Obligatoriska uppgifter i ansökan om utsättning av genetiskt modifierade högre

växter (GMHV)
Fyll i svaren i rutorna nedan.
A. Allmänna uppgifter

A 1. Sökandens (företag, institution eller motsvarande) namn, adress och telefonnummer. Ange gärna även namn, telefonnummer och e-postadress till en kontaktperson.

	Umeå Universitet, Umeå Plant Science Centre, Fysiologisk botanik, 901 87 Umeå


A 2. Den eller de ansvariga forskarnas namn, utbildning och erfarenhet.

	Stefan Jansson, professor i växters cell- och molekylärbiologi


A 3. Projektets namn. Tänk på tydligheten, om syftet är ökad pollenproduktion, så skriv ökad istället för ändrad halt.
	Asp som modellsystem


B. Uppgifter om mottagaren eller moderväxter (i förekommande fall)

B 1. Fullständigt namn:

a) Familj.

	Salicaceae


b) Släkte.

	Populus


c) Art.

	Populus tremula och Populus tremula x tremuloides


d) Underart.

	


e) Växtsort/förädlingslinje. Beteckning på den sort/linje som har använts till modifieringen.
	Av Populus tremula finns ej sorter/förädlingslinjer, ansökan omfattar modifieringar av naturliga ekotyper insamlade i Sverige. Populus tremula x tremuloides T89


f) Vedertaget namn.

	Asp, Hybridasp


B 2. a) Uppgifter om reproduktion:

i) Reproduktionssätt. Ange alla kända reproduktionssätt, både sexuella och asexuella. Är växten obligat eller fakultativ självbefruktare eller korsbefruktare? Bildas det frön, knölar, rhizom etc?
	Fröspridning och rotskott. Obligat korspollinering, eftersom den är skildkönad, vindpollinering. 


ii) Särskilda faktorer som påverkar reproduktionen. Exempelvis frösättning endast vid viss temperatur, kleistogami och frostkänslighet. 

	Oregelbunden blomning, vissa år blommar många träd, vissa år nästan inga. Blommor utvecklas från reproduktiva knoppar som övervintrar, och blomningen sker tidig vår långt innan lövsprickning. I södra Sverige kan aspar börja blomma i mars, i norra Sverige i början av maj. Vid knoppsättningen på eftersommaren/hösten är det bestämt om en knopp skall utveckla blommor (reproduktiva knoppar) eller blad (vegetativa knoppar), och man ser skillnad på knopparna (de vegetativa är betydligt smalare). 


iii) Generationslängd. Ange även om det är skillnad mellan odlade och eventuella naturliga bestånd.
	Perenn. ”Vanlig” asp tar i våra trakter 8-20 år till första blomning under optimala förhållanden, ofta dock längre. Vi har i ett annat fältförsök observerat blomning i T89 (och därpå baserade linjer) 7 år efter utplantering. 


b) Sexuell kompatibilitet med andra odlade eller vilda växtarter, inbegripet kompatibla arters utbredning i Europa. Om möjligt beskriv arternas utbredning med upplösning i regioner. Ange vad som är känt om blomningstider för de arter som växer i Sverige. Om det är vilda släktingar som enbart finns på begränsade platser i landet, uppge hur det kontrolleras att uppgifterna stämmer under hela utsättningsperioden, om det har betydelse för riskbedömningen.
	Borde rimligen kunna korspollinera såväl vildväxande asp som hybrider med Populus alba, gråpoppel (som odlas i Sverige) och andra hybridaspar (som också odlas).


B 3. Överlevnadsförmåga:

a) Förmåga att bilda strukturer för överlevnad eller groningsvila. Exempelvis frö eller rötter. Vad vet man om groningsvila? Är det vanligt med spillplantor i fält och om så är fallet, hur många år förekommer dessa? Om det inte bildas särskilda strukturer, hur övervintrar plantan?

	Skulle kunna överleva länge som rotsystem om möjlighet finns för bildande av nya rotskott


b) Eventuella särskilda faktorer som påverkar överlevnadsförmågan. Krävs stratifiering? Krävs vernalisering? Vad vet man om brytning av frövila? Hur länge kan man lagra frön utan att de förlorar grobarheten? Vet man ungefär vid vilka temperaturer rötter, knölar och ovanjordiska delar fryser? Hur är plantans härdighet generellt sett?

	Asp växer naturligt i Sverige. Proveniensen är dock viktig för tillväxt och härdighet, kloner från norra Sverige överlever i södra Sverige men växer dåligt, och sydliga kloner kan ha problem i norr. Hybridaspklonen (T89) är selekterad i Centraleuropa. Den ena föräldraarten, P. tremula är europeisk och den andra, P. tremuloides, amerikansk. Denna klon klarar ej att invintra korrekt på Umeås breddgrader, men klarar sig bra i Halland . 


B 4. Spridning:

a) Spridningssätt och –omfattning. Vilka reproducerande delar är det som kan spridas och på vilket sätt? Kan frön eller annat reproducerbart material spridas av djur? Överlever rotknölar som skadats? Beskriv pollenets beskaffenhet t.ex. klibbigt, tungt eller lätt? Hur länge är pollen vitalt?
	Sprider sig långväga via luftburna frön och pollen. Pollen kan rimligen spridas långt, hur långt vet vi inte, men sannolikt åtminstone 100-tals kilometer, ev 1000-tals. Även fröna har god spridningsförmåga om än inte över så stora avstånd. Dessutom via rotskott


b) Eventuella särskilda faktorer som påverkar spridningen. Kan plantor etableras utanför fältet och hur konkurrenskraftiga är de i olika miljöer? Hur mottaglig är växten för patogener och hur utsatt är den av herbivorer? Påverkar klimat och topografi samt krävs en specifik pollinerare osv.?
	Asp är konkurrenskraftig i hela Sverige, T89 överlever bra i Halland, vi vet inte hur den skulle klara konkurrens under ”vilda” förhållanden, förmodligen dåligt


B 5. Växtens geografiska utbredning. Är det en kulturväxt som enbart finns i odlingslandskapet? Var odlas/växer den? Är det vanligt med plantor som spridit sig från odling? I vilket/vilka ekosystem hittas de?
	Är inte en kulturväxt i Sverige, förutom en naturlig mutant (pelarasp). Asp växer vilt i större delen av Europa, hybridasp odlas på många ställen


B 6. I fråga om växtart som inte normalt odlas i Sverige eller i något annat land i Europeiska unionen: en beskrivning av dess naturliga livsmiljö, inklusive uppgifter om naturliga predatorer, parasi​ter, konkurrenter och symbionter.

	


B 7. Annan potentiell interaktion som rör den genetiskt modifierade orga​nismen, med organismer i det ekosystem där den vanligtvis odlas, eller på andra håll, inklusive uppgifter om toxiska effekter på människor, djur och andra organismer. Beskriv växtens påverkan på markorganismer, fröätare, växtätare, pollinatörer, patogener och mykorrhiza. Om plantan naturligt innehåller toxiner, är halten analyserad eller kommer den att analyseras? Vilka gränsvärden gäller? Uppge även om växten kan vara allergen.
	Asp angrips av ett många olika herbivorer och patogener. Bland herbivorerna finns, förutom älg, sork och hare, ett stort antal insekter. Vi bedriver ett stort forskningsprojekt om insektesherbivorer på asp och har i våra egna försök (med icke-GM aspar) registrerat över 80 olika ”morfer” av insekts-herbivorer på aspblad, i vissa fall dock kan en morf vara flera arter, i andra fall kan samma art göra flera morfer. 35 skalbaggsarter i Sverige som lever på rötad ved är specialiserade på asp. Bland bladätande insekter är aspglansbaggen den som leder till störst problem. Många svamp-patogener angriper också asp, Venturia kan vara ett stort problem våta somrar och asp är också mellanvärd för tallens knäckesjuka (Melampsora). Utförlig information finns på http://www.skogsreflexen.net/pdf/aspboken.pdf. Hybridasp kan rimligen också angripas av de flesta av dessa, vi har påbörjat studier av detta i vårt pågående fältförsök. Generellt angrips dock Populus-hybrider mindre av såväl herbivorer som patogener. 


C. Uppgifter om den genetiska modifieringen

C 1. Beskrivning av de metoder som använts för den genetiska modifieringen. Om nya metoder använts ska dessa beskrivas i detalj. Vedertagna metoder kan beskrivas mer översiktligt. Beskriv eventuellt bärar-DNA som har använts.
	Agrobacterium-medierad transformation med T-DNA innehållande den aktuella transgenen 


C 2. Den använda vektorns beskaffenhet och ursprung. Varifrån är vektorn tagen? Vilka gener och icke-kodande sekvenser finns i vektorn?
	De flesta av vektorerna i denna ansökan är baserade på Gateway-systemet. Det finns beskrivet i Gateway-manualen (http://tools.invitrogen.com/content/sfs/manuals/gatewayman.pdf). Från manualen: 
The Gateway® Technology is a universal cloning method based on the site-specific

recombination properties of bacteriophage lambda (Landy, 1989). The Gateway® Technology provides a rapid and highly efficient way to move DNA sequences into multiple vector systems for functional analysis and protein expression (Hartley et al., 2000) (see diagram below).

[image: image1.emf]
- pK7GWIWG2(I) beskrivs i Karimi, M., Inze, D., Depicker, A. (2002) Gateway vectors for Agrobacterium-mediated plant transformation. Trends Plant Sci. 7: 193-195. Vektorn är konstruerad för att underlätta kloning av gener för RNAi (RNA interference) i växter. Vid RNAi transkriberas ett RNA med två identiska kopior av ett fragment av genen som skall slås ut. Fragmenten orienteras i ”sense” resp. ”antisense” riktning med en mellanliggande intron. Kopiorna av fragmentet basparar till varandra och den avgränsande intronen bildar en RNA hårnålsloop (hpRNA). Den dubbelsträngade RNA-loopen aktiverar samma enzymatiska maskineri som verkar vid antisense-inhibering. hpRNAt klipps sönder i mindre bitar, som tillsammans med ett RNase kommer att fungera som ett sekvens-specifikt RNase och därmed resultera i sekvensspecifik RNA degradering (Varsha Wesley et al., (2001) Construct design for efficient, effective and highthroughput gene silencing in plants. The Plant Journal 27:581-590). Vektorns struktur visas i Fig. 1 nedan. Vektorn är av typen binary, high copy vector, med ursprung från (backbone) plasmid pPZP200 binary vector (Hajdukiewicz et al., (1994) Plant Molecular Biology 25:989-994). Mellan Right border (RB) och left border (LB) innehåller vectorn ett T-DNA som är den resulterande biten som förs över till plantan. T-DNAt inleds av p35s, CaMV 35S promotorn, som driver uttrycket av det inverterade gen fragmentet. Ursprungligen innehåller T-DNAt två inverterade Gateway rekombinerings kassetter, attR1-ccdB-attR2, Invitrogen life Technologies. Varje Gateway kassett ersätts genom rekombinering av det önskade genfragmentet och resulterande T-DNA består av p35S följt av genfragmentet i två inverterade kopior, avgränsade av en intron, följt av en terminator T35S. Dessutom finns neomycin phosphotransferase genen, NPT-II, markörgen för kanamycin (Kan), driven av Nos-promotorn, från nopaline syntase, för selektion av transformerade växtceller (Hellens et al., (2000) Plant Molecular Biology 42:819-832). Övriga gener i vektorn såsom markörgen i bakterie (spectinomycin), samt gener för replikering av plasmiden i E. coli och Agrobakterie ligger utanför T-DNAt och förs ej över till växten. 

Fig 1: pK7GWIWG2(I)
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- pK2GW7 beskrivs även den i Karimi, et. al. Vektorn är konstruerad för att underlätta kloning av gener för överexpression i växter. För överexpression av en gen krävs transkription av ett fullängds-RNA av önskad gen i målorganismen. Vektorns struktur visas i Fig. 2 nedan. Vektorn är av typen binary, high copy vector, med ursprung från (backbone) plasmid pPZP200 binary vector. Mellan Right border (RB) och left border (LB) innehåller vectorn ett T-DNA som är den resulterande biten som förs över till växten. Vektorns T-DNA innehåller en sense orienterad Gateway rekombinerings kassett, attR1-ccdB-attR2, Invitrogen life Technologies. Gateway kassetten ersätts genom rekombinering av den önskade fullängdsgenen och resulterande T-DNA består av p35S följt av önskad fullängdsgen, följt av en terminator T35S. Dessutom finns NPTII genen (Kan), driven av Nos-promotorn, för selektion av transformerade växtceller. Övriga gener i vektorn såsom markörgen i bakterie (spectinomycin), samt gener för replikering av plasmiden i E. coli och Agrobakterie ligger utanför T-DNAt och förs ej över till växten. 

Fig 2: pK2GW7
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- pGWB2 är en annan Gateway-kompatibel vektor för expression i växter (Nakagawa et al. 2007). Delen som förs in i växter avbildas här:
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pGWB2 är ett derivat av pBI101. En amylas-promotor och HPT selektionsmarkör sattes först in, amylaspromotorn ersattes dock i nästa steg av Gateway-kasetten, beskriven ovan. För detaljer om kloningen, se www.versailles.inra.fr/urgv/pub/pGWB_manual.pdf [image: image5.png]RK2
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- pHellsgate är beskriven i Wesley et al (bilaga), se även www.pi.csiro.au/tech_licensing_biol/MapsProtocol.htm. pHellsgate8 är identisk med undantag för att attR sites används i stället för attP sites. pHellsgate8 är konstruerad för att underlätta kloning av gener för RNAi. Vid RNAi transkriberas ett RNA med två kopior av gene som skall slås ut, varav en i antisense-orientering. Dessa kopior basparar till varandra, och samma enzymatiska maskineri som verkar vid antisense-inhibering klipper sönder dsRNAt i mindre bitar, som sen tillsammans med ett Rnas kommer att fungera som ett sekvens-specifikt RNas. Se Wesley et al för en nogrannare beskrivning. pHellsgate8 möjliggör att klona in målgenen i två kopior med hjälp av det s k Gateway-systemet som gör kloningen mycket enklare. Slutersultatet blir en ”gen” som driva av CaMV 35S promotorn och som består av målgenen i två inverterade kopior, med en intron imellan, följt av en terminator. I intronen finns en gen för bakteriell kloramfenikol-resistens, för att möjliggöra enkel kloning. Dessutom finns NPTII genen, driven av Nos-promotorn, för selektion av transformerade växtceller. F ö finns en spectimomycin-resistensgen som inte förs över till växten
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- pHellsgate 12 är identisk med pHellsgate 8, med undantag för att det är två introner i motsatt orientering, jmf med en i pHellsgate 8. Detta visas nedan:
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- pANDA35HK är en Gateway-vektor beskriven i (Miki and Shimamoto 2004, Miki et al. 2005). Vektorn är baserat på pGUS27, som vi efter idogt inte kunnat finna någon närmare information om (uppenbarligen har denna vektor aldrig publicerats). Resistensmarkören i den icke införda delen är dock NPT-III. T-DNA i plasmiden innehåller följande delar: [image: image8.png][
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Förutom dessa Gateway-vektorer har vi även använt

- pPCV702 som tillhör en serie plant kloning vektorer (PCV) för överexpressions-studier av gener (PCV beskrivs i Koncz et al., (1986) Molecular & General Genetics 204:383-396). pPCV702 konstruerades genom att insertera CaMV 35S promotor-nos terminator kassett från pUV11D till EcoRI-HindIII site i pPCV701 (Koncz et al., (1989) PNAS 86:8467-8471). pPCV 701 är konstruerad genom en serie modifieringar av pPCV 002 vilket beskrivs utförligt i Koncz et al., (1987) PNAS 84:131-135. Genen för överexpression inserteras i BamHI site och resulterande T-DNA består av CaMV 35S promotorn följt av önskad fullängdsgen, följt av terminator från nopaline syntase (pANos). Dessutom finns NPT-II Kanamycin markörgen driven av nopaline syntase promotor (pNos) och terminerad av polyA-site (pAg4) för selektion av transformerade växtceller samt bla (β-lactamase) markörgen med replicon från pBR322, för ampicillin och carbencillin selektion i bakterie. Övriga gener i vektorn såsom gener för plasmid replikering och konjugering, repeterade mini-RK2 segment, i E. coli och Agrobakterie, ligger utanför T-DNAt och förs ej över till växten. 


C 3. Storlek, ursprung på givarorganismen eller -organismerna (namn) och avsedd funktion för alla beståndsdelar av den region som är avsedd att införas. Beskrivning av alla sekvenser, både kodande och icke kodande. Promotorer, terminatorer, markörgener, egenskapsgener, adenyleringsekvenser, replikationstartsekvenser etc. Bifoga gärna karta och tabell över elementen/sekvenserna och gör dem tydliga. Det är positivt om det finns utförliga bildtexter.
	Agrobacterie-medierad växttransformation användes för att överföra genkonstruktionerna. Inga markörgener från Agrobakteriestammen förs över vid transformering av växten utan endast T-DNA från växtkloningsvektorn T-DNA är området mellan de avgränsande repeterade sekvenserna ”left and right border” (LB ,RB). 

Detaljer om de införda sekvenserna beskrivs i Bilaga 1. 


D. Uppgifter om den genetiskt modifierade växten

D 1. Beskrivning av de egenskaper som har införts eller modifierats. Hur och vad påverkas, beskriv gärna funktionen i sitt sammanhang t.ex. syntesen/metabolismen i flera steg. I de fall det inte är självklart, beskriv varför genen förväntas ge egenskapen. Redogör även för alternativa substrat eller alternativa syntesvägar. Vilken funktion har genen i givarorganismen? Uppge även ert namn på linjen/linjerna.
	Denna ansökan omfattar upp- och nedreglering av 21 olika gener (27 konstruktioner). 18 av generna påverkar aspens fenologi – knoppsättning, tillväxtavslutning, härdighet, dormancy och senescence under hösten. Vi har påverkat expressionen på olika sätt; ibland både överexpression och nedreglering, ibland nedreglering med antingen antisense eller RNAi. Det rör sig dels om ljusreceptorer, dels komponenter i den cirkadiska klockan – som styr dessa egenskaper – dels gener nedströms den klockan, som är med i regleringen av höstfenologi. Dessa gener, hur de modifierats samt vilka fenotypiska data vi har för dessa gener beskrivs en och en i Bilaga 1. Sammanfattningsvis kan sägas att antingen påverkas knoppsättning, tillväxtavslutning etc. av modifieringen i växthus eller så inte – trots att vi hade förväntat oss det eftersom vi skapat dessa linjer – och det är därför vi vill testa dem under naturliga förhållanden. Utöver dessa 18 gener inkluderas 3 konstruktioner som nedreglerar subenheter i ”mediator ko-aktivatorkomplexet”, ett multi-proteinkomplex som har påverkar regleringen av massor av gener, och förändring av uttrycket av dessa gener kan antas ha breda pleiotropa effekter, och detta gäller för Arabidopsis. I några av dessa fall dessa fall nedreglerar konstruktionerna även en annan, mycket snarlik, gen antagligen med samma funktion. Samtliga linjer som kan komma att sättas ut har odlats minst en säsong i växthus; det är omständigt och kostsamt med fältförsök och det är omotiverat att sätta ut linjer som av någon anledning inte klarar sig ens i växthus. 
 


D 2. Uppgifter om de sekvenser som faktiskt har införts eller tagits bort:

a) Den införda sekvensens storlek och struktur samt metoderna för be​skrivning av den, inklusive uppgifter om de delar av vektorn som förts in i GMHV och eventuellt om bärar- eller främmande DNA som är kvar i GMHV. Ange hela den insatta sekvensens storlek och namn på de delar som har beskrivits i C.3 och som faktiskt har införts i växten samt hur detta är kontrollerat.
	De olika delarna som förts in i de 27 olika linjerna finns beskrivna i Bilaga 1. Kontroll att transformationen fungerat och fragmentet faktiskt införts har gjorts med PCR med specifika primers för varje konstruktion.



b) Storleken och funktionen hos eventuella borttagna områden. Om förändringen avsåg att förändra befintligt genom, t.ex. inaktivering eller mutering, ange vilka gener som förändrats, deras tidigare funktion och deras nuvarande funktion.
	Förändringarna avser inte att ta bort fragment


c) Antal kopior av den införda sekvensen. Ange gärna hur ni bestämt kopietalet, t.ex. segregations​analys eller Southern blot.
	Normalt en, ibland ett fåtal, kopior förs in med den aktuella metoden. Exakta kopietalet för varje transformationshändelse inte bestämt. 


d) Den eller de införda sekvensernas placering i växtcellerna (integrerad i kromosomen, kloroplaster, mitokondrier eller bevarad i icke-integrerad form) och metoderna för bestämning. av den. Metoder kan t.ex. vara PCR-baserade eller avkommans segregeringstal.
	Kärngenomet (annars skulle fragmentet inte vara funktionellt)


D 3. Uppgifter om den införda sekvensens utvecklingsmässiga uttryck under växtens livscykel och metoderna för att beskriva detta samt de delar av växten där den införda sekvensen uttrycks (t.ex. rötter, stam, pollen). Beskriv promotorn och dess vanliga funktion. Ange vilket uttryck som kan antas med hänsyn till vad som är känt om konstruktionens olika delar. Beskriv vad som är känt om transkription, RNA-stabilitet, translation och proteinaktivitet. Nämn också vad som inte är känt. Uppge om uttrycksnivåerna/uttrycksmönstret har kontrollerats i den aktuella konstruktionen.
	35S-promotorn har tidigare ansetts driva genexpression i alla vävnader. Även om det visat sig vara en sanning med modifikation är det enklast ur riskbedömningssynpunkt att anta att generna potentiellt kan uttryckas i alla växtens delar. 


D 4. Uppgifter om hur den genetiskt modifierade växten skiljer sig från den mottagande växten.

a) Reproduktionssätt eller reproduktionstakt. Presentera eller hänvisa till de växthusdata som finns och som indikerar om förändringar har skett eller inte. Det är bättre att räkna upp vilka parametrar som har studerats än att enbart konstatera att inga skillnader har observerats. Alla observationer bör vara jämförda med modersorten eller likvärdig icke-modifierad planta. Förändringar kan t.ex. vara ändrad blomningstid (kortare/längre, tidigare/senare) eller generellt tillväxtmönster, tidpunkt för frösättning eller ändrad förmåga till vegetativ förökning. Observera att det är lika viktigt att beskriva det som inte har förändrats som att beskriva de förändringar som har observerats.
	Icke-modifierade aspar blommar inte under växthusförhållanden så vi kan oftast inte skaffa data på detta. Många av aspens gener, inklusive de vi beskriver här, kan förstås påverka  blomningstid, blomutveckling, fröutveckling etc, så upp- eller nedreglering av dessa kan påverka dessa parametrar. Ur riskbedömningssynpunkt antar vi därför att reproduktionsförmågan både kan öka eller minska


b) Spridning. Exempelvis ändrad pollenproduktion, ändrat antal eller ändrad storlek på frön. Om modifieringen avser ändringar i frö eller annan reproducerande vävnad, resonera om påverkan på groningsegenskaper, tidpunkt, hastighet, härdighet etc. Kommer det att göras observationer i fält under själva försöken som kan ge indikationer om sådana ändringar?
	Inga data finns, och vi önskar verkligen att vi fick studera det eftersom det skulle ha haft stort värde både för grundforskning och även för riskforskning och framtida riskbedömningar av fältförsök med genmodifierade träd. Vi bedömer tyvärr att vi idag inte kan få tillstånd för att låta träden blomma i fältförsöket så detta kan tyvärr inte studeras. 


c) Överlevnadsförmåga. Har växten t.ex. fått större knölar, tjockare fröskal, ändrad frövila, förändrad halt av, eller nya, upplagringsämnen? Har växten blivit mer eller mindre tålig mot biotisk eller abiotisk stress eller har näringsupptagningen förändrats? Resonera om varför det är troligt att överlevnadsförmågan inte har ändrats.
	Se resonemang under D 1. Som vid alla former av växtförädling med eller utan genetisk modifiering leder en förkrossande majoritet av förändringarna till minskad överlevnadsförmåga under naturliga förhållanden. Trots detta kan det naturligtvis inte uteslutas och det är vår förhoppning att en del av våra konstruktioner skulle kunna ge snabbare tillväxt under naturliga förhållanden. Det kan inte heller uteslutas att de skulle ge bättre spridningsförmåga och t o m ökad fitness under naturliga förhållanden, även om sannolikheten för detta är låg enligt argumentationen ovan. Ur riskbedömningssynpunkt antar vi alltså att överlevnad och fitness kan komma att påverkas såväl positivt som negativt.


D 5. Den införda sekvensens genetiska stabilitet och GMHV:s fenotypiska stabilitet. Det är bra att presentera hur många generationer som har odlats i växthus, inte enbart för den genetiska stabiliten utan också för plantans uppförande i stort. Beskriv eventuellt egenskapens stabilitet efter fler generationer med exempelvis klyvningstal.
	Dessa träd är primära transformanter, som efter transformation hölls sterilt i stamkultur och förökats som sticklingar innan de planteras ut i växthus. För majoriteten av konstruktionerna har växthusförsöken upprepats på detta sätt, ibland med långa mellanrum mellan odlingstillfällena för att konfirmera en stabil fenotypisk effekt, och gissningsvis är även de genotyper som bara testats en gång också stabila, men det vet vi förstås inte.


D 6. Eventuella förändringar i GMHV:s förmåga att överföra genetiskt material till andra organismer. Här avses t.ex. förändring av vilka arter växten kan korsa sig med och ändring i fertilitet hos eventuella hybrider.
	Det finns ingen annan vild art i Sverige som kan korsa sig med asp, men ett par odlade hybrider. Det finns egentligen ingen anledning att tro att förmågan att korsa sig med dessa hybrider, eller deras fertilitet, skulle förändra sig mer än om korsningen skulle ske med andra aspar, men vi måste kanske ändå anta att kan man tänka sig att dessa förmågor kan antingen öka eller minska. 


D 7. Uppgifter om toxiska, allergiframkallande eller andra skadliga effekter på människors hälsa eller miljön, vilka uppkommer till följd av den genetiska modifieringen. Förväntas ändrade nivåer av redan naturligt förekommande toxin? Är detta analyserat? Kodar de införda generna för kända toxiner eller allergener? Kommer nya ämnen att utsöndras från växten?
	Asplöv är visserligen inte goda, men är inte giftiga för människor. Det finns fall dokumenterade då t ex en viltforskare som hanterade blad från asp och andra trädslag fick kontaktexem, och det framkom att ämnen som fanns i såväl aspbark som i andra trädslag var upphovet till detta (Aalto-Korte K, Valimaa J, Henriks-Eckerman ML, et al. Allergic contact dermatitis from salicyl alcohol and salicylaldehyde in aspen bark (Populus tremula). Contact Dermatitis 2005;52(2):93-95). Mer information finns t ex på http://www.akins.com/ns/DisplayMonograph.asp?storeID=A59A6B1C10E44C9E9420A7A75B27460A&DocID=populus. De substanser som det rörde sig om - salicyl alkohol and salicylaldehyde – finns i höga halter i asp eftersom salicylater är de mest förekommande och viktigaste försvarssubstanserna i asp, aspblad kan innehålla upp till 20 % torrvikt av fenoliska glukosider, som är salicylat-derivat. Vi bedriver ett stort forskningsprojekt – finansierat av SSF - där en av målen är att förstå just vilka gener som styr bildandet av de olika salicylat-derivaten i asp. Eftersom dessa finns naturligt i så stor mängd i asp är det ytterst osannolikt att – även om den ”kritiska genen” som regleras deras bildning upp- eller nedregleras – att det kommer att kunna påverka allergenicitet signifikant eftersom ”baslinjen är så hög”. Det rör sig ju inte om att flytta en gen från en art med allergena egenskaper till asp, utan endast att modifiera uttrycket av dess egna gener. 


D 8. Uppgifter om GMHV:s säkerhet beträffande djurhälsa, i de fall en GMHV är avsedd att användas till djurfoder. Uppgifterna skall särskilt avse toxiska, allergiframkallande eller andra skadliga effekter vilka upp​kommer till följd av den genetiska modifieringen. 

	Ej relevant


D 9. Förlopp för interaktion mellan den genetiskt modifierade växten och målorganismerna (i tillämpliga fall). Beskriv i vilket skede av växtens respektive målorganismens utveckling som interaktionen sker. Exempelvis äggläggning i blomknoppar eller larver som äter på groddplantor. Beskriv utförligt hur interaktionen yttrar sig och vanlig tidpunkt för interaktionen.
	Räknas alla naturliga herbivorer och patogener på asp som målorganismer eller inte? De flesta av modifieringarna kommer inte att ha som mål att förändra biotiska interaktioner och finns det inget mål finns det väl inga målorganismer - men det är en del av försökets målsättning att studera om herbivor- och patogen-förekomster ändras. I de allra flesta fall kommer den förmodligen inte att påverkas, men blir det en effekt kommer vi förhoppningsvis att kunna registrera den. I vissa fall kommer säkert upp- eller nedreglering av vissa gener att leda till ökad eller minskad känslighet mot vissa herbivorer. Samspelet här är komplext, eftersom vi leder ett av världens största forskningsprojekt om insektsherbivori på asp vet vi att det finns stora skillnader i olika insektsarters preferenser for olika aspar men mönstret är generellt enormt skiftande. Det finns absolut inga aspar som ”ingen” äter eller som ”alla” äter, utan det troliga är att olika insektsarter reagerar olika på olika försvarssubstanser, och att det är ett evolutionärt samspel där variationer den lokala insektsfaunan kan ge olika selektionstryck. Det är sannolikt också adaptivt för en enskild asp att ha en annorlunda genuppsättning, och därmed kemi, än sina ”grannar” eftersom insekterna antagligen utvecklar en lokal adaptation för de ”kemotyper” av asp som är mest vanliga på en lokal. Detta är i motsats till gener som styr, t ex fenologi, där selektionstrycket leder till minskad variation i egenskaper mellan asp-individer. 


D 10. Potentiella ändringar i GMHV:s interaktion med icke-målorganismer till följd av den genetiska modifieringen. Kan eventuell resistens mot skadegörare påverka andra organismer? Kan grödan bli mer eller mindre aptitligt eller kan pollinerare tänkas påverkas? Även om det är mycket låg sannolikhet bör resonemanget föras och i förekommande fall avfärdas med faktaunderbyggda argument.
	Se D 9 ovan


D 11. Potentiell ändrad interaktion med den abiotiska miljön. Exempelvis ändrade interaktioner med jorden, som t.ex. ökad näringsupptagning.
	Eftersom tillväxten kan ändras är det möjligt att t ex näringsupptag ändras


D 12. Beskrivning av metoder för detektion och identifiering av den gene​tiskt modifierade växten. Allt från ändrad blomfärg till befintliga analysmetoder. Någon metod för identifiering av de GMHV som ingår i ansökan måste anges. Det krävs dock inte en transformationshändelse-specifik metod och den behöver inte vara kvantitativ.
	Vi använder rutinmässigt PCR på blad-DNA för att detektera de olika växterna


D 13. Uppgifter om tidigare utsättningar av den genetiskt modifierade växten, i tillämpliga fall. 
	Detta är en förlängning, så de finns redan ute. 


E. Uppgifter om platsen för utsättningen 

E 1. Utsättningsplatsens eller -platsernas lokalisering och storlek. Det är arealen för det försöksår då ytan beräknas vara som störst som ska uppges. Är det bara små parceller som ska sås/sättas kan även detta beskrivas för att öka förståelsen för helheten. Ange alla kommuner som kan vara aktuella under försöksperioden.
	Våxtorps plantskola i Laholms kommun (fastigheterna Våxtorp 25:3, 34:5 samt 31:2). Svenska skogsplantor/Sveaskog har där sedan 1963 bedrivit plantskoleverksamhet (innan dess var marken jordbruksmark) på en areal av ca 55 ha. SLUs försöksparksorganisation arrenderas delar av denna mark för diverse fältförsök, omfattningen av detta fältförsök kommer initialt att vara ca 1 ha, senare år kan ytterligare några ha komma att planteras. 

Dessutom överväger vi att etablera fältförsök i Umeåtrakten, då med asp (inte hybridasp T89) som grundmaterial. Platsen för detta är ännu inte bestämd, men i övrigt gäller allt i denna ansökan såväl asp som hybridasp. 


E 2. Beskrivning av ekosystemet på utsättningsplatsen, inklusive klimat, flora och fauna. Denna punkt är särskilt viktig om utsättningsplatsen ligger utanför normalt odlingsområde
	Området i Våxtorp är beläget norr om Hallandsåsen och är flackt och homogent, beläget på isälvsavlagring bestående av ett relativt mäktigt lager av sand med inslag av grus. Medeltemperaturen under vegetationsperioden är ca 15 *C och nederbörden uppgår till ca 800 mm. Vegetationsperiodens längd är ca 210 dagar. Eftersom marken i fråga varit använd för att ta fram skogsplantor (odlade i brätt) har marken bearbetats hårt och vegetationen hållits tillbaka, vilket medför att  såväl fauna som flora i absolut anslutning till försöket är mycket   fattiga och även markekosystemet är troligen fattigt. Detta kan komma att förändras när plantskoleverksamheten nu upphör. Utanför plantskolan finns framför allt jordbrukslandskap, men även smärre områden med ädellövskog, bägge dessa biotoper med typiska växt- och  

djurarter.

Värt att nämna är att inom vissa delar av plantskolan användes mellan 1969 och 1974 DDT för skyddsbehandling mot snytbagge. Även andra bekämpningsmedel har används. Med anledning av detta har en riskbedömningsrapport tagits fram, i syfte att klarlägga om rester av bekämpningsmedel skulle innebära en risk vid olika typer av framtida markanvändning. Förhöjda halter av DDT har noterats, och detta har lett till en bedömning att det en risk att använda denna mark som jordbruksmark för produktion av animalier eller grödor inte kan uteslutas. Däremot finns ingen risk förknippad med att använda marken för skogsodling.

Beskrivning av ev lokal i Umeåtrakten återkommer vi till senare om det blir aktuellt


E 3. Förekomst av sexuellt kompatibla vilda släktingar eller odlade växtarter. Ange förekomst i närheten av utsättningsplatserna. 
	Våxtorp: I försöksområdets närhet växer blandade lövbestånd (ädellövskog). Naturlig asp (Populus tremula) är sällsynt, verkar saknas helt i försöksområdets omedelbara närhet.

Beskrivning av ev lokal i Umeåtrakten återkommer vi till ett annat år när om blir aktuellt


E 4. Avstånd till officiellt erkända biotoper eller skyddade områden som kan påverkas. Kommunen, skogsvårdsstyrelsen och länsstyrelsen har uppgifter om detta. Eventuella ändringar bör kontrolleras vid planering inför varje ny säsong.
	Våxtorp: Dalgången vid Stensån, ca 2 km från försöksplatsen, har riksintresse för naturvården och friluftsliv.

Beskrivning av ev lokal i Umeåtrakten återkommer vi till ett annat år om det blir aktuellt


F. Uppgifter om utsättningen 
F 1. Utsättningens syfte. Beskriv syftet/syftena med försöket och presentera gärna även det mer långsiktiga syftet eller användningsområdet. 
	Syftet för försöket är att förstå aspens fenologi, framför allt på hösten. De flesta linjer vi satte ut 2013 har framställts för att vi tror att generna i fråga påverkar höstfenologin, därutöver vill vi även ta med linjerna där genutrrycket av subenheter i mediatorkomplexet påverkats, som förutom påverkar på fenologi kan ha andra pleiotropa effekter. 
Syftet med alla försök är i en vid mening att förstå funktionerna av aspens samtliga gener. Asp är det mest utvecklade modellsystemet för grundvetenskapliga studier av träd, och UPSC är världsledande på området så syftet i ett bredare perspektiv är att göra det möjligt att förstås funktionen av träds alla gener, och därför underlätta strävandena bland världens alla trädforskare att på ett hållbart och miljövänligt sätt kunna förse världen med skogsråvara som råvara för såväl energiproduktion som att utnyttja trä som råvara för t ex byggnadsmaterial, papper, kompositmaterial och ett uppsjö andra användningar. 

Att utveckla asp som modellsystem är alltså viktigt för världens framtida användning av skogsråvara, både genom framtida traditionell skogsförädling, där markörer då kan väljas från gener som styr viktiga egenskaper, och i ett längre perspektiv möjligen om transgena träd skall planteras för t ex bioenergiproduktion. 


F 2. Planerade tidpunkter och varaktighet för utsättningen. Ansökan kan avse maximalt fem år. Uppge på ett ungefär när utsättning och avslutning av försöken förväntas att ske under ett normalår. 

	Januari 2018 till December 2022


F 3. Metod för utsättning av de genetiskt modifierade växterna. Beskriv gärna tillvägagångssättet detaljerat, om det är sådd, sättning, plantering eller utsättning av krukor och med vilken utrustning.
	Plantering av rotade sticklingar i ca 2 l stora torvkrukor. Plantorna har dragits upp i växthus och därefter avhärdats på friland i plantskolemiljö. Vid utplantering var plantorna nedklippta till ca 5 dm höjd. Krukorna djupplanteras direkt i den ogräsbehandlade marken. I framtiden kommer vi kanske vi att modifera denna procedur – t ex genom att använda krukor av annan storlek – men vi kan inte se att detta skulle kunna påverka riskbedömningen. 


F 4. Metod för att bereda och sköta utsättningsplatsen före, under och efter utsättningen, inklusive odlings- och skördemetoder. Beskriv gärna detaljerat och inkludera maskinhantering.
	Manuell ogräsbekämpning. Försöksområdena är inhägnade (ca 2 m hög hägnad) till skydd mot viltskador.


F 5. Ungefärligt antal växter (eller växter per kvadratmeter).

	3x3 m förband ca 1 ha /försöksområde


G. Uppgifter om åtgärdsplaner för kontroll, övervakning, behandling efter utsättningen och avfallshantering

De uppgifter som ska beskrivas i detta stycke ska utformas utifrån riskbedömningen (H).

G 1. Vidtagna försiktighetsåtgärder:

a) Avstånd till sexuellt kompatibla växtarter, både vilda släktingar och grödor. Exempelvis borttagning av vilda släktingar x meter från fältet och avstånd till närmaste fält med sexuellt kompatibel gröda
	Av flera anledningar placerar vi inte försöket i absolut närhet (inom 100 m) till andra aspar, så rotskott inte skall kunna komma in (eller ut) ur försöket. Eftersom aspen pollineras av vinden och pollen potentiellt sprider sig långt är det inte möjligt att upprätthålla ett säkerhetsavstånd som utesluter pollenspridning, men eftersom träden inte kommer att blomma är det inte relevant.


b) Åtgärder för att minimera eller förhindra spridning av något reproduktivt organ hos GMHV (t.ex. pollen, frön, rotknölar). Exempelvis skyddsbårder med icke-modifierad gröda runt fältet, hantering av utsättning av pollinerare (bikupor) eller borttagning av blomknoppar. Beskriv även rengöring av maskiner och transportfordon.
	Som nämnts ovan kan man redan på hösten se skillnad på reproduktiva och vegetativa knoppar. Det går dock ännu lättare på vårvintern när blomknopparna börjar svälla (kan lätt observeras från 100 m). Ett instruktionsblad (med foton på aspar som skall till respektive inte skall till att blomma) finns tillgängligt för försökspersonalen, som utför inspektioner en gång i månaden under januari, februari, mars, april, maj, juni och juli. Skulle antydan till ”svällda knoppar” noteras på någon planta plockas knoppar ned och öppnas för att se om de utvecklar blad eller blommor. Skulle det visa sig att det är blomanlag, avverkas samtliga träd av den aktuella genotypen


G 2. Beskrivning av metoder för behandling av platsen efter utsättningen. Exempelvis att inte plöja fältet förrän spillfrön hunnit gro eller att inte ha en kompatibel gröda på samma fält de närmaste x antal åren ifall spillplantor växer upp. Hur kommer eventuella spillplantor att bekämpas? Vad kommer att odlas året/åren efter eller kommer det vara träda?
	När försöket till slut avslutats kommer växtmaterialet att huggas ned. I våra tidigare fältförsökstillstånd har vi åtagit oss att under påföljande år inspektera marken fortlöpande och behandla rotskottsuppslag kemiskt (Roundup). Vi anser att risk – enligt argumentationen ovan och nedan – saknas och föreslår därför att ingen sådan kontroll skall behövas, men vi åtar oss förstås att utföra den om sådana krav ställs. Någon odling på marken efter försökets avslutning är inte planerad i nuläget. 


G 3. Beskrivning av metoder för behandling av det genetiskt modifierade växtmaterialet, inklusive avfall, efter utsättningen. Beskriv hanteringen från skörd till destruktion inklusive transport. Inkludera även destruktion av analyserat material. Hur kan särhållning garanteras? Observera att lokaler för lagring och analys måste ha tillstånd för denna användning. Om sådant tillstånd redan finns, ange Jordbruksverkets diarienummer och datum för beslutet.
	Material kan komma att tas till provtagning under kommande år. Det kan tilläggas att aspsticklingar är oerhört svåra att rota, ett problem i vår forskning eftersom det är svårt att föröka de genotyper vi vill. Att en stickling skulle rota sig utan specialbehandling är uteslutet. Transport kommer att ske enligt vid tillfället gällande transport regler.


G 4. Beskrivning av övervakningsplaner och -metoder. Vilka parametrar är det viktigt att övervaka? Finns det antaganden riskbedömningen som bör bekräftas? Hur ofta kommer fältet att besiktigas (”regelbundet” räcker inte), vem gör det och vad ska observeras? Vilka instruktioner kommer de att få? Hur lång period efter skörd kommer övervakning att ske på platsen och inkluderar denna övervakning exempelvis räknande och destruktion av spillplantor?
	För att förhindra risken för spridning skall både blomning kontrolleras. Blomning kontrolleras månadsvis enl. ovan. I pågående försök kontrollerar vi även vegetativ förökning – d v s rotskott som kan komma upp i zonen mellan planteringen och omgivande trädvegetation – noggrant. Vi kommer, för lättare tolkning av resultaten, även att hålla tillbaka eventuella rotskott, men eftersom vi faktiskt inte kan se att det skulle kunna finnas någon risk för människors hälsa eller miljön om dessa träd spreds på vegetativ väg anser vi att det inte behövs några ytterligare åtgärder för att förhindra rotskottsspridning. All personal får inspektionsbilaga, inklusive bilder på hur knoppar på blommande resp. icke-blommande träd ser ut innan knopparna slagit ut. Område är inhägnat.


G 5. Beskrivning av eventuella åtgärdsplaner för nödsituationer. Med nödsituationer avses här situationer som skulle kunna utgöra en miljörisk. Även om inga nödsituationer förväntas uppstå bör det finnas en åtgärdsplan som t.ex. besprutning av fältet.
	Vi har svårt att föreställa oss vad en nödsituation skulle vara. 


G 6. Metoder och förfaranden för att skydda platsen (i förekommande fall, t.ex. stängsel).

	Hägnad, ca 2 m hög. 


H. Riskbedömning

Utifrån uppgifterna i B-F ska ni göra en bedömning av de risker för människors hälsa och miljön som försöket kan medföra. (Se även bilaga 1 D.2 till förordningen (2002:1086) om utsättning av genetiskt modifierade organismer i miljön.) Denna bedömning ska innehålla identifiering av potentiella risker. Riskerna kan vara förknippade med den avsedda förändringen eller med biokemiska förhållanden som sekundära syntesvägar eller alternativa metaboliter. De identifierade riskerna kan vara mer eller mindre sannolika. Tänk igenom hela försöket och identifiera olika scenarier om vad som skulle kunna ske. De slutliga potentiella effekterna bör beskrivas, såväl som osäkerheter i bedömningarna. Nästa steg är att bedöma om de identifierade riskerna går att avfärda. Sådana bedömningar ska följas av ett resonemang. 
	Vi tänker här göra en riskbedömning utifrån ett ”worst case scenario”, d v s vad är det värsta som skulle kunna hända om dessa träd, eller deras avkommor, börjar sprida sig fritt i naturen.

Vi räknar med att de DNA–fragment – selektionsmarkörerna - som införs från kloningsvektorerna inte påverkar växtens egenskaper under naturliga förhållanden där träden inte påverkas av höga halter av antibiotika så att det föreligger någon ökad risk för människors hälsa eller miljön. Ej heller finns det någon risk för överföring av selektionsmarkörerna till t ex människa eller tamboskap. 

De gener vi ändrat uttrycket av är aspens egna gener. Vi har sekvenserat genomet av asp. Vårt huvudresultat är att den genetiska variation mellan aspindivider är enorm, det verkar som om de två föräldrarna till en slumpvis vald aspindivid skiljer sig lika mycket genetiskt som en människa och en chimpans, och att det finns ett stort antal gener som bara finns i vissa aspindivider och inte i andra. Vår asp kan vara den organism – alla kategorier - som hittills fått sitt genom sekvenserat där ”haplotyperna” skiljer sig mest från varandra; ett häpnadsväckande resultat. Det finns mer än 5 miljarder aspar i Sverige, dessa blommar långt ifrån varje år men om bara 0.1 % om dem gör det rör det sig om 5 miljoner blommande aspar per år. En blommande honasp kan sprida upp till 4 millioner frön per år, om vi återigen räknar lågt kanske genomsnittet ligger på 1 % av detta, d v s 40 000 frön/asp, antagligen har dessa pollinerats av tusentals olika hanaspar. Var och en av dessa uppskattningsvis 200 miljarder aspfrön som varje år sprids över Sverige har en unik genuppsättning, där de olika allelerna/haplotyperna som finns i populationen blandas slumpvis. I vårt projekt där vi studerar naturlig variation i den svenska asp-populationen är det mest signifikanta resultatet att vi kan utförs s k ”associationsmappning” med högre upplösning än i något annan växt- eller djurart som hittills studerats, eftersom det dels finns så stor genetisk variation mellan individerna och att alleler blandas så slumpvis p g a aspens pollinationsbiologi. Våra data tyder på att asp kan vara den art – alla kategorier - som hittills studerats som bäst överensstämmer med vad som brukar kallas ”den ideala populationen”, d v s som bland annat är oändligt stor och där alla individer har samma sannolikhet att korsa sig med varandra. Det är därför oerhört sannolikt att det varje år sprids stora mängder ”vilda” aspfrön som innehåller alleler som ger kraftigt förändrat uttryck av de flesta – kanske alla – gener. Om vi antar att en gen av 10 000 i en haplotyp har en mutation i promotorregionen som gör att den överhuvudtaget inte uttrycks – antagligen en underskattning baserat på vad som är känt om genetisk variation av genuttycks-nivåer, antalet letala mutationer i populationer etc. – skulle alltså ett aspfrö på 100 miljoner som uppstår vid slumpvis korsning av slumpvisa aspar i skogen helt sakna uttryck av en slumpvis gen (att jämföra med de hundratals miljarder aspfrön som varje år produceras). Med andra ord, alla de upp- och nedregleringar som omfattas av denna ansökan uppstår spontant i naturen, fast utsätts förstås för naturlig selektion och en förkrossande majoritet överlever inte. 

Trots detta måste vi för riskbedömningens, som anförts ovan (D 1) för säkerhets skull anta att det bland de genkonstruktioner som omfattas av denna ansökan, finns de som leder till att träden överlever, växer, klarar sig mot insektsangrepp m m såväl bättre som sämre, och att dessa p g a någon odefinierad genetisk mekanism inte uppstår naturligt. Skulle slutresultatet av fri spridning av dessa aspar, eller deras avkommor, bli aspar som klarar sig sämre än ”vilda” aspar kommer dessa förstås att selekteras bort, på samma sätt som alla aspfrön med ”sämre genetisk makeup” gör det. Därför finns ingen risk att dessa sprider sig. 

Det som är intressantare för riskbedömningen är dock de aspar som skulle kunna ha bättre tillväxt, motståndskraft mot biotisk eller abiotisk stress eller spridningsförmåga. Målsättningen för svensk skogsförädling är (enligt Skogforsk) att ”förse svenskt skogsbruk med frö och plantor med hög kvalitet, vitalitet, produktion och virkeskvalitet samt skapa beredskap för framtida klimat- och miljöförändringar”. Vad gäller skogsbrukets miljömål har Riksdagen beslutat om fyra delmål:
· Långsiktigt skydd av värdefull skogsmark

· Förstärkt biologisk mångfald

· Skydd för kulturmiljöer

· Åtgärdsprogram för hotade arter

Det förmodligen viktigaste trädslaget för den biologiska mångfalden och hotade arter i svenska skogar är asp; att bevara lövträd och i synnerhet asp är en viktig åtgärd i det miljöanpassade skogsbruket. Vad skulle då konsekvensen bli om aspar med ökad tillväxt långsamt spred sig i våra skogar som ett resultat av detta fältförsök? Om de verkligen växte bättre under ”vanliga” skogsodlingsförhållanden, d v s utan gödsling, bekämpningsmedel etc, och dessutom gjorde det även under ”framtida klimat- och miljöförändringar” skulle det rimligen på sikt leda till ett större inslag av asp i våra skogar och att skogsbruket skulle dra nytta av detta genom att anpassa virkesuttag och användning av aspved. Därmed skulle Sverige, utan insatser av aktiv skogsförädling, faktiskt få skogar som både växte bättre hade ett större inslag av asp och därför var bättre för mångfald och hotade arter. Sannolikheten att detta skall ske är låg eftersom sannolikheten att en linje som omfattas av ansökan skall ha ökad ”Darwinian fitness” är låg, men om ett ”worst case scenario” av spridningen av träd, frön eller pollen från detta försök skulle vara att produktions- och miljömål i svenskt skogsbruk lättare - och utan kostnader och risk för människors hälsa - skulle uppnås, kan vi faktiskt överhuvudtaget inte se några risker med försöket. Därför borde inga åtgärder för att förhindra spridning egentligen behövas. 
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