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Sammendrag

Almesyke er en alvorlig tresykdom som har hatt dramatiske konsekvenser for alm i Europa og
Nord-Amerika. Den dedelige sykdommen, som forarsakes av soppene Ophostomia ulmi og
Ophiostoma novo-ulmi, spres av barkbillevektorer i slekten Scolytus. I Norge, hvor det kun er
registrert én Scolytus-art som sprer smitte (Scolytus laevis), har man inntil nylig trodd at
sykdommen er begrenset til Ostlandet. Likevel er det mye som tyder pa at sykdommen na
oker i utbredelse, og 1 2020 til 2023 er det blitt bekreftet smitte pa enkelttraer i nye omrader pé
Vest- og Serlandet. Formalet med denne studien er & oke kunnskapen om dagens, og
fremtidens, smittesituasjon i Norge. Dette ble gjort ved & kartlegge nye smittetilfeller pa Vest-

og Serlandet og ved & modellere utbredelsen til sentrale vektorarter i Europa.

Sommeren 2024 lette jeg etter alm med synlige symptomer og samlet greinprover fra
symptomatiske trer. Provene ble analysert for forekomst av almesyke ved hjelp av DNA-
sekvensering. For 4 undersoke om nye smittetilfeller kan knyttes til tilstedeverelse av andre
vektorarter enn den allerede kjente S. laevis, samlet jeg ogsé biller under barken pa
symptomatiske traer. Videre modellerte jeg mulig geografisk utbredelse i Norge og resten av
Europa av S. laevis og fire andre Scolytus-arter som finnes 1 Europa. Modellene ble kjort med

bade historiske klimadata og ulike klimaprojeksjoner fram til 2100.

Kartleggingen viste at almesyke allerede er godt etablert i nye smitteomrider pd Vest- og
Serlandet. Jeg fant O. novo-ulmi pa 29 trer langs indre deler av Sognefjorden og pa 17 traer pa
Serlandet i kommunene Vennesla, Kristiansand, Arendal og Gjerstad. I tillegg fant jeg 22
biller, men ingen av disse var nye Scolytus-arter for Norge. Utbredelsesmodellene tydet pa at
det allerede 1 dag er egnede klimaforhold for S. scolytus, S. multistriatus og S. triarmatus pa
Ostlandet, og for S. pygmaeus pa Vestlandet. Framtidige klimaforhold vil trolig eke
sannsynligheten for at disse fire artene kan forekomme 1 Norge. Sammenlagt vitner
resultatene om at almesyken trolig utgjer en storre trussel 1 Norge, enn det som har vart

antatt.



Abstract

Dutch elm disease (DED) is a severe tree disease that has had dramatic consequences for elm
trees in Europe and North America. The deadly disease, caused by the fungi Ophostomia ulmi
and Ophiostoma novo-ulmi, is spread by bark beetle vectors in the genus Scolytus. In Norway,
where only one Scolytus species known to spread the disease (Scolytus laevis) has been
recorded, it was previously believed that the disease was limited to the Eastern region.
However, there is much evidence suggesting that the disease is now expanding, and from
2020 to 2023, DED has been confirmed on individual trees in new areas in the western and
southern parts of the country. The purpose of this study is to increase the knowledge about the
current and future epidemic in Norway. This was done by mapping new cases in Western and

Southern Norway and by modeling the distribution of key vector species in Europe.

In the summer of 2024, I searched for elm trees with visible symptoms and collected branch
samples from symptomatic trees. The samples were analyzed for the presence of Dutch elm
disease using DNA sequencing. To investigate whether new cases could be linked to the
presence of vector species other than the already known S. /aevis, I also collected beetles
under the bark of symptomatic trees. Further, I modeled the potential geographic distribution
in Norway and the rest of Europe for S. /aevis and four other Scolytus species found in
Europe. The models were run using both historical climate data and various climate

projections until 2100.

The mapping showed that DED is already well established in new areas in Western and
Southern Norway. I found O. novo-ulmi on 29 trees along the inner parts of the Sognefjord
and on 17 trees in Southern Norway in the municipalities of Vennesla, Kristiansand, Arendal,
and Gjerstad. In addition, I found 22 beetles, but none of these were new Scolytus species to
Norway. The distribution models indicated that there are already suitable climate conditions
for S. scolytus, S. multistriatus, and S. triarmatus in Eastern Norway, and for S. pygmaeus in
Western Norway. Future climatic conditions will likely increase the probability of these four
species occurring in Norway. Overall, the results suggest that Dutch elm disease likely poses a

greater threat in Norway than previously assumed.
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1 Innledning

Over hele verden stir gkosystemer i fare for & forsvinne eller gjennomga radikale endringer
som folge av menneskelig pavirkning (Steffen et al., 2007). Dette gjelder ogsd verdens skoger,
som dekker rundt 31 % av jordas landoverflate (FAO, 2020). Skogekosystemer er avgjerende
bade som karbonlager og habitat for mye av verdens biologiske mangfold, men disse
okosystemtjenestene settes under press av globale endringer, slik som endrede klimatiske
forhold (Forzieri et al., 2022; Reich et al., 2022), intensivert arealbruk (Lawrence et al., 2022)
og pafelgende endringer i arters naturlige utbredelsesomrader (Peltzer et al., 2010). En viktig
og underkommunisert trussel mot verdens skogekosystemer er den gkende forekomsten av
sykdommer pé traer. Klimaendringer (La Porta et al., 2008) og global handel (Brasier, 2008;
Santini et al., 2013) bidrar til ekt skadepotensial fra en rekke tresykdommer. Hvis man skal
begrense skadeomfanget av disse sykdommene trenger man bedre oversikt over forekomsten

og utbredelsen av patogenene som forarsaker dem.

1.1 Hva er almesyke?

Almesyke er en alvorlig tresykdom av ukjent opphav som forarsaker visning og avdeing hos
ulike arter av alm (slekten Ulmus) (Gomdola et al., 2022). Etter at sykdommen forst ble
oppdaget i Europa for mer enn 100 ar siden har den gjort betydelig ekonomisk og ekologisk
skade; det er estimert at sykdommen har drept over 400 millioner almetraer 1 Europa og Nord-
Amerika (Jerneldv, 2017, s. 170-171). Almesyke forarsakes av tre ulike sekksporesopper i
Ophiostoma-slekten (orden Ophiostomatales) (De Beer et al., 2022): Ophiostoma ulmi,

Ophiostoma novo-ulmi, og den endemiske Ophiostoma himal-ulmi 1 Himalaya.

Det er tegn som tyder pa at almesyke har vert til stede 1 Europa allerede siden 1912 (Holmes,
1990), men soppen som forarsaker sykdommen ble forst isolert og beskrevet i 1922 av den
nederlandske PhD-studenten Marie Beatrice Schwartz. Soppen ble isolert fra parktraer 1
Rotterdam og beskrevet som en ny art under navnet Graphium ulmi (1 dag heter den

Ophiostoma ulmi) (Faasse, 2008, s. 106-110; Holmes, 1990).

Mens O. ulmi ble beskrevet 1 Nederland hadde sykdommen rukket & spre seg til flere
europeiske og vest-asiatiske land, og 1 1930-arene nddde den USA hvor den raskt etablerte seg
flere steder (Brasier, 2009; Clinton & McCormick, 1936; Karnosky, 1979). I motsetning til i
Nord-Amerika, ble det utover 1930-tallet observert en markant nedgang i antallet nye tilfeller

av almesyke 1 Europa. Smittenivéet holdt seg lavt frem til det pa 1960-tallet kom en ny og



mer dramatisk belge av sykdomstilfeller (Karnosky, 1979). Denne gangen skyldtes
sykdommen en mer aggressiv variant av almesykesoppen (Brasier & Gibbs, 1973), som
senere ble klassifisert som en egen art ved navn Ophiostoma novo-ulmi (Brasier, 1991).
Ophiostoma novo-ulmi skiller seg fra O. ulmi blant annet ved a mer effektivt kunne trenge
gjennom cellevegger (Brasier, 1991), i tillegg til & produsere storre mengder av det sentrale
toksinet, cerato-ulmin (Scala et al., 1997), som bidrar til en raskere sykdomsutvikling hos

vertstreet.

Den nye arten av almesykesopp ble trolig introdusert til Europa med importert temmer fra
Nord-Amerika (Brasier & Gibbs, 1973), hvor den allerede hadde rukket & gjore stor skade pa
alm. Undersegkelser av amerikanske og europeiske varianter av O. novo-ulmi viser en parallell
utvikling av patogenet i de to verdensdelene. Dette har resultert i at arten né deles inn i to
underarter: O. novo-ulmi subsp. novo-ulmi og O. novo-ulmi subsp. americana (Brasier &
Kirk, 2001). I dag er begge disse underartene, samt krysninger mellom dem (Konrad et al.,
2002), godt etablert i Europa, mens O. u/mi ser ut til & ha blitt utkonkurrert av disse der den en
gang var utbredt (Brasier, 2009). Den tredje arten av almesykesopp, Ophiostoma himal-ulmi,
ble forst beskrevet pa 1990-tallet (Brasier & Mehrotra, 1995) og er bare kjent fra Himalaya-

omradet, der den lever pa Himalaya-alm (Ulmus wallichiana).

Alle almesykeartene er dimorfe (Nadal et al., 2008; Wedge et al., 2016). Det vil si at de,
avhengig av miljeet de lever i, kan veksle mellom & ha en gjerlignende form eller danne
mycel. Nar soppen danner mycel kan den produsere bade kjennede (teleomorfe) og ukjennede
(anamorfe) sporer (Gibbs & Webber, 2004) (Figur 1). Soppene kan dessuten ha flere anamorfe
stadier, inkludert sporothrix- og graphium-stadiet. I sporothrix-stadiet dannes ukjennede
sporer (konidier) i klumper som er festet pa et nettverk av mycel. I graphium-stadiet
produseres og samles konidier i klebrige draper pa stilklignende organer (synnemata). I det
kjennede stadiet produseres det flaskeformede utvekster (perithecium), som 1 likhet med
synnemata barer klebrige draper av sporer, men disse er kjonnede (askosporer) (Brasier,

1991; Gibbs & Webber, 2004).



(b) (d)

Figur 1. Ulike sporestadier hos Ophiostoma novo-ulmi (a) Sporothrix-stadiet med ukjgnnede
sporer (konidier) som er festet pa hyfene. (b) Graphium-stadiet med konidier p4 stilklignende
synnemata(c) Gjeer-stadiet. (d) Kjgnnet stadium hvor fruktlegemet (perithecium) beaerer draper
med askosporer. Illustrasjonen er hentet fra Gibbs og Webber (2004).

Almesyke sprer seg hovedsakelig pa tre mater: (1) over korte avstander gjennom rotkontakt
med nabotrer (Bajeux et al., 2020), (2) over storre omrader med insekter som frakter sporer
fra tre til tre (Santini & Faccoli, 2015), og (3) over storre avstander eller internasjonalt ved at
mennesker utilsiktet frakter infiserte plantematerialer eller insekter til nye plasser (Santini et
al., 2013). Generelt er det insektvektorer som er viktigst for spredningen av almesyke: denne
spredningen skjer som del av en mutualistisk symbiose mellom soppen og biller, hovedsakelig

ulike barkbillearter 1 slekten Scolytus Geoffroy (Santini & Faccoli, 2015).

Vektorartene bruker almetreer til bade fade, reproduksjon og overvintring, og sporer fra
almesykesopp er passasjerer pd billene gjennom hele deres livssyklus. Spredningen starter om
véren, normalt nar temperaturen passerer 21°C (Jansson & Lindquist, 1987, s. 34). Da vil
nyklekkede voksne biller fly fra barken péd stammen til dede almetraer hvor de har overvintret,
til kronen hos friske almetraer. Med seg har billene konidiesporer, enten pa kroppsoverflaten

(Ploetz et al., 2013) eller i tarmsystemet (Webber, 2004). Billene borer seg inn i greinvinkler



og spiser seg innover i greinen frem til de blir klare til & reprodusere (Santini & Faccoli,

2015). Dette gnaget kalles et neringsgnag.

Under naringsgnaget, frakter billene med seg sporer av almesykesopp som etterhvert nar
xylemet (Santini & Faccoli, 2015). Nar disse sporene kommer i kontakt med trarnes
vaskularsystem aktiveres en forsvarsrespons i treet, synlig som en merk sirkel i ytterkant av
veden. Responsen innebarer at xylemet tettes igjen med strukturer dannet av celler fra
parenkymet som har vokst inn i vedrerene (disse kalles for tyller) (Martin et al., 2005).
Treerne reagerer slik for a forhindre videre spredning av patogenet, men som konsekvens av
dette blokkeres ogsa vanntransporten fra rettene til den angrepne delen av kronen. Dermed vil

infiserte grener, og pa sikt hele treet, torke ut og de.

Nér treet er i ferd med & dg, blir det ynglemateriale for bade billevektor og almesykesoppen.
Billene borer seg under barken pa stammen eller greiner, der hunnbillene graver én enkelt
morgang og legger egg pa hver side av gangen. Barken har gunstige klimatiske forhold for at
almesykesopp kan produsere askosporer, slik at ogsé soppen far reprodusert og produsert
sporer inne i gangene (Santini & Faccoli, 2015). Larvene gnager ganger vekk fra morgangen,
noe som resulterer i et karakteristisk gangsystem. Nér larvene er utvokst, lager de et
puppekammer i enden av larvegangen. Fordi soppen vokser inni larvegangene far den nye
generasjonen som klekker fra puppene, sporer pa seg (Webber, 2004), for de flyr til nye, friske
almetraer som de kan ha neringsgnag pa og smitte med almesyke. Dermed fortsetter syklusen
med & spre almesyke. Hvor mange generasjoner billevektorene har per &r kan variere med art

(Anderbrant & Schlyter, 1987) og klimaforhold (Santini & Faccoli, 2015).

Det kan ta alt fra uker til ar fra treet smittes til det der. En viktig faktor for hvor lang tid det
tar, er hvor mange sporer hver bille baerer med seg nar de gjor naringsgnag hos treet (Webber,
2004). Siden antallet sporer pavirker hvor aggressivt sykdommen vil utvikle seg, har billenes
evne til & frakte sporer stor innvirkning pa sykdomsforlepet (Webber, 2004). Basert pa
fysiologiske og morfologiske egenskaper er noen vektorarter mer effektive smittespredere og

tredrepere enn andre.

Som folge av at noen arter er mer effektive vektorer enn andre arter, vil smittepresset variere
med hvilken insektfauna som er til stede. I Amerika regner man Hylurgopines rufipes og den
innferte, Scolytus multistriatus, som de mest sentrale vektorartene (Stipes & Campana, 1981).
I Europa er det langt flere vektorarter, blant annet Scolytus scolytus, Scolytus multistriatus,

Scolytus triarmatus, Scolytus pygmaeus og Scolytus laevis (Stipes & Campana, 1981). Blant



disse regner man Scolytus scolytus som den mest effektive (Stipes & Campana, 1981; Webber,

1990).

1.2 Alm og almesyke i Norge

Almen har sin nordligste utbredelse i Norge, hvor den er ett av rundt 30 hjemmehgrende
treslag (Myking & Skreppa, 2007; Sether et al., 2020). Vi har kun én art av alm 1 Norge,
Ulmus glabra, som inndeles i to underarter: bergalm (Ulmus glabra subspecies montana) og
skogalm (Ulmus glabra subspecies glabra). Almen er utbredt over store deler av Norge, med
viltvoksende forekomster helt opp til Nord-Norge (Elven et al., 2022). Almen regnes som et
viktig habitat for flere andre arter, hvorav mange er truede og avhengige av alm for &
overleve. Blant annet huser alm minst 47 redlistede arter av vedboende sopp (Gaarder et al.,

2011), og minst 18 redlistede lavarter (Jordal, 2011).

Almens estetiske verdi og skyggegivende egenskaper har sammen med en toleranse for
forurensning i urbane omréder (Eriksen, 1993; Thomas et al., 2018), gjort den til et populert
park- og bytre. Hovedsakelig er det i gronn infrastruktur man bruker alm i dag, men historisk
har almen ogsa vert viktig for matsikkerhet i Norden. I trange tider laget man frem til slutten
av 1800-tallet mel av barken (Nordhagen, 1954), og levet ble hastet som dyrefor (Nedkvitne
& Gjerdaker, 1995, s. 77-91). I prosessen med & produsere lov til dyrefor ble treerne kraftig
beskéret. Denne behandlingen kalles for «styving» og vil med tiden gi treerne et karakteristisk
utseende med grov stamme og liten krone. Den store stammeomkretsen pé eldre styvingstraer
er assosiert med et rikt biologisk mangfold (Nordén et al., 2015), og for & ivareta det
biologiske mangfoldet og tradisjonen som er forbundet med styving bevilges det i dag

tilskudd for & ivareta styvingstraer (Landbruksdirektoratet, 2025).

Fordi Norge huser de nordligste forekomstene av alm, har Norge et saerskilt ansvar for &
ivareta artens genetiske arvemateriale. Siden almen ogsa har en lang og rik brukshistorie i
landet, er det bade ekologiske og kulturelle grunner til & begrense skadeomfanget fra
almesyke 1 Norge. P4 grunn av blant annet almesyke, blir treslaget 1 dag listet som sterkt truet

(EN) 1 artsdatabanken sin redliste (Solstad et al., 2021).

I Norge ble almesyke forst observert 1 1963 1 Oslo (Eriksen, 1993). Smittespredningen var
langsom de péfelgende arene og begrenset seg til enkelttilfeller 1 og rundt Oslo. Alle
smittetilfeller skyldtes arten Ophiostoma ulmi. Pé starten av 1980-tallet ble den mer
aggressive nye arten Ophiostoma novo-ulmi for ferste gang registrert i Norge, og med dette

endret smittenivaet seg drastisk. P& fa ar spredde sykdommen seg til storre deler av Oslo-
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omradet, med forekomster 1 Baerum og Asker, og etter hvert ogséd i Drammen og Horten
(Eriksen, 1993). Kort tid etter var sykdommen godt etablert langs store deler av vestsiden av
Oslofjorden. I Lier gjorde almesyken omfattende skader, og hele 1400 syke trar ble fjernet for
a forhindre videre smitte. P4 grunn av den dramatiske smittesituasjonen i Lier ble det 1 1991
giennomfert omfattende kartlegginger av almesyke pa Ostlandet (Eriksen, 1993; Eriksen,
1994; Aalde, 1994, 1996). Det ble ogsé oppdaget almesyke i Kristiansand i 1996 og 2005, og i
Bergen i 1997, men disse utbruddene ble bekjempet for de fikk gjort mye skade

(Timmermann et al., 2021).

Sammenlignet med i resten av Europa, inkludert Skandinavia, har almesyken blitt ansett for &
veaere en relativt moderat trussel 1 Norge (Solheim et al., 2011). En av grunnene til dette er at
klimaet i Norge ser ut til & virke begrensende pa soppens evne til & spre seg, blant annet fordi
klimaet begrenser antall generasjoner vektorartene har per dr. Det er ogsé antatt at den
begrensede insektfaunaen i Norge har bidratt til at sykdommen ikke sprer seg sé raskt. Av de
kjente vektorartene er kun liten almesplintborer, Scolytus leavis, blitt registrert i Norge.
(Hansen et al., 1998). Til sasmmenligning finnes bade S. laevis, S. scolytus, S. multistriatus og

S. triarmatus 1 Sverige (Anderbrant & Schlyter, 1987; Lindelow, 2012; Menkis et al., 2016).

I tillegg kan geografiske forhold vere noe av forklaringen pé at almesyken har vart opplevd
som et mindre problem i Norge. Fra 2006 til 2008 ble det gjort systematiske kartlegginger av
sykdommen i1 Norge (Solheim et al., 2011) og resultatene tydet pa at all smitte fant sted
Ostafjells, med de nordligste forekomstene 1 Ringerike og de serligste forekomstene 1 Larvik
og Grenland. Siden almens utbredelse er konsentrert langs kystnere strok 1 Norge, er den
norske almen naturlig adskilt av fjell mellom @st- og Vestlandet. Det er antatt at disse fjellene
fungerer som en barriere som hindrer sykdommen fra & kunne spres til Vestlandet pd naturlig
vis (Solheim et al., 2011). I tillegg har man tenkt at den lave og spredte forekomsten av alm 1
Grenland-omradet, vil hindre sykdommen fra & spre seg serover langs Oslofjorden
(Timmermann et al., 2021). Det er dermed blitt antatt at sykdommen, med mindre man frakter

infisert virke til nye plasser, vil kunne begrenses til Ostlandet.

I dag er denne oppfatningen i ferd med 4 rakne, og mye tyder pa at sykdommen er i
spredning. Blant annet ble det i 2020 observert almesyke i Arendal (Timmermann et al.,
2021), og 1 2023 ble det meldt om flere smittetilfeller i Sogn og 1 Kristiansand (Timmermann
et al., 2025). De nye observasjonene kan tyde pa at vi ma revurdere hvilke konsekvenser

almesyke kan ha 1 Norge, da sykdommen ikke lenger er begrenset til Ostlandet. I tillegg kan
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klimaendringer bidra til at nye, mer effektive insektvektorer etablerer seg i Norge, som kan

eskalere den allerede okende spredningen.

1.3 Mal og problemstillinger

Observasjonene av syke traer pa Vest- og Serlandet er alarmerende, og vi mangler detaljert
kunnskap om smittesituasjonen i de nye omradene. I denne studien har jeg derfor samlet inn
prover fra syk alm i omrddene der almesyke er varslet, pd Vest- og Serlandet, for & avdekke
hvor store omrader sykdommen har etablert seg pa og hvilke arter av almesykesopp som er

involvert.

Det er tidligere blitt spekulert pd om den ekende forekomsten av almesyke kan ha en
sammenheng med at det er kommet flere vektorarter til landet (Timmermann et al., 2021). For
a undersgke dette, samlet jeg ogsa biller fra smittede treer i felt. I tillegg har jeg ved hjelp av
utbredelsesmodellering undersokt hvor 1 Norge det er et egnet klima for de viktigste Scolytus-
artene 1 Europa. I disse modelleringene har jeg tatt hensyn til klimaendringer, siden dette vil

gi et mal pa risiko for fremtidige smittesituasjoner i ulike omréder.

For & undersgke den nye smittesituasjonen vi befinner oss i har jeg utforsket folgende

problemstillinger:

(1) Hvor stort er omfanget av almesyke 1 de nye omradene pa Vest- og Serlandet?

(2) Hvilke arter av almesykesopp star for smitten i de nye omrddene?

(3) Hvilke vektorarter finner man pa smittede traer?

(4) Hvor 1 Norge er det mulig at vektorartene Scolytus laevis, Scolytus multistriatus,
Scolytus scolytus, Scolytus triarmatus og Scolytus pygmaeus kan leve 1 dag, og

hvordan vil klimaendringer kunne pavirke utbredelsen deres i1 fremtiden?
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2 Metode

I denne masteroppgaven har jeg (1) samlet data og biologisk materiale i felt, (2) isolert og
analysert DNA fra innsamlede sopp i lab, og (3) modellert almesykevektorers utbredelse.
Metodikken er forklart i detalj under, men kort fortalt gjorde jeg folgende: Omfanget av
almesyke pa Vest- og Serlandet kartla jeg ved & undersgke s& mange treer med symptomer
som mulig i utvalgte omrader. Greiner fra symptomatiske treer ble samlet inn og senere
undersekt for almesykesopp gjennom dyrking av soppkulturer og DNA-analyser. Biller ble
ogsa samlet inn fra angrepne trer. I tillegg har jeg tilpasset statistiske modeller for &
underseke den mulige utbredelsen til almesykens viktigste vektorer i Skandinavia. Data brukt

1 modellene var artsobservasjoner og ulike klimadata for dagens og fremtidige klimaforhold.

2.1 Feltinnsamling av data og biologisk materiale

Etter at det nylig var blitt oppdaget almesyke ved Sognefjorden og 1 Kristiansand-omradet
hadde lokale arborister samlet inn opplysninger om lokaliteter hvor det var blitt observert tegn
til almesyke. Juli 2024 reiste vil, sammen med to arborister, til de aktuelle omradene for & fa

bedre oversikt over smitteomfanget ved 4 registrere syke traer og samle prover.

Vi lette etter symptomatiske treer fra bil ved at én var sjafer, mens den andre satt i
passasjersetet for & observere. Nar vi oppdaget treer med symptomer stoppet vi og samlet
greinprover for senere isolasjon og identifikasjon av aktuelle sopper i lab. I Sognefjorden

brukte vi noen steder bat for a registrere skader.

Basert pa antallet tidligere innmeldte observasjoner, satt vi av tre dager til registrering langs
Sognefjorden, og én dag naer Kristiansand. I tillegg sa vi etter syke alm under reisene vare til
og fra de ulike omrddene. Med enske om & dekke sd store deler av Vestlandet som mulig
kjerte vi via Voss og Hardangerfjorden til Kristiansand. P4 kjereturen fra Kristiansand til Oslo
var vi innom Arendal for & se etter flere smittede traer. Underveis ble vi tipset om syke almer i
Gjerstad, og vi tok derfor ogsa turen innom dette omradet pa vei hjem til Oslo. Alt i alt samlet

vi prever fra 65 trer. Figur 2 viser reiseruten var og punkter der prever ble samlet.

T All feltinnsamling gjorde jeg sammen med forsker pa almesyke, Liina Jurisoo (LNU).
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Figur 2. Reiseruten vi foretok oss under feltarbeidet. Det ble speidet etter almesyke langs hele
ruten markert i blatt, men det var kun pa bestemte omrader at vi hentet praver. Feltene der det
ble foretatt grundigere undersgkelser er rammet inn i grgnt for Sognefjorden, oransje for
Kristiansand, rgdt for Arendal og gult for Gjerstad. De fire omradene med deres respektive
fargeinndeling vises naermere i bildene til hgyre, hvor ogsa punkter for alle prgvene som ble
hentet er inkludert.

2.1.1 Innsamling og oppbevaring av greinprover

Greinprover ble samlet inn ved hjelp av en stangsekater med en rekkevidde pd 10 meter og
maksimal kuttediameter pd 32 mm. For 4 unngé 4 overfore smitte mellom trer ble sekateren
sterilisert med 96 % etanol mellom hvert tre tok prover fra. Hvilke greiner pa treet som ble
samlet inn ble valgt ut pa bakgrunn av utseende og tilgjengelighet. For a kunne isolere sopp
fra provene var det avgjerende at greinene inneholdt levende sopp. Vi prioriterte derfor &
hente greiner som hadde tydelige symptomer (mange gule/visnede blader), men som enna
ikke hadde rukket a de. I tillegg matte greinene ha en viss tykkelse for a lette handteringen 1
lab.
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Innsamlede greiner ble klippet opp 1 passende lengder 1 felt og lagt i fryseposer. Pravene ble
oppbevart i kjolebager under turene i felt, eller i kjoleskap frem til de ble lagret i fryser i As.
Posisjonen til alle traerne vi hentet prover fra ble registrert med GPS-koordinater pa Google

Maps.

2.1.2 Registrering av provetrer

Vi gjorde en visuell vurdering av helsetilstanden til alle trerne vi hentet greinprover fra.
Vurderingen er basert pa en skala som opprinnelig er utviklet for ask (Fraxinus excelsior) av
Rosenvald et al. (2015), men som er tilpasset til & benyttes pa U. glabra og Ulmus laevis av
Jiirisoo et al. (2019). Vitaliteten til treernes krone ble gradert pa en skala fra 1 til 5, avhengig
av hvor mye av krona som har dede eller gule/visnede blader. Tabell 1 beskriver de ulike

sykdomsgradene slik de ble definert for denne studien.

Tabell 1. Kriterier for & vurdere sykdomsgrad til observerte almetreer som vi hentet pregver fra.

Sykdomsgrad Kriterier

1 0-24 % av greinene har visnede blader eller mangler blader fullstendig
2 25-49 % av greinene har visnede blader eller mangler blader fullstendig
3 50-74 % av greinene har visnede blader eller mangler blader fullstendig
4 75-99 % av greinene har visnede blader eller mangler blader fullstendig
5 100 % av greinene har visnede blader eller mangler blader fullstendig

2.1.3 Innsamling og artsbestemmelse av biller

Fordi Scolytus-artene som fungerer som vektor for almesyken, reproduserer i barken pa dede
og sterkt svekkede almetraer s vi etter biller under stammebarken pé traerne vi hentet prover
fra. Vi lette etter hull i barken og flekket av barken med kniv der vi fant hull som lignet pa
innboringshull etter barkbiller. Barkbiller og andre insekter vi observerte i barken eller pa
vedoverflaten ble skdnsomt plukket opp med pinsett og lagt 1 eppendorf-rer med alkohol
(96%). Billene ble senere artsbestemt av en erfaren entomolog, Torstein Kvamme, basert pa

morfologiske karakterer.
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2.1.4 Fotografering og analyse av sterre utbrudd

Under feltarbeidet pa Vestlandet var det saerlig én lokalitet som skilte seg ut. Langs en
fjellvegg ved Framfjorden i Vik kommune tok jeg bilde av et storre skogomréde som sa ut til
a vere sterkt rammet av almesyke. Omrédet hadde et helt felt med dede traer som, ut fra
kroneformen, sé ut til & vaere alm. Omradet ble fotografert, og siden omfanget av dette
utbruddet tilsier at almesyke kan ha vaert i omradet i flere &r har jeg lett etter tidligere bilder

av den samme fjellveggen pa internett for & se etter tegn pa almesyke fra tidligere ar.

2.2 Isolering og DNA-barcoding av sopp 1 laboratoriet

En ukes tid etter at greinprevene ble samlet inn startet arbeidet med & isolere eventuell
almesykesopp i laboratoriet?. For 4 unngé kontaminering av sopper fra barkoverflaten ble
ytterbarken fjernet ved hvert prevested. Deretter ble tre sma vedbiter skéret ut fra
vedoverflaten pd hver grein med skalpell og fraktet over til en sterilbenk, hvor de ble plassert i
en trekant pé en petriskdl med maltekstrakt-agar (1.25% malt og 1 % agar) (Figur 3). Alt
utstyr som ble brukt til & skjere ut og frakte flisene, ble sterilisert med alkohol (60%) og

gassbrenner mellom hver greinprove.

Naér forste mycelvekst kunne observeres pd vekstmediet, renset jeg soppkulturene for & hindre
at ulike soppkulturer vokser inn 1 hverandre. Dette gjorde jeg ved & skjaere ut biter av rent
mycelium, og overfort disse til nye petriskaler med samme type maltekstrakt-agar som ble
benyttet under isoleringsarbeidet. For & vaere sikker pa at bitene som ble hentet inneholdt
levende mycel, hentet jeg alltid biter fra hyfespissene. Det ble hentet mycel fra alle vedbiter
som viste tegn til vekst, noe som gjorde at det kunne bli renset ut opptil tre nye kulturer per
prove. Dette arbeidet foregikk 1 sterilbenk, med sterilisering av redskaper med alkohol (60%)

og gassbrenner mellom hver prove.

2 Arbeidet pa lab foregikk i samarbeid med forskningsingenigr Sigrun Kolstad (NIBIO).
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(A) (B)

Figur 3. Isolering av sopp fra almegreiner hentet i felt. (A) Vedbiter ble hentet ut fra ulike steder
pa hver grein og plassert pa (B) vekstmedium i petriskaler.

2.2.1 Oppfelging av rensede kulturer

Nér mycelet i de rensede kulturene var godt etablert pé vekstmediet, ble hver kultur undersokt
under lupe (se Vedlegg A, Tabell 7 for detaljer om hva som ble observert 1 hver kultur). Det
ble sett etter stadier hos kulturene som er karakteristiske for Ophiostoma spp. (Figur 1 og 4).
Kulturer som enten hadde disse kjennetegnene, eller som sa ut til & veere av andre sopper, ble

valgt ut til & dyrkes pa cellofan for DNA-ekstraksjon.
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Figur 4. Fire eksempler pa hva som ble observert hos kulturer isolert fra almegreiner. Bildene
er tatt giennom lupe og viser (A) det ukjgnnede stadiet hos Ophiostoma spp. med
konidiesporer pa synnemata, (B) det kjignnede stadiet hos Ophiostoma spp. med askosporer
hengende pa kanten av perithecium, (C) kultur av en sopp som ikke er Ophiostoma spp. og (D)
en prgve som er kontaminert (av det som ser ut som til & veere bakterier). Alle bildene er av
rensede kulturer, med unntak av B (med vedbit) som er av en kultur fgr den ble renset.
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2.2.2 Dyrking av rene isolater pa cellofan og DNA-ekstraksjon

Da alle de rensede prevene var blitt inspisert hentet jeg nye mycelbiter fra de utvalgte
provene. Disse plasserte jeg 1 nye petriskdler som inneholdt samme typen maltekstraktagar,
men som ogsa hadde et lag med sterilisert cellofan lagt oppa vekstmediet. Dette gjorde at jeg,
nar mycelet var utvokst pa cellofanen, enkelt kunne skrape det av uten a fa med meg biter av
vekstmedium. Skrapingen gjorde jeg med en skalpell som ble sterilisert med gassbrenner og
alkohol mellom hver prave. Mycelet ble lagt 1 eppendorf-rer (Figur 5) og nedfryst pa -20 °C.
Til sammen, ble det skrapt mycel fra 54 kulturer isolert fra 49 ulike treer.

// 4

Figur 5. Eppendorf-rgr med mycel som er blitt skrapt av cellofan.

2.2.3 Isolering av genomisk DNA

Eppendorf-rarene med mycel ble hentet opp fra fryseren for & isolere gDNA (genomisk
DNA). Isoleringen av gDNA ble gjort med hjelp av Invitrogen™ sitt Easy-DNA™ kit.
Skrittene 1 arbeidet med & isolere gDNA er hentet fra Protocol #8 — Isolation of DNA from
Mouse Tails (Life technologies, 2012) i brukerinstruksen som folger med Easy-DNA™ Kkittet.
Siden vi jobbet med et annet materiale (sopp i stedet for musehaler), og med noe annet utstyr
enn beskrevet 1 brukerinstruksene gjorde vi enkelte modifikasjoner under arbeidet. Ved
fremstilling av «mastermix» ble det benyttet 1,5 ul med ProteinaseK per prove i stedet for 5
ul Protein Degrader og vi benyttet en pistill for & knuse mycelet, slik at DNA-et ble lost opp 1
mastermixen. I tillegg ble det gjort folgende tilpasninger i arbeidet med DNA-utfelling:
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- P4a grunn av sterrelsen pa eppendorf-rerene ble det kun tilsatt 0,75 ml, 1 stedet for 1.0
ml 100% etanol i hver prove.

- Pelleten 1 hver prove ble resuspendert i 50 ul TE-buffer, spunnet ned og deretter lagret
ved -20 °C. I brukerinstruksen foreslas det at pelleten resuspenderes i en annen
konsentrasjon og at praven lagres ved 4 °C. I vart tilfelle ble pelletene fryst ned, slik at

de kunne klargjores til DNA-sekvensering pé et senere tidspunkt.

2.2.4 Klargjering til DNA-sekvensering

For a klargjere til DNA-sekvensering ble det laget en ny «mastermix», bestdende av
ingredienser som er nedvendige for & gjennomfere PCR. Denne «mastermixen» var basert pa
en oppskrift 1 HotStarTaq Plus sin PCR-handbok (QIAGEN, 2010), men mengden av de ulike
ingrediensene som ble beregnet per prove var 1 vért tilfelle lavere enn det som stir oppfert i
héndboken. I tillegg ble det tilfort bovint serumalbumin (BSA) og Tetrametylammonium-
klorid (TMACI), som antas & kunne gke sannsynligheten for vellykket PCR (Chevet et al.,
1995; Nagai et al., 1998). Primerne som ble brukt var:

e ITSI-F (CTTGGTCATTTAGAGGAAGTAA) (Gardes & Bruns, 1993)
o ITS4 (TCCTCCGCTTATTGATATGC) (White et al., 1990)

En oversikt over hva som ble brukt 1 «mastermixeny» finnes 1 Tabell 2.

Tabell 2: Ingredienser i «<mastermixen» som ble laget i forbindelse med klargjagringen av praver til
sekvensering.

Ingrediens Mengde per prgve (2 pl) ‘
10x PCR buffer 5
25 mM MgCl, 2

dntP mix (bestdende av 10 mM av bade dATP, dCTP, dGTP, og dTTP) | 1

BSA (0,4%) 5
TMACL (0,1pM) 5
HotStarTaq Plus DNA Polymerase 0,4
Nukleasefritt vann (NFW) 27,6
ITS-1F (forward primer) (10 uM) 1
ITS4 (reverse primer) (10 uM) 1
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Deretter ble det tilsatt 48 pl av mastermixen og 2 pl av prevene i PCR-strips. Stripsene ble
spunnet ned for de ble kjort 120 minutter i PCR-maskin med felgende program: fem minutter
pa 95 °C, deretter 1 35 sykluser med 30 sekunder pa 95 °C, 35 sekunder pa 53 °C og 60
sekunder pa 75 °C (totalt 70 minutter). Til slutt ble prevene kjort i 10 minutter pa 75 °C for de

blir stdende pa 4 °C den resterende tiden.

PCR-produktene ble renset ved a tilsette (samt spinne ned) 4 ul ExoSAP-IT Express, 5 pl
NFW-vann og 5 ul av den aktuelle praven i tomme PCR-strimler. Deretter ble strimlene
plassert i PCR-maskinen, hvor PCR ble renset ved a forst std pd 37 °C 1 4 minutter, etterfulgt
av 80 °C i ett minutt, og til slutt pa 4 °C til de ble hentet igjen.

Siste ledd fer prevene kunne sendes til DNA-sekvensering innebar & tilsette 5 ul fra PCR-
produktet i to tomme eppendorf-rer per produkt: ett eppendorf-rer til forward-sekvensering og
ett til reverse-sekvensering. Etter det ble det tilsatt 5 pul ITS-1F primer (forward) i halvparten
av ependorf-rerene, mens det i den andre halvdelen ble tilsatt 5 pl ITS-4 primer (reverse). Til
slutt ble rerene vortexet, spunnet og fordelt i plastposer. Posene ble sé sendt til Eurofins
Genomics for DNA-sekvensering. Resultatene av sekvenseringen ble analysert av
forskningsingenior pd NIBIO, Sigrun Kolstad, som brukte CLC Main Workbench til 4 legge
sekvensene fra ITS1-F og ITS4 sammen. Artene ble bekreftet ved 4 sammenligne de

sammenlagte sekvensene fra hver prove med sekvenser 1 databasen NCBI BLAST.

2.3 Modellering av utbredelsen til almesykens vektorer
Utbredelsesomréder for aktuelle vektorarter ble modellert ved & tilpasse romlige modeller i
Rstudio. Slike modeller er pa engelsk kjent som «species distribution models» (SDM).
Modellene ble tilpasset med dagens klimadata og utbredelser ble predikert for bade dagens
klima (basert pa projeksjoner for 2021-2040), samt for klimaprojeksjoner for de resterende
tjuearsperiodene frem til 2100 (periodene 2041-2060, 2061-2080 og 2081-2100).

Det ble tilpasset utbredelsesmodeller for S. /laevis og fire ulike vektorarter i slekten Scolytus
som er viktige smittespredere i Europa (Stipes & Campana, 1981). Disse artene er S.
multistriatus, S. scolytus, S. triarmatus og S. pygmaeus. Bdde observasjons- og klimadataene
som ble brukt til & bygge modellene dekker hele Europa, men i denne oppgaven fokuserer jeg

hovedsakelig pa resultatene for Norge.
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2.3.1 Den tilpassede modellen

Modellene som jeg har tilpasset, baserer seg pa logistisk regresjon med en binaer
responsvariabel (forekomst/fraver av arten). Som prediktorvariabler brukte jeg rasterdata
bestdende av bioklimatiske variabler, samt utbredelsen til alm (U. glabra). Rastercellene

hadde en storrelse pa 2.5 bueminutter. Modellen kan beskrives med folgende formel:

19
logit( P(forekomst — fraveer)) = By + Z 3:iBIO; + BagAlm

i=1

Her representerer «P(forekomst - fravaer)» sannsynligheten for arten er til stede, og «50- f20»
koeffisientene som avgjer effekten hos deres respektive variabler, mens «BIOi» og «Almy er
prediktorvariabler som representerer henholdsvis bioklimatiske variabler og utbredelsen til

alm.

Modellene ble testet ved hjelp av kryssvalidering. Dette innebar at 20 prosent av dataene ble
satt av som testdata, mens de resterende dataene ble brukt til & bygge modellen. Ved i tillegg &
kjore modellene pa testdataene, og deretter sammenligne resultatene fra testdataene med de
man far fra treningsdataene, far man en indikasjon pa modellens etterpravbarhet. Resultatene
fra de to datasettene ble sammenlignet ved & sammenligne AUC-verdier. Disse verdiene
representerer hvor godt modellen skiller mellom tilstedevarelse og fraver av artene jeg
modellerer pd, hvor «1.0» tilsier at modellen gir et perfekt skille mellom tilstedevarelse og

fraveer, mens verdier pa «0.5» tilsvarer at modellen gir resultater som tilsvarer gjetning.

2.3.2 Respons- og prediktorvariabler samt modellering 1 Rstudio

Registrerte funn av de fem vektorartene (presence points) ble hentet fra den internasjonale
databanken Global Biodiversity Information Facility (GBIF Secretariat, 2023a, 2023b, 2023c,
2023d, 2023e) ved hjelp av funksjonen «occ_data» fra R-pakken «rgbif». Det ble hentet 1099,
1454, 927, 152 og 273 punkter for henholdsvis S. laevis, S. multistriatus, S. scolytus, S.
triarmatus og S.pygmaeus. Funnene var stort sett jevnt fordelt utover Europa, bortsett fra for

S. triarmatus hvor nesten alle registrerte funn var fra Sverige (se Vedlegg C, Figur 17).

Utbredelsesmodellen bruker ogsa punkter der det er forventet at artene ikke forekommer.
Siden det er vanskelig 4 innhente data som bekrefter at en art ikke forekommer pé en plass, er
det vanlig & heller fremstille punkter som man tar utgangspunkt i at representer fravaer av

arten («pseudo-absence points»). Disse punktene ble tilfeldig generert med funksjonen
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«spatSample» fra R-pakken «terra». Det ble generert 10 000 «pseudo-absence»-punkter for
hver art. For 4 unnga at «pseudo-absence»-punktene ble mer utslagsgivende enn presence-
punktene (som folge av et betydelig hoyere antall «pseudo-absence»-punkter), ble vekten av
hvert «pseudo-absence»-punkt balansert opp mot antallet «presence»-punkter. Vektingen av
punktene ble gjort i trdd med anbefalinger gitt for regresjonsbaserte SDM-er av Barbet-
Massin et al. (2012).

Innhenting og behandling av kartdata ble gjort med R-pakkene «rnaturalearthy,
«rnaturalearthdata» og «mapsy». Bioklimatisk data ble hentet fra Couple Model
Intercomparison Project Phase 6 (CMIP6), og det ble tatt utgangspunkt i et moderat sosio-
okonomisk fremtidsscenario (SSP245), som er nermere beskrevet av O'Neill et al. (2016).
Bioklimatiske data ble lastet ned med funksjonen «worldclim_global» fra R-pakken
«geodatay. Totalt ble det benyttet 19 bioklimatiske variabler for hver modellering (disse er

listet opp 1 Tabell 3).

Tabell 3. De ulike variablene fra Couple Model Intercomparison Project Phase 6 (CMIP6) som ble
benyttet i utbredelsesmodellene for ulike Scolytus-arter. Forklaringene er direkte oversatt fra
nettsiden til WorldClim (2020-2024).

Navn pa variabel Forklaring

BlIO1 Arlig gjennomsnittstemperatur

Bl1O2 Gjennomsnittlig spenn i dggntemperatur

BIO3 Isotermalitet ((BIO2/BIO7) x100)

BlIO4 Sesongvariasjon i temperatur (standardavvik x100)
BIO5 Maksimumstemperatur for den varmeste maneden
BIO6 Minimumstemperatur for den kaldeste maneden
BIO7 Arlig temperaturspenn (BIO5 — BIO6)

BIO8 Gjennomsnittstemperatur for det vateste kvartalet
BIO9 Gjennomsnittstemperatur for det tgrreste kvartalet
BIO10 Gjennomsnittstemperatur for det varmeste kvartalet
BIO11 Gjennomsnittstemperatur for det kaldeste kvartalet
BIO12 Arlig nedber

BIO13 Nedbgr i den vateste maneden

BlIO14 Nedbgr i den tarreste maneden

BIO15 Sesongvariasjon i nedbgr (variasjonskoeffisient)
BIO16 Nedbgr i det vateste kvartalet

BIO17 Nedbgr i det tarreste kvartalet

BIO18 Nedbgar i det varmeste kvartalet

BIO19 Nedbar i det kaldeste kvartalet
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Siden jeg undersgker almesyke i Norge, var det mest aktuelt & benytte data fra den eneste
hjemmehgrende Ulmus-arten i Norge, altsd U. glabra. Data med utbredelsesomradet for U.

glabra ble hentet fra European Forest Resources Genetic Programme (EUFORGEN, 2025).

Alle data ble sortert og behandlet med «dplyr»-pakken i R-studio. For & gjennomfere
prediksjoner ble «predicts»-pakken brukt, mens visualiseringen av resultatene ble gjort med
R-pakkene «gridExtra», «ggpubry», «ggplot2» og «ggspatial». Scriptet som ble brukt er basert
pa instrukser hentet pa Github fra Oliver (2024).

Resultatene ble presentert i kart-format og 1 antall kvadratkilometer. Siden modellen baserer
seg pa data for hele Europa métte koordinater for Norge inkluderes i scriptet ved beregningen
av antall kvadratkilometer i Norge. For & ikke fa for store deler av Sverige med 1 resultatene
(noe ble med) matte koordinatene tilpasses ved a redusere antall grader gst. Som konsekvens
av dette matte ogsé deler av Nord-Norge utelates. Dermed ble det brukt felgende

koordinatgrenser ved beregningen av antall kvadratkilometer:

- Vestlig grense: 3° Ost

- Ostlig grense: 14° Ost

- Serlig grense: 58° Nord

- Nordlig grense: 71° Nord

Kunstig intelligens-tjenesten, Sikt KI-chat, har blitt brukt til kodevask i oppgaven; for &
oppklare feilmeldinger 1 RStudio.
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3 Resultater

3.1 Over hvor store omréder har almesyken spredd seg?
Det ble bekreftet almesyke i1 29 traer pa Vestlandet. Treerne var spredd langs store deler av
indre Sognefjorden (Figur 6) og vokste i kommunene Aurland (ett smittet tre), Laerdal (syv

smittede traer), Sogndal (15 smittede treer) og Vik (seks smittede treer).

Helsetilstanden blant de smittede traerne pa Vestlandet var varierende (Figur 6), men de fleste
(13 treer) ble vurdert til sykdomsgrad 5 (forklart i Tabell 1). Det var like mange traer med
sykdomsgrad 3 og 4 (syv trer hver), og ett tre med sykdomsgrad 2. Ingen treer med pévist

smitte hadde sykdomsgrad 1.

Pé Serlandet ble det pavist 17 tilfeller av almesyke. Smittetilfellene var fordelt over fire
kommuner i ulike deler av Serlandet (Figur 7). Her inngar Kristiansand (syv smittede traer) og
Vennesla (ett smittet tre) som ett omrade, Arendal (seks smittede traer) som et annet, og
Gjerstad (tre smittede traer) som et tredje omréde. To av prevene fra Gjerstad var fra traer som

stod rett ved siden av hverandre (og har derfor samme koordinater).

De smittede traerne pa Serlandet fordelte seg ogsé pé alle sykdomsgradene, med unntak av
sykdomsgrad 1 (Figur 8). I likhet med Vestlandet, ble det pavist flest smittede treer med
sykdomsgrad 5 (seks treer). Sykdomsgrad 3 hadde nest flest treer (fem treer), mens det var like

mange syke traer med sykdomsgrad 4 og 2 (tre traer hver).
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I Sykdomsgrad 2
Sykdomsgrad 3
Sykdomsgrad 4

/| @ Sykdomsgrad 5

Figur 6. Bekreftede tilfeller av Ophiostoma novo-ulmi langs Sognefjorden. Flere av punktene
bestar av flere naerliggende funn som er blitt slatt sammen til ett punkt. Stagrrelsen pa punktene
representerer hvor mange funn av almesyke som er gjort, og fargefordelingen representerer
helsetilstanden hos de smittede treerne. Se Vedlegg A for eksakte opplysninger om antall funn i
hver kommune med tilhgrende GPS-koordinater.
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o N A~ O

Alle treerne det ble hentet prover fra

B Treerne det ble bekreftet almesyke hos

Figur 7. Fordelingen av sykdomsgrader (se Tabell 1 for forklaring) hos traerne som ble undersgkt
langs Sognefjorden. Gra sgyler representerer alle treerne som ble undersgkt i felt, og svarte
sayler representerer alle treerne med pavist smitte av almesyke.
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Figur 8. Bekreftede tilfeller av almesyke i Kristiansand (rosa ramme), Arendal (oransje ramme) og
Gjerstad (red ramme). Punktene pa bildet bestar av flere funn i naerheten av hverandre som er

blitt slatt sammen til ett punkt. Stgrrelsen pa punktene representerer hvor mange funn som er
gjort pa hver plass, og fargefordelingen representerer helsetilstanden hos de smittede treerne. Se
Vedlegg A for eksakte opplysninger om antall funn i hver kommune med tilhgrende GPS-

koordinater.
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Figur 9. Fordelingen av sykdomsgrader (se Tabell 1 for forklaring) hos traerne som ble undersgkt
pa Saerlandet. Gra sayler representerer alle treerne som ble undersgkt i felt, og svarte sayler

representerer alle treerne med pavist smitte av almesyke.
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3.2 Hyvilke arter stir for spredningen av almesyke?

For bade Vest- og Serlandet kunne alle funn av almesykesopp knyttes til Ophiostoma novo-
ulmi, og alle funn hadde en likhet med data i NCBI-databaser (sekvenskvalitet) pa > 99 %.
Blant prevene fra Sogndal, Kristiansand og Arendal var det én preove som kun baserte seg pa
ITS-1F-primeren, da ITS-4 ikke fungerte i disse tre provene. Ogsa disse preovene ga utslag

som O. novo-ulmi, og hadde > 99% sekvenskvalitet.

I tillegg ble det bekreftet funn av to andre sopparter i1 de resterende fire provene fra
Vestlandet. En av disse artene var Nectria nigrescens, som ble bekreftet i én prove fra Sogndal
med 99 % sekvenskvalitet. Denne preoven kom fra et tre som ogsa var positiv for O. novo-
ulmi. De tre andre prevene var ogsa fra Sogndal og ga utslag for Diaporthe perjuncta (to
prover med 99 % sekvenskvalitet og én prove med 100 % kvalitet). Alle de sekvenserte

provene fra Serlandet var positive for O. novo-ulmi.

Som regel aksepterer man bare sekvensresultater som har mer enn 99 % likhet med data i
NCBI-databaser. Alle resultatene i denne studien hadde mellom 99 og 100 % likhet, og er

derfor innenfor marginene for & kunne ansees som sikre resultater.

3.3 Hyvilke insektvektorer ble funnet pa smittede traer?

Vi samlet totalt 22 biller fra seks ulike traer langs Sognefjorden og 14 biller fra to traer pa
Serlandet, 1 Kristiansand og Arendal (Tabell 4). Kun én Scolytus-art ble pavist, nemlig den
allerede kjente arten for Norge, liten almesplintborer, Scolytus laevis. Vi observerte bade
hanner og hunner, men det ble ikke funnet hverken gallerier eller larver i noen av vertstrarne.
Alle funnene av S. laevis ble gjort langs Sognefjorden. Det ble ogsa funnet eksemplarer av
lauvvedborer, Trypodendron domesticum og Trypodendron signatum, pa bade Vest- og
Serlandet. I tillegg ble det funnet ett eksemplar av Salpingus ruficollis 1 Lerdal, og ett

eksemplar av Xyleborinus saxesenii 1 Arendal.
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Tabell 4. GPS-koordinater til traer der det ble funnet biller, samt hvilke og hvor mange biller som

ble funnet per tre.

Kommune
Aurland

Leerdal
Sogndal
Sogndal
Sogndal
Sogndal

Kristiansand

Arendal

Koordinater
60°57'23.5"N
6°55'57.4"E
61°06'36.1"N
7°04'17.9"E
61°15'24.4"N
7°07'57.1"E
61°15'24.8"N
7°07'57.0"E
61°15'24.7"N
7°07'57.2"E
61°12'59.8"N
6°32'12.0"E
58°14'01.4"N
8°07'55.0"E
58°28'06.6"N
8°44'53.7"E

Billefunn (antall)

Trypodendron domesticum (2) +
Trypodendron signatum (1)
Salpingus ruficollis (1)

Scolytus laevis (8)

Scolytus laevis (3)

Trypodendron domesticum (2) +
Trypodendron signatum (1)
Scolytus laevis (4)

Trypodendron domesticum (3) +
Trypodendron signatum (5)
Trypodendron domesticum (5) +
Xyleborinus saxesenii (1)

3.4 Utbruddet ved Framfjorden

Ved Framfjorden i Vik kommune observerte vi svert mange dede almetrar i en li. Den

samme lien fant jeg pd et bilde fra 2019. Figur 10 viser begge bildene samlet. Bildet fra 2019

viser antydning til dede traer som kan vare alm, men skadebildet er ikke like dramatisk som

det som ble fotografert under feltarbeidet 1 2024.
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Figur 10. Bilder fra 2019 og 2024 av en li ved Framfjorden i Sognefjorden med
treer som har symptomer forenlige med almesyke. @verste bilde: Hatt (2019),
(https://commons.wikimedia.org/wiki/File:Framfjorden.jpg). CC BY-SA 4.0.

Nederste bilde: Fotografert av Ole Jakob Bae Neess, 2019.
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3.5 Modellering av utbredelse for vektorarter registrert i Nord-Europa
Det ble tilpasset modeller til artene Scolytus laevis, S. multistriatus, S. scolytus, S. triarmatus
og S.pygmaeus. For alle modellene ble kryssvalidering gjennomfert og modellene ble vurdert
ved 4 sammenligne AUC-verdiene fra treningsdata og testdata. Alle modellene hadde hoye
AUC-verdier for bade treningsdata og testdata. For hver art viste modellene lave differanser
(< 0.007) mellom AUC-verdiene for de to datasettene. De lave differansene indikerer hoy
etterprovbarhet hos modellene. Se tabell 5 for AUC-verdiene hos de fem artene (og Vedlegg B

(Figur 16), for ROC-kurvene som verdiene er hentet fra).

Tabell 5. AUC-verdiene ved modellens anvendelse pa trenings- og testdataene.

Scolytus Scolytus Scolytus Scolytus Scolytus
laevis multistriatus scolytus triarmatus pygmaeus
Treningsdata (AUC) 0.938 0.910 0.913 0.979 0.888
Testdata (AUC) 0.939 0.914 0.911 0.982 0.894
Differanse 0.001 0.004 0.003 0.003 0.007
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3.5.1 Potensiell utbredelse av Scolytus laevis

Med dagens klima ser arten ut til & kunne foreckomme over hele Ostlandet, Serlandet og

Vestlandet, med unntak av fjellomradene og store deler av Rogaland og Innlandet (Figur 11).

For perioden 2041 til 2060 anslér modellen at arten vil forekomme med storre sannsynlighet

innenfor dette potensielle utbredelsesomradet, men ogsa at omréadet vil utvide seg noe — saerlig

i Rogaland. Perioden 2061-2080 skiller seg lite fra 2041-2060. I perioden 2081-2100 vil trolig

storsteparten av Agder og Rogaland ikke lenger ha et klima som egner seg for S. laevis.
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Figur 11. Sannsynligheten for forekomst av Scolytus laevis i Nord-Europa frem til &r 2100
basert pa ulike klimaprojeksjoner. Bilde A, B, C og D representerer henholdsvis ndveerende

klimaforhold, og klimaforhold predikert for 2041-2060, 2061-2080 og 2081-2100.
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3.5.2 Potensiell utbredelse av Scolytus multistriatus

Med dagens klima ser S. multistriatus kun ut til & kunne forekomme (med moderat
sannsynlighet) pd Ostlandet og sma deler av Trondelag og kysten langs Vestlandet (Figur 12).
Sannsynligheten for dette er 1 dag rundt 50 %, men allerede 1 2041-2060 viser resultatene en
okning pé opptil 75 % sannsynlighet for forekomst pd Ostlandet. I tillegg har ogsa deler av
Trendelag og Nordland fatt gkt sannsynlighet. Resultatene for 2041-2060 ligner i stor grad pa
resultatene for 2061-2080, med unntak av at artens potensielle utbredelsesomréade ser ut til &
strekke seg lenger nord i sistnevnte periode. I perioden 2081 til 2100 er sannsynligheten for at
arten er pa Ostlandet noe lavere, mens dens sannsynlighet for & vaere i Trondelag og serlige

deler av Nordland er noe hayere.
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Figur 12. Sannsynligheten for forekomsten av Scolytus multistriatus i Nord-Europa frem til
2100 basert pa ulike klimaprojeskjoner. Bilde A, B, C og D representerer henholdsvis
naveerende klimaforhold, og klimaforhold predikert for 2041-2060, 2061-2080 og 2081-2100.
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3.5.3 Potensiell utbredelse av Scolytus scolytus

Scolytus scolytus har allerede i1 dag et egnet klima i deler av Norge, og da i all hovedsak pa

Ostlandet (Figur 13). Bdde det potensielle utbredelsesomrédet og sannsynligheten for

forekomst gker 1 2041-2060. Selv om potensielt utbredelsesomrade ikke endrer seg mye fra

perioden for, har S. scolytus en lavere sannsynlighet for & forekomme pa Ostlandet 1 2061-

2081 enn i 2041-2061. Til tross for dette nar arten sitt maksimale utbredelsesomrade frem til

2100 1 perioden 2081-2100, med okt sannsynlighet for forekomst pa bade Ostlandet, 1

Trendelag og Nordland og i1 Troms.
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Figur 13. Sannsynligheten for forekomsten av Scolytus scolytus i Nord-Europa frem til 2100
basert pa ulike klimaprojeksjoner. Bilde A, B, C og D representerer henholdsvis ndveerende
klimaforhold, og klimaforhold predikert for 2041-2060, 2061-2080 og 2081-2100.
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3.5.4 Potensiell utbredelse av Scolytus triarmatus

Ifolge distribusjonsmodellene har S. triarmatus allerede egnede klimaforhold i1 ulike omrader
fra Oslofjorden og opp til Troms (Figur 14). For den undersekte hundrearsperioden, viser
arten sitt maksimale utbredelsesomrade i perioden 2041-2060, mens omradet gradvis krymper
frem til 2081-2100. Modellen ser ut til & gi relativt kategoriske resultater, der stersteparten av

de fremtidige utbredelsesomradene har svart hoy sannsynlighet for artens forekomst.
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Figur 14. Sannsynligheten for forekomsten av S. triarmatus i Nord-Europa frem til 2100 basert
pa ulike klimaprojeksjoner. Bilde A, B, C og D representerer henholdsvis ndveerende
klimaforhold, og deretter klimaforhold predikert for 2041-2060, 2061-2080 og 2081-2100.
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3.5.5 Potensiell utbredelse av Scolytus pygmaeus

Med dagens klimaforhold er det f4 egnede omrader for S. pygmaeus i Norge, og ingen av
disse omradene har mer enn 50 % sannsynlighet for at arten kan forekomme (Figur 15). Fra
og med perioden 2041-2060 er det rundt 75 % sannsynlighet for at arten kan forekomme langs
store deler av vestkysten i Norge, og rundt 50 % sannsynlighet rundt Oslofjorden. I perioden
2061-2080 reduseres artens potensielle utbredelsesomrader slik at omrddene med opptil 75%
sannsynlighet kun dekker ytre kyststrok pd Vestlandet. I 2081-2100 utvider det potensielle
omradet for arten seg og dekker storre deler av Vestlandet, samt at arten gker sin

sannsynlighet for 4 kunne vere pa Ostlandet.
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Figur 15. Sannsynligheten for at S. pygmaeus kan forekomme i Nord-Europa frem til 2100
basert pa ulike klimaprojeksjoner. Bilde A, B, C og D representerer henholdsvis naveerende
klimaforhold, og deretter klimaforhold predikert for 2041-2060, 2061-2080 og 2081-2100.
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3.5.6 Total modellert utbredelse
I modellene blir alle omrdder med heyere enn 25% sannsynlighet for forekomst, regnet som
potensielle utbredelsesomrader. Tabell 6 viser den prosentvise gkningen i artenes utbredelse i

hver 20-arsperiode, med navarende periode som utgangspunkt.

Alle de fem artene gker sitt utbredelsesomrade den neste hundrearsperioden, men maksimal
utbredelse ble nadd pa ulike tidspunkt. I Europa nadde S. laevis og S. multistriatus toppen 1
perioden 2061 til 2080, med henholdsvis 2 726 596 og 3 577 013 km?. For S. scolytus og S.
triarmatus ble toppen nddd 1 perioden 2041 til 2060, med henholdsvis 2 971 810 og 2 211 696
km?, mens S. Pygmaeus nidde toppen mellom 2081 og 2100 med 3 511 313 km?.

I Norge ble toppen for S. laevis nadd i 2041-2060 med omtrent 219 797 km?. Det samme
gjelder for S. triarmatus som nadde sin topp med 143182 km?. Scolytus multistriatus hadde
sin maksimale utbredelse i 2061 til 2080 med 63 809 km?, mens S. scolytus og S. pygmaeus
hadde sterst utbredelse i 2081 til 2100 med henholdsvis 112 752 og 84 806 km?.

Tabell 6. Prosentvis gkning fra dagens potensielle utbredelsesomrade i Europa og Norge (fet
skrift) hos fem vektorarter for almesyke. Resultatene er gitt for tre tyvears-perioder frem til 2100:
2041 til 2060, 2061-2080 og 2081-2100. Referanseperioden er 2021-2040 og tallene viser
endring i prosent fra mulig utbredelse i referanseperioden.

Dkning fra dagens potensielle utbredelsesomrade (%)

9

Ar Omrade Scolytus Scolytus Scolytus Scolytus Scolytus
laevis multistriatus | scolytus triarmatus | pygmaeus

2041-2060 | Europa 160 70 52 372 8

Norge 43 696 178 125 1220
2061-2080 | Europa 167 97 47 77 39

Norge 37 703 133 78 984
2081-2100 | Europa 59 60 50 30 57

Norge 24 696 266 30 2479
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4 Diskusjon

4.1 Spredningen av almesyke pd Vest- og Serlandet
Forelapig kan alle kjente tilfeller av almesyke pd Vestlandet knyttes til indre Sognefjord.
Utbruddet er omfattende, med mange smittede traer spredd over flere mil. Dersom

sykdommen kun har vaert i omradet i noen ar, vitner dette om svart rask spredning.

Bildene fra Framfjorden (Figur 10) kan tyde pé at spredningen har akselerert de siste drene.
Hvis almesyke kan knyttes til majoriteten av de dede trerne som er fotografert i Framfjorden,
betyr dette at sykdommen pa kun noen fa ar har klart & gjore stor skade. I perioden fra 2019 til
2024 har antallet dede treer okt betraktelig. Det er usikkert hva som kan ha forarsaket den
raske oppblussingen av ded alm, og trolig kan flere ulike hendelsesforlop lede til slike
tilstander. For eksempel kan det hende at de dede treerne som kan skimtes 1 2019 ikke ble
drept av almesyke, men av noe annet (som hjortegnag, skred, eller toerke) og at den allerede
store ansamlingen av dede vertstraer har bidratt til gode forhold for reproduksjon av Scolytus-
biller som barer med seg sporer av almesykesopp. Dette kan i sin tur ha bidratt til en lokal
epidemi av almesyke nar den nye billegenerasjonen har floyet fra de dede trerne og hatt
n&ringsgnag i traer 1 nerheten. I tillegg vil nok den hoye tettheten av alm kunnet bidra til at
flere av traerne er blitt smittet gjennom rotkontakt. Siden de vaskulare karene er storre og mer
diffust fordelt 1 rettene enn i de overjordiske delene, kan soppen vokse lettere og transporteres

raskt videre 1 rotter (Sinclair & Campana, 1978).

Smittesituasjonen i Framfjorden skiller seg ut i norsk sammenheng ved at et storre omrade der
alm er dominerende treslag blir fullstendig forandret. Andre skandinaviske tilfeller som kan
minne om situasjonen i Framfjorden er odeleggelsen av Orups almeskog i Malme, hvor et
storre skogomrédde med alm ble drastisk endret etter & ha blitt rammet av O. novo-ulmi pé
1980-tallet (Hall, 2015). Det dramatiske smitteforlapet i Orups almeskog kan knyttes til S.
laevis, men ogsa den mer effektive smittesprederen S. scolytus (Anderbrant & Schlyter, 1987).
Hvorvidt sykdomsspredningen ved Framfjorden kan skyldes andre, mer effektive, vektorer er

interessant 4 undersgke 1 fremtiden.

P4 Serlandet har forekomsten av almesyke vart kjent 1 noen ar. En kartlegging gjort av
NIBIO paviste almesyke 1 Arendal og Riser kommune allerede 1 2020 (Timmermann et al.,
2025), og 1 2023 ble det bekreftet almesyke pa en prove fra Kristiansand (Timmermann et al.,
2025). Nytt fra min studie er at det ogsa ble bekreftet almesyke 1 Gjerstad og Vennesla
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kommune. I tillegg paviste jeg ytterligere tilfeller av almesyke i bade Kristiansand og
Arendal. Selv om det forst na er blitt bekreftet med PCR at almesykesopp (O. novo-ulmi)
befinner seg i Vennesla, er det indikasjoner pé at sykdommen kan ha vert der allerede i 2018.
En nyhetsartikkel 1 Vennesla Tidende 1 2018 oppgav at et par eldre almetraer risikerte a bli felt
som folge av det som ble ansett & vaere almesyke (Jeppestol, 2018). Det er derfor godt mulig

at almesyke har eksistert pa Serlandet i flere ar uten at det har blitt fanget opp av fagmiljeet.

Tidligere erfaringer fra Norge tyder pa at det kan ta opptil to ar fra et tre smittes til det der
(Eriksen, 1993; Eriksen, 1994; Aalde, 1994, 1996). Pa bade Vest- og Serlandet var det
varierende sykdomsgrader hos de smittede trerne (Figur 7 og 9). Dette kan tyde pd at treerne
har blitt smittet pa ulike tidspunkt, og at flere av dem trolig ble smittet aret for min befaring
(altsda 12023). Likevel vil mange faktorer spille inn pa hvor rask sykdomsutviklingen er hos
hvert enkelt tre. For eksempel kan mengden soppsporer som inokuleres av vektorbillene
(Webber, 2004) og hvilken grad traerne er terkestresset (Solla & Gil, 2002) vere avgjerende.
Disse faktorene gjor derfor at man ikke med sikkerhet kan ansld smittetidspunkt ut fra traernes

sykdomsgrad.

Ogsa blant treer uten pavist smitte var helsetilstanden varierende og mange av treerne var
sterkt svekket. Dette skyldes at vi hentet prover fra treer som allerede viste symptomer pa
smitte, og dataen er derfor trolig ikke representativ for den generelle helsetilstanden hos alm 1

omradene.

Det er viktig & papeke at funnene i denne studien kun gir et minimumsbilde av hvor alvorlig
smittesituasjonen er pa Vest- og Serlandet. Funnene representerer kun de begrensede
omradene vi har undersgkt. Fjellene ved Sognefjorden kan begrense smitten i nord- og
sergaende retning, men hvordan spredningen er videre langs fjorden er usikkert. Pa Serlandet

hadde det veert interessant 4 underseke flere tilgrensende omrader, slik som Lindesnes.

4.2 Resultatene fra PCR-testing

Det er ikke overraskende at alle soppisolatene med Ophiostoma ssp. som ble identifisert var
positive for den mer aggressive Ophiostoma novo-ulmi. 1 dag er spredningen av almesyke
dominert av Ophiostoma novo-ulmi, og alle tidligere funn av O. ulmi ble gjort i lopet av den
forste almesyke-epidemien pd 1960-tallet. Det ville derfor ha vaert langt mer overraskende

dersom det skulle vise seg & vaere O. ulmi som sto for smitten i de nye omridene.

Blant prevene som ble undersokt, ble det ogsd pavist to sopper som ikke gir almesyke. Den
ene av disse, Diaporthe perjunctua, er ikke blitt registrert 1 Norge for. Soppen er tidligere
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primart blitt ansett for & vare et patogen pad vindruer over store deler av verden (Rawnsley et
al., 2006), men den er ogsé registrert pd falne kvister av alm 1 Osterrike og Tyskland (van
Niekerk et al., 2005). Den andre soppen, Nectria nigrescens, forarsaker sykdommen som pa
engelsk kalles «Black-Spot Nectria Canker». Sykdommen er kjent for & bidra til avdeing hos
en rekke treslag, men opptrer forst og fremst nar treet allerede er svekket (Bergdahl & Hill,
2016). Eksemplaret i denne studien ble funnet pa et tre der det ogsa ble pavist O. novo-ulmi,

og sannsynligvis var den der fordi treet var svekket av almesyke.

Med PCR-primerne som ble benyttet i denne studien, var det kun artene av almesykesopp som
kunne identifiseres, og det er derfor fremdeles usikkert hvilke underarter av O. novo-ulmi som
kan knyttes til sykdomsspredningen. Om det er den amerikanske varianten (O. novo-ulmi ssp
americana), den europeiske varianten (O. novo-ulmi ssp novo-ulmi), eller begge som har
bidratt er et relevant spersmdl for videre forskning. Det er blant annet registrert forskjeller
mellom de to underartene med hensyn til hvor aggressive de er (Brasier & Kirk, 2001; Brasier

et al., 1990), og dette vil ha innvirkning pa hvordan sykdommen utarter seg videre.

4.3 Insektfunn

Ingen av billene jeg samlet inn var vektorarter som ikke er blitt registret i Norge tidligere. Det
ble kun funnet én art av slekten Scolytus og dette var den allerede godt kjente Scolytus laevis.
Alle disse funnene ble gjort pa Vestlandet. Det at det ikke ble funnet noen eksemplarer av S.
laevis pd Serlandet kan skyldes flere ting, men sannsynligvis er det kun et tilfeldig resultat av
et begrenset datamateriale som dermed ikke er dekkende for artssammensetningen 1

omradene.

Billefunnene fra Serlandet inneholder likevel en art som tidligere forskning har knyttet til
almesyke. I Arendal ble det funnet ett eksemplar av X. saxesenii, en ambrosiabille som det
allerede er blitt gjort flere registreringer av pa vestsiden av Oslofjorden (@degaard, Hanssen,
et al., 2021). En studie gjort av Jiirisoo et al. (2021) paviste at X. saxesenii kan baere store
mengder med sporer av O. novo-ulmi. Likevel er det usikkert i hvor stor grad arten bidrar til
smitte av friske treer, da den tiltrekkes av etanol som frigjeres fra syke/sterkt svekkede lovtraer

(Cavaletto et al., 2023).

Ambrosiebillene 7. domesticum og T. signatum ble funnet pa bade Ser- og Vestlandet. Disse
koloniserer 1 likhet med X. saxesenii dede og deende treer, men bade 7 domesticum og T.

signatum har ogsa blitt knyttet til storre angrep pa frisk bek 1 Belgia (Gaubicher et al., 2003).
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Om de kan angripe frisk alm er ikke undersokt tidligere, men dagens kunnskap tilsier heller at

disse artene befant seg pd almetraerne fordi treerne var svekket fra for av.

I Laerdal ble det funnet ett eksemplar av Salpingus ruficollis, som er en vanlig bille i Norge
(Qdegaard, Laugsand & Olberg, 2021). Arten har tidligere blitt observert i larveganger til S.
scolytus, og det er derfor mulig at den kan komme i kontakt med sporer av O. novo-ulmi
(Jiirisoo et al., 2021). Likevel er det usannsynlig at den kan vare en effektiv smittespreder,
siden den lever under barken pé dede treer (Miiller et al., 2007; Winiger et al., 2023) og ikke

assosieres med friske treer.

Billematerialet jeg samlet inn er ikke omfattende nok til 4 gi et godt bilde av hvilke
vektorarter som er eller ikke er i de respektive omradene. En utfordring ved 4 lete etter biller
pa dede treer er at det er tidkrevende, og nar det kombineres med annen datainnhenting er det
begrenset hvor mange prover man rekker a4 samle inn. Hvor mange biller som er pé trerne, er
ogsa svert avhengig av nér pa dret man leter. Under letingen ble det ikke registrert et eneste
morgalleri med Scolytus-biller. Dette kan tyde pa at det fremdeles var tidlig i billenes
flyvesesong og at vi muligens ville funnet flere biller pa treerne dersom feltarbeidet var ble
gjennomfort noen uker senere. I tillegg kan de ulike vektorartene formere seg i forskjellige
deler av treet. For eksempel foretrekker S. laevis & formere seg under barken pa
hovedstammen og sterre greiner, mens S. pygmaeus formerer seg under barken pd mindre
greiner (Webber, 2004). I denne studien lette vi 1 all hovedsak pd stammen, og det er derfor

mulig at vi oversa noen av vektorartene som befant seg i treet.

4.4 Utbredelsesmodellering av Scolytus-arter

Resultatene fra utbredelsesmodelleringen tydet pé at det potensielle utbredelsesomrédet for S.
laevis dekker store deler av Norge. Resultatene viste ogsé at det allerede i dag er mulig at
andre vektorarter vil kunne befinne seg pa @stlandet. P4 Vest- og Serlandet er det derimot kun
S.laevis, og pa enkelte steder S. triarmatus, som med dagens klima har hey sannsynlighet for
a kunne forekomme. Scolytus triarmatus har 1 dag ingen potensielle utbredelsesomrader pa
Serlandet, men den har gode sannsynligheter for & kunne befinne seg rundt Sognefjorden, og
da kun i de omradene hvor det na er blitt observert en oppblomstring av almesyke. Om dette i
virkeligheten har en sammenheng med den observerte spredningen av almesyke er hoyst
usikkert, men det er et interessant sammentreff og en god grunn til & gjere videre

undersokelser av vektorartene rundt Sognefjorden.
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Med klimaendringer vil forekomsten av ulike vektorarter kunne endre seg betydelig i Norge.
Samtlige av vektorartene jeg modellerte ser ut til & kunne eke sin utbredelse, bade i Norge og
Europa. Scolytus laevis ser 1 all hovedsak ut til 4 f4 heyere sannsynlighet for & forekomme i
omrader som allerede med dagens klima er potensielle utbredelsesomrader, mens S.
multistriatus, S. scolytus og S. triarmatus kan bli betydelige utfordringer pa Ostlandet i
fremtiden. Scolytus pygmaeus skiller seg ut fra resten av vektorartene ved at den hovedsakelig
vil kunne bli et problem for almen langs kysten av Vestlandet. Uansett hvor i landet
vektorartene vil kunne befinne seg, tyder resultatene pa at fremtidige klimaforhold vil kunne
legge forholdene til rette for flere, og mer eftektive smittespredere i Norge enn det som er

tilfelle 1 dag.

Et overaskende funn er at utbredelsesomrédet til S. scolytus ser ut til & krympe fra 2041-2060
til 2061-2080, for det pd nytt vokser 1 2081-2100. Denne utviklingen kan sees pa kartet for
dens utbredelse i Norge (Figur 13), men den gjelder ogsé for resten av Europa (Tabell 6). I
tillegg ser man den samme tendensen for S. pygmaeus i Norge (Figur 15 og Tabell 6). Det er
uklart hva som far det potensielle utbredelsesomrédet til &4 endre seg slik hos de to artene, men
muligens kan det skyldes at noen prediktorvariabler med sarlig hoye korrelasjoner til
responsvariabelen kan ha mer utslagsgivende verdier i periodene 2041-2060 og 2081-2100,
enn 12061-2080. Siden jeg ikke undersokte effekten av hver enkelt variabel kan jeg ikke si

hva som forarsaker den merkelige variasjonen i utbredelsesomradet til S. scolytus og S.

pygmaeus.

Resultatene for S. triarmatus fremstar som relativt kategoriske, ved at nermest hele
utbredelsesomradet har en 100 % sannsynlighet for forekomst av arten. Dette kan skyldes det
lave antallet verifiserte observasjoner av S. triarmatus (kun 152 registrerte funn) og at
majoriteten av disse var fra omrader i Sverige med ganske like klimaforhold (se Vedlegg C,
Figur 17). Fordi de fleste registrerte funn er knyttet til én type klima blir det trolig en
overdrevent sterk korrelasjon mellom artens forekomst og enkelte klimavariabler. Siden
klimaet pa Ostlandet og deler av Trondelag ligner de delene av Sverige der arten finnes, kan
det tenkes at det blir beregnet en overdrevent stor sannsynlighet for at arten kan leve i disse
omradene. Dette trenger ikke a bety at arealet som beregnes for artens utbredelse, er feil: Hvis
fordelingen av «presence points» for S. triarmatus stemmer overens med artens virkelige
utbredelse, vil de gi en relativt presis fremstilling av artens foretrukne klima. Likevel er det

spesielt at resultatene viser 100 % sannsynlighet for artens forekomst over sa store omrader,
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og derfor ber det ikke trekkes sterke konklusjoner ut fra sannsynlighetsfordelingen som vises 1

resultatene.

Det er hoy sannsynlighet for at det er skjevheter 1 datamaterialet, serlig siden det er blitt brukt
data fra GBIF (Beck et al., 2014). Ivrige datainnsamlere i noen omrader, omfattende studier
og nasjonale overvakningsprogrammer er eksempler pé faktorer som kan pavirke fordelingen
av registrerte artsfunn 1 Europa. For a dempe effekten av slike biaser kan tynning i
datamaterialet vaere et alternativ. I denne studien ble det derimot besluttet a ikke tynne, da en
studie av Varela et al. (2014) konkluderer med at tynning ofte vil ha en netto negativ effekt:

tynning reduserer mengden data s mye at det gir mindre neyaktige modeller.

Regresjonsmodeller med mange prediktorvariabler er utsatt for sakalt «overfitting». Jeg
brukte 20 variabler, noe som gir en betydelig risiko for overfitting. Overfitting medforer at
resultatene i storre grad gjenspeiler treningsdataene enn testdataene, og at sammenhenger som
kan skyldes tilfeldigheter overskygger de ekologiske prosessene man ensker & fremstille. Den
lave differansen 1 AUC-verdier mellom test- og treningsdataene 1 mine modeller viser at det er
heoy samstemthet mellom treningsdataen og testdataen. Dette kan tyde pa at overfitting ikke er

et problem i mine modeller.

Utbredelsesmodellene kan ogséd vare sarbare for multikollinearitet, altsa at det er signifikante
sammenhenger mellom to eller flere av prediktorvariablene. Flere av de klimatiske
prediktorvariablene fra CMIP6 er innbyrdes korrelerte, for eksempel er det en direkte relasjon
mellom BIO7 og BIOS og BIO6 (se tabell 3). Multikollinearitet vil kunne gjore det vanskelig
a avgjore hvilke variabler som er signifikante, men siden hensikten med modellene i denne
studien ikke var & evaluere ulike variabler, men heller & gjore prediksjoner, er

multikollinearitet trolig ikke et problem 1 dette tilfellet.

Utbredelsesmodellene som presenteres 1 denne oppgaven gir kun en forenklet fremstilling av
hvordan vektorartene sin utbredelse kan se ut. Modellene er kun basert pa dagens forekomst
av artene og dens korrelasjon med bestemte klimavariabler og almens utbredelse. Det er
derfor mange okologiske prosesser og sammenhenger som vil ha en innvirkning pa hvor

artene kan befinne seg som ikke er blitt tatt hensyn til i denne studien.

Det er ogsa noe usikkerhet knyttet til hvor presise dataene til de ulike prediktorvariablene er.
Det ble tatt utgangspunkt i et moderat utslippsscenario (ssp245), og resultatene ville antagelig
blitt annerledes dersom andre scenarioer ble brukt. I tillegg ble kun almens nédvarende

utbredelsesomrdde brukt som prediktorvariabel, mens klimaendringene trolig vil medfere at
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almens naturlige utbredelsesomrade beveger seg nordover (Sykes et al., 1996). Likevel tyder
resultatene mine pa at det bade med dagens og fremtidig klima vil bli mulig for nye
vektorarter & oppholde seg 1 Norge, og at presset fra smittespredere dermed ser ut til & kunne

oke 1 fremtiden.
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5 Konklusjon

I denne studien har jeg kartlagt almesyke i nye omrader for sykdommen. Antall positive
prover og deres geografiske fordeling viser tydelig at spredningen er godt 1 gang bade pd Vest-
og Serlandet. Man kan derfor ikke tolke de to smittesituasjonene pd Vest- og Serlandet til &
kun gjelde enkelttilfeller av almesyke. I stedet bor det tolkes dit hen at almesyke allerede er en
betydelig trussel mot almebestanden i de nye omradene hvor den har spredd seg. Dessuten har
jeg trolig bare avdekket toppen av isfjellet i denne studien. Kartleggingene ble gjort innenfor
et begrenset tidsrom og det er sannsynlig at sykdommen ogsa er etablert i tilgrensende

omrédder som jeg ikke rakk & besoke.

Alle prevene som var positive for Ophiostoma ssp. var av arten O. novo-ulmi. Dette er i trad
med utviklingen ellers i verden, og sannsynligvis gjelder det ogsé uoppdagede smittetilfeller.
Vi fant ingen nye vektorarter for Norge, men datamaterialet er ikke stort nok til & kunne

konstatere med sikkerhet hvilke arter som befinner seg i de undersokte omradene.

Funnene av biller i felt stemte relativt godt overens med resultatene fra utbredelsesmodellene,
da det i dagens klima kun er S. laevis og S.triarmatus som har gode forutsetninger for & kunne
forekomme langs Sognefjorden, og kun S. laevis som vil kunne forekomme pa Serlandet.
Samtidig tyder modellresultatene pd at andre vektorarter allerede kan befinne seg pa

Ostlandet, og at trusselen de utgjor vil kunne gke i de kommende tidrene.

Til sammen maler mine resultater et dramatisk bilde av dagens smittesituasjon, med en rask
spredning av almesyke 1 omrdder som inntil nylig har blitt regnet som smittefrie. Dette,
kombinert med modellresultater som viser at flere vektorarter allerede 1 dag kan forekomme
pa Ostlandet, tilsier at vi ber revurdere hvilken trussel almesyke utgjor i Norge. Resultatene
bekrefter at problematikken rundt almesyke ikke lenger er begrenset til Ostlandet, og at vi na

er inne i en ny fase for almesyke 1 Norge.
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Vedlegg A: Detaljert informasjon for hver enkelt praove

Tabell 7. Oversikt over hvordan hver enkelt prave ble vurdert og behandlet i lab, samt hvilke
sopparter som ble pavist. Opptil tre petriskaler ble inspisert og behandlet per prgve. Hvis det
kun er krysset av for én type observasjon hos en prgve, vil dette tilsi at alle petriskalene som ble
inspisert viste det samme. Pa tilsvarende vis er det blitt observert forskjellig utvikling hos de ulike
petriskalene til en prgve dersom det er krysset av pa flere ulike observasjoner.

Hva som ble observert ved
inspeksjon av petriskaler

)
’g
Vestlandet/ GPS- Navn pa z o L - Antall kulturer Arten som ble pavist
Serlandet | koordinater prove ‘fcg § _g % testet med PCR med PCR
o >
5 5| §5|¢
() = c o0
o | < | 2 | =
B
C
o
h4
61°12'18.9"N X X
Vestlandet |6°32'00.7"E | Balestrand 2 -
61°13'02.1"N X
Vestlandet |6°29'30.7"E | Balestrand 3 -
61°13'08.9"N X Ophiostoma
Vestlandet |[6°30'51.5"E |Balestrand 4 novo-ulmi
61°13'03.6"N X Diaporthe
Vestlandet |[6°31'56.7"E |Balestrand 5 perjuncta
61°13'04.9"N X X Ophiostoma
Vestlandet |[6°31'52.0"E | Balestrand 6 novo-ulmi
61°13'04.9"N X X Ophiostoma
Vestlandet |6°31'55.9"E |Balestrand 7 novo-ulmi
61°12'59.8"N X X Ophiostoma
Vestlandet |[6°32'12.0"E |Balestrand 8 novo-ulmi
60°59'08.4"N X Ophiostoma
Vestlandet |7°01'13.7"E | Bandaformi novo-ulmi
60°57'23.5"N X
Vestlandet |6°55'57.4"E |Dyrdal 1 -
60°58'50.0"N X X
Vestlandet |6°53'34.2"E | Dyrdal 2 -
60°58'49.6"N X .
Vestlandet |6°53'34.8"E | Dyrdal 3 -
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Hva som ble observert ved
inspeksjon av petriskaler

o
o
Vestlandet/ GPS- Navn pa § o © - Antall kulturer Arten som ble pavist
Sorlandet  koordinater preve f‘(g § 2 % testet med PCR med PCR
5| s | 5=
T < = &
| < | 2| =
S
c
o
Nz
61°03'31.0"N | Eiterstrondi X Ophiostoma
Vestlandet |6°26'03.4"E |1 1 novo-ulmi
61°03'31.0"N | Eiterstrondi X Ophiostoma
Vestlandet |6°26'03.4"E |2 2 novo-ulmi
61°03'48.2"N | Eiterstrondi X
Vestlandet |6°26'08.7"E |3 0 -
61°01'23.6"N | Framfjordtu X
Vestlandet |6°24'02.9"E |nnelen1 1 Ophiostoma novo-ulmi
61°00'49.2"N | Framfjordtu X
Vestlandet |6°24'48.1"E |nnelen 2 1 Ophiostoma novo-ulmi
61°05'30.3"N X X
Vestlandet |6°52'42.0"E | Fresvik 4 1 Ophiostoma novo-ulmi
61°06'37.9"N | Frgnningen X
Vestlandet |7°04'14.0"E |1 1 Ophiostoma novo-ulmi
61°06'35.9"N | Frgnningen X
Vestlandet |7°04'18.2"E |2 1 Ophiostoma novo-ulmi
61°06'36.1"N | Frgnningen X X
Vestlandet |7°04'18.1"E |3 1 Ophiostoma novo-ulmi
61°06'36.3"N .
7°04'17.9"E Frgnningen X ' '
Vestlandet 4 1 Ophiostoma novo-ulmi
61°06'36.1"N | Frgnningen X
Vestlandet |7°04'17.9"E |5 1 Ophiostoma novo-ulmi
61°06'35.7"N | Frgnningen X
Vestlandet |7°04'19.6"E |6 1 Ophiostoma novo-ulmi
61°06'33.6"N | Frgnningen X X
Vestlandet |7°04'21.9"E |7 1 Ophiostoma novo-ulmi
61°06'41.9"N | Frgnningen X
Vestlandet |7°04'05.1"E |8 0 -
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Hva som ble observert ved
inspeksjon av petriskaler

o
o
Vestlandet/ GPS- Navn pa § o © - Antall kulturer Arten som ble pavist
Sorlandet  koordinater preve f‘(g § 2 % testet med PCR med PCR
5| 5| §|¢<
o < = &
v | < | 2 | =
S
c
o
h4
61°11'01.2"N X
Vestlandet |7°14'13.3"E | Kaupanger 1 0 -
61°10'59.7"N X
Vestlandet |7°14'09.0"E | Kaupanger 2 1 Ophiostoma novo-ulmi
61°10'59.7"N X X
Vestlandet |7°14'08.9"E | Kaupanger 3 1 Ophiostoma novo-ulmi
60°58'25.8"N | Korthellervik |
Vestlandet |6°59'42.3"E |il 1 Ophiostoma novo-ulmi
60°58'25.1"N | Korthellervik X
Vestlandet |6°59'41.3"E |i2 0 -
61°11'09.6"N X
Vestlandet |6°49'31.2"E | Leikanger 2 1 Ophiostoma novo-ulmi
61°09'40.8"N X
Vestlandet |6°55'38.2"E |Slinde 1 1 Ophiostoma novo-ulmi
61°09'41.3"N X X
Vestlandet |6°55'37.2"E | Slinde 2 0 -
61°09'42.5"N X
Vestlandet |6°55'43.6"E | Slinde 3 1 Ophiostoma novo-ulmi
61°09'41.8"N X
Vestlandet |6°55'38.9"E |Slinde 4 1 Ophiostoma novo-ulmi
61°16'01.9"N X
Vestlandet |7°09'38.5"E |Sogndal 1 0 -
61°15'29.4"N X
Vestlandet |7°08'07.3"E |Sogndal 12 1 Ophiostoma novo-ulmi
61°15'27.5"N X
Vestlandet |7°08'09.1"E |Sogndal 13 2 Ophiostoma novo-ulmi
61°11'36.4"N X
Vestlandet |7°01'26.6"E |Sogndal 16 1 Diaporthe perjuncta
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Hva som ble observert ved
inspeksjon av petriskaler

o
o
Vestlandet/ GPS- Navn pa § o © - Antall kulturer Arten som ble pavist
Sorlandet  koordinater preve f‘(g § 2 % testet med PCR med PCR
[ >
515|855
[} = c a0
o | < | 2 | =
S
c
o
h4
61°15'52.7"N X
Vestlandet |7°09'30.1"E |Sogndal 2 0 -
61°15'24.3"N X
Vestlandet |7°07'57.2"E |Sogndal 3 1 Ophiostoma novo-ulmi
61°15'24.7"N X X
Vestlandet |7°07'57.2"E |Sogndal 4 1 Ophiostoma novo-ulmi
61°15'24.8"N X
Vestlandet |7°07'57.0"E |Sogndal 5 0 -
61°15'24.7"N
Vestlandet |7°07'57.0"E |Sogndal 6 0 -
61°15'24.4"N X
Vestlandet |7°07'57.1"E |Sogndal 7 1 Diaporthe perjuncta
X
61°15'26.9"N Ophiostoma novo-ulmi +
Vestlandet |7°08'03.9"E |Sogndal 8 2 Nectria nigrescens
58°26'34.7"N X
Sgrlandet 8°44'32.9"E | Arendal 1 1 Ophiostoma novo-ulmi
58°26'34.7"N X
Serlandet 8°44'32.3"E | Arendal 2 1 Ophiostoma novo-ulmi
58°27'13.9"N X X
Sgrlandet 8°44'56.4"E | Arendal 3 2 Ophiostoma novo-ulmi
58°28'03.1"N X
Sgrlandet 8°44'54.7"E | Arendal 4 1 Ophiostoma novo-ulmi
58°28'03.5"N X
Sgrlandet 8°44'54.2"E |Arendal 5 2 Ophiostoma novo-ulmi
58°28'06.6"N X
Sgrlandet 8°44'53.7"E | Arendal 6 1 Ophiostoma novo-ulmi
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Hva som ble observert ved
inspeksjon av petriskaler

o
o
Vestlandet/ GPS- Navn pa § o © - Antall kulturer Arten som ble pavist
Sorlandet  koordinater preve f‘(g § 2 % testet med PCR med PCR
5| 5| §| ¢
o < = &
o | 2| &8
o
c
o
Nz
58°14'58.6"N X
Serlandet 8°09'51.3"E | Drangsholt 0 -
58°53'48.5"N X X
Serlandet 8°58'05.8"E | Gjerstad 1 1 Ophiostoma novo-ulmi
58°53'48.5"N X X
Serlandet 8°58'05.8"E | Gjerstad 2 1 Ophiostoma novo-ulmi
58°52'44.7"N X
Serlandet 9°01'07.8"E | Gjerstad 3 1 Ophiostoma novo-ulmi
58°13'47.3"N | Kristiansand X
Serlandet 7°54'00.6"E |1 1 Ophiostoma novo-ulmi
58°11'14.0"N | Kristiansand X
Serlandet 7°57'14.4"E |2 0 -
58°11'49.0"N | Kristiansand X
Serlandet 7°56'19.6"E |3 1 Ophiostoma novo-ulmi
58°13'44.1"N | Kristiansand X
Serlandet 7°56'14.9"E |4 1 Ophiostoma novo-ulmi
58°14'34.0"N | Kristiansand X X
Sgrlandet 8°00'42.3"E |5 1 Ophiostoma novo-ulmi
58°14'01.4"N | Kristiansand X
Serlandet 8°07'55.0"E |6 1 Ophiostoma novo-ulmi
58°13'58.6"N | Kristiansand X X
Sgrlandet 8°04'30.9"E |7 1 Ophiostoma novo-ulmi
58°13'40.4"N X
Serlandet 8°07'13.9"E | Tveit 2 1 Ophiostoma novo-ulmi
58°13'39.6"N X
Sgrlandet 8°07'16.8"E | Tveit 3 1 Ophiostoma novo-ulmi
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Vedlegg B: ROC-kurver
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Figur 16. ROC-kurvene til de fem modellene som ble tilpasset. Bla kurve representerer
testdataene, mens rgd kurve representerer treningsdataene. X-aksen (sensitivitet) gir mal pa
hvor gode modellene er pa & identifisere sanne positive verdier (forekomst av arten), mens Y-
aksen gir mal pa hvor gode modellene er pa a identifisere sanne negative verdier (fraveer av
arten). AUC-verdiene som blir brukt i denne oppgaven tilsvarer arealene under de bl og rade
kurvene. Her representerer (A) Scolytus laevis, (B) Scolytus multistriatus, (C) Scolytus scolytus,
(D) Scolytus triarmatus og (E) Scolytus pygmaeus.
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Vedlegg C: Registrerte forekomster av vektorartene

5o |
50°N 1+
45°N 1
40°N |

36°N T+

(B) (C)

70N+

70°N 1+
65°N -t 65°N -

60°N -} 50°N 1-.

55N |-
50°N -
45°N 1
40°N 1

355N T+

(D)

70N

65°N 1
60N -
55N 4+
50°N -1

45°N -1

40°N -1

35°N -

Figur 17. Fordelingen av koordinater med registrerte forekomster av de fem artene det ble
tilpasset modeller for. Her representerer (A) Scolytus laevis, (B) Scolytus multistriatus, (C)
Scolytus scolytus, (D) Scolytus triarmatus og (E) Scolytus pygmaeus.
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