnazenih industrijskih obmodjih, za uravnavanje mikroklime ter za izboljSanje biotske raznovrstnosti
tudi na zunajgozdnih povrsinah [2]. Uporablja se kot starSevsko drevo v Stevilnih programih Zlahtnenja topola po
vsem svetu. Ima sposobnost odganja iz panja, zato je primeren za dolgoro¢no ohranjanje najboljSih genotipov
vrstno Cistega rastlinskega materiala evropskega ¢rnega topola v zbirkah ex situ. V okviru programa EUFORGEN
[3] so predlagali Stevilna priporocila za vzpostavitev enot ohranjanja in situ in metod ohranjanja ex situ, ki so jih
pozneje uporabili v Stevilnih regionalnih projektih [4].

Evropski ¢rni topol naravno oblikuje metapopulacije medsebojno povezanih lokalnih populacij in ne majhnih izoliranih
populacij [6]. Ce Zelimo zagotoviti reprezentativno vzorcenje v metapopulaciji, moram v sistem za genetski monitoring
vkljuGevati nakljucno izbrane ploskve za monitoring odraslih dreves v lokalnih populacijah in ploskve za monitoring
v njihovih pomladitvenih jedrih ob reGnem sistemu kot sestavnem delu celotnega omrezja medsebojno povezanih
lokalnih populacij. Genetsko identifikacijo dreves evropskega ¢rnega topola je treba izvesti ob uporabi markerjev DNK
za diagnostiko vrste. Glavna ovira za gozdni genetski monitoring evropskega ¢rnega topola je odkrivanje habitatov,
Kjer se vrsta uspesSno razmnozuje in ji okoliske razmere omogocajo dolgoroCno prezivetie potomcev.

Smernice na kratko opisujejo evropski ¢rni topol, njegovo razmnozevanje, Zivljenjsko okolje in nevarnosti ter
vsebujejo napotke za vzpostavitev ploskve za gozdni genetski monitoring in situ ter popis vseh terenskih
verifikatorjev in dodatnih informacij.

2 Opis vrste

Evropski ¢rni topol (Slika 1) je domorodna svetloboljubna in listopadna gozdna drevesna vrsta, ki za rast potrebuje
veliko hranil in naravno uspeva v zmernih pasovih Evrazije. Pripada sekciji Aigeros v rodu Populus v druzini
Salicaceae [5]. Evropski Crni topol naseljuje gole povrsine, ki nastanejo po motnjah povezanih z dinamiko recninh
sistemov, najdemo pa ga v zgodnjih sukcesijskih fazah obreznih mesanih gozdnih ekosistemov. Oblikuje razli¢ne
vrste lokalnih populacij, od izoliranih posami¢nih dreves, manjsih skupin vse do vecjih &istih ali meSanih sestojev.
Evropski ¢rni topol naravno oblikuje metapopulacije, sestavljene iz manjsih lokalnih populacij [6, 7].

Evropski ¢rni topol je srednje visoko do visoko drevo, obi¢ajno doseze viSino do 40 metrov in ima premer debla
do 300 centimetrov ter Zivi od 100 do 200 let. Poredkoma lahko posamezna drevesa dosezZejo starost 400 let [8,
9]. Pogosto oblikuje nepravilino razporejeno kosato kro$njo. Pogosto ima ukrivljeno ali zavito deblo s podpornimi
koreninami, drevo je lahko masivno, pogosto se pojavljajo tudi velike grée ali epikormske veje. vendar so nekatera
drevesa v sestojih lahko vzravnana in lepo ras¢ena. [10]. Lubje odraslih dreves je temno rjavo ali &rno (Slika 2a)
s Stevilnimi globokimi brazdami [11]. Listi imajo romboidno (diamantno) ali trikotno obliko, dolgi so od 5 do 12
centimetrov, Siroki od 4 do 10 centimetrov, pecelj je dolg od 2 do 6 centimetrov [12, 13], robovi listov so nazobd&ani
in listi so zeleni na obeh straneh (Slika 2b). Drevesa dosezejo razmnozevalno zrelost v starosti od 10 do 15 let [14].

MorfoloSke in fenoloske lastnosti vrste Populus nigra je mogoce uporabiti kot pristop za prvo raven prepoznavanja
gistih (ne krizancev oz. hibridnih) dreves evropskega &rnega topola, vsaj pri odraslih osebkih. NajstabilnejSe
lastnosti in znaki, znacilni za vrsto, so podrobno opisani v opisnem listu za identifikacijo vrste Populus nigra,
pripravlienem v okviru programa EUFORGEN [24]:

+ oblika dreves,

+ epikormski poganjki in spedi brsti na deblu,
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+ medsebojno prepletajoce se brazde na skorji v spodnjem delu debla,
+ oblike listov (diamantna, romboidna ali trikotna),

+ odsotnost bele omele (Viscum album L.) v kro$niji,

+ prisotnost prSic Siskaric iz rodu Pemphigus na listnih pecljih.

Izkusnje evropskih projektov (EUROPOP, DANUBEPARKS itd.) kazejo, da je bila vecina dreves, ki so jih z
upostevanjem zgoraj omenjenih morfoloskih lastnosti izbrali za ohranjanje genov, potrjenih kot »Cista« drevesa
Populus nigra tudi z diagnosti¢nimi molekularnimi markerii.

Slika 1: Habitus evropskega Crnega topola (Populus nigra) brez epikormskih poganjkov (a) in z epikormskimi poganiki,
ki se pogosto pojavijajo (b).

@)

Slika 2: Lubje odraslih dreves je temno sivkasto rjavo ali ¢ro s Stevilnimi medsebojno prepletajolimi se globokimi
brazdami (a). List evropskega ¢rnega topola z znagilno obliko diamanta (romboida) ali trikotnika (o).
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Evropski ¢rni topol je dvodomna vrsta. Enospolni moski ali zenski cvetovi (Slika 3) se razvijejo iz posebnih brstov,
ki vsebujejo vnaprej oblikovana socvetja [11]. Cvetovi so zdruzeni v viseCe macice na locenih drevesih, s imer
je onemogocCena samooprasSitev. MoSke macice imajo rdeCkasto vijoliCaste prasnike, Zenske macice pa imajo
rumeno zelene brazde.

Slika 3: Ugotavijanje spola drevesa: moski cvetovi (a), zenski cvetovi (b), shemati¢no predstavijeni v razli¢nih razvojnih fazah.

3 Razmnozevanje

Moska drevesa so drevesa z izklju¢no moskimi cvetovi, ki sproS¢ajo pelod, zenska drevesa so drevesa z izklju¢no
zenskimi cvetovi, ki spros¢ajo semena. Cvetovi se pojavijo iz posebnih brstov priblizno teden do dva pred pojavom
listov zgodaj spomladi (marca ali aprila) na nizje leze€ih obmocijih in obmodjih z nizjimi zemljepisnimi Sirinami; na
obmogjih z vigjimi zemliepisnimi Sirinami in vije leZzedih obmogjih se cvetenje zakasni do maja [15]. Cas in trajanje
cvetenja ter dolZina procesa dozorevanja semen so odvisni od fotoperiode in lokalnih temperatur, zato so na razli¢nih
lokacijah razli¢ni, to pa vpliva na Cas sprosCanja semen [16]. Morda obstaja tudi genetska komponenta, ki vpliva
na zgodnje in pozne fenctipe. Pelod se prenasa z vetrom. Ko so zenski cvetovi opraseni, na vsaki madici v 4 do 6
tednih dozori priblizno od 20 do 50 golih in okroglih zeleno rjavih kapsul (Slika 4a), v katerih se razviie do 250 majhnih
svetlo rjavih semen na magdico [17]. Zenske madice se razvijejo v puhasta semena, ki so podobna bombaZu in se
prenasajo po zraku ter imajo pritriene dolge bele svilnate dlaCice (Slika 4b). Sprostijo se zgodaj poleti [17].

Evropski ¢rni topol semeni skoraj vsako leto. Semena so sposobna preziveti samo kratek ¢as (od 1 do 3 dni) ter
potrebujejo posebne vodne in talne razmere s substratom, ki mora biti 4 tedne nenehno viazen, da seme kali [18].

Evropski ¢rni topol se lahko razmnozuje generativno, kot je opisano zgoraj, ali vegetativno, na nespolen nacin
s kloniranjem. Naravno razmnoZevanje s kloni je mogoce s poganjki iz korenin, panjev, padlih dreves ali mladih
odlomljenih vej [17]. Naravno vegetativno razmnozevanje je mogoce brez mladja, zato lahko tako razmnozevanje
prispeva k Stevilcnosti populacije. Pri vrsti Populus nigra pogosto nastanejo vecdebelni (polikormski) kloni rastlin [2].
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Slika 4: Zenska magica s semenskimi kapsulami, ki dozorevajo (a); na zrelih semenih Populus nigra so pritriene dolge
bele svilnate dlacice, kar jim daje puhast in bombazu podoben videz (b).

Identifikacija ploskev za mladije

Evropski &rni topol se naravno pomlajuje na re¢nih bregovih, na zemljiS¢ih z aluvialnimi ruderalnimi vliaznimi
pescenimi in zraCnih tlemi, ki nastanejo po sezonskih re¢nih poplavah [14] in ne v sestojih pod rodnimi drevesi.
Mladje raste ob rekah v pasovih, ki nastajajo v zaporednih ¢asovnih obdobijih, v prepletenih reénih sistemih pa na
posebnih mikromestih (npr. na pescenih nanosih, ki so se nabrali za skupinami vegetacije ali lesenimi naplavinami
v depresijah, napolnjenih z muliem, na poplavnih obmodijih) [17]. Naravno pomlajevanje je neenakomerno in
sporadi¢no. Zaradi spreminjanja lokalnih razmer se lahko velikost populacije te vrste s€asoma spreminja (povecuje
ali zmanjSuje) [7].

4 Okolje

Evropski ¢rni topol je v naravi Siroko razsirjen po vsej Evropi, razen v nordijskih drzavah. RazSirjen je na obmodju
od severne Afrike do srednje Azije, vklju¢no s Kavkazom in vedjim delom Bliznjega vzhoda. Raste vse do
Kazahstana in Kitajske [11] ter od morske obale do nadmorske visine 4000 metrov [19]. Na njegovem celotnem
naravnem obmocju razsirjenosti kultivirane oblike ali hibridi pogosto izpodrivajo naravne sestoje Populus nigra
[20]. Evropski ¢mi topol je ohranjen zlasti ob velikih rekah in njihovih pritokih na naplavnih mestih. Evropski ¢rni
topol naravno oblikuje metapopulacije, ne pa majhnih izoliranih populacij (Slika 5) [6, 7]. V sestojih se pojavija
kot Stevilna posamezna drevesa (osamela drevesa) ali v manjSih skupinah starih dreves. Raste skupaj z belim
topolom (Populus alba L.), vrbami (Salix spp.), jelSo (Alnus spp.), javorjem (Acer spp.), brestom (Umus spp.) in
vCasih hrastom (Quercus spp.) (21). Najbolje raste v globokih, srednje tezkih tleh s pH od 5,5 do 7,5 in z visoko
vsebnostjo hranil. Zaradi samo sporadic¢ne prisotnosti v meSanih obreznih sestojih po navadi ni vkljucen v redne
gozdne inventure.

9
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5 Ogrozenost

Evropski ¢rni topol je kljub Sirokemu obmocju razsirjenosti ranljiva in redka drevesa vrsta, ki ji grozi izumrtje na
Stevilnih delih njenega obmocja razsirjenosti zaradi Cloveskih vplivov, med katerimi so: i) Cezmerno izkoriSCanje
njegovih naravnih obmocij; i) spreminjanje obreznih ekosistemov; iii) gojenje superiornih hibridov P. x canadensis
Moench (hibridi med ameriSskim &rnim topolom (Populus deltoides W. Bartram ex Marshall) in evropskim
¢rnim topolom (Populus nigra)), ameriSkega ¢rnega topola (Populus deltoides) in balzamskih topolov (Populus
trichocarpa Torr. & A. Gray ex. Hook, Populus maximowiczii Henry) na njegovem naravnem obmocju razsirjenosti;
in iv) introgresija genov zaradi vnosa zenskih hibridnih klonov, ko je njihovo cvetenje usklajeno z moskimi drevesi
evropskega ¢rnega topola [22, 14, 11].

Pogost skodljivec na evropskem ¢rnem topolu je rdeCa topolovka (Chrysomela populi L.), najpogostejsi bolezni pa
sta topolova rja (Melampsora larici-populina Kleb.) in rjava pegavost topolovega listja (Drepanopeziza punctiformis
Gremmen, znana tudi kot Marssonina brunnea (Ellis & Everh.) Magnus). Odmiranje starih dreves evropskega
¢rnega topola je pogosto tudi na njegovih domorodnih obmocjih zaradi spreminjanja razmer na teh obmocijih in
suSe (hitro upadanije nivoja podtalnice). Stara drevesa nazadnje unicijo topolov rak, ki ga povzro¢a Plagiostoma
populinum (Fuckel) L. C. Mejia (prej Cryptodiaporthe populea (Saccardo) Butin, znana tudi kot Dothichiza populea
Saccardo), in vetrolomi, zato imajo pri naravnem sukcesijskem razvoju meSanega obreznega gozda prednost
trdolesni listavci.

6 Vzpostavitev in vzdrzevanje ploskve

Evropski ¢rni topol je pionirska vrsta v obreznih meSanih gozdovih. Zanj je znacilna struktura metapopulacije
v Sirokem poplavnem sistemu. Gozdni genetski monitoring evropskega ¢rnega topola je treba izvajati na ravni
metapopulacije, ki obsega omrezje medsebojno povezanih lokalnih podpopulacij, znotraj katerih se domnevno
izmenjujejo pelod in semena, zato ga ne smemo izvajati na enem samem lokalno izoliranem mestu.

(@) (b)

Slika 5: Shematski prikaz medsebojno povezanih lokalnih populacij rnega topola ob reCnem sistemu (a) v primerjavi z
lokalno izolirano populacijo ¢rnega topola (b).

Ce elimo zagotoviti reprezentativno vzoréenje v metapopulaciji, moramo v sistem za genetski monitoring
vkljuGevati naklju¢no izbrane ploskve za monitoring odraslih dreves v lokalnih populacijah in njihovih pomladitvenih
jeder ob re¢nem sistemu. Ploskev za gozdni genetski monitoring evropskega ¢rnega topola obsega toliko ploskeyv,
kolikor je lokalnih populacij, ki sestavljajo metapopulacijo, ki nas zanima. Stevilo dreves na vsaki ploskvi mora
biti sorazmerno z velikostjo lokalne populacije, vsega skupaj pa mora biti 50 odraslih (razmnozevalno aktivnih)
genetsko razlicnih in vrstno distih dreves Populus nigra, po moznosti z enako zastopanostjo moskih in Zenskih
osebkov (razmerje med spoloma 1 : 1). Ploskev za monitoring posamezne lokalne populacije naj vkljuCuje vsaj 20
dreves, razporejenih na razdalji do najve¢ 5 kilometrov.


https://en.wikipedia.org/wiki/John_Torrey
https://en.wikipedia.org/wiki/Asa_Gray
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Drevesa je priporocljivo izbrati vnaprej na lokaciji na podlagi ocene morfoloskih lastnosti, opisanih pri opisu vrste.
Na podlagi rezultatov projektov dolgoro¢nega ohranjanja genov na Madzarskem [23], pri katerih so uporabili
kompleks stabilnih morfoloskih znacilnosti vrste, vnaprej izbrana drevesa pa so dodatno testirali z diagnosticnimi
markerji DNK, je pri vnaprejSnji izbiri v vecini primerov mogoce izkljuciti hibridne in introgresirane genotipe. Toda
diagnosti¢ne molekularne genetske markerje za ugotavljanje taksonomskega statusa je treba uporabiti v vseh
primerih, da se potrdita taksonomska identiteta in nehibridnost testiranih dreves kot Cistih osebkov Populus nigra
[7, 23]. Zato je uporaba genetskih testov z molekularnimi diagnosti¢nimi markerji kljucen element genetskega
monitoringa dreves Populus nigra na vseh ravneh monitoringa. Poleg tega je treba drevesa testirati tudi za
klonalnost z dolo&anjem genotipa (samo en osebek istega genotipa je mogode vkljugiti v monitoring). Ce drevo
cveti, ga obravnavamo kot razmnozevalno aktivno. Za razloCevanje med spoloma je postavitev ploskve na terenu
najbolje opraviti v Casu cvetenja. Pri postavljanju ploskve moramo drevesa oznaditi in opraviti georeferenciranje
dreves. Hkrati lahko izmerimo visino in prsni premer ter odvzamemo vzorce za ekstrakcijo DNK.

6.1 Vzpostavitev ploskve

6.1.1 Opredelitev okvira vzorCenja

Preden na terenu postavimo ploskev za gozdni genetski monitoring je treba v programski opremi GIS pripraviti
zemljevid metapopulacije evropskega Crnega topola. Zato je treba lokacije lokalnih populacij, kjer je gostota vrste
zadostna za vzpostavitev ploskve za monitoring, na terenu podrobno preiskati. Med zacetnim preiskovanjem je
priporodljivo posneti pot z aplikacijo na mobilnem telefonu (npr. Locus map) ali napravo GPS saj si tako bistveno
olajSamo nadaljnje nacCrtovanije.

Lokacije lokalnih populacij se vnesejo na zemljevid v obliki poligonov, ki skupaj sestavljajo okvir vzorCenja. Drevesa
znotraj vsake lokalne populacije se izberejo nakljucno. S pristopom, ki omogoc¢a naklju¢no izbiro, dobimo v
programski opremi GIS ustrezno Stevilo (sorazmerno z velikostjo lokalne populacije) naklju¢nih koordinat GPS z
najman;jso razdaljo 35 metrov med njimi. DaljSo razdaljo med nakljué¢nimi toCkami uporabimo zato, da zagotovimo
varnostno rezervo za zmanjsano to¢nost naprav GPS v gozdovih in razdaljo do najbliziega drevesa od nakljucne
todke GPS. Koordinate nakljuénih toék je treba shraniti v napravi GPS, ki se bo uporabljala na terenu. Ce zaradi
kompleksnosti re¢nih kanalov v poplavnih gozdovih ni mogoce uposStevati navedenih navodil, lahko znotraj vseh
lokalnih populacij uporabimo poenostavljen »pristop iSCi in najdi«: po moznosti ob pomoci revirnega gozdarja je
obmocije, kjer se pojavljajo lokalne populacije, treba preiskati v sistemati¢nem vzorcu in z uporabo naprave GPS
ali aplikacije na mobilnem telefonu za snemanije poti, saj tako zagotovimo, da ne bomo veckrat preiskali istega
obmodja ali spregledali katerega koli dela obmocja. Koordinate vseh razmnozevalno aktivnih dreves se zapisejo
in doloci se njihov spol. Za vsako lokalno populacijo se iz skupine ustreznih dreves naklju¢no izbere ustrezno
Stevilo dreves.

Na vseh ravneh monitoringa je treba pri vseh odraslih drevesih dolociti genotip, da izkljucimo hibride in klone.

6.1.2 Vzpostavitev ploskve na terenu

Potem ko poznamo koordinate pribliznih lokacij dreves, je postopek za postavitev ploskve pri izbranih lokalnih
populacijah naslednii:

+ pois€emo shranjene koordinate GPS v gozdnih sestojih,

+ izberemo in oznaCimo razmnozevalno aktivno drevo, ki je najblizje shranjeni koordinati GPS.

6.1.3 Oznacevanje dreves

Vsako izbrano drevo moramo oznaditi z ustrezno Stevilko in barvno &rto okoli debla za vecjo vidnost dreves iz
vseh smeri.
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6.1.4 VzorCenje za genetske analize

Za oceno hibridizacije in prisotnosti klonov je treba nabrati vzorce za ekstrakcijo DNK za vsa izbrana drevesa.
Hibride in klone je treba izkljuditi ter jih nadomestiti z nehibridnimi osebki z edinstvenimi genotipi (ne kloni). Zato
je v&asih treba izbrati in vzorciti vecje Stevilo dreves, da najdemo 50 dreves evropskega ¢rnega topola, ki niso
hibridna ali kloni.

6.2 Monitoring mladja

Nacrt vzorCenja naravnega mladja uposteva koncept metapopulacije z ve¢ pomladitvenimi jedri (podploskvami),
da zajamemo celotno genetsko raznovrstnost evropskega ¢rnega topola ter ocenimo tveganije introgresije genov
in hibridizacije zaradi eksoti¢nih vrst topola in virov lombardskega topola (Populus nigra L. var. italica Koehne)
na danem obmodju. Pri monitoringu mladja moramo upostevati u€inke poplav in zato nenehno spreminjajoce se
oblike teh lokacij, okoljske razmere ali morda celo to, da lahko lokacije z mladjem v celoti izginejo.

Mikrolokacije morebitnega naravnega mladja je treba ob koncu faze obroda zgodaj poleti (zlasti od aprila do junija)
pogosto spremljati (vsaj enkrat tedensko), in Ce odkriiemo na novo vzkaliena pomladitvena jedra, je treba takoj
pobrati vzorce potomcev evropskega ¢rnega topola s kalicami ali prvimi listi. Vzoréena pomladitvena jedra je treba
vnesti na zemljevid tako, da posnamemo njihove koordinate GPS. Lokacije 20 pomladitvenih jeder pois¢emo na
obmocju za gozdni genetski monitoring in dodatno Se 0,5 kilometra v obeh smereh recnega sistema.

V vsakem pomladitvenem jedru na povrsini 1 m? vzor¢imo 5 naklju¢no izbranih rastlin in skupaj pridobimo
100 vzorcev. Ce najdemo manj kot 20 pomladitvenih jeder, je treba zbrati sorazmerno ve& vzorcev v vsakem
pomladitvenem jedru. Vse vzorce je potrebno testirati za hibridizacijo in med njimi naklju¢no izbrati 50 vrstno
Cistih evropskih ¢rnih topolov za nadaljnje analize gozdnega genetskega monitoringa; ¢e ni mogoce pridobiti 50
rastlin Ciste vrste iz teh 100 rastlin, je treba opraviti vzorCenje in testiranje dodatne skupine 100 vzorcev, dokler iz
pomladitvenih jeder ne pridobimo najmanjSega zahtevanega Stevila 50 genotipov Cistih osebkov Populus nigra
(L.), ki jih potrebujemo za analizo gozdnega genetskega monitoringa.

6.3 Vzdrzevanje ploskve
6.3.1 SploSno vzdrzevanje

Oznacbe odraslih dreves redno (vsaki dve leti) pregledujemo in po potrebi obnovimo.

6.3.2 Nadomescanje dreves

Ce opazovano drevo odmre ali se v okviru gospodarjenja poseka, ga moramo nadomestiti. Izberemo ustrezno
drevo, ki je najblizie odmrlemu in izpolnjuje zahtevo po najmanjsi oddaljenosti od najblizjega opazovanega drevesa
30 m. Ce to ni mogod&e, izberemo drevo z obrobja ploskve za gozdni genetski monitoring.

Ce ima drevo poskodovano kronjo, na primer zaradi vetroloma, Zledoloma ali snegoloma, a lahko $e obrodi, ga
v monitoringu obdrzimo. Vzrok poskodbe je treba zabeleziti, saj lahko poSkodba vpliva na ugotovljene vrednosti
verifikatorjev in dodatnih informacij. Ce je §koda prehuda in obrod ni ve& pri¢akovan, moramo opazovano drevo
nadomestiti.
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7 Popis verifikatorjev in dodatnih informacij

Molekularno genetsko identifikacijo dreves evropskega ¢rnega topola je treba opraviti z uporabo genetskih
markerjev za diagnostiko vrste. Ugotavljanje klonalnosti v metapopulaciji odraslin dreves in mladih pomladitvenih
jedrih je prav tako treba izvesti z analizo ustreznih molekularnih genetskih markerjevev. Za lo¢evanje med Cisto
vrsto in medvrstnimi hibridi potrebujemo nabor preverjenih referenénih vzorcev obeh (ali celo ved) hibridizirajocih
vrst.

V splosnem je treba upostevati naslednje:
+ populacija evropskega ¢rnega topola ima strukturo metapopulacije,
+ ploskve za gozdni genetski monitoring so »ploskve lokalnih populacij« v metapopulaciji,

+ ploskev za gozdni genetski monitoring, izbrana v metapopulaciji ob reCnem sistemu, sestavlja ve¢ delnih
ploskev za gozdni genetski monitoring s skupnim Stevilom 50 odraslih razmnozevalno aktivnih dreves
evropskega Crnega topola,

+ vsa odrasla drevesa evropskega Crnega topola, izbrana za gozdni genetski monitoring, so vkljuCena v
opazovanja in meritve,

+ na vseh ravneh monitoringa je treba opraviti molekularne genetske analize, da se v monitoring vkljucijo zgolj
osebki »Ciste vrste«. Zato je zaCetek izvajanja gozdnega genetskega monitoringa za to vrsto bistveno drazji
Vv primerjavi s tistim za drevesne vrste, pri katerih ne prihaja do hibridzacije.

Verifikatorje in dodatne informacije na ploskvi za monitoring redno popisujemo. Z verifikatorji spremljamo genetske
lastnosti populacije ter njeno prilagajanje okoljskim spremembam in/ali gospodarjenju, dodatne informacije pa
popisujemo za lazje tolmacenje verifikatorjev.

Pri popisu verifikatorjev na visjih ravneh (standardna, napredna) moramo popisati tudi podatke za nizje ravni
(osnovna, standardna). Pri popisu dodatnih informacij tega ni treba storiti.
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Preglednica 1: Seznam verifikatorjev in dodatnih informacij s kratkim opisom in pogostostjo opazovanja za terensko
popisovanje na ploskvah za gozdni genetski monitoring evropskega ¢rnega topola.

Ime Osnovna raven Standardna raven Napredna raven

Odrasla drevesa: Stetje preostalih
oznacenih zrelih dreves vsakih

Mortaliteta/ 10 let in po vsakem ekstremnem Enaka kot osnovna raven Enaka kot osnovna raven
prezivetie vremenskem pojavu/motnji
Mladje: mortaliteta/prezivetje se / /

ne ocenjuje za to vrsto

Opazovanje na ravni posameznih
dreves ob dveh obilnih cvetenjih
na desetletje, najbolje v
enakomernih ¢asovnih razmikih*

Enaka kot standardna raven,
vendar se popisuje tudi faza
cvetenja®

Strokovno mnenje na ravni
Cvetenje ploskve za gozdni genetski
monitoring, vsako leto

:S Stetje plodov (bombazu
o podobne macice z zrelimi
= Opazovanje na ravni posameznih . . . semenskimi kapsulami), v
2 dreves po dveh obilnih cvetenjih Opazovanjg T (R DS istem letu kot ocena cvetenja
: . dreves, v istem letu kot ocena : .
Obrod na desetletje, najbolje v cveten'é na standarani ravni (ne na napredni ravni, ne glede
enakomernih ¢asovnih razmikih IeJde na jakost obroda)* na jakost obroda* Za vsak
(ne glede na jakost obroda)* 9 ! ocenjeni obrod na napredni
ravni naberemo semena za
laboratorijske analize
Stetje na novo vzkaljenega
. . mladja v do 20 pomladitvenih
. . Strokovno mnenje na ravni jedrih po vsakem ocenjenem o
Obilnost mladja celotne ploskve za gozdni obilnem obrodu. Hkrati se Enaka kot standardna raven
GBS 4 eriEiing zberejo tudi vzorci za genetsko
analizo™*
Porazdelitev
debelinskih / Meritev vsakih 10 let Enaka kot standardna raven
razredov
.2 Porazdelitev
& visinskih / Meritev vsakih 10 let Enaka kot standardna raven
% razredov
£ Olistanie / Opazovanije na ravni posameznih Opazovanje na ravni posameznih
fcj I dreves, vsakih 5 let dreves, vsako leto
©
8 Staranie / Opazovanje na ravni posameznih Opazovanje na ravni posameznih
o I dreves, vsakih 5 let dreves, vsako leto
. Opazovanje na ravni posameznih
Usklajgnost / / dreves, ob vsakem ocenjenem
cvetenja

obilnem cvetenju

* Najbolje je, da vsako desetletje ocenimo vsaj en obilen obrod. Vendar pa vsakemu obilnemu cvetenju ne sledi nujno obilen obrod.
Ce ocenjenemu cvetenju ne sledi obilen obrod, moramo oceno cvetenja in obroda ponoviti ob naslednjem obilnem cvetenju, ne
glede na to, koliko Casa preteCe med zaporednima obilnima cvetenjema. Obilno cvetenje in obrod prepoznamo z opazovanjem
na osnovni ravni.

** Ce po ocenjenem obilnem cvetenju in obrodu ni opaziti nobenih novih pomladitvenih jeder (Ge, na primer, poplava odnese novo
mladje), moramo oceno vseh treh verifikatorjev (cvetenje, obrod in obilnost mladja) ponoviti ob naslednjem obilnem cvetenju, ne
glede na to, koliko Casa preteCe med zaporednima obilnima cvetenjema. Obilno cvetenje in obrod prepoznamo z opazovanjem
na osnovni ravni.
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7.1 Protokoli za popis verifikatorjev
7.1.1 Mortaliteta/prezivetje

Mortaliteta opisuje mortaliteto odraslih dreves. Nasprotni pojem, prezivetje, pomeni drevesa, ki so od zadnje
ocene Se ziva. Oba parametra se izrazata v relativnin enotah, tj. delezu odmrlih oziroma prezivelih dreves.
Prezivetje izraCunamo s formulo 1 — mortaliteta.

71.1.1 Odrasla drevesa: osnovna, standardna in napredna raven

Verifikator Mortaliteta odraslih dreves. Ocenimo ga tako, da prestejemo preostala ziva oznaCena drevesa vsakih
10 let in po vsakem ekstremnem vremenskem pojavu/motnji. Mortaliteta je razlika med zaCetnim Stevilom
oznacenih dreves in Stevilom Se zivih dreves izmed prvotnih 50.

7.1.2 Cvetenje

Ta verifikator opisuje jakost cvetenja in delez dreves, ki cvetijo. V srednji Evropi ga je mogoce popisati aprila.
Cvetenje je zgodnejSe, Ce je bila zima mila.

71.21 Osnovna raven

Ta verifikator popiSemo vsako leto na ravni sestoja. Popis opravimo, ko je cvetenje v polnem zamahu. Povpreéno
stanje ocenimo po pregledu celotne ploskve za monitoring. Zabelezimo dva rezultata, enega za jakost cvetenja,
izrazenega kot povprecni delez kroSnje s cvetovi, in drugega za delez cvetoCih dreves v sestoju.

Sifra Jakost cvetenja na ravni sestoja Povprecni delez kroSnje s cvetovi (%)
1 Brez cvetenja: na drevesih ni cvetov ali so cvetovi le ponekod 0-10
2 Sibko cvetenje: na drevesih je nekaj cvetov > 10-30
3  Zmerno cvetenje: na drevesih je zmerno Stevilo cvetov > 30-60
4 Mocno cvetenje: na drevesih je veliko Stevilo cvetov > 60-90
5 Masivno cvetenje: na drevesih je ogromno Stevilo cvetov > 90

Sifra DeleZ dreves v sestoju z navedeno jakostjo cvetenja (%)

1 0-10
2 > 10-30
3 > 30-60
4 > 60-90
5 >90
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71.2.2 Standardna raven

Ta verifikator popiSemo ob dveh obilnih cvetenjih na desetletje, najbolie v enakomernih ¢asovnih razmikih.
PopiSemo ga na ravni posameznih dreves za vseh 50 opazovanih dreves. Cvetenje je obilno, ko je na osnovni
ravni ocenjeno kot moc¢no ali masivno (Sifra 4 ali 5) in je delez dreves z navedeno stopnjo jakosti cvetenja vedii
od 60 % (Sifra 4 ali 5). Popis opravimo, ko je cvetenje v polnem zamahu. Za vsako drevo navedemo en rezultat.

1 Brez cvetenja: na drevesu ni cvetov ali so cvetovi le ponekod 0-10
2 Sibko cvetenje: na drevesu je nekaj cvetov > 10-30
3  Zmerno cvetenje: na drevesu je zmerno Stevilo cvetov > 30-60
4 Mocgno cvetenje: na drevesu je veliko Stevilo cvetov > 60-90
5 Masivno cvetenje: na drevesu je ogromno Stevilo cvetov > 90

71.2.3 Napredna raven

Ta verifikator popiSemo ob dveh obilnih cvetenjih na desetletje, najbolie v enakomernih ¢asovnih razmikih.
PopiSemo ga na ravni posameznih dreves za vseh 50 opazovanih dreves. Cvetenje je obilno, ko je na osnovni
ravni ocenjeno kot moc¢no ali masivno (Sifra 4 ali 5) in je delez dreves z navedeno stopnjo jakosti cvetenja vediji od
60 % (Sifra 4 ali 5).

Za vsako drevo navedemo dva rezultata: faza cvetenja, ter jakost cvetenja. Povprecno sta potrebna dva obiska
ploskve, prvi dovolj zgodaj, da opazujemo zgodnje faze cvetenja, in drugi, ko je cvetenje v polnem razmahu.
Dodatno informacijo Usklajenost cvetenja lahko ocenimo na podlagi rezultatov za moSko in zensko cvetenje, ki jih
dobimo za ta verifikator. Faze cvetenja moskih in zenskih dreves prikazujeta Sliki 6 in 7.

Zenski cvetni brsti niso aktivni (fjavi brsti)

Zenski cvetni brsti se povedajo in zadenjajo brsteti (svetlo zeleni brsti)

Dolzinska rast cvetov (kratki svetlo zeleni cvetovi)

Cvetovi so odprti (zelenkaste macice)

O[O |IN|—=

Cvetovi so odprti (v celoti razviti rumeno zeleni cvetovi v macicah)

Moski cvetni brsti niso aktivni (rjavi brsti)

Moski cvetni brsti se povecajo in zaCenjajo brsteti (vidni so svetlo zeleni brsti s prvimi rdeCkasto vijolicastimi cvetovi)

Dolzinska rast cvetov (kratki rdeCkasto vijoliCasti cvetovi)

Cvetovi so odprti (v celoti razvite macice z rdeCkasto vijoliCastimi cvetovi s pelodom)

||| =

Cvetovi se posusijo in odpadejo

1 Brez cvetenja: na drevesu ni cvetov ali so cvetovi le ponekod 0-10
2 Sibko cvetenje: na drevesu je nekaj cvetov > 10-30
3 Zmerno cvetenje: na drevesu je zmerno Stevilo cvetov > 30-60
4 Mocno cvetenje: na drevesu je veliko Stevilo cvetov > 60-90
5 Masivno cvetenje: na drevesu je ogromno Stevilo cvetov > 90
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Slika 7: Slikovni vodnik za faze razvoja zenskih cvetov (macic) na napredni ravni verifikatorja Cvetenje.

7.1.3 Obrod

Ta verifikator opisuje prisotnost plodov in njihovo obilnost. Podatke za ta verifikator zbiramo v €asu obroda, v
srednji Evropi veCinoma od poznega aprila do junija.

7.1.3.1 Osnovna in standardna raven

Ta verifikator popiSemo dvakrat na desetletje, v letih obilnega cvetenja (ne glede na jakost obroda). Popise obroda
je najbolje opraviti v enakomernih ¢asovnih razmikih. V istih letih izvedemo tudi oceno cvetenja na standardni in
napredni ravni. PopiSemo ga na ravni posameznih dreves za vsa opazovana zenska drevesa (idealno 25). Popis
opravimo, preden semena zacnejo odpadati. Za vsako drevo navedemo en rezultat.

Najbolje je, da po opazenih obilnih cvetenjin zajamemo vsaj en obilen obrod na desetletje. Vendar pa vsakemu
obilnemu cvetenju ne sledi nujno obilen obrod. Ce ocenjenemu cvetenju ne sledi obilen obrod, moramo oceno
cvetenja in obroda ponoviti ob naslednjem obilnem cvetenju, ne glede na to, koliko ¢asa pretece med zaporednima
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obilnima cvetenjema. Obrod je obilen, ko je za vsaj 60% zenskih dreves obrod ocenjen kot mocen ali masiven
(Sifra 4 ali 5).

Sifra Jakost obroda Delez krosnje s plodovi (%)
1 Brez obroda: na drevesu ni plodov ali so plodovi le ponekod 0-10
2 Sibek obrod: na drevesu je nekaj plodov > 10-30
3 Zmeren obrod: na drevesu je zmerna koli¢ina plodov > 30-60
4 Mocen obrod: na drevesu je veliko plodov > 60-90
5 Masiven obrod: na drevesu je ogromno plodov > 90

7.1.3.2 Napredna raven

Ta verifikator popiSemo v istih letih kot oceno cvetenja na standardni in napredni ravni (ne glede na jakost obroda).
PopiSemo ga na ravni posameznih dreves za vsa opazovana zenska drevesa (najbolie 25). Popis opravimo,
preden semena zacnejo odpadati. Za vsako drevo navedemo en rezultat in zabelezimo kateri del kroSnje smo
opazovali. Hkrati na 20 zenskih drevesih naberemo seme za testiranje semen in genetsko analizo semen za
verifikatorje in dodatne informacije na napredni ravni.

Najbolje je, da po opazenih obilnih cvetenjih zajamemo vsaj en obilen obrod na desetletje. Vendar pa vsakemu
obilnemu cvetenju ne sledi nujno obilen obrod. Ce ocenjenemu cvetenju ne sledi obilen obrod, moramo oceno
cvetenja in obroda ponoviti ob naslednjem obilnem cvetenju, ne glede na to, koliko ¢asa pretece med zaporednima
obilnima cvetenjema. Obilen obrod prepoznamo z opazovanjem na osnhovni ravni. Obrod je obilen, ko je na
osnovni ravni ocenjen kot mocen ali masiven (Sifra 4 ali 5) za vsaj 60 % ocenjevanih zenskih dreves.

Verifikator popiSemo tako, da skozi daljnogled prestejemo plodove (bombazu podobne macice z zrelimi
semenskimi kapsulami). Uporabimo povprec¢ni rezultat treh zaporednih Stetij. Rezultat vsakega Stetja je Stevilo
plodov, ki jih opazovalec presteje v 30 sekundah. Pri vseh drevesih moramo preucCevati isti del krosnje. Ko
izberemo del krosnje, ki ga bomo opazovali, moramo ob vsakem naslednjem spremljanju tega verifikatorja izbrati
isti del kroSnje. Zgornja tretjina krodnje je za Stetje ustreznejSa od spodnjega in srednjega dela.

Zabelezimo dve vrednosti, Stevilo plodov in opazovani del krosnje.

Stevilo plodov, prestetin v 30 sekundah (povpredje 3 Stetii)
X

Sifra Opazovani del krodnje

1 Spodnii
2 Sredniji
3  Zgomiji
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7.1.4 Prisotnost in obilnost mladja

Ta verifikator opisuje prisotnost in obilnost mladja na ploskvi za monitoring.

71.41 Osnovna raven

Ta verifikator popiSemo na ravni celotne ploskve za gozdni genetski monitoring, vsako leto od pozne pomladi
do zgodnjega poletja. Za oceno uporabimo strokovno mnenje glede na stanje na celothnem obmocju gozdnega
genetskega monitoringa. Zabelezimo dve vrednosti, eno za novo mladje (mladje, ki je vzkalilo v istem letu kot se
opravlja opazovanije) in eno za starejSe mladje (mladje, ki je starejSe od enega leta).

Sifra Opis: novo mladie (na novo vzkalieno miadje starosti do enega leta)

1a Na ploskvi ni novega mladja ali ga je zelo malo

2a  Na ploskvi je zadostna koli¢ina novega mladja

Sifra Opis: starej$e mladje (mladije starej$e od enega leta)

1b  Na ploskvi ni starejSega mladja ali ga je zelo malo

2b  Na ploskvi je zadostna koliCina starejSega mladja

Slika 8: Mladika evropskega ¢rnega topola z znacilnimi kalicami ali prvimi razvitimi listi.

7.1.4.2 Standardna in napredna raven

Ta verifikator popiSemo s Stetjem na novo vzkalienega mladja (Slika 8) po vsakem ocenjenem obilnem obrodu
v do 20 pomladitvenih jedrih. Za evropski Crni topol ne vzpostavimo podploskev za monitoring mladja, ker
pri¢akujemo veliko izgubo mladja zaradi rednih re¢nih poplav. Zato Stetje opravimo samo enkrat, in to takoj po
kalitvi, prezivetja/mortalitete mladja pa za to vrsto ne ocenjujemo. Obenem se naberejo vzorci mladja za genetske
analize.

Stetje mladja:

Presteti moramo vse na novo vzkaljeno mladje evropskega ¢rnega topola (mladje starosti do enega leta) v vsakem
izmed 20 pomladitvenih jeder. StarejSega mladja evropskega ¢rnega topola ne Stejemo.

9
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Ce po ocenjenem obilnem cvetenju in obrodu ni opaziti nobenih novih pomladitvenih jeder (e, na primer,
poplava odnese na novo vzkalieno mladje), moramo oceno vseh treh verifikatorjev (cvetenje, obrod in obilnost
mladja) ponoviti ob naslednjem obilnem cvetenju, ne glede na to, koliko Casa preteCe med zaporednima obilnima
cvetenjema. Obilno cvetenje in obrod prepoznamo z opazovanjem na osnovni ravni.

Ce se v 5 zaporednih letih monitoringa ne oblikuje nobeno novo pomladitveno jedro (po dveh obilnih obrodih v
desetletju), se naravno mladje oceni in vzorCi za genetske analize enkrat na desetletje na pomladitvenih jedrih s
starejSim mladjem. V teh primerih je treba oceniti in popisati priblizno starost naravnega mladja.

Rezultat Stetja mladja starosti do enega leta na podploskvi
X

7.2 Protokoli za popis dodatnih informacij
7.2.1 Porazdelitev debelinskih razredov
7.21.1 Standardna in napredna raven

Prsni premer popiSemo na ravni posameznih dreves za vseh 50 opazovanih dreves, vsakih 10 let. Prsni premer je
premer debla na visini debla 1,30 m, tj. priblizno v visini prsi odraslega Sloveka. Ce ima drevo ve& kot eno deblo,
izmerimo vsa in zabelezimo povpre¢no vrednost (vendar se skusamo izogniti drevesom s Stevilnimi majhnimi
debli). V opombe zapi§emo, da je drevo veddebelno, in zabeleZimo tevilo izmerjenih debel. Ce je drevo nagnjeno,
prsni premer izmerimo pravokotno na drevesno deblo. Prsni premer lahko izmerimo na dva nacina:

1) s premerko: v tem primeru izmerimo dva pravokotna premera, pravokotno eden na drugega, in izraCunamo
povpredje;

2) z meritvijo obsega drevesa, iz katerega izraCunamo premer (delimo ga s Stevilom 1, ~ 3,14, ali uporabimo
pi-meter).

Prsni premer zapisujemo v cm. Pri vsakem naslednjem merjenju moramo uporabiti isto merilno metodo.

7.2.2 Porazdelitev viSinskih razredov
7.2.2.1 Standardna in napredna raven

ViSino popiSemo na ravni posameznih dreves za vseh 50 opazovanih dreves, vsakih 10 let. Visino izmerimo od tal
do najviSjega dela kroSnje, najbolje s klinometrom ali viSinomerom (npr. merilna naprava Vertex). Visino belezimo
v metrih na eno decimalno mesto natanéno. Ce je krodnja poskodovana, moramo v opombe zapisati tudi to,
skupaj z razlogom poskodbe.

7.2.3 Olistanje

Olistanje opisuje razvoj mladih listov. Popis tega parametra opravimo samo na standardni in napredni ravni. Pri
evropskem ¢rnem topolu se olistanje zaCne pozneje kot cvetenje. Podatke za to dodatno informacijo v sredniji
Evropi zberemo med marcem in majem. Olistanje je zgodnejSe, Ce je bila zima mila.
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7.2.3.1 Standardna raven

Na standardni ravni olistanje popiSemo na ravni posameznih dreves za vseh 50 opazovanih dreves, vsakih 5 let.
Za vsako drevo zabelezimo dve oceni: faza olistanja in delez kroSnje z navedeno fazo olistanja. Faze olistanja
prikazuje Slika 9.

Speci brst: Od brstov, ki jih popolnoma obdaja luska, do prvega znaka nabrekanja

2 Nabrekanje: Brsti nabrekajo, luska delno odstopi

3 Odpiranje: Brsti poganjajo

4 Locitev listov: Brsti so popolnoma odprti, listi so Se vedno zdruzeni

5  Listi rastejo v dolzino: Listi so medsebojno loceni, vendar Se ne popolnoma razprti

6 Navpi¢na rast: Listi so popolnoma razprti in v celoti razviti
_

> 0-33

2 > 33-66

3 > 66-99

4 100
1 2 3

Slika 9: Slikovni vodnik za opisovanje olistanja na standardni in napredni ravni za dodatno informacijo Olistanje.

7.2.3.2 Napredna raven

Na napredni ravni olistanje popiSemo na ravni posameznih dreves za vseh 50 opazovanih dreves, vsako leto.
Zanimata nas zaCetek (3. faza) in konec olistanja (6. faza). Opazovanje se preneha, ko vsa drevesa dosezejo 6.
fazo. ObiCajno je potrebnih 6 obiskov ploskve. Vrednosti (faza olistanja in delez kroSnje z navedeno fazo olistanja)
so v razdelku 7.2.3.1, Standardna raven.
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7.2.4 Senescenca

Senescenca opisuje proces senescence listov. Popis tega parametra opravimo samo na standardni in napredni
ravni.

7.2.41 Standardna raven

Na standardni ravni senescenco popiSemo na ravni posameznih dreves za vseh 50 opazovanih dreves vsakih
5 let. Zanima nas 3. faza, ko so listi rumeni in v njih ve¢ ne poteka fotosinteza. Opazovanije se preneha, ko vsa
drevesa dosezejo 3. fazo. ObiCajno sta potrebna dva (2) obiska ploskve. Za vsako drevo zabelezimo dve oceni:
faza senescence in delez kroSnje z navedeno fazo senescence. Faze senescence prikazuje Slika 10.

Listi so zeleni

Listi so zelene barve, ki se spreminja v rumeno (zelenkasto rumena)

Listi so rumene barve, ki se spreminja v rjavo (rjavkasta)

Al =

Listi so rjavi/odpadli

> 0-33
> 33-66
> 66-99

100

Ml |N| =

7.2.4.2 Napredna raven

Senescenco popisemo na ravni posameznih dreves za vseh 50 opazovanih dreves, vsako leto. Zanima nas 3.
faza, ko so listi rumeni in v njih ve€ ne poteka fotosinteza. Opazovanije se preneha, ko vsa drevesa dosezejo 3.
fazo. Obi¢ajno sta potrebna 2 obiska ploskve. Vrednosti (faza senescence in delez kroSnje z navedeno fazo
senescence) so v razdelku 7.2.4.1, Standardna raven.

Slika 10: Slikovni vodnik za opisovanje senescence (4. faza ni prikazana) na standardni in napredni ravni za dodatno
informacijo Senescenca.
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7.2.5 Usklajenost cvetenja

7.2.5.1 Napredna raven

Usklajenost cvetenja spremljamo samo na napredni ravni na podlagi podatkov, zbranih za verifikator Cvetenje
(glejte 71.2.3). S to informacijo ugotavijamo, ali sta mosko in zensko cvetenje v spremljanem sestoju ¢asovno
usklajeni.

Za vzpostavitev ploskve uporabite obrazec »GGM - Opis ploskve«.
Za popis verifikatorjev uporabite »GGM - Terenski verifikatorji«.

Za popis dodatnih informacij uporabite »GGM - Terenske dodatne informacije«.
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Smernice za gozdni genetski monitoring divie ¢esnje (Prunus avium (L.) L.)

1 Povzetek

Divja &eSnja (Prunus avium (L.) L.) je srednje veliko, hitro rastode in razmeroma kratkozivo listopadno drevo s Sirokim
naravnim obmocjem razSirjenosti, ki obsega zahodno Evrazijo in severni del Afrike [1]. Je pionirska drevesna
vrsta, ki raste na raznolikih rastiscih, vendar pa je na celotnem obmocdju razsirjenosti izredno manjsinska, saj je
zelo svetloljubna in slabo konkurira drugim vrstam. Za naravne populacije divie ¢eSnje je znadilna razprSenost,
pojavijajo se v majhnih skupinah ali kot posamiCna drevesa, ki rastejo na gozdnem robu in v vrzelih v gozdnih
sestojih. Divia CeSnja je pomembna gozdna drevesna vrsta z ekoloSkega (za Stevilne vrste ptic in Zzuzelk je
Zivlienjsko pomemben vir prehrane) in ekonomskega vidika (les divie Cesnje je visoke vrednosti in kakovosti,
njegova obdelava je enostavna, zato se pogosto uporablja v proizvodniji furnirja in pohistva, pri izdelavi omar itd.).

V teh smernicah so na kratko opisani divja ¢esnja, njeno razmnozevanje, rastiS€ne zahteve in dejavniki, ki jo
lahko ogrozajo. Smernice vsebuijejo tudi napotke za vzpostavitev ploskve za genetski monitoring in popis vseh
terenskih verifikatorjev ter dodatnih informacij.

2 Opis vrste

Divja CeSnja (Slika 1) je srednje veliko, hitro rastoCe in razmeroma kratkozivo listopadno drevo, ki zraste 15-30
m visoko (do 35 m) in ima premer debla (prsni premer) do 90-120 cm [3, 4, 5, 16, 19 ter tam navedeni viri]. Za
divjo ¢esnjo je znacilna moc¢na vréna rast, vecina njenih stranskih vej je razporejena v enoletna vretenca. Krosnja
je Siroko stoz&asta, deblo pa obiCajno ravno. Lubje je svetleCe z velikimi lenticelami in se vodoravno lupi [16, 19].
Listi so spomladi svetlo zeleni, poleti temno zeleni, jeseni pa rumeni, oranzni ali rdeékasto rjavi. So premenjalno
razporejeni, poveseni, enostavni, elipticno jajcasti do narobe jajCasti in priostreni, na robovih pa imajo rahlo
zaobljene zobce. Na pecljih, ki so dolgi od 2 do 3,5 cm, so pod listnimi ploskvami jasno vidni pari temno rdecih
Zlez [19].

Slika 1: Habitus divie ¢eSnje (Prunus avium).
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3 Razmnozevanje

Divja ¢eSnja je vrsta z meSanim razmnozevalnim sistemom, ki obsega vegetativho razmnozevanje s poganjki
iz korenin in spolno razmnozevanje. Vrsta je enodomna in dvospolna z obicajno petStevnimi pecljatimi cvetovi,
ki imajo bele vencne liste in so na brahiblastin zdruzeni v skupine od tri do deset ali veC cvetov [3, 9]. Cvetove
oprasijo zuzelke, veCinoma medonosne in divie Cebele ter Emrlji [2, 3, 5, 16, 19]. Cvetenje in semenitev se pri
divji ¢esniji v optimalnih pogojih zacneta pri starosti 4-6 let. Je eno izmed prvih dreves, ki spomladi cvetijo, in
ustvari veliko koliCino belega cvetja. Mali rdeci ali ¢rni plodovi so uzitni (Slika 2) [2, 8]. Seme raznaSajo ptice in
majhni sesalci [5, 16, 19]. Dormanca semena traja eno ali dve zimi. Za kalitev shranjenega semena se uporablja
kombinacija tople in hladne stratifikacije [16].

Slika 2: Razvoj plodov divie Cesnje (Prunus avium).

Za spolno razmnozevanje vrste je znacilen gametofitni sistem samonekompatibilnosti (hadzoruje ga alel »S«), ki
daje prednost oprasevanju med nesorodnimi osebki in prepreCuje samooprasitev 7, 11, 12, 15, 16, 17, 9 ter tam
navedeni viri]. Lahko se kriza z drugimi vrstami CeSenj, zlasti tam, kjer se njihova naravna obmocja razSirjenosti
prekrivajo, npr. z domaco ¢esnjo, visnjo (Prunus cerasus L.) ali stepsko visnjo (Prunus fruticosa Pall.) [7, 14, 16,
18], in Kjer raste v blizini oomocij pridelave Cesen.

Glede na strategijo lokalne naselitve divje ¢esnje vezano na njen mesani razmnozevalni sistem, se nova rastis€a
lahko vzpostavijo z vras€anjem mladja, nastalega iz semena, ¢e temu sledi vegetativno razmnozevanje s poganiki
iz korenin [13].

4 Okolje

Vrsta je pionirska in raste na raznolikih rastisCih, vseeno pa zaradi Sibke konkurenénosti in izrazite svetloljubnosti
spada v kategorijo vrst z manjSinsko razsirienostjo. Naravne populacije divie CeSnje so omejene velikosti, pojavljajo
se v majhnih skupinah ali kot posami¢na drevesa na gozdnem robu in v vrzelih v gozdnih sestojih, nastalih zaradi
motenj v gozdovih [16]. V zgodnjih fazah sukcesijskega razvoja gozda vrsta hitro osvoji Cistine (vrzeli) s semenom
ali poganijki iz korenin, vendar jo pozneje v sukcesijskem razvoju gozda pogosto izlogijo drugi listavci (klimaksne
drevesne vrste) [16, 19]. Divja ¢eSnja ima najraje globoka, lahka muljasta tla (pH 5,5-8,5), ki so rodovitna in dobro
preskrbliena z vodo (letne padavine 580-1800 mm). Odporna je na mrzle zime, vendar lahko spomladanska
pozeba poskoduje cvetje. V jedru obmocja razsirjenosti najdemo vrsto v mesanih listopadnih gozdovih zdruzb
iz razreda listopadnih gozdov evrosibirske regije (Querco-Fagetea), javorjevih gozdovih v grapah in na pobocnih
gruscih (Tilio-Acerion), hrastovo belogabrovih gozdovih (Carpinion betuli), nizinskih bukovih gozdovih (Fagion) in
obrec¢nih poplavnih gozdovih (Alno-Ulmion) [19 ter tam navedeni viri].
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5 Ogrozenost

Zaradi ciliev gospodarjenja z gozdovi, ki niso dovolj upostevali specificnih potreb divie Cesnje, pogoji za rast
divie ¢esnje v preteklosti niso bili najboljsi. V zadnjih desetletjin je pomen divie ¢eSnje za izboljSanje biotske
raznovrstnosti gozdnih ekosistemov bolje prepoznan in lastniki gozdov v svojih gozdovih spodbujajo njeno rast [9].
Vrsta je razmeroma obcutljiva na stresne okoljske dejavnike (npr. suso) in je v neugodnih razmerah zelo dovzetna
za bolezni in Skodljivce. Poleg tega so za njen koreninski sistem znacilne Siroko razraSCene stranske korenine
v zgornjih talnih horizontih, zato je manj odporna na mocan veter [9, 19 ter tam navedeni viri]. Korenine lahko
napadejo misi in voluharji, mladje divije CeSnje pa je Se posebej izpostavljeno objedanju. Liste lahko poskoduijejo
gosenice, na primer gosenice malega zimskega pedica (Operophtera brumata L.) in navadnega gobarija (Lymantria
dispar L.); plodove napadata ¢eSnjeva muha (Rhagoletis cerasi L.) in hroS¢ Anthonomus rectirostris L.. Divjo
¢esnjo lahko poskodujejo tudi povzroditelji bakterijskega raka, kot je Pseudomonas syringae Van Hall in hruSev
ozig (Erwinia amylovora Burrill), virus zvijanja listov ¢eSnje (CLRV) ter glivni patogeni (Apiognomonia erythrostoma
Hohnel, Blumeriella jaapi (Rehm) Arx) [19 ter tam navedeni viri].

6 Vzpostavitev in vzdrzevanje ploskve

Ploskev za gozdni genetski monitoring sestavlja 50 razmnozevalno aktivnih dreves, ki so drugo od drugega
oddaljena najmanj 30 m. Ce drevo cveti, ga obravnavamo kot razmnozevalno aktivno. Ce ploskev vzpostavljamo
zunaj ¢asa cvetenja, lahko za prepoznavanje razmnozevalno aktivnih dreves uporabimo prsni premer in socialni
polozaj drevesa, pri Eemer se opiramo na strokovno znanje revirnega gozdarja. Pri postavljanju ploskve moramo
drevesa oznacCiti in zabeleziti koordinate vseh dreves. Hkrati lahko izmerimo prsni premer in odvzamemo vzorce
za ekstrakcijo DNK.

Zaradi hibridizacije divie ¢eSnje z gojenimi sortami &eSnje je priporodljivo, da ploskve za GGM izberemo in
vzpostavimo na varni razdalji (8—10 km) od nasadov domace Cesnje.

Zaradi razprSene porazdelitve in majhne gostote divje Cesnje v naravnih gozdnih sestojih je potrebna predhodna
preucitev terena; velikost in oblika ploskve za genetski monitoring morata biti prilagojeni tako, da ploskev vsebuje
50 razmnozevalno aktivnih dreves. Poleg tega mora biti na ploskvi prisotno naravno mladje (v skupinah ali kot
posamicni osebki). Vseeno je priporocljivo, da se velikost ploskve omeji na 10 ha, sicer lahko postopki GGM
(vzorCenije, fenolosko opazovanije itd.) postanejo preveC zapleteni in zamudni. Pri izbiri dreves divie ¢esnje je
pomembno, da se izognemo morebitnim klonom, zato moramo v primeru skupin, ki jih tvorijo drevesa z le enim
genotipom, za GGM izbrati samo eno drevo iz skupine. Zaradi tega je v primeru divje CesSnje genotipizacijo
odraslih dreves treba opraviti tudi na osnovni ravni monitoringa.

Potrebna oprema:
+ naprava za merjenje razdalje (priporoca se daljnogled z laserskim daljinomerom),
+ kompas,
+ barva s CopiCem ali prsilko za ozna¢evanje dreves,
* premerka za merjenje prsnega premera,

+ naprava GPS, ki je dovolj natan¢na in omogoca shranjevanje koordinat dreves.

6.1 Vzpostavitev ploskve
6.1.1 Izbira ploskve

NajustreznejsSi Cas za zacetna dela pri vzpostavljanju ploskve za monitoring divie ¢eSnje je spomladi, ko drevesa
cvetijo. Spomladi divjo ¢eSnjo od drugih vrst ha obmocju jasno razlo€imo po belo obarvanem cvetju. Namesto
zaCetne preucitve terena ali poleg nje lahko za oceno pribliznega Stevila, gostote in porazdelitve cvetoCih dreves



Smernice za gozdni genetski monitorin gdivje ¢esnje (Prunus avium (L.) L.)

divie ¢eSnje na izbranem obmocju pregledamo fotografije obmocja. V primerih, ko bi lahko bila istoCasno na
obmocju tudi drevesa drugih vrst z belimi cvetovi, ima prednost terenska preucitev potencialnih lokacij ploskev.

Vsa drevesa divje ¢esnje v izbranem sestoju kartiramo z napravo GPS. Naklju¢no izberemo petdeset (50) dreves z
najmanjso medsebojno razdaljo 30 metrov (Slika 3a). Pri postavljanju ploskve moramo ta vnaprej izbrana drevesa
na terenu identificirati in oznaciti.

6.1.2 Postavitev ploskve na terenu

Drevesa, ki smo jih izbrali v pisarni, s pomog&jo GPS v gozdnem sestoju poi§¢emo in oznacimo. Se enkrat
preverimo, ali je razdalja med drevesi najmanj 30 m.

6.1.3 Oznacevanje dreves

Vsako izbrano drevo moramo oznaciti z ustrezno Stevilko (od 1 do 50) in po moznosti z barvno &rto okoli debla
za vecjo vidnost iz vseh smeri. (Slika 3b).

Slika 3: a) V izbranem sestoju z napravo GPS kartiramo vsa razmnozevalno aktivna drevesa divje ¢esnje. Izmed vseh
kartiranih dreves za genetski monitoring (GGM) nakljucno izberemo 50 dreves z medsebojno razdaljo vsaj 30 m. b)
primer oznaCevanja izbranih drevesih za gozdni genetski monitoring (na fotografiji je primer oznaCevanja dreves na
ploskvi za GGM navadne bukve).

6.2 Vzpostavitev podploskev za monitoring mladja

Naravna pomladitvena jedra iz zadnjega semenskega leta na terenu popiSemo in zabelezimo njihove lokacije
(koordinate GPS, Stevilka drevesa, ki je najblizie pomladitvenega jedra). Zaradi dormance semena divje Cesnje se
lahko mladje iz semenskega leta (leta masivnega obroda/semenitve) pojavi leto ali dve pozneje. Semena iz istega
semenskega leta tako lahko vzkalijo v razli¢nih letih. Med vsemi popisanimi pomladitvenimi jedri jih naklju¢no
izberemo 20 za vzpostavitev podploskev za monitoring miadja. Ce je naravnih pomladitvenih jeder 20 ali manj,
uporabimo vsa.

Znotraj vsakega pomladitvenega jedra postavimo podploskev za monitoring mladja s povr§ino 1 m?, ki jo
oznacimo s kovinskimi palicami. Palice na vsakem ogliSCu podploskve zapi¢imo v tla, kolikor je mogoce globoko,
da jih ne bi odstranile zivali. Vrhove palic za boljSo vidnost pobarvamo.
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6.3 Vzdrzevanje ploskve

6.3.1 Splosno vzdrzevanje

Oznacbe dreves in podploskev redno (vsaki dve leti) pregledujemo in po potrebi obnovimo.

6.3.2 Nadomescanje dreves

Ce opazovano drevo odmre ali se v okviru gospodarjenja poseka, ga moramo nadomestiti. Izberemo ustrezno
drevo, ki je najblizie odmrlemu in izpolnjuje zahtevo po najmanjsi oddaljenosti od najblizjega opazovanega drevesa
30 m. Nadomestno drevo se oznadi z naslednjo prosto Stevilko, vi§jo od 50, tj. 51, 52, 53 itd., da ga lahko jasno
lo¢imo od prvotno izbranih 50 dreves.

Ce ima drevo pogkodovano krosnjo, na primer zaradi vetroloma, Zledoloma ali snegoloma, a lahko &e obrodi, ga
v monitoringu obdrzimo. Vzrok poskodbe je treba zabeleziti, saj lahko poSkodba vpliva na ugotovljene vrednosti
verifikatorjev in dodatnih informacij. Ce je $koda prehuda in obrod ni ve& pri¢akovan, moramo opazovano drevo
nadomestiti.

7 Popis verifikatorjev in dodatnih informacij

Verifikatorje in dodatne informacije na ploskvi za monitoring redno popisujemo. Z verifikatorji spremljamo genetske
lastnosti populacije ter njeno prilagajanje okoljskim spremembam in/ali upravljanju okolja, dodatne informacije pa
popisujemo za lazje tolmadenje verifikatorjev.

Pri popisu verifikatorjev na visjih ravneh (standardna, napredna) moramo popisati tudi podatke za nizje ravni
(osnovna, standardna). Pri popisu dodatnih informacij to ni potrebno.
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Preglednica 1: Seznam verifikatorjev in dodatnih informacij s kratkim opisom in pogostostjo opazovanja za terensko
popisovanje na ploskvah za genetski monitoring divje esnje.

Standardna raven Napredna raven

Ime Osnovna raven
Odrasla drevesa: Stetje
preostalih oznadenih dreves
vsako leto in po vsakem Enaka kot osnovna raven Enaka kot osnovna raven
Mortaliteta/ ekstremnem vremenskem
prezivetie pojavu/motnii
Stetje preostalega mladja na
Naravno mladje: / podploskvah za monitoring Enaka kot standardna raven
mladja, dvakrat na desetletje
_ Opazovanje na ravni posameznih
5 Cvetenie Ocena na ravni sestoja, vsako  dreves ob dveh obilnih cvetenjih SEOJSSZ?r?:rdc?nisrﬁ}:ae'g 'tﬁg??ai;
ES I leto na desetletje, najbolje v razvg'apcv eJ t cJ> v
b= enakomernih ¢asovnih razmikih* )
G_) ~
= Stetje plodoy, v istem letu kot
Opazovanje na ravni posameznih ocena cvetenja na napredni
Obrod Ocena na ravni sestoja, vsako dreves, v istem letu kot ocena ravni, ne glede na jakost
leto cvetenja na standardni ravni (hne  obroda* Za vsak ocenjeni obrod
glede na jakost obroda)* na napredni ravni naberemo
semena za laboratorijske analize
Stetje mladja ustrezne starosti  Stetje mladja na podploskvah za
Obilnost miadia Ocena na ravni sestoja, vsako na podploskvah za monitoring monitoring mladja v 2. in nato
! leto mladja v 2. in nato v 7. letu po v 7.,12.in 17. letu po vsakem
ocenjenem obrodu ** ocenjenem obrodu **
Porazdelitev
debelinskih / Meritev vsakih 10 let Enaka kot standardna raven
razredov
Porazdelitev
viSinskih / Meritev vsakih 10 let Enaka kot standardna raven
razredov
o Opazovanje na ravni posameznih Opazovanje na ravni posameznih
‘S Olistanje / dreves skladno s protokolom, dreves skladno s protokolom,
g vsakih 5 let vsako leto
% Opazovanje na ravni posameznih Opazovanje na ravni posameznih
‘o Staranje / dreves skladno s protokolom, dreves skladno s protokolom,
£ vsakih 5 let vsako leto
°
Q ; Opazovanje na ravni posameznih
Q .
LCJ\;Q,:tlgjnggost / / dreves, ob vsakem ocenjenem
I obilnem cvetenju
Senescence / Individual tree level observation, Individual tree level observation,
every 5 years every year
) Individual tree level observation,
Flowering / / during each assessed major

synchronisation

flowering event

* Najbolje je, da vsako desetletje ocenimo vsaj en obilen obrod. Vendar pa vsakemu obilnemu cvetenju ne sledi nujno obilen obrod.
Ce ocenjenemu cvetenju ne sledi obilen obrod, moramo oceno cvetenja in obroda ponoviti ob naslednjem obilnem cvetenju, ne
glede na to, koliko ¢asa prete¢e med zaporednima obilnima cvetenjema. Obilno cvetenje in obrod prepoznamo z opazovanjem
na osnovni ravni.

** Zaradi dormance semena divje ¢eSnje se lahko naravno mladje iz semenskega leta (leta masivnega obroda/semenitve) pojavi leto

ali dve pozneje. Na novo vzkaljeno mladje (starosti do enega leta) v vec letih lahko izvira iz istega semenskega leta.
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7.1 Protokoli za popis verifikatorjev

7.1.1 Mortaliteta/preZivetje

Mortaliteta opisuje mortaliteto odraslih dreves. Nasprotni pojem, prezivetje, pomeni drevesa, ki so od zadnje
ocene Se ziva. Oba parametra se izrazata v relativnin enotah, tj. delezu odmrlih oziroma prezivelih dreves.
Prezivetje izraCunamo s formulo 1 — mortaliteta.

7111 Odrasla drevesa: osnovna, standardna in napredna raven

Verifikator mortaliteta odraslih dreves. Ocenimo ga tako, da prestejemo preostala ziva oznaCena drevesa vsakih
10 let in po vsakem ekstremnem vremenskem pojavu/motnji. Mortaliteta je razlika med zaCetnim Stevilom
oznacenih dreves in Stevilom Se zivih dreves izmed prvotnih 50.

71.1.2 Naravno mladje: standardna in napredna raven

Mortaliteto mladja izraunamo iz ocen verifikatorja Obilnost mladja (razdelek 7.1.4). Mortaliteta je razlika med
zacetnim Stevilom miladja in Stevilom Se zivega mladja ob naslednjem Stetju. Za vsako ocenjevanje obilnosti
mladje najprej prestejemo v letu kalitve in nato 5 let kasneje na standardni ravni, na napredni ravni pa Se 10in 15
let kasneje. Na standardni ravni za vsako ocenjevanje izraSunamo mortaliteto po petih letih, na napredni ravni pa
Se po 10 in 15 letih. Obilnost mladja se ocenjuje dvakrat na desetletje, najbolje priblizno vsakih pet let.

7.1.2 Cvetenje

Ta verifikator opisuje prisotnost cvetenja (delez dreves) in njegovo jakost pri divji eSnji. Obi¢ajno lahko cvetove
divie &eSnje v srednji Evropi popisujemo od marca do maja. Cvetenje je zgodnejSe, Ce je bila zima mila. Divja
¢esSnja obiCajno cveti vsako drugo leto.

71.2.1 Osnovna raven

Ta verifikator se popisuje vsako leto na ravni sestoja, vendar pa moramo zaradi manjSinske porazdelitve dreves
divie ¢eSnje obiskati vseh 50 opazovanih dreves, da dobimo zanesljivo oceno povprecnega stanja v sestoju.
Popis opravimo, ko je cvetenje v polnem zamahu. Povprecno stanje ocenimo po pregledu celotne ploskve za
monitoring. Zabelezimo dva rezultata, enega za jakost cvetenja, izrazenega kot povprecni delez kroSnje s cvetovi,
in drugega za delez cvetoCih dreves v sestoju.

Sifra Jakost cvetenja na ravni sestoja Povprecni delez kroSnje s cvetovi (%)
1 Brez cvetenja: na drevesih ni cvetov ali so cvetovi le ponekod. 0-10
2 Sibko cvetenje: na drevesih je nekaj cvetov. > 10-30
3 Zmerno cvetenje: na drevesih je zmerno Stevilo cvetov. > 30-60
4 Mocgno cvetenje: na drevesih je veliko Stevilo cvetov. > 60-90
5 Masivno cvetenje: na drevesih je ogromno Stevilo cvetov. > 90

Sifra Dele? dreves v sestoju z navedeno jakostjo cvetenja (%)

1 0-10
2 > 10-30
3 > 30-60
4 > 60-90
5 >90
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71.2.2 Standardna raven

Ta verifikator popiSemo ob dveh obilnih cvetenjih na desetletje, najbolie v enakomernih ¢asovnih razmikih.
PopiSemo ga na ravni posameznih dreves za vseh 50 opazovanih dreves. Cvetenje je obilno, ko je na osnovni
ravni ocenjeno kot moc¢no ali masivno (Sifra 4 ali 5) in je delez dreves z navedeno stopnjo jakosti cvetenja vedii
od 60 % (Sifra 4 ali 5). Popis opravimo, ko je cvetenje v polnem zamahu. Za vsako drevo navedemo en rezultat.

1 Brez cvetenja: na drevesu ni cvetov ali so cvetovi le ponekod. 0-10
2 Sibko cvetenje: na drevesu je nekaj cvetov. > 10-30
3  Zmerno cvetenje: na drevesu je zmerno Stevilo cvetov. > 30-60
4 Mocgno cvetenje: na drevesu je veliko Stevilo cvetov. > 60-90
5 Masivno cvetenje: na drevesu je ogromno Stevilo cvetov. > 90

71.2.3 Napredna raven

Ta verifikator popiSemo ob dveh obilnih cvetenjih na desetletje, najbolie v enakomernih ¢asovnih razmikih.
PopiSemo ga na ravni posameznih dreves za vseh 50 opazovanih dreves. Cvetenje je obilno, ko je na osnovni
ravni ocenjeno kot moc¢no ali masivno (Sifra 4 ali 5) in je delez dreves z navedeno stopnjo jakosti cvetenja vediji od
60 % (Sifra 4 ali 5). Povprecno sta potrebna dva obiska ploskve; prvi dovolj zgodaj, da opazujemo zgodnje faze
cvetenja, in drugi, ko je cvetenje v polnem razmahu [8]. Za vsako drevo navedemo dva rezultata: faza cvetenja in
delez kroSnje s cvetovi. Faze cvetenja prikazuje Slika 4.

Brsti niso aktivni, luske so rjave in zaprte

Brsti se povecCuijejo, luske se zaCnejo odmikati, tako da so vidni prvi robovi listov

Cvetni brst je odprt, cvetni listi so Se zaprti, pecelj raste v dolzino

Al

Cvetni listi se popolnoma odprejo, brazda je receptivna in prasniki spros¢ajo pelod

1 Brez cvetenja: na drevesu ni cvetov ali so cvetovi le ponekod. 0-10
2 Sibko cvetenje: na drevesu je nekaj cvetov. > 10-30
3 Zmerno cvetenje: zmerno Stevilo cvetov. > 30-60
4 Mocno cvetenje: veliko Stevilo cvetov. > 60-90
5 Masivno cvetenje: ogromno Stevilo cvetov. > 90

Slika 4: Slikovni vodnik za opisovanje faz cvetenja na napredni ravni verifikatorja Cvetenje.

263



264

Smernice za gozdni genetski monitoring divie ¢esnje (Prunus avium (L.) L.)

7.1.3 Obrod

Ta verifikator opisuje prisotnost plodov in njihovo obilnost. Podatke za ta verifikator zbiramo v Casu obroda, v
srednji Evropi od pozne pomladi do sredine ali konca poletja. Divja eSnja obi¢ajno obrodi vsako drugo leto.

71.3.1 Osnovna raven

Ta verifikator se popisuje vsako leto na ravni sestoja, vendar pa moramo zaradi manjSinske porazdelitve dreves
divie CeSnje obiskati vseh 50 opazovanih dreves, da dobimo zanesljivo oceno povpreCnega stanja v sestoju.
Zabelezimo dva rezultata, enega za jakost obroda in drugega za delez dreves v sestoju, ki so obrodila.

Sifra Jakost obroda na ravni sestoja Povprecni delez krosnje s plodovi (%)
1 Brez obroda: na drevesih ni plodov ali so plodovi le ponekod. 0-10
2 Sibek obrod: na drevesih je nekaj plodov. > 10-30
3  Zmeren obrod: na drevesih je zmerna koli¢ina plodov. > 30-60
4 Moc&en obrod: na drevesih je veliko plodov. > 60-90
5  Masiven obrod: na drevesih je ogromno plodov. > 90

Sifra DeleZ dreves v sestoju z navedeno jakostjo obroda (%)

1 0-10
2 > 10-30
3 > 30-60
4 > 60-90
5 >90

71.3.2 Standardna raven

Ta verifikator popiSemo v istih letih kot oceno cvetenja na standardni ravni (ne glede na jakost obroda). PopiSemo
ga na ravni posameznih dreves za vseh 50 opazovanih dreves. Popis opravimo, preden plodovi zacnejo odpadati
ali jih pojedo ptice. Za vsako drevo navedemo en rezultat.

Najbolje je, da po opazenih obilnih cvetenjih zajamemo vsaj en obilen obrod na desetletje. Vendar pa vsakemu
obilnemu cvetenju ne sledi nujno obilen obrod. Ce ocenjenemu obilnemu cvetenju ne sledi obilen obrod, moramo
oceno cvetenja in obroda ponoviti ob naslednjem obilnem cvetenju, ne glede na to, koliko Casa preteCe med
zaporednima obilnima cvetenjema. Obilen obrod prepoznamo z opazovanjem na osnovni ravni. Obrod je obilen,
ko je na osnovni ravni ocenjen kot mocCen ali masiven (Sifra 4 ali 5) in je delez dreves z navedeno stopnjo jakosti
obroda vedji od 60 % (Sifra 4 ali 5).

Sifra Jakost obroda Delez krosnje s plodovi (%)
1 Brez obroda: na drevesu ni plodov ali so plodovi le ponekod. 0-10
2 Sibek obrod: na drevesu je nekaj plodov. > 10-30
3 Zmeren obrod: na drevesu je zmerna koli¢ina plodov. > 30-60
4 Mocen obrod: na drevesu je veliko plodov. > 60-90
5 Masiven obrod: na drevesu je ogromno plodov. > 90
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7.1.3.3 Napredna raven

Ta verifikator popiSemo na ravni posameznih dreves divie ¢eSnje za vseh 50 opazovanih dreves, v istih letih kot
oceno cvetenja na napredni ravni, ne glede na jakost obroda. Popis opravimo, preden plodovi zacnejo odpadati.
Za vsako drevo navedemo en rezultat in zabelezimo kateri del kroSnje smo opazovali. Obenem naberemo seme
za testiranje semena in genetsko analizo za verifikatorje in dodatne informacije na napredni ravni.

Najbolje je, da po opazenih obilnih cvetenjin zajamemo vsaj en obilen obrod na desetletje. Vendar pa vsakemu
obilnemu cvetenju ne sledi nujno obilen obrod. Ce ocenjenemu cvetenju ne sledi obilen obrod, moramo oceno
cvetenja in obroda ponoviti ob naslednjem obilnem cvetenju, ne glede na to, koliko Casa pretece med zaporednima
obilnima cvetenjema. Obilen obrod prepoznamo z opazovanjem na osnovni ravni. Obrod je obilen, ko je na
osnovni ravni ocenjen kot moc¢en ali masiven (Sifra 4 ali 5) in je delez dreves z navedeno stopnjo jakosti obroda
vedji od 60 % (Sifra 4 ali 5).

Verifikator popiSemo tako, da skozi daljnogled prestejemo plodove. Uporabimo povpreéni rezultat treh zaporednih
Stetij. Rezultat vsakega Stetja je Stevilo plodov, ki jih opazovalec lahko presteje v 30 sekundah. Pri vseh drevesih
moramo preucevati isti del kroSnje. Ko izberemo del kroSnje, ki ga bomo opazovali, moramo ob vsakem
naslednjem spremljanju tega verifikatorja izbrati isti del kroSnje. Zgornja tretjina krosnje je za Stetje ustreznejSa od
spodnjega in srednjega dela.

Zabelezimo dve vrednosti, Stevilo plodov in opazovani del kroSnje.

Stevilo plodov, prestetin v 30 sekundah (povpredje 3 Stetii)
X

Sifra Opazovani del krodnje

1 Spodnii
2 Srednji
3  Zgomiji

7.1.4 Obilnost mladja

Ta verifikator opisuje prisotnost in Stevilénost mladja na ploskvi za monitoring. Dormanca semena divje ¢eSnje
lahko traja eno ali dve zimi, zato lahko mladje pozene prvo ali tudi Sele drugo pomlad po obrodu.

71.41 Osnovna raven

Ta verifikator popiSemo na ravni sestoja (preglejte obmocdja z obstojeCimi in cvetoCimi divjimi CeSnjami ter Cistine,
primerne za naselitev novega mladja), jeseni vsako leto. Za oceno uporabimo strokovno mnenje. Zabelezimo dve
vrednosti, eno za novo mladje (mladje, ki je vzkalilo v istem letu kot se opravlja opazovanje) in eno za starejSe
naravno mladje (mladje, ki je starejSe od enega leta). Ker je kljuni dejavnik za naselitev novega naravnega mladja
divie CeSnje svetloba, se osredotodimo na gozdne vrzeli in Cistine ali gozdne robove. Ker je naravnega mladja
divie &esSnje obi¢ajno malo, uporabliamo samo dve stopnji obilnosti.

Sifra Opis: novo mladje (mladje starosti do enega leta)

1a Na ploskvi ni novega mladja ali ga je zelo malo

2a  Na ploskvi je zadostna koliCina novega mladja

Sifra Opis: starej$e mladje (mladje starej$e od enega leta)

1b  Na ploskvi ni starejSega mladja ali ga je zelo malo

2b  Na ploskvi je zadostna koli¢ina starejSega mladja
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71.4.2 Standardna raven

Dormanca semena divje ¢esSnje lahko traja eno ali dve zimi, zato lahko mladje pozene prvo ali tudi Sele drugo
pomlad po obrodu. Cas postavitve podploskev z mladjem in zadetek $tetja mladja je treba prilagoditi dormanci
semena na doti¢ni lokaciji. Ta verifikator popiSemo tako, da prestejemo mladje ustrezne starosti najprej dve leti in
nato e sedem let po vsakem ocenjenem obilnem obrodu (€asovna tocka 0). V drugem letu po obilnem obrodu
prestejemo mladje starosti do enega leta, v 7. letu pa 5-letno mladje. Po naslednjem ocenjenem obilnem obrodu,
ki naj bo priblizno pet let po prejSnjem, moramo vzpostaviti novih dvajset (20) podploskev za monitoring mladja
divie ¢esnje.

Rezultat Stetja mladja na podploskvi
X

Vzpostavitev podploskev je opisana v razdelku 6.2, VVzpostavitev podploskev za monitoring mladja.

71.4.3 Napredna raven

Dormanca semena divje ¢eSnje lahko traja eno ali dve zimi, zato lahko prvo mladje pozene prvo ali tudi Sele
drugo pomlad po obrodu . Cas postavitve podploskev z mladjem in zadetek tetja mladja je treba prilagoditi
dormanci semena na doticni lokaciji. Ta verifikator popiSemo tako, da prestejemo mladje ustrezne starosti 2., 7.,
12. in 17. leto po ocenjenem obilnem obrodu (Casovna tocka 0). V drugem letu po obilnem obrodu prestejemo
mladje starosti do enega leta, v 7. letu 5-letno mladje, itn. Po naslednjem ocenjenem obilnem obrodu moramo
vzpostaviti novih dvajset (20) podploskev za monitoring mladja divie esnje. Kadar je obilen obrod vsako leto ali
vsako drugo leto, mora med zaporedno ocenjenima obilnima obrodoma preteci priblizno pet let.

Preglednica 2: Casovni potek ocenjevanja obilnosti mladja. VV spodnjem primeru se prvi ocenjeni obrod zgodi v 2. letu
monitoringa; glede na eno do dve zimi trajajo¢o dormanco semena divie ¢eSnje se tako v 4. letu monitoringa vzpostavi
20 podploskev za monitoring mladja. Naslednja ocena obroda se opravi v 8. letu monitoringa. Glede na dormanco
semena divje ¢esnje se v 10. letu vzpostavi novih 20 podploskev za monitoring mladja. Po vsakem ocenjenem obrodu
se vzpostavi novih dvajset podploskev z mladjem. Monitoring obilnosti mladja se za vsako skupino 20 podploskev opravi
vsakih pet let. Obrodi, iz katerih je zrastlo ocenjevano mladje, in Casovni potek ocenjevalnih dejavnosti so obarvani z enako
barvo. Po zadnjem Stetju mladja se monitoring obilnosti mladja na ustrezni skupini podploskev ustavi in podploskve se
ukingjo. S — standardna raven; N — napredna raven.

Leto monitoringa 12 3 45 6 7 8 9 10111213 14 1516 17 18 19 20 21 22 23 24 25

Obrod . o o . . . . o o ° ° °

Ocena mladja za 1. ocenjeni
obrod

Vzpostavitev podploskev z
mladjem

Stetje obilnosti mladja SN SN N N

012 3 45 6 7 8 9 1011 12 13 14 15 16 17 18 19 20 21 22 23

SN

Ocena mladja za 2. ocenjeni
obrod

Vzpostavitev podploskev z
mladjem

Stetje obilnosti mladja SN SN N N

01 2 3 45 6 7 8 9 10111213 14 15 16 17

SN

Vzpostavitev podploskev je opisana v razdelku 6.2, Vzpostavitev podploskev za monitoring mladja, Stetje pa v
razdelku 7.1.4.2, Standardna raven.
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7.2 Protokoli za popis dodatnih informacij
7.2.1 Porazdelitev debelinskih razredov
7.21.1 Standardna in napredna raven

Prsni premer popiSemo na ravni posameznih dreves za vseh 50 opazovanih dreves vsakih 10 let. Prsni premer
je premer debla na visini 1,30 m, tj. priblizno v viini prsi odraslega &loveka. Ce ima drevo ve& kot eno deblo,
izmerimo vsa in ocenimo povprec¢no vrednost (vendar se skuSamo izogniti drevesom s Stevilnimi majhnimi debli).
Ce je drevo veddebelno, to zabeleZimo v opombe. Ce je drevo nagnjeno, prsni premer izmerimo pravokotno na
drevesno deblo. Prsni premer lahko izmerimo na dva nacina:

1) s premerko: v tem primeru izmerimo dva premera, pravokotno eden na drugega, in ocenimo povpredje;

2) z meritvijo obsega drevesa, iz katerega izradunamo premer (delimo ga s Stevilom 11, ~ 3,14, ali uporabimo
pi-meter).

Prsni premer zabelezimo v cm. Pri vsakem naslednjem merjenju moramo uporabiti isto merilno metodo.

7.2.2 Porazdelitev viSinskih razredov
7.2.2.1 Standardna in napredna raven

Visino popiSemo na ravni posameznih dreves za vseh 50 opazovanih dreves vsakih 10 let. Vi§ino izmerimo od
tal do najvisjega dela kro3nje, najbolje s klinometrom ali viSinomerom (Vertex). Visino belezimo v metrih, na eno
decimalno mesto natan¢no.

7.2.3 Olistanje

Olistanje opisuje razvoj mladih listov. Pri divji ce$nji se zacne skupaj s cvetenjem. Popis te dodatne informacije
opravimo samo na standardni in napredni ravni. Podatke za olistanje v srednji Evropi popiSemo med marcem in
majem. Olistanje je zgodnejSe, Ce je bila zima mila.

7.2.3.1 Standardna raven

Na standardni ravni olistanje popiSemo na ravni posameznih dreves za vseh 50 opazovanih dreves, vsakih pet let.
Zanimata nas zacetek (2. faza) in konec olistanja (4. faza) [8]. Opazovanje se preneha, ko vsa drevesa dosezejo
4. fazo. ObiCajno je potrebnih Sest obiskov. Za vsako drevo zabelezimo dve oceni: faza olistanja in delez krosnje
z navedeno fazo olistanja. Faze olistanja prikazuje Slika 5.

Sifra Faza olistanja

1 Brsti so nabrekli, nekatere listne luske se razmikajo, tako da so vidni prvi robovi listov

ListiCi doseZejo prejSnjo velikost brstov in se zaénejo razmikati

2
3  Listi rastejo v dolZino, a so Se zloZeni
4

Listi so povsem razgmijeni; povrsina listov je ocitno povec€ana; pojavijo se peclji, tako da se listi obracajo in visijo.

Sifra Delez kro$nje z navedeno fazo olistanja (%)

1 > 0-33
2 > 33-66
3 > 66-99
4 100
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Slika 5: Slikovni vodnik za opisovanje olistanja (razvoja listov) na osnovni, standardni in napredni ravni za dodatno
informacijo Olistanje.

7.2.3.2 Napredna raven

Na napredni ravni olistanje popiSemo na ravni posameznih dreves za vseh 50 opazovanih dreves, vsako leto.
Vrednosti (faza olistanja in delez kroSnje z navedeno fazo olistanja) so v razdelku 7.2.3.1, Standardna raven.

7.2.4 Senescenca

Senescenca opisuje proces senescence listov. Popis te dodatne informacije opravimo samo na standardni in
napredni ravni.

7.2.41 Standardna raven

Na standardni ravni senescenco popiSemo na ravni posameznih dreves za vseh 50 opazovanih dreves vsakih
pet let. Zanima nas 3. faza, ko so listi rumeni in v njih ve€ ne poteka fotosinteza. Opazovanje se preneha, ko vsa
drevesa dosezejo 3. fazo. Obicajno sta potrebna dva (2) obiska ploskve. Za vsako drevo zabelezimo dve oceni:
faza senescence in delez kroSnje z navedeno fazo senescence. Faze senescence prikazuje Slika 6.

Listi so zeleni

Listi so zelene barve, ki se spreminja v rumeno (zelenkasto rumena)

Listi so rumene barve, ki se spreminja v rjavo (rjavkasta)

AN

Listi so rjavi/odpadli

> 0-33
> 33-66
> 66-99

100

Al |
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Slika 6: Slikovni vodnik za opisovanje obarvanosti listia na standardni in napredni ravni za dodatno informacijo
Senescenca.

7.2.4.2 Napredna raven

Na napredni ravni senescenco popisemo na ravni posameznih dreves za vseh 50 opazovanih dreves, vsako leto.
Vrednosti (faza senescence in delez kroSnje z navedeno fazo senescence) so v razdelku 7.2.4.1, Standardna
raven.

7.2.5 Usklajenost cvetenja
7.2.5.1 Napredna raven

Usklajenost cvetenja spremljamo samo na napredni ravni na podlagi podatkov, zbranih za verifikator Cvetenje na
ravni posameznih dreves za vseh 50 opazovanih dreves, ob vsakem ocenjenem obilnem cvetenju. S to informacijo
ugotavljamo, ali je cvetenje v opazovanem sestoju ¢asovno usklajeno.

Za vzpostavitev ploskve uporabite obrazec: »GGM - Opis ploskve«
Za popis verifikatorjev uporabite obrazec: »GGM - Terenski verifikatorji«

Za popis dodatnih informacij uporabite obrazec: »GGM - Terenske dodatne informacije«
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1 Povzetek

Dob (Quercus robur L.) in graden (Q. petraea (Matt.) Liebl) sta najpomembnejSa med 13 evropskimi vrstami
hrastov. Z ekonomskega in ekoloskega vidika sta med pomembnejSimi vrstami v listopadnih gozdovih Evrope.
Obe vrsti sta v Evropi zelo razsirjeni. Uspevata od severne Spanije do juzne Skandinavije in od Irske do vzhodne
Evrope. Poleg tega sta si v tesnem sorodstvu. Lahko tvorita meSane sestoje, med seboj tekmuijeta ter se naravno
krizata, prav tako pa se krizata z ostalimi hrasti [2, 3, 5, 8].

Hrasti so ena najbolj raznolikih drevesnih vrst v gozdovih. Visoka stopnja raznolikosti je najverjetneje posledica
velikih populacij, prekrivanja ekoloskih nis, pretoka genov na dolge razdalje in medvrstne hibridizacije. Vpliv
Cloveka na populacije hrastov je zelo velik, saj se z vecino hrastovih gozdov intenzivno gospodari. Pragozdovi, kot
je Beloveska pusca (Biatowieza) na Poljskem in v Belorusiji, so zelo redki. Genski viri hrastov so ogrozeni zaradi
izgube naravnih rastiS¢ in omejenosti semenskih virov, pa tudi zaradi posledic dolgoletnega onesnazevanija zraka
in podnebnih sprememb [3].

V teh smernicah sta na kratko opisana dob in graden, njun razmnozevalni sistem, ekologija, pomen, razsirjenost
in nevarnosti, ki ju ogrozajo. Smernice vsebujejo tudi napotke za vzpostavitev sistema za genetski monitoring
kompleksa Quercus robur/petraea, za popis vseh terenskih verifikatorjev ter dodatnih informacij.

2 Opis vrst

Dob (Quercus robur) in graden (Q. petraea) sta visoka listavca, ki dosezeta viSino 30—40 m in zivita 800 let ali vec.
Tako kot drugi hrasti sta morfolosko zelo variabilna in se lahko naravno krizata. S krizanjem nastanejo osebki,
ki imajo vmesne lastnosti ali pa vecinoma lastnosti ene vrste, zato jih zgolj na podlagi opazovanja morfoloskih
znakov tezko nedvoumno opredelimo [1, 2, 3, 5].

Dob in graden sta razsirjena v vecini Evrope. Njuni obmocji razsirjenosti se pogosto prekrivata. Naravno se
pojavljata od Irske in severozahodnih predelov Pirenejskega polotoka na zahodu do vzhodne Evrope na vzhodu
in do juga Skandinavije na severu. Na jugu je mejo razSirjenosti tezje doloCiti, saj se vrsti lahko mesata in naravno
krizata z drugimi sredozemskimi hrasti, na primer z vrstama Quercus pubescens Willd. in Quercus frainetto Ten.,
ter jim konkurirata, Ceprav v razmeroma majhnem obsegu [3, 5]. Dob je bolj razSirjen na vzhodu in sega do Urala,
graden pa do Ukrajine.

Dob in graden se najbolj razlikujeta po znacilnostih listov, plodov in debla.

Deblo doba je obiCajno kratko in izgine v krosnji, pogosto se razvije v nepravilno razporejene glavne veje z
vijugastimi manjsSimi vejami (Slika 1). Pri gradnu je deblo obi¢ajno daljSe, z vejami ki postopoma postajajo vse
tanjSe (Slika 2) [1, 2, 3, 5]. Skorja je pri obeh vrstah rjavo siva, razpokana, z dolgimi pravokotnimi plos¢icami, ki so
pri dobu debelejSe, pri gradnu pa se pogosto lusgijo.

Listi so enostavni, jajCasti in podolgovati, z nepravilnimi zajedami ter kratkim pecliem (2—7 mm) pri dobu in dolgim
pecliem (13-25 mm) pri gradnu (Slika 3) [1, 2, 3, 5].

Plod je Zelod, ki pogosto v parih sedi v luskastih skledicah, pri dobu na koncu dolgih pecljev, pri gradnu pa so
peclji kratki ali jih sploh ni. Zelodi so po velikosti in obliki zelo raznoliki, a so obiajno pri dobu manjgi in bolj okrogi
z olivno zelenimi vzdolznimi progami, ki so vidne, ko je zelod Se svez [1, 2, 3, 5].

Obe vrsti tezko opredelimo le z vizualnim opazovanjem posameznih znakov. Molekularne metode so
najzanesljivejSe orodje za razlikovanje med vrstama. Na terenu so za doloCitev vrste in opredelitev stopnje
hibridizacije med dobom in gradnom najbolj uporabne znacilnosti listov in plodov. Glavno merilo za taksonomsko
doloCanje krizancev doba in gradna je vmesna vrednost ve¢ morfoloSkih znakov glede na tipi¢ne lastnosti za
dob in graden. NajboljSo osnovo za razlikovanje doba in gradna nudijo dolzina listnega peclja (graden — dolg,
dob - kratek), dolzina pecljia Zeloda (graden — kratek, dob — dolg), listne zajede (graden — ne tako globoke,
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dob — globoke), listne Zile v zajedah (graden — jih ni, dob — zelo pogoste), oblika listnega dna (graden — klinasta ali
Z neizrazitimi uSesci, dob — zelo izrazita uSesca), dlakavost listov (graden — zvezdaste prilegle dlaCice na spodnji
strani lista, dob — brez dlacic) [1, 2, 3, 5].

Slika 1: Habitus doba (Quercus robur) poleti in pozimi.

Slika 2: Habitus gradna (Q. petraea) poleti in pozimi.
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Slika 3: Listi in plodovi doba (Quercus robur) (levo) in gradna (Q. petraea) (desno).

3 Razmnozevanje

Oba hrasta sta enodomna in vetrocvetna, z loGenimi moskimi in Zenskimi cvetovi, ki se razvijejo v dveh vrstah
socvetij [1, 2, 3, 5, 6].

Moski cvetovi so zdruzeni v macice, dolge priblizno 5 cm. Razvijejo se v zalistju notranjih brstnih lusk ali prvih
listov. Obe vrsti cvetita pozno spomladi (konec aprila in maja), hkrati z olistanjem (dob dva tedna prej kot graden).
Ob ugodnih vremenskih razmerah se pri posameznem drevesu rast macic kon¢a 1-2 tedna po odpiranju brstov,
do opraSitve pa pride v 2-4 dneh [1, 2, 3, 5, 6].

Zenski cvetovi zrastejo na terminalnih poganikih takoj za prvimi listi (in moskimi madicami). So krogli¢asti in
veliki le 1 mm, zato so zelo neopazni in jih teZzko preucujemo. Ko so receptivni, postanejo rdeckasti in lepljivi. Pri
dobu rastejo posami¢no ali v majhnih skupinah na dolgih pecljih, medtem ko so pri gradnu sededi in rastejo v
skupinah po 2-5[1, 2, 3, 5, 6].

Alogamijo (medsebojno oprasevanije) podpira ve¢ mehanizmov, na primer razli¢en ¢as moskega in zenskega
cvetenja na istem drevesu, fizioloSka prednost tujega peloda na brazdi pestiCa, dejstvo, da vsako semensko leto
v sestoju ne cvetijo in semenijo ista razmnozevalno aktivna drevesa, itd. [3, 6].

Zelod dozori priblizno v treh mesecih po oploditvi in nato odpade. Pri dobu Zelod dozori konec septembra ali na
zaCetku oktobra, kar je prej kot pri gradnu, pri katerem dozori oktobra [1, 2, 3, 5]. Drevesa obicajno prvi¢ obrodijo
pri starosti od 40 do 100 let, v panjevskih sestojih pri 20 letih. Semensko leto je obiajno vsakih 5 do 7 let in se
razlikuje glede na posamezno drevo, populacijo, regijo, leto in gostoto dreves (nizka gostota spodbuja zgodnejSo
razmnozevalno zrelost) [3].

Hrasti se vedinoma razmnozujejo s semenom. Za raznos semena so pomembni sesalci in ptice, zlasti Soja
(Garrulus glandarius L), ki jo lahko Stejemo za glavno raznaSalko, saj lahko seme raznese do 5 km daleC. Pri
juvenilnih osebkih je lahko prisotna sposobnost za odganjanje iz panjev. Ceprav se ta s starostjo debla zmanj&uije,
hrastom omogoca ohranjanje populacij tudi ob odsotnosti plodov. V primerjavi z raznosom peloda in zeloda
vegetativno razmnozevanje ni pomembna komponenta pretoka genov. Vseeno pa lahko prispeva k ohranjanju
genetske variabilnosti v populaciji [2, 3, 4, 5, 6].
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4 Okolje

Dob in graden na Stevilnih rastiscih rasteta skupaj in sta med glavnimi gradniki meSanih listnatih gozdov zmernega
pasu. Imata ve¢ skupnih znacilnosti. Obi¢ajno so to vitalna drevesa s Sirokim ekoloSkim razponom, Ceprav raje
rastejo na plodnih in vlaznih tleh. Hrasti lahko previadujejo v nizinskih do srednje visoko lezec¢ih gozdovih. Obe
vrsti imata lahko pionirski znacaj, zaradi poznega olistanja ju le redko prizadene spomladanska pozeba, imata
pa tudi dobro sposobnost odganjanja, zato dajeta seénja na panj in obrezovanje na glavo dobre rezultate. Zaradi
mocne in globoke glavne korenine (ki je pri gradnu bolj razvita) so drevesa strukturno stabilna in odporna proti
mocnim vetrovom, prenesejo pa tudi zmerno suso, saj dosezejo vodo v globljih plasteh. Vendar pa se v pogojih, ki
so daleC od optimalnih, pokaZzejo ekoloske razlike. Dob pogosteje raste na tezkih tleh v bolj celinskem podnebju,
na mokrih nizinskih obmocijih ter vlaznih predelih ob rekah in potokih. Dobro prenese tudi ob&asno poplavljanje.
Graden bolje kot dob prenese su$o in revna tla, bolj ob&utljiv pa je na tezka tla. Raje raste v bolj atlantskem
podnebju, na lahkih in dobro odcednih, pogosto skalnih tleh, v sploSnem na pobocjih in vrhovih hribov. Bolie
uspeva na bolj kislih tleh. Obe vrsti sta svetloljubni (dob bolj kot graden) in skozi zastor kroSenj prepuscata veliko
svetlobe, kar omogoc&a rast Stevilnih drevesnih vrst v spodnjem sloju in bogatitev vrstne pestrosti. V naravnih
razmerah redko tvorita Ciste sestoje. Na ravninah, planotah in hribovjih je dob pionirska vrsta, graden pa vrsta
poznega sukcesijskega stadija. Graden lahko doseze klimaks, €e so poletja suha. V dolinah in poplavnih ravninah
je dob vrsta pozne sukcesije, ki doseze klimaks skupaj z gorskim javorjem (Acer pseudoplatanus L.), poljskim
javorjem (Acer campestre L.), jesenom (Fraxinus spp.) in brestom (Uimus spp.)[2, 3, 5].

5 Ogrozenost

Hrastove populacije ogrozajo podnebne spremembe, fragmentiranost habitatov (zlasti dob v nizinah), spremembe
rezima podtalnice in ¢ezmerno izkoris§€anje odraslih sestojev [2].

NajveCja nevarnost za genetsko raznolikost je vnos eksotiCnih genotipov s plantaz. Populacije, ki rastejo v
ekstremnih razmerah, lahko Se posebej hitro izginejo, saj je Stevilo osebkov majhno, habitati nestabilni, vpliv
Cloveka pa je pogosto izredno velik [3].

Zaradi poruSenega razmerja razvojnih faz, prestevilne rastlinojede divjadi ali sprememb rezima podtalnice je
naravna obnova lahko otezena. Mladje pogosto odmre v nekaj letih po kalitvi [1, 2].

Resna groznja so tudi patogeni in Skodljivi organizmi. Hrastova pepelovka (Erysiphe alphitoides (Griffon & Maubl.) U.
Braun & S. Takam) velja za najpogostejSega patogena, ki napada hrast. Akutno propadanje hrastov je nov sindrom,
ki najveckrat prizadene ravno dob in graden. Zanj so znadilni zmanjSanje gostote kroSnje, pojav ran (»krvavitev«) s
temnim izcedkom na deblu in v vecini primerov prisotnost dvopikastega krasnika (Agrilus biguttatus Fabricius) [3].

Pogost pojav je tudi odpadanije prvih listov. PovzroCajo ga gosenice vec vrst metuljev, npr. zelenega hrastovega
zavijaCa (Tortrix viridana L), navadnega gobarja (Lymantria dispar L.), malega zmrzlikarja (Operophtera brumata L.)
in hrastovega sprevodnega prelca (Thaumetopoea processionea L.). Pridelek Zeloda lahko poskoduje tudi
nagubana hrastova SiSkarica (Andricus quercuscalicis Burgsdorf) [3].

6 Vzpostavitev in vzdrzevanje ploskve

Hrast tvori skoraj Ciste ali meSane sestoje s Stevilnimi nizinskimi drevesnimi vrstami, zato lahko tako kot pri drugih
sestojnih vrstah vzpostavimo obicajno ploskev za gozdni genetski monitoring (GGM) s 50 razmnozevalno aktivnimi
drevesi. To so dominantna ali subdominantna drevesa, ki fenotipsko ustrezajo dolocilom, so med seboj oddaljena
vsaj 30 m in bodo prispevala k razvoju novih generacij. Ce drevo cveti, ga obravnavamo kot razmnozevalno aktivno.

NajprimernejSi Cas za vzpostavitev ploskve za gozdni genetski monitoring in izbiro dreves je spomladi, ko
razmnoZevalno aktivna drevesa cvetijo in lahko s tal poberemo Zelod za doloditev vrst (krizancev). Ce ploskve
ne moremo vzpostaviti v asu cvetenja, lahko za prepoznavanje razmnozevalno aktivnih dreves uporabimo prsni
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premer in socialni polozaj drevesa, pri Cemer se opiramo na strokovno znanje lokalnega gozdarja. Pri postavljanju
ploskve moramo drevesa oznaciti in zabeleziti koordinate vseh dreves. Hkrati lahko izmerimo prsni premer in
odvzamemo vzorce za ekstrakcijo DNK.

Zaradi naravnega medsebojnega krizanja hrastov je priporocljivo, da pred vzpostavitvijo ploskve za genetski
monitoring opravimo morfometri¢ne analize odpadlega listja in Zeloda za taksonomsko dolocitev vrst in populacije
v gozdnem sestoju. Glavna merila za taksonomsko dolo¢anje hrastovih krizancev so opisana v opisu vrst.

Potrebna oprema:
* naprava za merjenje razdalje (priporoca se daljnogled z laserskim daljinomerom),
+ kompas,
+ barva in ¢opi¢ ali prsilka za oznaCevanije dreves,
* premerka za merjenje prsnega premera,

+ naprava GPS, ki je dovolj natan¢na in omogoca shranjevanje koordinat dreves.

6.1 Vzpostavitev ploskve

6.1.1 Izbira srediSCa ploskve

Splosni postopek za naklju¢no izbiro mesta ploskve obsega korake, navedene v nadaljevanju (Slika 4a):
+ naklju¢na izbira toCke (zelena pika na Sliki 4a) na zemljevidu na gozdni cesti ali poti, ki poteka ob sestoju,
* risanje &rte, ki je priblizno pravokotna na cesto, iz naklju¢no izbrane tocke na cesti,

+ nakljucna izbira toCke na Crti (rde€a pika na Sliki 4a) — ta toCka je sredisCe ploskve za gozdni genetski
monitoring.

Najmanj$a razdalja med izbrano sredi§&no todko in mejo sestoja naj bo vsaj 150 metrov. Ce izbrana sredi§éna
toCka ne ustreza tej zahtevi, je treba izbrati novo tocko ob upoStevanju protokola, opisanega zgora,.

osrednje drevo
6 dreves
12 dreves

18 dreves

13 dreves

50 dreves

Slika 4: NakljuCna izbira srediS€a ploskve za gozdni genetski monitoring (a); izbira dreves okoli predhodno izbranega
osrednjega drevesa v koncentri¢nih krogih s polmeri, ki se povecujejo za 30 metrov (b).

Namesto postopka, opisanega zgoraj, lahko uporabimo tudi orodja za ustvarjanje naklju¢nih tock v programski
opremi GIS.

Koordinate izbrane toc¢ke shranimo v napravi GPS, ki se bo uporabljala na terenu.
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6.1.2 Vzpostavitev ploskve na terenu

Razmnozevalno aktivno drevo, ki je na terenu najblizje predhodno shranjenim koordinatam GPS, postane srediSCe
ploskve za monitoring in se oznaci s Stevilko 1.

Druga drevesa se izberejo okoli osrednjega drevesa v koncentricnih krogih s polmeri, ki se povecujejo za 30
metrov (Slika 4b). Prvo drevo v vsakem od krogov se izbere naklju¢no, to pa se lahko naredi na razli¢ne nacine: z
naklju¢nim azimutom (Preglednica 1), doloCenim od osrednjega drevesa, s pomocjo smeri sekundnega kazalca
na analogni uri ali s katerim koli drugim pristopom, ki omogoca nepristransko izbiro. Preostala drevesa v vsakem
od krogov izberemo z ustreznim poveCanjem azimuta, da zagotovimo najmanjsSo razdaljo 30 metrov med katerima

koli drevesoma:

+ +60° za prvi krog,
+ +30° za drugi krog,
+ +20° za tretji krog,
+ +15° za Cetrti krog.

Ce v notranjih treh krogih (Slika 4b) ni mogode najti &estih, dvanajstih in osemnajstih dreves, izberemo dodatna
drevesa v najbolj zunanjem krogu.

Preglednica 1: Nakljucni azimuti, ki jin lahko uporabimo za izbiro prvega drevesa v vsakem od krogov.

108 15 186 35 178 29 305 351 44 150
232 23 160 141 112 292 216 83 245 214

63 65 345 234 95 78 279 323 40 236
201 313 275 144 182 68 268 289 185 92
356 177 93 1 145 198 287 251 224 142
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6.1.3 Oznacevanje dreves

Vsako izbrano drevo moramo oznaciti z ustrezno Stevilko in po moznosti z barvno &rto okoli debla za vecjo
vidnost dreves iz vseh smeri. Osrednje drevo (Stevilka 1) oznaCimo z dvema ali ve¢ Crtami, da se bo razlikovalo
od drugih dreves (Slika 5a). Stevilko je priporogljivo oznagiti na tisti strani drevesa, ki gleda stran od osrednjega
drevesa, saj tako lazje najdemo osrednje drevo, zlasti Ce stojimo ob zunanjih krogih ploskve (Slika 5b).

Slika 5: a) osrednje drevo na ploskvi za genetski monitoring je ozna&eno z vec¢ ¢rtami, da se razlikuje od drugih dreves;
b) Stevilke so oznaCene na izbranih drevesih tako, da gledajo stran od osrednjega drevesa. Na obeh slikah je prikazana
ploskev za genetski monitoring navadne bukve (Fagus sylvatica).

6.2 Vzpostavitev podploskev za monitoring mladja
Vzpostavitev podploskev z mladjem se opravi v Casu kalitve po mo¢nem ali masivnem obrodu.

Naravna pomladitvena jedra iz zadnjega obilnega obroda na terenu popiSemo in zabelezimo njihove lokacije
(koordinate GPS, Stevilka drevesa, ki je najblizje pomladitvenemu jedru). Med vsemi popisanimi pomladitvenimi
jedri jih naklju&no izberemo 20 za postavitev ploskve. Ce je pomladitvenih jeder 20 ali manj, uporabimo vsa.

Znotraj vsakega izbranega pomladitvenega jedra postavimo podploskev za monitoring mladja s povrsino 1 m2,
ki jo oznaCimo s kovinskimi palicami. Palice na vsakem ogliS¢u podploskve zapiC¢imo v tla, kolikor je mogoce
globoko, da jih ne bi odstranile zivali. Vrhove palic za boljSo vidnost pobarvamo.

6.3 Vzdrzevanje ploskve
6.3.1 Splos$no vzdrzevanje

Oznacbe dreves in podploskev naravnega mladja redno (vsaki dve leti) pregledujemo in po potrebi obnovimo

6.3.2 NadomescCanje dreves

Ce opazovano drevo odmre ali se v okviru gospodarjenja poseka, ga moramo nadomestiti. Izberemo ustrezno
drevo, ki je najblizje odmrlemu in izpolnjuje zahtevo po najmanjsi oddaljenosti od najblizjega opazovanega drevesa
30 m. Ce to ni mogode, izberemo drevo z obrobja (najbolie na zunanjem krogu) ploskve za gozdni genetski
monitoring. Nadomestno drevo se oznaci z naslednjo prosto Stevilko, viSjo od 50, tj. 51, 52, 53 itd., da ga lahko
jasno lo¢imo od prvotno izbranih 50 dreves.
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Ce ima drevo pogkodovano krodnjo, na primer zaradi vetroloma, Zledoloma ali snegoloma, a lahko &e obrodi, ga
v monitoringu obdrzimo. Vzrok poskodbe je treba zabeleziti, saj lahko poskodba vpliva na ugotovljene vrednosti
verifikatorjev in dodatnih informacij. Ce je $koda prehuda in obrod ni ve& prigakovan, moramo opazovano drevo
nadomestiti.

7 Popis verifikatorjev in dodatnih informacij

Verifikatorje in dodatne informacije na ploskvi za monitoring redno popisujemo. Z verifikatorji spremljamo genetske
lastnosti populacije ter njeno prilagajanje okoljskim spremembam in/ali upravljanju okolja, dodatne informacije pa
popisujemo za lazjo razlago verifikatorjev.

Pri popisu verifikatorjev na viSjih ravneh (standardna, napredna) moramo popisati tudi podatke za niZje ravni
(osnovna, standardna). Pri popisu dodatnih informacij to ni potrebno.

Preglednica 2: Seznam verifikatorjev in dodatnih informacij s kratkim opisom in pogostostjo opazovanja za terensko
popisovanje na ploskvah za genetski monitoring hrastov.

Ime Osnovna raven Standardna raven Napredna raven

Odrasla drevesa: Stetje
preostalih oznadenih dreves
vsakih 10 let in po vsakem
ekstremnem vremenskem

Enaka kot osnovna raven Enaka kot osnovna raven

Mortaliteta/ . "
prezivetie pojavu/motnii
Stetje preostalega mladja na
Miladje: / podploskvah za monitoring Enaka kot standardna raven
mladja, dvakrat na desetletje
_ Opazovanje na ravni posameznih
5 Cvetenic Ocena na ravni sestoja, vsako  dreves ob dveh obilnih cvetenjih gg(tj:?gda(;d%ae r&ﬁ?@g?ﬁfﬁg
Eﬁ I leto na desetletje, najbolje v r?wogkih ovetov* )
= enakomernih ¢asovnih razmikih*
G_) N
= Stetje plodov, v istem letu kot
Opazovanije na ravni posameznih ocena cvetenja na napredni
Obrod Ocena na ravni sestoja, vsako dreves, v istem letu kot ocena ravni, ne glede na jakost

leto

Obilnost miadja Ocena na ravni sestoja, vsako

cvetenja na standardni ravni (ne

glede na jakost obroda)*

Stetje mladja ustrezne starosti
na podploskvah z mladjem v

obroda* Za vsak ocenjeni obrod

naberemo tudi semena za
laboratorijske analize

Stetje mladja ustrezne starosti
na podploskvah z mladjem v

leto 1.innato v 6. letu po vsakem 1., 6., 11.in 16. letu po vsakem
ocenjenem obrodu ocenjenem obrodu
Porazdelitev
debelinskih / Meritev vsakih 10 let Enaka kot standardna raven
% razredov
@®©
£ Porazdelitev
L visinskih / Meritev vsakih 10 let Enaka kot standardna raven
£ razredov
2
§ Olistanje / Opazovanje na ravnj posameznih Opazovanje na ravni posameznih
8 dreves, vsakih 5 let dreves, vsako leto
Senescenca / Opazovanije na ravni posameznih Opazovanje na ravni posameznih

dreves, vsakih 5 let

dreves, vsako leto

* Najbolje je, da vsako desetletje ocenimo vsaj en obilen obrod. Vendar pa vsakemu obilnemu cvetenju ne sledi nujno obilen obrod.
Ce ocenjenemu cvetenju ne sledi obilen obrod, moramo oceno cvetenja in obroda ponoviti ob naslednjem obilnem cvetenju, ne
glede na to, koliko ¢asa preteCe med zaporednima obilnima cvetenjema. Obilno cvetenje in obrod prepoznamo z opazovanjem

na osnovni ravni.
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7.1 Protokoli za popis verifikatorjev
7.1.1 Mortaliteta/prezivetje

Mortaliteta opisuje mortaliteto odraslih dreves in naravnega mladja. Nasprotni pojem, prezivetje, pomeni drevesa,
ki so od zadnje ocene Se ziva. Oba parametra se izrazata v relativnih enotah, tj. delezu odmrlih oziroma prezivelih
dreves. Prezivetje izraCunamo s formulo 1 — mortaliteta.

71.1.1 Odrasla drevesa: osnovna, standardna in napredna raven

Verifikator mortaliteta odraslih dreves ocenimo tako, da prestejemo preostala ziva ozna¢ena drevesa vsakih 10
let in po vsakem ekstremnem vremenskem pojavu/motniji. Mortaliteta je razlika med za&etnim Stevilom oznacenih
dreves in Stevilom Se zivih dreves izmed prvotnih 50.

71.1.2 Mladje: standardna in napredna raven

Mortaliteto mladja izraCunamo iz ocen verifikatorja Obilnost naravnega mladja (razdelek 7.1.4). Mortaliteta je razlika
med zadetnim Stevilom mladja in Stevilom Se Zivega mladja ob naslednjem Stetju. Za vsako ocenjevanje obilnosti
mladje najprej prestejemo v letu kalitve in nato 5 let kasneje na standardni ravni, na napredni ravni pa Se 10 in 15
let kasneje. Na standardni ravni za vsako ocenjevanje izratunamo mortaliteto po petih letih, na napredni ravni pa
Se po 10 in 15 letih. Obilnost mladja se ocenjuje dvakrat na desetletje, najbolje priblizno vsakih pet let.

7.1.2 Cvetenje

Ta verifikator opisuje jakost cvetenja in delez dreves, ki cvetijo. V srednji Evropi ga je mogod&e popisati od aprila
do maja. Cvetenje je zgodnejSe, Ce je bila zima mila.

Moski cvetovi (Slika 7): Merilo za doloCitev zaCetka cvetenija je razvoj macic. Moski cvetovi (madice) se zacnejo
razvijati takoj po pojavu prvih listov, sproS€anje peloda pa se zaCne, ko macice zrastejo v dolzino in se odebelijo.
Cvetenje moskih cvetov se zakljuci, ko v krodnji ni ve€ moskih cvetov, ki aktivno trosijo pelod. Madice postanejo
temno rjave barve in so podobne konsistence kot pajCevina.

Zenski cvetovi (Slika 6): Pri dobu in gradnu so Zenski cvetovi zelo majhni in komaj opazni, zato se vse ocene
cvetenja osredotocajo le na moske cvetove. Zaradi tega za razliko od drugih drevesnih vrst pri dobu in gradnu ne
spremljamo dodatne informacije Usklajenost cvetenja.

71.21 Osnovna raven

Ta verifikator popiSemo vsako leto na ravni sestoja. Popis opravimo, ko je cvetenje v polnem zamahu. Povpreéno
stanje ocenimo po pregledu celotne ploskve za monitoring. Zabelezimo dva rezultata, enega za jakost cvetenja,
izraZzeno kot povprecni delez krosSnje s cvetovi, in drugega za delez cvetocih dreves v sestoju.

Sifra Jakost cvetenja na ravni sestoja Povprecni delez kroSnje s cvetovi (%)
1 Brez cvetenja: na drevesih ni cvetov ali so cvetovi le ponekod. 0-10
2 Sibko cvetenje: na drevesih je nekaj cvetov. > 10-30
3 Zmerno cvetenje: na drevesih je zmerno Stevilo cvetov. > 30-60
4 Mocno cvetenje: na drevesih je veliko Stevilo cvetov. > 60-90
5 Masivno cvetenje: na drevesih je ogromno Stevilo cvetov. > 90
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0-10
> 10-30
> 30-60
> 60-90
>90

O~ |W[(N | =

71.2.2 Standardna raven

Ta verifikator popiSemo ob dveh obilnih cvetenjih na desetletje, najbolie v enakomernih ¢asovnih razmikih.
PopiSemo ga na ravni posameznih dreves za vseh 50 opazovanih dreves. Cvetenje je obilno, ko je na osnovni
ravni ocenjeno kot moc¢no ali masivno (Sifra 4 ali 5) in je delez dreves z navedeno stopnjo jakosti cvetenja vedji
od 60 % (Sifra 4 ali 5). Popis opravimo, ko je cvetenje v polnem razmahu. Za vsako drevo navedemo en rezultat.

1 Brez cvetenja: na drevesu ni cvetov ali so cvetovi le ponekod. 0-10
2 Sibko cvetenje: na drevesu je nekaj cvetov. > 10-30
3  Zmerno cvetenje: na drevesu je zmerno Stevilo cvetov. > 30-60
4 Mocno cvetenje: na drevesu je veliko Stevilo cvetov. > 60-90
5 Masivno cvetenje: na drevesu je ogromno Stevilo cvetov. > 90

7.1.2.3 Napredna raven

Ta verifikator popiSemo ob dveh obilnih cvetenjin na desetletje, najoolie v enakomernih Sasovnih razmikih.
Popisemo ga na ravni posameznih dreves za vseh 50 opazovanih dreves. Cvetenje je obilno, ko je na osnovni
ravni ocenjeno kot moc¢no ali masivno (Sifra 4 ali 5) in je delez dreves z navedeno stopnjo jakosti cvetenja vediji od
60 % (Sifra 4 ali 5). Povprec¢no sta potrebna dva obiska ploskve, prvi dovolj zgodaj, da opazujemo zgodnje faze
cvetenja, in drugi, ko je cvetenje v polnem razmahu.

Za vsako drevo navedemo dva rezultata: faza moskega cvetenja in delez kroSnje s cvetovi. Ker so zenski cvetovi
doba in gradna zelo majhni in neopazni, zanesljiva ocena faze zenskega cvetenja v praksi ni mogoca. Delez
cvetode krodnje se nanasa na skupno Stevilo moskih cvetov na drevesu. Zenske cvetove in faze moskega cvetenja
prikazujeta sliki 6. in 7.

1 PodaljSan pecelj — zaprti cvetovi (zeleno)

2 Pradniki spros¢ajo pelod (rumeno)

3 Prazni prasniki (pelod sprosc¢en) (rjavo)

0-10
> 10-30
> 30-60
> 60-90
>90

O~ || —
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Slika 6: Zenski cvetovi doba (Quercus robur) (a) in gradna (Q. petraea) (b). Zenskega cvetenja ne ocenjujemo, saj so
zenski cvetovi pri obeh vrstah preve¢ neopazni, da bi jih lahko na terenu zanesljivo opazovali.

Slika 7: Slikovni vodnik za opisovanje faz moskega cvetenja na napredni ravni verifikatorja Cvetenje za dob in graden.
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7.1.3 Obrod

Ta verifikator opisuje prisotnost plodov in njihovo obilnost. Podatke za ta verifikator zbiramo v Casu obroda, v
srednji Evropi od septembra do oktobra. Pri dobu Zelod dozori konec septembra ali na zacetku oktobra, prej kot
pri gradnu, pri katerem dozori oktobra.

7.1.3.1 Osnovna raven

Ta verifikator popiSemo vsako leto na ravni sestoja. Povpreéno stanje ocenimo po pregledu celotne ploskve za
monitoring. Zabelezimo dva rezultata, enega za jakost obroda in drugega za delez dreves v sestoju, ki so obrodila.

Sifra Jakost obroda na ravni sestoja Povprecni delez krosnje s plodovi (%)
1 Brez obroda: na drevesih ni plodov ali so plodovi le ponekod. 0-10
2 Sibek obrod: na drevesih je nekaj plodov. > 10-30
3  Zmeren obrod: na drevesih je zmerna koli¢ina plodov. > 30-60
4 Moc&an obrod: na drevesih je veliko plodov. > 60-90
5  Masiven obrod: na drevesih je ogromno plodov. > 90

Sifra DeleZ dreves v sestoju z navedeno jakostjo obroda (%)

1 0-10
2 > 10-30
3 > 30-60
4 > 60-90
5 >90

71.3.2 Standardna raven

Ta verifikator popiSemo v istih letih kot oceno cvetenja na standardni ravni (ne glede na jakost obroda). PopiSemo
ga naravni posameznih dreves za vseh 50 opazovanih dreves. Popis opravimo, preden plodovi, tj. zelodi, zacnejo
odpadati. Za vsako drevo navedemo en rezultat.

Najbolje je, da po opazenih obilnih cvetenjih zajamemo vsaj en obilen obrod na desetletje. Vendar pa vsakemu
obilnemu cvetenju ne sledi nujno obilen obrod. Ce ocenjenemu cvetenju ne sledi obilen obrod, moramo oceno
cvetenja in obroda ponoviti ob naslednjem obilnem cvetenju, ne glede na to, koliko Casa prete¢e med zaporednima
obilnima cvetenjema. Obilen obrod prepoznamo z opazovanjem na osnovni ravni. Obrod je obilen, ko je na
osnovni ravni ocenjen kot moc¢an ali masiven (Sifra 4 ali 5) in je delez dreves z navedeno stopnjo jakosti obroda
vecji od 60 % (Sifra 4 ali 5).

Sifra Jakost obroda Delez krosnje s plodovi (%)
1 Brez obroda: na drevesu ni plodov ali so plodovi le ponekod. 0-10
2 Sibek obrod: na drevesu je nekaj plodov. > 10-30
3 Zmeren obrod: na drevesu je zmerna koli¢ina plodov. > 30-60
4 Mocan obrod: na drevesu je veliko plodov. > 60-90
5 Masiven obrod: na drevesu je ogromno plodov. > 90

71.3.3 Napredna raven

Ta verifikator popiSemo na ravni posameznih dreves za vseh 50 opazovanih dreves, v istih letih kot oceno cvetenja
na napredni ravni, ne glede na jakost obroda. Popis opravimo, preden plodovi, tj. zelodi, zacnejo odpadati. Za
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vsako drevo navedemo en rezultat in zabelezimo kateri del kroSnje smo opazovali. Obenem naberemo zelod za
testiranje semen in genetsko analizo za verifikatorje in dodatne informacije na napredni ravni.

Najbolje je, da po opazenih obilnih cvetenjih zajamemo vsaj en obilen obrod na desetletje. Vendar pa vsakemu
obilnemu cvetenju ne sledi nujno obilen obrod. Ce ocenjenemu cvetenju ne sledi obilen obrod, moramo oceno
cvetenja in obroda ponoviti ob naslednjem obilnem cvetenju, ne glede na to, koliko ¢asa pretece med zaporednima
obilnima cvetenjema. Obilen obrod prepoznamo z opazovanjem na osnovni ravni. Obrod je obilen, ko je na
osnovni ravni ocenjen kot moc¢an ali masiven (Sifra 4 ali 5) in je delez dreves z navedeno stopnjo jakosti obroda
vedji od 60 % (Sifra 4 ali 5).

Verifikator popiSemo tako, da s pomocjo daljnogleda prestejemo plodove. Uporabimo povprecni rezultat treh
zaporednih Stetij. Rezultat vsakega Stetja je Stevilo plodoy, ki jih opazovalec lahko presteje v 30 sekundah. Pri vseh
drevesih moramo opazovati isti del krosSnje. Ko izberemo del kroSnje, ki ga bomo opazovali, moramo ob vsakem
naslednjem spremljanju tega verifikatorja izbrati isti del kroSnje. Zgornja tretjina krosnje je za Stetje ustreznejSa od
spodnjega in srednjega dela.

Zabelezimo dve vrednosti, Stevilo plodov in opazovani del kroSnje.

Stevilo plodov, prestetih v 30 sekundah (povpredje 3 Stetii)
X

Sifra Opazovani del krodnje

1 Spodnii
2 Srednji
3  Zgomnii

7.1.4 Obilnost mladja

Ta verifikator opisuje prisotnost in obilnost naravnega mladja na ploskvi za monitoring.

71.41 Osnovna raven

Ta verifikator popiSemo na ravni sestoja, jeseni vsako leto. Za oceno uporabimo strokovno mnenje glede na
stanje na celotni ploskvi za monitoring. Zabelezimo dve vrednosti, eno za novo naravno mladje (mladje, ki je
vzkalilo v letu opazovanja (Slika 8)) in drugo za starejSe mladje (mladje, starejSe od enega leta).

Sifra Opis: novo mladje (mladje starosti do enega leta)

1a Na ploskvi ni novega mladja ali ga je zelo malo

2a  Na ploskvi je zadostna koli¢ina novega mladja.

Sifra Opis: starej$e mladje (mladje starej$e od enega leta)

1b  Na ploskvi ni starejSega mladja ali ga je zelo malo

2b  Na ploskvi je zadostna koli¢ina starejSega mladja
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Slika 8: Enoletna mladica

71.4.2 Standardna raven

Ta verifikator popiSemo tako, da preStejemo mladice stare do enega leta prvo jesen po vsakem ocenjenem
obrodu (leto obroda Stejemo kot leto 0) in nato 6. jesen po obrodu (takrat Stejemo 5 let staro mladje).

Hrastova semena niso dormantna in lahko pozenejo Ze v letu, ki sledi obrodu. Ker se pri dobu in gradnu obilen
obrod zgodi priblizno vsakih 5 do 7 let, naslednji krog monitoringa obilnosti mladja sledi naslednjemu obilnemu
obrodu (priblizno 5 do 7 let po vzpostavitvi prejSnjin podploskev).

Stetje mladja:

Po vzpostavitvi podploskev za monitoring mladja moramo presteti vse hrastovo mladje starosti do enega leta
na vsaki izmed 20 podploskev. StarejSega hrastovega mladja na podploskvah ne Stejemo. Pri naslednjem Stetju
Stejemo samo mladje ustrezne starosti — v 6. letu Stejemo 5-letno mladije.

X

Mortaliteto/prezivetie mladja izraunamo iz vrednosti, zabelezenih za ta verifikator.

Vzpostavitev podploskev je opisana v razdelku 6.2 - VVzpostavitev podploskev za monitoring mladja.

9
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7.1.4.3 Napredna raven

Ta verifikator popiSemo tako, da na vsaki od 20 podploskev z mladjem prestejemo mladje 1. jesen po vsakem
ocenjenem obrodu (leto obroda Stejemo kot leto 0) ter nato 6., 11. in 16. jesen po tem obrodu. Pri vsakem Stetju
Stejemo samo mladje ustrezne starosti: 1. jesen mladje starosti do enega leta, 6. jesen 5-letno mladje, 11. jesen
10-letno mladje itn.

Preglednica 3: Casovni potek ocenjevanja obilnosti mladija. V tem primeru se prvi obrod zgodi v drugem letu monitoringa,
drugi ocenjeni obrod pa pet let pozneje, tj. v 7. letu monitoringa. Po vsakem ocenjenem obrodu se vzpostavi novih
dvajset podploskev za monitoring mladja. Monitoring obilnosti mladja se za vsako skupino 20 podploskev opravi vsakih
pet let. Obrodi, iz katerih je zrastlo ocenjevano mladje, in Casovni potek ocenjevalnih dejavnosti so obarvani z enako
barvo. Po zadnjem Stetju mladja se monitoring obilnosti mladja na ustrezni skupini podploskev ustavi in podploskve se
ukinejo. S — standardna raven; N — napredna raven.

Leto monitoringa 1 2 3 4 5 6 7 8 9 1011 12 13 14 15 16 17 18 19 20 21 22 23
Obrod . o o o
Ocena mladja za 1. ocenjeni
obrod [leta] 01 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 21
Vzpostavitev podploskev z
; SN
mladjem
Stetje obilnosti mladja SN SN N N
Ocena mladja za 2. ocenjeni
obrod [leta] 01 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16
Vzpostavitev podploskev z SN
maldjem
Stetje obilnosti mladja SN SN N N

Mortaliteto/prezivetie mladja izraCunamo iz vrednosti, zabelezenih za ta verifikator.

Vzpostavitev podploskev je opisana v razdelku 6.2 - Vzpostavitev podploskev za monitoring mladja, Stetje pa v
razdelku 7.1.4.2 Standardna raven.

7.2 Protokoli za popis dodatnih informacij
7.2.1 Porazdelitev debelinskih razredov
7.21.1 Standardna in napredna raven

Prsni premer popiSemo na ravni posameznih dreves za vseh 50 opazovanih dreves, vsakih 10 let. Prsni premer
je premer debla na visini 1,30 m, tj. priblizno v vigini prsi odraslega &loveka. Ce ima drevo ve¢ kot eno deblo,
izmerimo vsa in zabelezimo povprecno vrednost (vendar se skuSamo izogniti drevesom s Stevilnimi majhnimi
debli). V opombe zapi§emo, da je drevo veddebelno, in zabeleZimo tevilo izmerjenih debel. Ce je drevo nagnjeno,
prsni premer izmerimo pravokotno na drevesno deblo. Prsni premer lahko izmerimo na dva nacina:

1) s premerko: v tem primeru izmerimo dva premera, pravokotno eden na drugega, in izratunamo povprecje;

2) z meritvijo obsega drevesa, iz katerega izradunamo premer (delimo ga s Stevilom 11, ~ 3,14, ali uporabimo
pi-meter).

Prsni premer belezimo v cm. Pri vsakem naslednjem merjenju moramo uporabiti isto merilno metodo.
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7.2.2 Porazdelitev viSinskih razredov
7.2.2.1 Standardna in napredna raven

ViSino popiSemo na ravni posameznih dreves za vseh 50 opazovanih dreves, vsakih 10 let. ViSino izmerimo od tal
do najvisjega dela krosnje, najbolje s klinometrom ali visinomerom (npr. Vertex). ViSino belezimo v metrih, na eno
decimalno mesto natanéno. Ce je krodnja poskodovana, moramo v opombe zapisati tudi to, skupaj z razlogom
poskodbe.

7.2.3 Olistanje

Olistanje opisuje razvoj mladih listov. Popis te dodatne informacije opravimo samo na standardni in napredni
ravni. Pri dobu in gradnu se olistanje zaCne hkrati s cvetenjem (pri dobu dva tedna prej kot pri gradnu). Podatke
za olistanje v srednji Evropi zbiramo aprila in maja, do takrat, ko imajo vsa opazovana drevesa polno razvite liste.
Olistanje je zgodnejse, Ce je bila zima mila.

7.2.3.1 Standardna raven

Na standardni ravni olistanje popiSemo na ravni posameznih dreves za vseh 50 opazovanih dreves, vsakih 5 let.
Zanimata nas zadetek (2. faza) in konec olistanja (4. faza). Opazovanje se preneha, ko vsa drevesa dosezejo 4.
fazo. Obicajno je potrebnih 6 obiskov. Za vsako drevo zabelezimo dve oceni: faza olistanja in delez krosnje z
navedeno fazo olistanja. Faze olistanja prikazuje Slika 9.

Brsti so popolnoma zaprti (zelenega ne vidimo)

Brsti se za¢enjajo odpirati (viden je prvi zeleni del)

Pojavijati se zaCenjajo zlozeni listi z laski; vidni so posamezni zlozeni listi z laski

AW |IN |

Listi so popolnoma razprti, gladki in svetli

> 0-33
> 33-66
> 66-99

100

AW |IN |

7.2.3.2 Napredna raven

Na napredni ravni olistanje popiSemo na ravni posameznih dreves za vseh 50 opazovanih dreves, vsako leto, na
enak nacin kot na standardni ravni. Ve¢ podrobnosti je v razdelku 7.2.3.1 Standardna raven.
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Slika 9: Slikovni vodnik za opisovanje olistanja na standardni in napredni ravni za dodatno informacijo »Olistanje«.
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Smernice za gozdni genetski monitoring doba (Quercus robur L.) in gradna (Quercus petraea (Matt.) Liebl.)

7.2.4 Senescenca

Senescenca opisuje proces senescence listov. Popis te dodatne informacije opravimo samo na standardni in
napredni ravni.

7.2.41 Standardna raven

Na standardni ravni senescenco popiSemo na ravni posameznih dreves za vseh 50 opazovanih dreves vsakih
5 let. Zanima nas 3. faza, ko so listi rumeni in v njih ve& ne poteka fotosinteza. Opazovanije se preneha, ko vsa
drevesa dosezejo 3. fazo. ObiCajno sta potrebna dva (2) obiska ploskve. Za vsako drevo zabelezimo dve oceni:
faza senescence in delez kroSnje z navedeno fazo senescence.

Sifra Faza senescence

1 Listi so zeleni

Listi so zelene barve, ki se spreminja v rumeno (zelenkasto rumena)

Listi so rumene barve, ki se spreminja v rjavo (rjavkasta)

AN

Listi so rjavi/odpadli

Sifra Delez krodnje z navedeno fazo senescence (%)

1 >0-33
2 > 33-66
3 > 66-99
4 100

7.2.4.2 Napredna raven

Senescenco popisemo na ravni posameznih dreves za vseh 50 opazovanih dreves, vsako leto, na enak nacin kot
na standardni ravni. Ve& podrobnosti je v razdelku 7.2.4.1 Standardna raven.

Za vzpostavitev ploskve uporabite obrazec »GGM - Opis ploskve«.
Za popis verifikatorjev uporabite obrazec »GGM - Terenski verifikatorji«.

Za popis dodatnih informacij uporabite obrazec »GGM - Terenske dodatne informacije«.

8. Viri

1. Breznikar A (1997) Morfoloska in fenoloska variabilnost doba (Quercus robur L.) in gradna (Quercus petraea (Matt.)
Liebl.) na robnih obmodgjih njunih naravnih habitatov v severovzhodni Sloveniji/Morphological and phenological
variability of pedunculate oak (Quercus robur L.) and sessile oak (Quercus petraea (Matt.) Liebl.) at the edge of their
natural habitats in northeastern Slovenia. Master Thesis, Biotechnical Faculty, University of Ljubljana. http://eprints.
gozdis.si/800/1/Breznikar,Horvat-Marlot_1998.pdf. Pridoblieno 10 september 2020

2. Brus R. (2005) Dendrologija za gozdarje/Dendrology for foresters. Biotehniska fakulteta, University of Ljubljana,
Ljubljana

3. Ballian D, MemiSevi¢-Hodzi¢ M (2016) Varijabilnost hrasta luznjaka (Quercus robur L.) u Bosni i Hercegovini/Variability
of the pedunculate oak (Quercus robur L.) in Bosnia and Herzegovina. Silva Slovenica — Slovenian Forestry Institute,
Ljubljana

4. Eriksson G (2015) Quercus petraea and Quercus robur - Recent Genetic Research. Silva Slovenica - Slovenian
Forestry Institute, Ljubljana


http://eprints.gozdis.si/800/1/Breznikar,Horvat-Marlot_1998.pdf
http://eprints.gozdis.si/800/1/Breznikar,Horvat-Marlot_1998.pdf

290

Smernice za gozdni genetski monitoring doba (Quercus robur L.) in gradna (Quercus petraea (Matt.) Liebl.)

Ducousso A, Bordacs S (2004) EUFORGEN Technical Guidelines for genetic conservation and use for pedunculate
and sessile oaks (Quercus robur and Q. petraea). International Plant Genetic Resources Institute, Rome

Ducousso A, Michaud H, Lumaret R (1993) Reproduction and gene flow in the genus Quercus L. Ann Sci For 50(1):91
— 1086. https://doi.org/10.1051/forest: 19930708

Eaton E, Caudullo G, Oliveira S, de Rigo D (2016) Quercus robur and Quercus petraea in Europe: distribution, habitat,
usage and threats. In: San-Miguel-Ayanz J, de Rigo D, Caudullo G, Houston Durrant T, Mauri A (eds.) European Atlas
of Forest Tree Species. Publ. Off. EU, Luxembourg, pp e01c6df+. https:/ies-ows.jrc.ec.europa.eu/efdac/download/
Atlas/pdf/Quercus_robur_petraea.pdf. Pridoblieno 15 oktober 2020

Kraigher H (2001) Semenarski praktikum. Skripta za strokovni seminar o gozdnem semenarstvu in predmet
podiplomskega Studija fiziologija gozdnega drevja/Seed technology practicum. A script for seminar on seed
technology in forestry and for the course in postgraduate studies program on physiology of forest tree species.
Slovenian Forestry Institute. Ljubljana

Kraigher H, Bogovi¢ M, Westergren M (2010) Tehni¢ne smernice za ohranjanje in rabo genskih virov : hrasti = Quercus
spp. : Slovenija/Technical guidelines for conservation and use of forest genetic resources: Oak = Quercus spp.:
Slovenia. Gozdarski vestnik 68(3):167-174

Za veljavno znanstveno nomenklaturo vrst so bili uporabljeni slededi viri:

a.

CABI (2020) Invasive Species Compendium. CAB International, Wallingford, UK. www.cabi.org/isc. Pridoblieno 15
december 2020

EPPO (2020) EPPO Global Database (available online). https://gd.eppo.int. Pridoblijeno 15 december 2020
GBIF (2020) Global Biodiversity Information Facility. https:/www.gbif.org Pridoblieno 15 december 2020

IPNI (2020) International Plant Names Index. The Royal Botanic Gardens, Kew, Harvard University Herbaria & Libraries
& Australian National Botanic Gardens. http://www.ipni.org, Pridoblieno 10 december 2020

National Center for Biotechnology Information (NCBI) (1998) National Library of Medicine (US), National Center for
Biotechnology Information, Bethesda (MD). https://www.ncbi.nim.nih.gov/. Pridoblieno 15 december 2020

Stevens PF (2001) Angiosperm Phylogeny Website, Version 14. http://www.mobot.org/MOBOT/research/APweb/.
Pridoblieno 15 december 2020

The Plant List (2013) Version 1.1. http://www.theplantlist.org/. Pridoblieno 12 december 2020
Tropicos.org (2020) Missouri Botanical Garden. http://www.tropicos.org. Pridoblieno 15 december 2020
WFO (2020) World Flora Online. http://www.worldfloraonline.org. Pridoblijeno 15 december 2020


https://doi.org/10.1051/forest:19930708
https://ies-ows.jrc.ec.europa.eu/efdac/download/Atlas/pdf/Quercus_robur_petraea.pdf
https://ies-ows.jrc.ec.europa.eu/efdac/download/Atlas/pdf/Quercus_robur_petraea.pdf
http://www.cabi.org/isc
https://gd.eppo.int
https://www.gbif.org/citation-guidelines
http://www.ipni.org
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/
http://www.mobot.org/MOBOT/research/APweb/
http://www.theplantlist.org/
http://www.tropicos.org
http://www.worldfloraonline.org




A

1!‘/' X ‘V %t\\\

‘ AN AN
I~
,AA —_—
l'/‘lk\‘ =
-

7




PriroCnik za gozdni genetski monitoring

poglavje 1

Priloge




’] O Priloge

294

10.1 Opis opredelitve in zemljevidi obmocij monitoringa

V zaporedju postopkov za izvedbo gozdnega genetskega monitoringa (GGM) je opredelitev obmodij GGM
prednostna naloga. Pri projektu LIFEGENMON so bila obmocja na transektu od Bavarske do Grcije razmejena
ob uporabi pristopa, ki zdruzuje razpolozljive znanstvene podatke in strokovno znanje.

Ta pristop temelji na reprezentativni pokritosti okoljskih con, pokritosti opisanih ras ali ekotipov, vkljuditvi
marginalnih in perifernih populacij, prisotnosti ze dodeljenih enot varovanja genov, ravneh obstojeCe genetske
variabilnosti (Ce so znane), pokritosti obstojeCe genetske strukture/rekolonizacijskih poti, rezultatih proveniencnih
poskusov (e so na voljo) in strokovnem znaniju.

Uporablienih je bilo sedem prednostnih vrst z razlicnimi bioloskimi in ekoloskimi lastnostmi ter razsirjenostjo:
kompleks bele in Borisove jelke (Abies alba Mill./A. borisii-regis Mafft.), navadna bukev (Fagus sylvatica L.), veliki
jesen (Fraxinus excelsior L.), ¢rni bor (Pinus nigra J. F. Arnold), evropski ¢rni topol (Populus nigra L.), divja CesSnja
(Prunus avium (L.) L.) in kompleks doba in gradna (Quercus robur L./Q. petraea (Matt.) Liebl.). Prepoznanih je bilo
Sest do devet obmocij monitoringa na vrsto/kompleks vrste, ki so predstavljena v nadaljevanju.

Obmocja monitoringa, kot so bila razmejena v okviru projekta LIFEGENMON, veljajo za transekt od Bavarske do
celinske Grgije. Ce bi se ocenjevalo $irée, panevropsko obmodje, bi bila obmod&ja monitoringa morda razmejena
drugace.
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Obmocja monitoringa za jelko (Abies alba, A. borisii-regis)

N

A

0 50100 200 300 400
O Km

Legenda

Globalna okoljska cona

B. Arkti¢na

C. Skrajno mrzla in mokra

D. Skrajno mrzla in mokra

E. Mrzla in mokra

F. Skrajno mrzla in zmerno viazna
G. Mrzla in zmerno viazna

H. Zmerno hladna in suha

J. Zmerno hladna in vlazna

I. Zmerno hladna in zelo suha

K. Zmerno topla in zmerno vlazna
L. Zmerno topla in zelo suha

N. Vroc€a in suha

 Obmodje monitoringa
e Enote varovanja genov (GCU) EUFGIS

He (izoencimi)
« 0.12-0.14
e 0.14-0.16
® 0.16-0.18

Ta zemljevid je bil pripravijen v okviru projekta LIFEGENMON za prikaz obmocij genetskega monitoringa za transekt, ki sega
od Bavarske do Grcije. Navajamo vire podatkov: Global Environmental Zones (Metzger in sod. 2012, Global Ecol. Biogeogr);
obmocije razsirjenosti vrst (www.euforgen.org): enote varovanja genov EUFGIS (EUFORGEN, projekt EUFGIS in nacionalne
kontaktne tocke) in genetski podatki (objavijene Studije so na zahtevo na voljo v okviru projekta LIFEGENMON). Ceprav je
Albanija del transekta, je bila izklju¢ena iz razmejitve obmocij monitoringa, saj za to drzavo ni bilo razpolozljivih podatkov.
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Obmocja monitoringa za navadno bukev (Fagus sylvatica)

A“' 0 50100 200 300 400
O K

Legenda
Globalna okoljska cona O Obmocje monitoringa
B. Arkti¢na e Enote varovanja genov (GCU) EUFGIS
Bl C. Skrajno mrzla in mokra
Bl D. Skrajno mrzla in mokra He (izoencimi)
Bl E. Mrzlain mokra « 0.21-0.28
Bl F. Skrajno mrzla in zmerno viazna e 0.23-0.25
Bl G. Mrzla in zmemo viazna ® 025-0.28

H. Zmerno hladna in suha

J. Zmerno hladna in vlazna

I. Zmermno hladna in zelo suha

K. Zmerno topla in zmerno vlazna
L. Zmerno topla in zelo suha

N. Vro&a in suha

Ta zemljevid je bil pripravijen v okviru projekta LIFEGENMON za prikaz obmocij genetskega monitoringa za transekt, ki sega
od Bavarske do Grcije. Navajamo vire podatkov: Global Environmental Zones (Metzger in sod. 2012, Global Ecol. Biogeogr);
obmocije razsirjenosti vrst (www.euforgen.org): enote varovanja genov EUFGIS (EUFORGEN, projekt EUFGIS in nacionalne
kontaktne tocke) in genetski podatki (objavijene Studije so na zahtevo na voljo v okviru projekta LIFEGENMON). Ceprav je
Albanija del transekta, je bila izklju¢ena iz razmejitve obmocij monitoringa, saj za to drzavo ni bilo razpolozljivih podatkov.
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Obmocja monitoringa za veliki jesen (Fraxinus excelsior)

Haplotypes

P
B H1 %
- H2 b 7 vy §
. H3 N 7
. HS .y 'aa -
W HE =] »
H8
N v b 2
A 0 50100 200 300
Legenda

Globalna okoljska cona

B. Arkticna

C. Skrajno mrzla in mokra

D. Skrajno mrzla in mokra

E. Mrzla in mokra

F. Skrajno mrzla in zmerno viazna

G. Mrzla in zmerno viazna

H. Zmerno hladna in suha

J. Zmerno hladna in vlazna

I. Zmerno hladna in zelo suha

K. Zmerno topla in zmerno vlazna
L. Zmerno topla in zelo suha

N. Vro&a in suha

 Obmodje monitoringa
e Enote varovanja genov (GCU) EUFGIS

He (izoencimi)
« 0.85-0.72
e 0.72-0.79
® 0.79-0.88

Ta zemljevid je bil pripravijen v okviru projekta LIFEGENMON za prikaz obmocij genetskega monitoringa za transekt, ki sega
od Bavarske do Grcije. Navajamo vire podatkov: Global Environmental Zones (Metzger in sod. 2012, Global Ecol. Biogeogr);
obmocije razsirjenosti vrst (www.euforgen.org): enote varovanja genov EUFGIS (EUFORGEN, projekt EUFGIS in nacionalne
kontaktne tocke) in genetski podatki (objavijene Studije so na zahtevo na voljo v okviru projekta LIFEGENMON). Ceprav je
Albanija del transekta, je bila izklju¢ena iz razmejitve obmocij monitoringa, saj za to drzavo ni bilo razpolozljivih podatkov.
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Obmocja monitoringa za ¢rni bor (Pinus nigra)

0 50100 200 300 400
O Km

Legenda
Globalna okoljska cona O Obmocje monitoringa
B. Arkti¢na e Enote varovanja genov (GCU) EUFGIS
Bl C. Skrajno mrzla in mokra
Bl D. Skrajno mrzla in mokra He (izoencimi)
Bl E. Mrzlain mokra « 0.00-0.12
Bl F. Skrajno mrzla in zmerno viazna e 0.12-0.24
Bl G. Mrzla in zmemo viazna ® 024-0.36

H. Zmerno hladna in suha

J. Zmerno hladna in vlazna

I. Zmermno hladna in zelo suha

K. Zmerno topla in zmerno viazna
L. Zmerno topla in zelo suha

N. Vro&a in suha

Ta zemljevid je bil pripravijen v okviru projekta LIFEGENMON za prikaz obmocij genetskega monitoringa za transekt, ki sega
od Bavarske do Grcije. Navajamo vire podatkov: Global Environmental Zones (Metzger in sod. 2012, Global Ecol. Biogeogr);
obmocije razsirjenosti vrst (www.euforgen.org): enote varovanja genov EUFGIS (EUFORGEN, projekt EUFGIS in nacionalne
kontaktne tocke) in genetski podatki (objavijene Studije so na zahtevo na voljo v okviru projekta LIFEGENMON). Ceprav je
Albanija del transekta, je bila izklju¢ena iz razmejitve obmocij monitoringa, saj za to drzavo ni bilo razpolozljivih podatkov.
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Obmocja monitoringa za ¢rni topol (Populus nigra)

7% &

Grdeor g
M &

AN 0 50100 200 300 400 W
[ = m — L]

Legenda

Globalna okoljska cona  Obmodje monitoringa
B. Arkti¢na e Enote varovanja genov (GCU) EUFGIS
C. Skrajno mrzla in mokra

D. Skrajno mrzla in mokra He (izoencimi)

E. Mrzla in mokra o 0.74-0.77

F. Skrajno mrzla in zmerno viazna e 0.77-0.80

G. Mrzla in zmerno vlazna ® 0.80-0.83

H. Zmerno hladna in suha

J. Zmemo hladna in viazna

l. Zmerno hladna in zelo suha

K. Zmerno topla in zmerno vlazna

L. Zmerno topla in zelo suha

N. Vro¢a in suha

Ta zemljevid je bil pripravijen v okviru projekta LIFEGENMON za prikaz obmodij genetskega monitoringa za transekt, ki sega
od Bavarske do Grcije. Navajamo vire podatkov: Global Environmental Zones (Metzger in sod. 2012, Global Ecol. Biogeogr);
obmocije razsirjenosti vrst (www.euforgen.org): enote varovanja genov EUFGIS (EUFORGEN, projekt EUFGIS in nacionalne
kontaktne to¢ke) in genetski podatki (objavljene Studije so na zahtevo na voljo v okviru projekta LIFEGENMON). Ceprav je
Albanija del transekta, je bila izkljuCena iz razmejitve obmocij monitoringa, saj za to drzavo ni bilo razpolozljivih podatkov.
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Obmocja monitoringa za divjo ¢esnjo (Prunus avium)

N

A

0 50100 200 300 400
O e wa— Km

Legenda

Globalna okoljska cona

B. Arkti¢na

C. Skrajno mrzla in mokra

D. Skrajno mrzla in mokra

E. Mrzla in mokra

F. Skrajno mrzla in zmerno viazna
G. Mrzla in zmerno viazna

H. Zmerno hladna in suha

J. Zmerno hladna in vlazna

I. Zmermno hladna in zelo suha

K. Zmerno topla in zmerno vlazna
L. Zmerno topla in zelo suha

N. Vroc€a in suha

 Obmodje monitoringa
e Enote varovanja genov (GCU) EUFGIS

He (izoencimi)
« 0.57-0.63
e 0.63-0.70
® 0.70-0.77

Ta zemljevid je bil pripravijen v okviru projekta LIFEGENMON za prikaz obmocij genetskega monitoringa za transekt, ki sega
od Bavarske do Grcije. Navajamo vire podatkov: Global Environmental Zones (Metzger in sod. 2012, Global Ecol. Biogeogr);
obmocije razsirjenosti vrst (www.euforgen.org): enote varovanja genov EUFGIS (EUFORGEN, projekt EUFGIS in nacionalne
kontaktne tocke) in genetski podatki (objavijene Studije so na zahtevo na voljo v okviru projekta LIFEGENMON). Ceprav je
Albanija del transekta, je bila izklju¢ena iz razmejitve obmocij monitoringa, saj za to drzavo ni bilo razpolozljivih podatkov.
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Obmocja monitoringa za hraste (Quercus robur, Q. petraea)

Haplotypes
. H2

B HY he
. HS

= Hp

- H7 B
. H17 o

H3s : b e

N

A 0 50100 200 300 400
R

Legenda

Globalna okoljska cona  Obmodje monitoringa
e Enote varovanja genov (GCU) EUFGIS

B. Arkticna
C. Skrajno mrzla in mokra

E. Mrzla in mokra

F. Skrajno mrzla in zmerno viazna
G. Mrzla in zmerno vlazna

H. Zmerno hladna in suha

J. Zmemo hladna in viazna

l. Zmerno hladna in zelo suha

K. Zmerno topla in zmerno vlazna
L. Zmerno topla in zelo suha

N. Vro¢a in suha

D. Skrajno mrzla in mokra He (izoencimi)

e 082-0.85
® 0.85-0.89

Ta zemljevid je bil pripravijen v okviru projekta LIFEGENMON za prikaz obmodij genetskega monitoringa za transekt, ki sega
od Bavarske do Grcije. Navajamo vire podatkov: Global Environmental Zones (Metzger in sod. 2012, Global Ecol. Biogeogr);
obmocije razsirjenosti vrst (www.euforgen.org): enote varovanja genov EUFGIS (EUFORGEN, projekt EUFGIS in nacionalne
kontaktne to¢ke) in genetski podatki (objavljene Studije so na zahtevo na voljo v okviru projekta LIFEGENMON). Ceprav je
Albanija del transekta, je bila izkljuCena iz razmejitve obmocij monitoringa, saj za to drzavo ni bilo razpolozljivih podatkov.
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10.2 Obrazci za terensko opazovanje
10.2.1 Obrazec za opis ploskve
10.2.2 Obrazec za popis terenskih verifikatorjev

10.2.3 Obrazec za popis terenskih dodatnih informacij
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10.2.1 Obrazec za opis ploskve

OBRAZEC ZA OPIS PLOSKVE ZA GOZDNI GENETSKI MONITORING

PODATKI OPISA PLOSKVE

Opazovana drevesna vrsta Velikost ploskve

Toéen polozaj*

Zemljepisna Sirina (N) Zemljepisna dolzina
° \ " N o '
Lastnistvo

Informacije o lastniku (zaupne informacije: parcelne Stevilke,
katastrska Stevilka itd.)

Gozdnogospodarsko obmocgje

Gozdnogospodarska enota

Oddelek

Odsek

Koda ploskve za gozdni genetski monitoring

Latinsko ime vrste

Starost sestoja (razpon, od-do)

let

Nadmorska viSina (m, n. v.)

Delez v %

Opazovana drevesna vrsta in njen
delez v sestoju

Neciljne vrste in njihov delez v sestoju

Neciljne vrste in njihov delez v sestoju

Neciljne vrste in njihov delez v sestoju

Regionalna klasifikacija v
rastiSénogojitvene razrede

Matiéna podlaga

Fitocenoloska zdruzba (po
Braun-Blanquet)

Tip tal (po FAO, 1971-1981)*

Vlaznost tal (suha/zmerno vlazna/
mokra)
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Zalozenost tal s hranili (velika/srednja/
majhna)

Regionalna klasifikacija gozdnih
rastiS¢

Klimogram

Povprecna letna temperatura (°C)

Povprecna letna temperatura (°C) v
vegetacijskem obdobju

Povprec¢na temperatura v
najtoplejSem mesecu (julij) (°C)

Povprecna koli¢ina padavin v
vegetacijskem obdobju (mm)

Ellenbergov podnebni kvocient (EQ)

CILJI GOSPODARJENJA Z GOZDOVI:

1. Proizvodnja lesa

2. Osredotocenost na habitate

3. Osredotoéenost na rekreacijo/
estetiko

4. Osredotocenost na raznovrstno
uporabo

5. Drugo - navedite:

GOZDNOGOJITVENI SISTEM:

1. Zastorna secnja

2. Secnja na panj

3. Sprosc¢ena tehnika gojenja gozdov
4. Selektivna secnja

5. Drugo - navedite:

OPREDELJEN STATUS:

1. Gozdni rezervat

2. Obmocje varovanja genov
3. Zaséiteno obmocje

4. Drugo - navedite:

Ce je ploskev izvzeta iz gospodarjenja,
navedite, od kdaj

* FAO/UNESCO (1971-1981), svetovni zemljevid tal FAO-UNESCO.



KAKOVOST IN OPIS SESTOJA

Zdravstveno stanje gozda

Vzroke slabega ali srednje dobrega

zdravja opisite v opombah

Gospodarjenje z gozdom

Priloge ’] O

Zgodovina sestoja (izvor)

Ce je zasajen, navedite izvor gozdnega

reprodukcijskega materiala (Ce je znan)
Srednje Naravno .
Dobro T Slabo Da Ne obnovljen Zasajen
Gospodarjenje
se izvaja
lzvor

Naravna obnova

Struktura mladja

Avtohton [Neavtohton| Neznan

Redka Zmerna Pogosta

. Enakomerno
L ELSITEATEL porazdeljeno

Izoliranost

Izoliranost od najbliziega sestoja iste
vrste v oddaljenosti najmanj 400 m

Razdrobljenost

Vrsta razprSena (vidnega je nekaj
zdruZevanja)

Vertikalna struktura sestoja

Da Ne

Da Ne

Enoslojna | Dvoslojna | Veéslojna

lzoliranost

Razdrobljenost

Horizontalna
struktura sestoja

Odprtost krosenj in razmik med njimi

Razdalja med drevesi/
skupinami dreves

Genetski podatki

Enako- Enako- | Neenako-
merna mernaz | mernaz
odprtinami|odprtinami

Da Ne

Na voljo

Izpostavljenost pobocéja

Pobocje

Pretekli popisi cvetenja,
obroda a(semenskih let) in
nabiranje semena

s sV v vV <5% | 5-15% | 15-40 % Leto | Kolicina
semena

Cvetenje

J Jz z Sz Obrod
Nabiranje
semena

. . . Kakovost drevesnih
Oblika kroSnje . Dostopnost
debel v sploSnem

Ravnost zgornjega dela, razsohlost itd.

Dostopnost za nabiranje semena/plezanje

Dobra Srednje

dobra Slaba

Dobra SIELhIC Slaba
dobra

Dobra SR Slaba
dobra
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Opombe:

Datum: Ime/priimek/podpis:
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10.2.2 Obrazec za popis terenskih verifikatorjev

Ploskev: Podpis:

Drevesna vrsta:

Datum:

Ocenjevalec:

Verifikator: mortaliteta

Osnovna, standardna, napredna raven

Oznadite s krizcem.

Drevo| Zivo | Mrtvo |Drevo| Zivo | Mrtvo [Drevo| Zivo | Mrtvo |Drevo| Zivo | Mrtvo |Drevo| Zivo | Mrtvo
1 11 21 31 41
2 12 22 32 42
3 13 23 33 43
4 14 24 34 44
5 15 25 35 45
6 16 26 36 46
7 17 27 37 47
8 18 28 38 48
9 19 29 39 49
10 20 30 40 50
Opombe:
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Ploskev:

Podpis:

Drevesna vrsta:

Datum:

Ocenjevalec:

Verifikator: cvetenje

Osnovna raven

ObkrozZite ustrezno kodo.

ITETEHTeS: BYEREE SEaiE z navedenlg?‘fziodiﬁ;ﬁii\\;nsc?sstgogtj/etenja (%)
Sifra Povpreéni odstotek krosnje s cvetovi Sifra % dreves

1 0-10 1 0-10
2 > 10-30 2 > 10-30
3 > 30-60 3 > 30-60
4 > 60-90 4 > 60-90
5 >90 5 > 90

Standardna raven

Vnesite Sifro. Za vrednosti Sifer glejte smernice.

Delez kroSnje s cvetovi za posamezno drevo

Drevo Sifra Drevo Sifra Drevo Sifra Drevo Sifra Drevo Sifra
1 11 21 31 41
2 12 22 32 42
3 13 23 33 43
4 14 24 34 44
5 15 25 35 45
6 16 26 36 46
7 17 27 37 47
8 18 28 38 48
9 19 29 39 49
10 20 30 40 50
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Ploskev:

Podpis:

Drevesna vrsta:

Datum:

Ocenjevalec:

Napredna raven

Vnesite Sifro. Za vrednosti Sifer glejte smernice.

Faza zenskega in moskega cvetenja ter delez kroSnje s cvetovi (moski in Zenski cvetovi skupaj) za posamezno

drevo
Drevo Sifra za zensko | Sifrazamosko |  Sifraza % Drevo Sifra za zensko | Sifrazamogko |  Sifraza %
cvetenje cvetenje krosnje s cvetovi cvetenje cvetenje krosnje s cvetovi
1 26
2 27
3 28
4 29
5 30
6 31
7 32
8 33
9 34
10 35
1 36
12 37
13 38
14 39
15 40
16 4
17 42
18 43
19 44
20 45
21 46
22 47
23 48
24 49
25 50
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Ploskev:

Podpis:

Drevesna vrsta:

Datum:

Ocenjevalec:

Verifikator: obrod

Osnovna raven

Obkrozite ustrezno Sifro.

. . Delez dreves v sestoju z navedeno fazo intenzivnosti
Intenzivnost obroda sestoja obroda (%)
Sifra Povpreéni % krosnje s plodovi Sifra % dreves
1 0-10 1 0-10
2 > 10-30 2 > 10-30
3 > 30-60 3 > 30-60
4 > 60-90 4 > 60-90
5 >90 5 > 90
Standardna raven
Vnesite Sifro. Za vrednosti Sifer glejte smernice.
Intenzivnost obroda posameznega drevesa
Drevo Sifra Drevo Sifra Drevo Sifra Drevo Sifra Drevo Sifra
1 11 21 31 41
2 12 22 32 42
3 13 23 33 43
4 14 24 34 44
5 15 25 35 45
6 16 26 36 46
7 17 27 37 47
8 18 28 38 48
9 19 29 39 49
10 20 30 40 50
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Ploskev:

Podpis:

Drevesna vrsta:

Datum:

Ocenjevalec:

Napredna raven

Po Stetju vnesite Stevilo plodov in Sifro za opazovani del kroSnje. Za vrednosti Sifer glejte smernice.

Obilnost obroda na navedenem delu krosnje

Drevo St. plodov Del kro$nje Drevo plfgov Del kroSnje flowel\r/ilr?glgeco de flg/\;)vgrfi:éogcv;gie
1 26
2 27
3 28
4 29
5 30
6 31
7 32
8 33
9 34
10 35
11 36
12 37
13 38
14 39
15 40
16 4
17 42
18 43
19 44
20 45
21 46
22 47
23 48
24 49
25 50
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Ploskev: Podpis:

Drevesna vrsta:

Datum:

Ocenjevalec:

Verifikator: obilnost mladja

Osnovna raven

Obkrozite ustrezno Sifro.

Sifra Opis: novo mladje (mladje iz tega leta)
1a Na ploskvi ni novega mladja ali ga je zelo malo
2a Na ploskvi je zadostna koli¢ina novega mladja
Sifra Opis: starejSe mladje (mladje starejSe od enega leta)
1b Na ploskvi ni starejSega mladja ali ga je zelo malo
2b Na ploskvi je zadostna koli¢ina starejSega mladja

Standardna raven

Po Stetju vnesite stevilo.

Starost mladja: Starost mladja:

pIFc)a Zﬁév St. mladja plz(sjlgt;v St. mladja pll:) Zg:av St. mladja p|F<; Zﬁév St. mladja
1 11 1 11
2 12 2 12
3 13 3 13
4 14 4 14
5 15 5 15
6 16 6 16
7 17 7 17
8 18 8 18
9 19 9 19
10 20 10 20
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Ploskev: Podpis:
Drevesna vrsta:
Datum:
Ocenjevalec:
Napredna raven
Po Stetju vnesite Stevilo.
Starost mladja: Starost mladja:
pler Zg(-ev St. mladja pII<D) 2&;\, St. mladja pIFc>) Zﬁ:ev St. mladja pIF; 2&;\/ St. mladja
1 11 1 11
2 12 2 12
3 13 3 13
4 14 4 14
5 15 5 15
6 16 6 16
7 17 7 17
8 18 8 18
9 19 9 19
10 20 10 20
Starost mladja:
pIF:)ZE:av St. mladja plli)(;ﬁ:ev St. mladja
1 11
2 12
3 13
4 14
5 15
6 16
7 17
8 18
9 19
10 20
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10.2.3 Obrazec za popis terenskih dodatnih informacij

Ploskev: Podpis:

Drevesna vrsta:

Datum:

Ocenjevalec:

Dodatne informacije: porazdelitev debelinskih razredov

Standardna, napredna raven

Po merjenju vnesite Stevilo.

Drevo Prsn[ic;r)]:(]emer Drevo Prsn[icr?r:o]amer Drevo Prsn[icel:]emer Drevo Prsn[iC;:T:c]amer Drevo Prsn[icr.:][']emer
1 11 21 31 41
2 12 22 32 42
3 13 23 33 43
4 14 24 34 44
5 15 25 35 45
6 16 26 36 46
7 17 27 37 47
8 18 28 38 48
9 19 29 39 49
10 20 30 40 50
Dodatne informacije: porazdelitev visinskih razredov
Standardna, napredna raven
Po merjenju vnesite Stevilo.
Drevo Visina [m] Drevo Visina [m] Drevo Visina [m] Drevo Visina [m] Drevo Visina [m]
1 11 21 31 41
2 12 22 32 42
3 13 23 33 43
4 14 24 34 44
5 15 25 35 45
6 16 26 36 46
7 17 27 37 47
8 18 28 38 48
9 19 29 39 49
10 20 30 40 50
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Ploskev: Podpis:

Drevesna vrsta:

Datum:

Ocenjevalec:

Dodatne informacije: olistanje

Standardna, napredna raven

Vnesite Sifro. Za vrednosti Sifer glejte smernice.

Drevo | Faza kroog)nje Drevo | Faza kroog)nje Drevo | Faza kroog)nje Drevo | Faza kroog)nje Drevo | Faza krooé)nje
1 11 21 31 41
2 12 22 32 42
3 13 23 33 43
4 14 24 34 44
5 15 25 35 45
6 16 26 36 46
7 17 27 37 47
8 18 28 38 48
9 19 29 39 49
10 20 30 40 50
Dodatne informacije: senescenca
Standardna, napredna raven
Vnesite Sifro. Za vrednosti Sifer glejte smernice. Relevantno samo za drevesne vrste, ki odvrzejo liste.
Drevo | Faza kroog)nje Drevo | Faza K Oog’ nie Drevo | Faza K Oog’ nje Drevo | Faza kr oog’ nje Drevo | Faza krc:g) nje
1 11 21 31 41
2 12 22 32 42
3 13 23 33 43
4 14 24 34 44
5 15 25 35 45
6 16 26 36 46
7 17 27 37 47
8 18 28 38 48
9 19 29 39 49
10 20 30 40 50
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Ploskev:

Podpis:

Drevesna vrsta:

Datum:

Ocenjevalec:

Dodatne informacije: razmerje med spoloma

Standardna raven

Vnesite Sifro. Za vrednosti Sifer glejte smernice. Relevantno samo za dvodomne/poligamne vrste, kot so jesen,

topol ...
Drevo Spol Drevo Spol Drevo Spol Drevo Spol Drevo Spol
1 11 21 31 41
2 12 22 32 42
3 13 23 33 43
4 14 24 34 44
5 15 25 35 45
6 16 26 36 46
7 17 27 37 47
8 18 28 38 48
9 19 29 39 49
10 20 30 40 50
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Ploskev:

Drevesna vrsta:

Datum:

Ocenjevalec:

Podpis:

Napredna raven

Vnesite odstotek moskih/Zenskih/dvospolnih socvetij. Relevantno samo za poligamne vrste, kot je jesen ...

Drevo % moék_!h % Zenskjh % dvospo_!nih Drevo % moék_!h % Zenslf_ih % dvospo_!nih
socvetij socvetij socvetij socvetij socvetij socvetij
1 26
2 27
3 28
4 29
5 30
6 31
7 32
8 33
9 34
10 35
11 36
12 37
13 38
14 39
15 40
16 4
17 42
18 43
19 44
20 45
21 46
22 47
23 48
24 49
25 50
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Ploskev:

Podpis:

Drevesna vrsta:

Datum:

Ocenjevalec:

Dodatne informacije: odmiranje krosnje

Osnovna, standardna, napredna raven

Vnesite Sifro. Za vrednosti sifer glejte smernice. Relevantno samo za vrste s hudim odmiranjem krosnje, kot je

jesen ...
Drevo Sifra Drevo Sifra Drevo Sifra Drevo Sifra Drevo Sifra
1 11 21 31 41
2 12 22 32 42
3 13 23 33 43
4 14 24 34 44
5 15 25 35 45
6 16 26 36 46
7 17 27 37 a7
8 18 28 38 48
9 19 29 39 49
10 20 30 40 50
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10.3 Dodatne preglednice za 7. poglavje: Ocena stroskov

Preglednica S7.1: Ocena stroskov za gozdni genetski monitoring navadne bukve (Fagus sylvatica L.) v Nemciji. Prvi
interval gozdnega genetskega monitoringa ( Interval: 1.) se lo¢i od naslednjih (Interval: 1+N.). P — potro$ni material;

Z — storitve zunanijih izvajalcev; G — gozdar; T — tehnik; R — raziskovalec; K-D — kilometrina in dnevnice; t — as voznje.

Material Delo Potni stroski
P Z G T R stroski K-D t t Skupaj
Dejavnost Interval  Raven [€] [€] [del. ur] [del. ur] [del. ur] [€] [€] [del. ur] [€] [€]
oshovna 0 0 40 0 40 2791 395 28 972 4158
1. standardna 0 0 40 0 40 2791 395 28 972 4158
izbira ploskve napredna 0 0 40 0 40 2791 395 28 972 4158
osnovna 0 0 0 0 0 0 0 0
1+N. standardna 0 0 0 0 0 0
napredna 0 0 0 0 0 0 0 0
osnovna 525 0 0 12 15 854 395 1 357 2130
1. standardna 845 0 0 23 28 1.614 553 22 710 3.722
\Vzpostavitev napredna 845 0 0 23 28 1614 553 22 710 3.722
ploskve osnovna 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
1+N. standardna 320 0 0 13 15 884 184 13 411 1.799
napredna 320 0 0 13 15 884 184 13 411 1.799
osnovna 0 0 0 0 121 4.554 1.753 74 2809 9.116
1.  standardna 0 0 0 46 421 17.033 3.559 1562 5.558 26.150
Terenska napredna 0 0 0 43 830 32407 8139 322 11.972 52.518
opazovanja osnovna 0 0 0 1 130 4.906 1.780 76 2.875 9.561
1+N. standardna 0 0 0 47 398 16176 3.586 154 5.613 25.375
napredna 0 0 0 87 823 33.214 8.442 344 12.555 54.210
osnovna 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
1.1+N. standardna 10 0 0 7 7 47 158 11 347 932
Vzoréenje napredna 10 3.616 0 7 43 1.778 704 22 802 6.910
osnovna 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
standardna 7 0 0 1 1 83 79 6 173 342
napredna 7 3.616 0 1 37 1443 625 17 624 6.315
osnovna 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
1.  standardna 2100 0 0 33 80 3.836 0 0 0 5.936
Lab,. analize napredna 13.340 0 0 224 80 8.485 0 0 0 21.825
osnovna 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
1+N. standardna 1.400 0 0 24 80 3.614 0 0 0 5.014
napredna 12.640 0 0 215 80 8.263 0 0 0 20.903
oshovna 525 0 40 12 176 8198 2.543 113  4.138 15.405
1.  standardna 2.955 0 40 109 576 25.690 4.665 214 7.587 40.898
Skupal napredna 14195 3.616 40 296 1.021 47074 9.791 395 14.456 89.132
osnovna 0 0 1 130 4.906 1.780 76 2.875 9.561
1+N. standardna 1.727 0 85 494 20.757 3.849 173 6.197 32.530
napredna 12.967 3.616 315 955 43.805 9.251 374 13.590 83.228
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Preglednica §7.2: Ocena stroSkov za gozdni genetski monitoring bele jelke (Abies alba Mill.) v Nemciji. Prvo obdobje
gozdnega genetskega monitoringa (Interval: 1.) se loCi od naslednijih (Interval: 1+N.). P — potroSni material; Z — storitve
zunanijih izvajalcev; G — gozdar; T — tehnik; R — raziskovalec; K-D — kilometrina in dnevnice; t — Cas voznje.

Material Delo Potni stroski
P Z G T R stroski K-D t t Skupaj
Dejavnost Interval  Raven [€] [€] [del. ur] [del. ur] [del. ur] [€] [€] [del. ur] [€] [€]
osnovna 0 0 40 0 40 2791 395 28 972 4158
1. standardna 0 0 40 0 40 2791 395 28 972 4158
napredna 0 0 40 0 40 2791 395 28 972 4158
|zbira ploskve
osnovna 0 0 0 0 0 0 0 0 0
1+N. standardna 0 0 0 0 0 0 0 0 0
napredna 0 0 0 0 0 0 0 0 0
osnovna 525 0 0 12 15 854 395 11 357 2130
1. standardna 845 0 0 23 28 1.614 553 22 710 3.722
Vzpostavitev napredna 845 0 0 23 28 1614 553 22 710 3722
ploskve osnovna 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
1+N. standardna 320 0 0 13 15 884 184 13 411 1.799
napredna 320 0 0 13 15 884 184 13 411 1.799
osnovna 0 0 0 0 121 4554 1753 74 2809 9.116
1. standardna 0 0 0 46 396 16.088 3.261 141 5141 24.490
Terenska napredna 97 0 0 43 748 29.299 6.649 267 9.884 45.928
opazovanja osnovna 0 0 1 130 4.906 1.780 76 2.875 9.561
1+N. standardna 0 0 47 354 14.494 3.288 143 5185 22.967
napredna 0 0 87 746 30.285 6.952 288 10.485 41727
osnovna 0 0 0 0 0 0 0 0
1.1+N. standardna 10 0 0 3 192 158 11 347 707
Vzordenje napredna 10 3.616 0 15 15 938 704 22 694 5.962
osnovna 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
standardna 7 0 0 1 83 79 6 173 342
napredna 7 3.616 0 13 13 829 625 17 520 5.597
osnovna 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
1. standardna 2100 0 0 33 80 3.836 0 0 0 5.936
Lab. analize napredna  13.340 0 0 216 80 8.290 0 0 0 21.630
osnovna 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
1+N. standardna 1.400 0 0 24 80 3.614 0 0 0 5.014
napredna 12.640 0 0 207 80 8.068 0 0 0 20.708
osnovna 525 0 40 12 176 8198 2.543 113 4138 15.405
1.  standardna 2.955 0 40 105 547 24520 4.367 203 7170 39.012
Skupal napredna 14.292 3.616 40 296 911 42.931 8.301 339 12.259 81.399
oshovna 0 0 0 1 130 4906 1.780 76 2.875 9.561
1+N. standardna 1.727 0 0 85 450 19.075 3.551 162 5.769 30.122
napredna 12.972 3.616 0 319 854 40.067 7.761 318 11.416 75.831
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Preglednica S7.3: Ocena stroSkov za gozdni genetski monitoring navadne bukve (Fagus sylvatica L.) v Grciji. Prvo
obdobje gozdnega genetskega monitoringa (Interval: 1.) se loCi od naslednjih (Interval: 1+N.). P — potroSni material;
Z — storitve zunanijih izvajalcev; G — gozdar; T — tehnik; R — raziskovalec; K-D — kilometrina in dnevnice; t — as voznje.

Material Delo Potni stroski
2 Z G T R stroski K-D t t Skupaj
Dejavnost Interval  Raven [€] [€] [del. ur] [del. ur] [del. ur] [€] [€] [del. ur] [€] [€]
osnovna 0 0 40 0 40 1.076 424 38 440 1939
1.  standardna 0 0 40 0 40 1.076 424 33 440 1939
napredna 0 0 40 0 40 1.076 424 33 440 1939
Izbira ploskve
osnovna 0 0 0 0 0 0 0 0 0
1+N. standardna 0 0 0 0 0 0 0 0 0
napredna 0 0 0 0 0 0 0 0 0
osnovna 434 0 21 0 23 582 254 20 266  1.536
1.  standardna 754 0 32 0 36 909 424 88 444 2530
Vzpostavitev napredna 754 0 32 0 36 909 424 83 444 2530
ploskve osnovna 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
1+N. standardna 320 0 16 0 18 461 198 15 207  1.186
napredna 320 0 16 0 18 461 198 15 207 1186
osnovna 0 0 40 0 81 1700 1.282 87 1232 4.214
1.  standardna 0 0 1.276 40 308 19.911 2.621 244 2998 25.530
Terenska napredna 0 0 5.042 40 458 65.428 5.679 647 7.642 78.749
opazovanja osnovna 0 0 42 0 91 1.896 1.311 89 1.268 4.474
1+N. standardna 0 0 1.278 40 286 19.614 2.650 247 3.014 25.277
napredna 0 0 5.050 80 456 66.034 6.004 672 7945 79.982
osnovna 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
1.1+N. standardna 16 0 11 0 11 287 169 13 176 648
Vzordenie napredna 16 10.000 47 0 47 1.255 508 39 528 12.307
osnovna 0 0 0 0 0 0 0 0
standardna 1 0 5 0 125 85 7 88 309
napredna 11 10.000 41 0 41 1.094 424 33 440 11.968
osnovna 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
1. standardna 862 1.235 0 38 80 1.744 0 0 0 3.842
Lab. analize napredna  6.919 7.824 0 246 80 4.523 0 0 0 19.266
osnovna 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
1+N. standardna 575 824 0 29 80 1.618 0 0 0 3.016
napredna  6.631  7.412 0 237 80 4.397 0 0 0 18.440
osnovna 434 0 101 0 143 3.358 1.960 140 1.938 7.690
1. standardna 1.632 1.235 1.358 78 474 23.927 3.638 323 4.058 34.490
Skupal napredna  7.689 17.824 5.160 286 660 73.191 7.035 752  9.054 114.791

osnovna 0 0 42 0 91 1.896 1.311 89 1.268 4.474
1+N. standardna 905 824 1.299 69 389 21.818 2.932 268 3.309 29.788
napredna  6.962 17412 5107 317 595 71.986 6.625 720 8.592 111.576

* Fenoloska opazovanja (terenska opazovanja) so bila izvedena na podlagi digitalne fotografije in analize slik.Table S7.4: Cost
assessment of forest genetic monitoring of King Boris’ fir (Abies borisii-regis Mafft.) in Greece. The first Forest genetic monitoring
interval (Interval 1% is distinguished from subsequent intervals (Interval 1+N"). C — consumables; O — outsourcing; F — forester;
T —technician; R — researcher; M-S — mileage and subsistence; t — time travelling.
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Preglednica S7.4: Ocena stroSkov za gozdni genetski monitoring borisove jelke (Abies borisii-regis Mattf.) v Grciji. Prvo
obdobje gozdnega genetskega monitoringa (Interval: 1.) se loCi od naslednijih (Interval: 1+N.). P — potroSni material;
Z — storitve zunanijih izvajalcev; G — gozdar; T — tehnik; R — raziskovalec; K-D — kilometrina in dnevnice; t — Cas voznje.

Material Delo Potni stroski
P Z G T R stroski K-D t t Skupaj
Dejavnost Interval  Raven [€] [€] [del. ur] [del. ur] [del. ur] [€] [€] [del. ur] [€] [€]
osnovna 0 0 40 0 40 1.076 424 33 440 1.939
1. standardna 0 0 40 0 40 1.076 424 33 440 1.939
napredna 0 0 40 0 40 1.076 424 83 440 1.939
|zbira ploskve
osnovna 0 0 0 0 0 0 0 0
1+N. standardna 0 0 0 0 0 0 0 0
napredna 0 0 0 0 0 0 0 0
oshovna 434 0 21 0 23 582 254 20 266 1.536
1. standardna 754 0 32 0 36 909 424 33 444 2530
Vzpostavitev napredna 754 0 32 0 36 909 424 83 444 2530
ploskve osnovna 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
1+N. standardna 320 0 16 0 18 461 198 15 207  1.186
napredna 320 0 16 0 18 461 198 15 207 1186
osnovna 0 0 40 0 81 1700 1.282 87 1232 4.214
1. standardna 0 0 1.048 40 304 17.235 2.421 218 2.703 22.359
Terenska napredna 0 0 3.902 40 438 52.044 4.679 516 6.133 62.855
opazovanja osnovna 0 0 42 0 91 1.896 1.311 89 1.268 4.474
1+N. standardna 0 0 1.050 40 282 16.937 2.450 220 2719 22106
napredna 0 0 3.910 80 436 52.650 5.004 541 6.437 64.090
osnovna 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
1.1+N. standardna 16 0 11 0 11 287 169 13 176 648
Vzordenie napredna 16 5.008 47 0 47 1.255 508 39 528 7.315
osnovna 0 0 0 0 0 0 0 0
standardna 1 0 5 0 125 85 7 88 309
napredna 11 5.008 41 0 41 1.094 424 88 440 6.976
osnovna 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
1.  standardna 809 882 0 36 80 1.714 0 0 0 3.405
Lab. analize napredna 6.583 5.588 0 236 80 4.384 0 0 0 16.556
osnovna 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
1+N. standardna 540 588 0 27 80 1.591 0 0 0 2719
napredna  6.314 5.294 0 227 80 4.262 0 0 0 15.870
osnovna 434 0 101 0 143 3.358 1.960 140 1.938 7.690
1. standardna 1.579 882 1130 76 470 21.219 3.438 297 3.763 30.882
Skupal napredna  7.353 10.596 4.020 276 640 59.668 6.035 621 7.545 91.196

osnovna 0 0 42 0 91 1896 1.311 89 1268 4.474
1+N. standardna 870 588 1.071 67 385 19116 2.732 242 3.015 26.319
napredna  6.644 10.302 3.967 307 575 58.466 5.625 589 7.084 88.122

* Fenoloska opazovanja (terenska opazovanja) so bila izvedena na podlagi digitalne fotografije in analize slik.
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Preglednica S7.5: Ocena stroSkov za gozdni genetski monitoring navadne bukve (Fagus sylvatica L.) v Sloveniji. Prvi
interval gozdnega genetskega monitoringa (Interval: 1.) se lo¢i od naslednjin (Interval: 1+N.). P — potro$ni material;

Z — storitve zunanijih izvajalcev; G — gozdar; T — tehnik; R — raziskovalec; K-D — kilometrina in dnevnice; t — as voznje.

Material Delo Potni stroski
P Z G T R stroski K-D t t Skupaj
Dejavnost Interval  Raven [€] [€] [del. ur] [del. ur] [del. ur] [€] [€] [del. ur] [€] [€]
osnovna 0 0 40 0 40 1.318 240 32 520 2.077
1. standardna 0 0 40 0 40 1.318 240 32 520 2.077
napredna 0 0 40 0 40 1.318 240 32 520 2.077
|zbira ploskve
osnovna 0 0 0 0 0 0 0
1+N. standardna 0 0 0 0 0 0 0
napredna 0 0 0 0 0 0 0
osnovna 65 0 0 27 2 434 144 19 288 931
1.  standardna 385 0 0 48 4 798 240 32 481 1.904
Vzpostavitev napredna 385 0 0 48 4 798 240 32 481  1.904
ploskve osnovna 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
1+N. standardna 320 0 0 25 2 412 112 15 224 1.068
napredna 320 0 0 25 2 412 112 15 224 1.068
osnovna 0 0 20 20 81 2105 1.120 84 1469 4.694
1. standardna 0 0 20 157 296 8.232 2.272 235 4101 14.605
Terenska napredna 0 0 20 428 454 15281 5.224 623 10.564 31.069
opazovanja osnovna 0 0 20 21 89 2281 1136 86 1.513 4.930
1+N. standardna 0 0 20 158 272 7801 2.288 238 4117 14.206
napredna 0 0 20 474 444 15779 5.408 648 10.896 32.083
osnovna 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
1.1+N. standardna 4 0 0 18 0 262 96 13 189 551
Vzortenje napredna 4 3.758 0 90 0 1.337 288 38 566 5.953
osnovna 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
standardna 3 0 0 10 0 149 48 6 94 295
napredna 3 3.758 0 82 0 1.225 240 32 471 5.697
osnovna 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
1. standardna 2.239 0 0 26 84 1.984 0 0 0 4.222
Lab, analize napredna 14.238 0 0 189 107 4.857 0 0 0 19.094
osnovna 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
1+N. standardna 1.492 0 0 17 84 1.855 0 0 0 3.347
napredna 13.491 0 0 181 107 4.728 0 0 0 18.219
osnovna 65 0 60 47 123 3.857 1.504 136 2.277 77083
1. standardna 2.628 0 60 249 424 12593 2.848 311 5.290 23.359
Skupal napredna 14.627 3.758 60 755 605 23.591 5.992 724 12130 60.098
osnovna 0 0 20 21 89 2281 1136 86 1.513 4.930
1+N. standardna 1.815 0 20 210 358 10.217 2.448 259 4.436 18.916
napredna 13.814 3.758 20 762 553 22144 5.760 694 11.591 57.068
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Preglednica S7.6: Ocena stroSkov za gozdni genetski monitoring bele jelke (Abies alba Mill.) v Sloveniji. Prvo obdobje
gozdnega genetskega monitoringa (Interval: 1.) se loCi od naslednjih (Interval: 1+N.). P — potroSni material; Z — storitve
zunanijin izvajalcev; G — gozdar; T — tehnik; R — raziskovalec; K-D — kilometrina in dnevnice; t — Cas voznje.

Material Delo Potni stroski
P Z G T R stroski K-D t t Skupaj
Dejavnost Interval  Raven [€] [€] [del. ur] [del. ur] [del. ur] [€] [€] [del. ur] [€] [€]
osnovna 0 0 40 0 40 1.318 240 32 520 2.077
1. standardna 0 0 40 0 40 1.318 240 32 520 2.077
napredna 0 0 40 0 40 1.318 240 32 520 2.077
|zbira ploskve
osnovna 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
1+N. standardna 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
napredna 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
osnovna 65 0 0 27 2 434 144 19 288 931
1.  standardna 385 0 0 48 4 798 240 32 481 1.904
Vzpostavitev napredna 385 0 0 48 4 798 240 32 481  1.904
ploskve osnovna 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
1+N. standardna 320 0 0 25 2 412 112 15 224 1.068
napredna 320 0 0 25 2 412 112 15 224 1.068
osnovna 0 0 20 20 81 2105 1.120 84 1469 4.694
1. standardna 0 0 20 146 292 7986 2.080 210 3.672 13.738
Terenska napredna 97 0 23 397 471 15178 4408 516 8797 28.480
opazovanja osnovna 0 0 20 21 89 2281 1136 86 1.513 4.930
1+N. standardna 0 0 20 147 268 7.555 2.096 212 3.690 13.341
napredna 5 0 20 421 426 14.646 4.496 528 8.917 28.064
osnovna 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
1.1+N. standardna 4 0 0 18 0 262 96 13 189 551
Vzortenie napredna 4 2074 0 98 0 1457 288 38 566 4.389
osnovna 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
standardna 3 0 0 10 0 149 48 6 94 295
napredna 3 2074 0 90 0 1.345 240 32 471 4133
osnovna 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
1. standardna 1.910 0 0 24 87 2.003 0 0 0 3912
Lab. analize napredna 12154 0 0 178 125  5.026 0 0 0 17180
osnovna 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
14N. standardna 1.273 0 0 16 87 1.885 0 0 0 3.158
napredna  11.517 0 0 170 125  4.909 0 0 0 16.426
osnovna 65 0 60 47 123 3.857 1.504 1365 2.277 7.7083
1.  standardna 2.299 0 60 235 423 12.365 2.656 286 4.861 22.181
Skupa napredna 12.640 2.074 63 721 639 23.777 5176 617 10.363 54.030
osnovna 0 0 20 21 89 2281 1136 86 1.513 4.930
1+N. standardna 1.596 0 20 197 357 10.002 2.256 233 4.008 17.862
napredna 11.845 2.074 20 706 553 21.311 4.848 574  9.612 49.691
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