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BAKGRUNN
Askeskogene i Norge er nordlige utløpere av større 
og mer sammenhengende askeskoger i Europa som 
spredte seg nordover etter siste istid. Basert på 
pollen-ogDNA-analysererdetvistataskhaddeflere
overvintringsområder i Sør-Europa under siste istid 

(Heuertz m.fl. 2004a, Brewer m.fl. 2016). Ved hjelp
av genetiske markører har man sporet spredningen 
tilaskgjennomEuropa.FraDen iberiskehalvøyhar
det vært en vestlig spredningsrute til Storbritannia,
fraItaliaspredteaskensegnordovertilFrankrike,fra
østredelenavAlpenegikkspredningsveiengjennom
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Genetisk variasjon i ask 
De norske askeskogene er en nordlig utløper av større askeskoger i Europa som spredte seg 
nordover etter siste istid. Vi har undersøkt genetisk variasjon i ask (Fraxinus excelsior) og 
funnet at asken i Norge fulgte en østlig innvandringsvei fra overvintringsområder i Sørøst-
Europa. Mens den genetiske variasjonen i stor grad ble opprettholdt gjennom Europa, gikk 
svært mye av den genetiske variasjonen tapt nordover langs kysten av Norge, hvor vi også 
finner de største genetiske forskjellene mellom askepopulasjonene. Kunnskap om askens 
genetiske variasjon er verdifull for forvaltningen med tanke på framtidig restaurering og 
bevaring av genetiske ressurser nå som asken er truet av askeskuddsjuke.

Enavvårenordligsteaskeskoger,HindrumiNord-Trøndelag.Foto:ArneSteffenrem,NIBIO



2NIBIO POP
3(5)

GENETISK VARIASJON I ASK 

TysklandogvideretilDanmark,ogfraovervintrings-
områdene i Sørøst-Europa som omfatter Balkan og 
Karpatene,spredteaskensegnordovertilPolen,De
baltiske landene, Finland og Sverige (Heuertz m.fl.
2004a). Vi har derimot hatt lite kunnskap om opp-
rinnelsen til de norske askepopulasjonene. Har de
kommet fra Danmark, Sverige, eller fra De britiske
øyer?

Lenger sør i Europa veit vi at asken har høg genetisk 
variasjon,førstogfremstpågrunnavistidshistorien
(Heuertzm.fl.2004b).Høggenetiskvariasjonblirofte
opprettholdt i områder der arter har en lang  historie. 
Langs spredningsveier opprettholdes genetisk diver-
sitet ved at mange individer sprer seg samtidig eller 
ved at spredningsfronten får tilført nye genetiske va-
rianter med langdistansespredning. Når sprednings-
veier fra forskjellige overvintringsområder møtes,
øker den genetiske diversiteten. Hos ask er det særlig 
pollenflyt over store områder som har bidratt til å
opprettholde genetisk variasjon. Pollenspredningen
harogsåbidratttilågenetiskhomogenisering,særlig
iVest-ogMellom-Europa(Heuertzm.fl.2004b).

Det er når spredningsfronten inneholder få individer 
atgenetiskvariasjongår tapt.Hvispopulasjonener
liten,vilogsåtilfeldigehendelser istorgradpåvirke
den genetiske sammensetningen. I små isolerte 
populasjoner kan også innavl være et problem.
Siden asken iNorge er begrenset til en relativ smal
stripe langs kysten der den vokser i små og delvis 
fragmentertepopulasjoner,erdetrimeligåforvente
at man finner mindre genetisk variasjon i disse
populasjonene sammenlignet med populasjonene
lenger sør i Europa. 

Askerhardtrammetavaskeskuddsjuken,ensjukdom
som er forårsaket av et introdusert patogen, aske-
skuddbeger (Hymenoscyphus fraxineus). På rødlista
vurderes ask som nær truet. Sjukdommen fører til
høgdødelighet,ogdeter sannsynligataskenvilgå

gjennomengenetiskflaskehals.Hvismanengang i
framtida ønsker å restaurere skogene er det viktig 
at vi veit noe om den genetiske sammensetningen 
til askepopulasjonene som en gang var der. For å
utformeenbevaringsstrategimåviogsåhakunnskap
om hvordan den genetiske variasjonen hos ask er
fordelt i landskapet. 

I studien vår (Tollefsrud m.fl. 2016) har vi derfor
undersøkt1)innvandringshistorientilask,2)hvordan
den genetiske variasjonen er fordelt geografisk, og
om den avtar nordover. 

Ask er et varmekjært treslag med en vid europeisk utbredelse. Utbredelsen strekker seg fra Middel-
havet og Det kaspiske hav i sør til Midt-Norge i nord, og fra Atlanterhavskysten i vest til det kontinen-
tale Russland i øst. I Norge er ask knyttet til edellauvskog og sumpskog. På Østlandet går den opp 
til Ringsaker og Elverum, og er ellers vanlig i de sørlige delene av Østlandet og langs kysten opp til 
Nordmøre. En av de nordligste forekomstene av ask i Norge med naturlig opprinnelse er Hindrum i 
Leksvik i Nord-Trøndelag. Den finnes i tillegg spredt langs Trondheimsfjorden med en nordlig utpost 
i Nærøy i Nord-Trøndelag.  Ask har blitt plantet mange steder videre nordover helt opp til Nord-
Troms og finnes naturalisert opp til Steigen i Nordland (Lid og Lid, 2005).

Figur1.Oversiktovernaturreservatermedasksomdet
inngårmaterialerfraistudien(grønnepunkter).Grå
skraveringillustrereraskensutbredelse.Degråpunktene
illustrererspredteforekomsteravaskiMøreogRomsdal.
Norderås i Akershus er ikke naturreservat.
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GENETISK KARTLEGGING
Viharundersøktgenetiskvariasjoni42populasjoner
av ask (1099 individer). Figur 1 viser hvilke norske
askepopulasjoner fra naturreservater som inngår
i studien. For å kartlegge genetisk variasjon har
vi brukt to forskjellige typer genetiske markører:
mikrosatellitt-markører fra kloroplast DNA, som er
nedarvetframorogspredtmedfrø,ogmikrosatellitt-
markører fra nukleært DNA, som er nedarvet både
framorogfarogsomspresmedbådefrøogpollen.
Mikrosatellitt-markørerharhøgvariasjon,noesomer
nødvendigforåkartleggegenetiskvariasjoninnenog
mellompopulasjoner.

ASKENS INNVANDRINGSHISTORIE
Vifinneratdenorskeaskepopulasjoneneharsamme
kloroplast-typesompopulasjoneneiSverige,Finland,
De baltiske landene, Polen, Russland, Slovakia,
RomaniaogMoldova,typeH01(rød;Figur2).Basert
på fordelingen av kloroplast-typene og resultater fra 
tidligere studier (Heuertz m.fl. 2004a), er det sann-

AskeskuddsjukenerforårsaketavensoppintrodusertfraAsia.Iløpetavetpartiårharsjukdommenspredtsegoverstore
deleravaskenseuropeiskeutbredelse.Bildetillustrerertypiskesymptomerpåaskeskuddsjuken.Manregnermedat
soppsporeneinfisererbladogbladstilker,nårsoppsporenevokserforbibladfesteførbladfallomhøstenvokserdenvidere
inniskuddoggreiner.Vanntransportenstansesogvifårdetypiskesymptomenemedskudd-oggreinavdøing.Storetrærkan
holdesegiliveimangeår,mengjentatteinfeksjonerførertilstadigstørregreinavdøing.Foto:VolkmarTimmermann,NIBIO.

Figur2.Fordelingavkloroplasttyperiaskepopulasjonervi
harundersøkt.Gråskraveringillustrereraskensutbredelse.
Størrelsenpåsøylenegjenspeilerantallindividervihar
analysertperpopulasjon.
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synlig at det har vært en østlig spredningsvei fra over- 
vintringsområder i Sørøst-Europa og nordover. Alle 
populasjoneneavaskviharundersøktfraNorgehar
kloroplast-typenH01.ItilleggfinnerviiMålandsdalen
iRogalandhøgfrekvensavkloroplast-typeH07,ogi
EitestrandiiSognogFjordanefinnerviH06(lyseblå).
Hvorvidt disse typene kan representere langdistanse-
spredning eller om folk kan ha tatt med seg frø veit 
vi ikke. Det virker ikke urimelig at askeplanter har 
værtflyttetpåsidenaskevirkeharutmerketetekniske
egenskaperogtidligereblebrukttilenrekkeformål–
foreksempelredskaper,ski,hjulogspanteritrebåter.
IMålandsdalenerdetgammelstyvetasksomvitner
omtidligerehøstingavlauvtildyrefor.BådeH07og
H06ersjeldnetyperellersidatasettet.Deterinteres-
santåmerkesegataskeniDanmarkogStorbritannia
stort sett har andre kloroplast-typer. Det er derfor lite 
trolig at asken har kolonisert Norge fra Danmark eller 
Storbritannia.

GENETISKE FORSKJELLER I NORGE 
Resultatene basert på den genetiske variasjonen
vi finner i nukleært DNA støtter opp om en inn-
vandring fra sør-øst. For å identifisere hvilke
individer/populasjoner som er mest lik hverandre i
genetisksammensetning,harvibrukt to forskjellige
 Bayesianske clustering-analyser.  Begge analysene vi-
ser at asken i Norge er mest lik asken fra Sverige og fra 
Debaltiskelandene.Figur3illustrererresultatenefra
deneneclustering-analysen,TESS.Fargenpåsøylene
illustrererforskjelligegenetiskegrupper.Individenei
enpopulasjonkantilhøreforskjelligegenetiskegrup-
per. I Norge er det Hindrum som skiller seg ut.

Figur4 illustrererde forskjelligegenetiskegruppene
av ask i Norge identifisert i den andre clustering- 

Figur5.Lineærregresjonmellomalleliskrikhet,ogbreddegrad.Alleliskrikhetsomeretmålpåantallallelerper
populasjon.

Figur3.GenetisksammensetningavnukleærtDNAiaske- 
populasjoneneviharanalysert.Fargenepåsøylene
illustrerergenetisktilhørighettilindivideneifiregenetiske
grupper.ResultateneerbasertpådenBayesianske 
clustering-analysenTESS.

Figur4.GenetisksammensetningavnukleærtDNAiaske- 
populasjonenefraNorge,fargenepåsøyleneillustrerer
genetisk tilhørighet til individene i genetiske grupper.  
ResultateneerbasertpådenBayesianskeclustering- 
analysenSTRUCTURE.
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analysen, STRUCTURE. Populasjonene påØstlandet
og Sørlandet er svært like hverandre. Forskjellene
mellom populasjonene øker nordover langs vest-
landskysten. Dette stemmer godt overens når vi 
undersøker parvise forskjeller mellom populasjo-
nene.PåVestlandeterdetMjølvabotn,ÅsaneogRøn-
setsomskillersegmestut.Mestgenetiskegenarteter
HindrumiNord-Trøndelag.

Hos skogtrær somproduserermye frø og pollen, er
detmesteavdengenetiskevariasjonentilstedeinnad
ipopulasjonene.Slikerdetogsåhosask.Settunder
ettforklares5%avvariasjonenidatasettet(påeuro-
peiskskala)utfraforskjellermellompopulasjonene.

GENETISK VARIASJON I ASK AVTAR NORDOVER
Undersøker vi sammenhengen mellom genetisk
variasjon målt som allelisk rikhet og breddegrad
(Figur5),serviatdengenetiskevariasjonenstortsett
blir opprettholdt gjennom Europa, mens den faller
brattnordoveriNorge.Jolengrenordvikommer,jo
mindrevariasjonharaskepopulasjonene.

HVORDAN KAN VI FORKLARE DISSE GENETISKE 
MØNSTRENE?
Asken i Norge har trolig sin opprinnelse i istidsrefugier 
iSørøst-Europa.FraSørøst-Europafulgteaskentrolig
en østlig spredningsvei nordover til Sverige og videre 
til Norge. Mens den genetiske variasjonenble opp-

rettholdt langs spredningsveiene gjennom Europa,
gikkmyeavaskensgenetiskevariasjontaptpåveien
nordover langs vestlandskysten. Askens utbredelse
langs kysten er relativ smal og oppdelt av fjorder
og fjell. Spredningsfronten har trolig bestått av få
trær som etablerte seg i fragmenterte populasjoner
langskysten.Nårpopulasjoneneersmåfårtilfeldige
 hendelser også en mye større påvirkning enn når 
populasjonene er større, eller bundet sammen av
genflyt.Dettereflekteresistørregenetiskeforskjeller
lengst nord sammenlignet med Østlandet og Sør-
landet. Selv om variasjonen stupte bratt nordover,
kunneviikkepåvisenoeinnavlipopulasjonene.

PopulasjoneniHindrumiNord-Trøndelagerenegen
genetisk gruppe, samtidig har den minst genetisk
variasjon. Sannsynligvis har denne populasjonen
blittetablertpåbakgrunnavenellerfålangdistanse- 
spredninger. Et annet alternativ er at den kan være en 
restetterentidliglauvskogiområdet.Pollenfossiler
viser at det i de sentrale delene av Den skandinaviske 
fjellkjedenhar vokst hassel, almog svartorder, like
etteratisentrakksegtilbake(Giesecke2005).Deter
ogsåfunnet7500-6000årgamlepollenfossileravask
ikkesålangtfraNord-Trøndelag(Brewerm.fl.2016).
Hvorvidt denne tidlige skogen har kommet sørfra,
ellerf.eks.østfra,veitvi ikke.Vikanikkeutelukkeat
askeniHindrumkanhablittbraktditmedmennes-
ker,mendetteerlitetroligsidendetiområdeterspor
etter ask i de tidlige pollenfossilene.

HVA BETYR DISSE RESULTATENE, OG HVORFOR 
ER DE NYTTIGE FOR FORVALTNINGEN?
I Europa har vi tydelige genetiske grupper av ask. 
AskeskuddsjukenrammerhardtoverheleEuropa,og
det er ingenting som tyder på at noen av gruppene 
er mindre hardt rammet. Sjukdommen vil fortsatt
føre tilomfattendeaskedød,og forvaltningenmåta
utgangspunktidetgenetiskematerialetsomfinnesi
dagensaskepopulasjoner. ImotsetningtilDanmark,
SverigeogLitauen,harvihar ingenprogramforfor-
edlingavfriskaskiNorge.Hvismanønskeråbevare
den  genetiske sammensetningen som er naturlig til 
stedeiask,erdetnaturligåvurderesvenskmateriale
somermestliktdetnorske.Vekstrytmenkanderimot
være varierende og bør testes før man eventuelt
brukerplantene.

Andre steder i Europa har så mye som 80-85 % av
trærne dødd, noen steder har hele askeskoger blitt
utradert. Samtidig veit vi fra studier i Danmark at 
motstandsdyktigheten mot sjukdommen er arvelig
(McKinney m.fl. 2014). Det er derfor svært viktig å
bevare friske trær og avkommet fra friske trær. Den

Friskaskeforyngelse.Foto:MariMetteTollefsrud,NIBIO
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lavegenetiskevariasjoneninordkanbetyatdeogså
harmindrevariasjonigenerknyttettilresistens.Om
dette kan medføre større dødelighet nordover veit 
vi ikke. Trolig spiller miljøforholdene og sjukdoms-
trykket også en viktig rolle.

Myeavdengenetiskevariasjonenfinnesinnenaske- 
populasjonene, og selv i små askepopulasjoner vil
detværebetydeliggenetiskvariasjon.Somet ledd i
genressursbevaring og identifisering av motstands-
dyktig materiale har vi samlet inn frø fra til sammen 
41 friske trær fra åtte forskjellige lokaliteter. Vi har
valgt å spre innsamlingen over flere populasjoner
og regioner for å dekke genetiske forskjeller og kli-
mavariasjon:Norderås ogNordrePollen i Akershus,
Fjugstad og Fevang i Vestfold, Urfjell i Aust-Agder,
Baustad iRogaland,Askvik iHordalandogHindrum
i Nord-Trøndelag, seks av disse lokalitetene er fra
overvåkingsflatenebeskrevetiNIBIOPOP«Resultater
fraovervåkingavaskeskuddsjuke–deungefallerfra,
degamletaklerdetbedre».Frøeneskaldyrkesoppog
vekstrytmenregistreres.Omnoenårnårdetharblitt
enda tydeligere hvilke trær som har holdt seg friske 
overlangtid,erdetønskeligåsupplereinnsamlingen
medfrøfrafleretrærperpopulasjonogfraflereom-
råder. 

Langtidstilpasning til kort vekstsesong og lave vin-
tertemperaturer gjør at den genetiske sammenset-
ningen hos ask i Norge trolig er ganske unik og veltil-
passetnorskklima.Deterderforsværtviktigåbevare
norskeaskepopulasjonerogfortsettetiltakenemedå
identifiserefrisketrærsomkaninngåiarbeidetmedå
identifiseremotstandsdyktigematerialer.
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