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Allmänt

I Timan 2.1 finns verktyget Standin. Timan är programmet Du skall installera för att kunna köra Standin, se manualen för Timan 2. Denna manual avser Standin. 

Tips! Under Inställning i Timans arkivmeny kan Du ställa in så att Standin är huvudprogrammet i Timan.

Standin är ett verktyg i Timan för stam- och beståndsgenerering. Standins an​vändningsområden är främst att:

· med indata från med dataklave inventerade bestånd skapa stammar i Stan​Ford-format för utbytesanalys i Aptan och andra simule​ringsprogram.

· med indata givna av användaren skapa stammar i StanFord-format för ut​bytesanalys i Aptan och andra simuleringsprogram. Möjlighet finns att kombinera data från inventering och typbestånd med av användaren an​givna data.

· Du kan även använda Standin till att analysera insamlade skördarstammar.

Kodlås

Verktyget Standin kräver kod för att kunna användas skarpt. Första gången Du använder Standin i Timan kommer följande dialogruta fram (Välj Nytt analysbe​stånd under Timans meny Verktyg):
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Exempel på hur skärmbilden ser ut då Standin startas. Pro​grammet söker upp din dators maskinnummer.

Man kan välja mellan att köra demonstrationsläget (tryck på knappen Demo) eller köpa programmet. Vi köp skickar Du ett e-brev med maskinnumret kopi​erat (Ctrl+C) från Din skärm till Skogforsk så sänder vi Kod som berät​tigar dig att köra programmet Du kan även kontakta Skogforsk för test av programmet under en tidsbegränsad period. Du får då en kod som gäller för denna period.

Obs! Glöm inte att ange Ditt maskinnummer (se bilden ovan) vid köp eller för skarp test av programmet. 

Hur arbetar man med Standin?

Det finns flera sätt att skapa ett analysbestånd i StandIn. Man kan utgå från:

1. Inventeringsdata, insamlade med dataklave

2. Av användaren angivna data 

3. Insamlade stamprofiler från en skördare

4. Kombinationer av ovan angivna datakällor (kanske mest vanligt)

Inventeringsdata, insamlade med dataklave

Att skapa ett analysbestånd baserat på inventeringsuppgifter kräver att Du har en dataklave med klavprogram som klarar av att spara data på inv-formatet enligt standarden StanForD. 

Vilken inventeringsrutin som väljs beror på vilken dataklave som används. Kontrollera med klavtillverkaren att Din klave klarar av att leverera in​venter​ingsdata i StanForDs format. I dagsläget klarar följande klavtillver​kare detta: Haglöfs, Nordfor och PAV (från Lichtenstein).

Strategin för insamlingen ute i fält kan vara olika beroende på vilken typ av inventering Du vill göra.

Översiktlig inventering

Normalt behöves endast trädens diameterfördelning mätas och eventuellt några (10-15 %) slumpmässiga provträd där även trädhöjden mäts. Sedan kompletterar man den insamlade uppgifterna med Kvalitet, Skador och ev. Höjdkurva från erfarenhetsdata. Detta arbetssätt går snabbt och Du kan oftast ställa in i klaven om Du vill göra cirkelytinventering, linjeinventering eller en totalstämpling. Linjeinventeringen är den snabbaste metoden av de tre.

Noggrann inventering

Då Du vill skapa göra en noggrannare inventering för att t.ex. skapa typbestånd bör Du förutom brösthöjdsdiametern även mäta trädhöjder, kvalitetshöjder och skador. Ställ in klave på ca 20-25 % provträdsfrekvens och mät sedan på varje provträd brösthöjdsdiameter, trädhöjd, kvalitetshöjder och skador. Denna noggranna datainsamling kan sedan utnyttjas för att komplettera bestånd som har mätts med snabbinventeringsmetoden.

Rekommenderade parametrar vid noggrann inventering

Antal provytor:
10 st på trakter < 4 ha


15 st på trakter från 4 ha upp till 10 ha


20 st på trakter ( 10 ha

Radie på provytorna: 
7,98 meter (200 m2)

Provträdsfrekvens: 
Tall och gran = 25 %
Björk = 10 %

Att läsa in en inventeringsfil till Standin

Starta Timan och genomför följande steg:

1. Spara ner data frånklaven till en fil på din hårddisk. Se i manualen för Din klave hur detta görs. Se även kapitlet Datasamlare nedan.

2. Öppna inventeringsfilen under Standins meny. Välj menyn Verktyg ( Standin ( Öppna inventeringsfil. Du får nu upp fönstret Standin. Se även kapitlet Öppna en inventeringsfil.
3. Skapa ett analysbestånd utifrån inventeringsfilen genom att tryck på knap​pen Till beståndsspecifikation som finns längst ner i fönstret Standin. Du får nu frågan Vill Du använda inventeringsfilens 10 vanligaste kvalitetsgrupper? Svara ja!

4. Nu skall fönstret Analysbestånd öppnats. Här kan Du under fliken Bestånds​specifikation titta på förutsättningarna för ditt bestånd. Fliken Beståndsspecifi​kation innehåller fyra underflikar: Höjdkurva ( stamform, Diameterfördelning, Kvalitet och Stamfel. Beroende på viken data Du samlat in kan Du behöva komplettera vissa av flikarna med data. Detta gör Du genom att välja en flik och därefter trycka på knappen Hämta i rutan Typbestånd för … Obs! Du måste göra detta för varje trädslag. Se även kapitlet Analysbestånd.

5. Generera stamprofilerna. Välj fliken Stamgenerering och skriv in ett fil​namn (använd knappen till höger om filnamnsrutan). Tryck sedan på knappen Generera stm-filer som Du hittar överst till höger i fönstret Analysbe​stånd. Nu har stamprofilen skapad och Du är klar att använda denna fil för simulering i Aptan, se manualen Aptan i Timan 2.

Av användaren angivna data

Du kan skapa stm-filer genom att själv ange förutsättningarna för beståndet (höjdkurva, diameterfördelning, kvalitet och skador) utan att vara ute i skogen och inventera. Starta Timan och genomför följande steg. Se även kapitlet Ana​lysbestånd
1. Öppna ett nytt analysbestånd: Menyn Verktyg ( Standin ( Nytt analysbestån.

2. Välj fliken Beståndsspecifikation.

3. Fliken Beståndsspecifikation innehåller fyra underflikar: Höjdkurva ( stamform, Diameterfördelning, Kvalitet och Stamfel. Fyll i data för varje flik genom att di​rekt skriva in data eller att hämta typbeståndsdata. Typbeståndsdata hämtar Du genom att välja en flik och därefter trycka på knappen Hämta i rutan Typbestånd för … Obs! Du måste göra detta för varje trädslag.

4. Generera stamprofilerna. Välj fliken Stamgenerering och skrivin ett filnamn (använd knappen till höger om filnamnsrutan). Tryck sedan på knappen Generera stm-filer som Du hittar överst till höger i fönstret Analysbestånd. Nu har stamprofilen skapad och Du är klar att använda denna fil för simulering i Aptan, se manualen Aptan i Timan 2.

Tips! Då Du skriver in kvalitet direkt för beståndet upptäcker Du att det finns ett antal trädgrupper (max 10). Hur många trädgrupper och hur dessa träd​grupper är konfigurerade bestäms under Inställningar för Standin, se kapitlet Standins inställningar.

Insamlade stamprofiler från en skördare 

Du kan även skapa ett analysbestånd genom att läsa in en stm-fil. Denna stm-fil skall vara en sammanlagd stm-fil, alltså en fil innehållande flera enskilda stammar. Se kapitlet Skapa en sammanlagd stm-fil. Genomför följande steg:

1. Läs in stm-filen till Standin: Verktyg ( Standin ( Skapa analysbestånd från stmfil.

2. Efter en stund kommer frågan: Vill Du använda inventeringsfilens 10 vanligaste kvalitetsgrupper? Svara ja!

3. Nu har analysbeståndet skapats. Och Du kan titta (och ev. redigera data) på analysbeståndet under fliken beståndsspecifikation.

4. Generera stamprofilerna. Välj fliken Stamgenerering och skriv in ett filnamn (använd knappen till höger om filnamnsrutan). Tryck sedan på knappen Generera stm-filer som Du hittar överst till höger i fönstret Analysbestånd. Nu har stamprofilen skapad och Du är klar att använda denna fil för simulering i Aptan, se manualen Aptan i Timan 2.

Kombinationer av ovan angivna datakällor 

Mest vanligt är kanske att man kombinerar olika datakällor vid skapande av analysbestånd. Manmäter brösthöjdsfördelningen i skogen, men hämtar data om trädhöjd, stamfel och kvaliteter från erfarenhetstal.

Öppna en inventeringsfil

En inventeringsfil är den fil som skapas av en dataklave. Filnamnet på en in​venteringsfil slutar på .inv. Inv-filen är en standardiserad fil och skall följa standarden StanForD.

Om man i klaven har angivit att vissa träd skall lämnas kvar efter en avverkning så kommer dessa inte att användas vid generering av STM-filen. Dessa träd ingår inte i de nedan presenterade data/resultaten.

Öppna inv-filen genom att välja menyn Verktyg ( Standin ( Öppna inventer​ingsfil. Du får nu upp fönstret Standin.

Fönstret Standin innehåller tre flikar samt knappen Till beståndsspecifikation.

Normalt arbetsätt är att man öppna inv-filen, kontrollerar att inga fel upptäckt i översikten och därefter skapar man ett analysbestånd genom trycka på knap​pen Till beståndsspecifikation, se kapitlet Till beståndsspecifikation
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Fönstret Standin men inventeringsfilen Trakt37.inv

Översikt

Under denna flik visas en översikt för det inventerade beståndet.

Av bilden framgår att i detta fall 18 provytor inventerats fördelade på 11,8 ha. Man får även en specifikation på antal träd, volymer etc. Med dessa uppgifter kan man kontrollera rimligheten i sin mätning i skogen.

Titta på Antal upptäckta fel, som helst bör var noll. Fel kan rättas under fliken Granska/redigera inv-data
Man får även en uppskattning på hur bra prognosen kommer att bli genom att granska Medelfel för volymen. Ett värde på 15 % eller mindre ger en för​hållandevis bra prognos. Verkar allt OK  går man direkt till analysbeståndet genom att trycka på knappen Till beståndsspecifikation längst ner i fönstret.

OBS! Översikten skall endas användas som en grov uppskattning av bestån​dets volym. För att få en mer detaljerad bild över volymen bör man simulera det i Aptan, se manualen Aptan i Timan 2.

Granska/redigera inv-data

Under denna flik kan Du granska och eventuellt rätta felaktigheter i invente​ringsfilen. Efter ändringarna måste Du spara inv-filen genom att välja Spara eller Spara som… på Timans arkivmeny.
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Granska/redigera inv-data med underfliken Träddata aktiverad. Här visas träd nr 6 som är ett provträd med bdh 241 mm, höjd 17,6 m. Trädet har kvalitet 3 i roten upp till 9,7 meter sedan kvalitet 2 till toppen. Trädet har inga skador.

Det finns tre underflikar: Identitet, Träddata och Provytor
Identitet

Under denna flik kan du redigera traktens löpnummer (objektsnummer), da​tum och areal.

Träddata

Under denna flik kan du redigera de enskilda träden (klavträd och provträd). Använd pilarna överst för att navigera dig mellan träden. Skulle filen innehålla något fel kan Du trycka på knappen Nästa fel för att hitta trädet/träden.

Följande data kan redigeras:

· Trädslag: Tall, gran, björk och övrigt.

· Brösthöjdsdiameter, mm

· Höjd, dm

· Kvalitet, kod och höjd i dm. Koden är den 1,2,3… för kvalitet 1,2,3… 

· Indikatorer (=Skador), kod och höjd i dm: Se tabellen nedan. Alla höjder avser höjder där skadan börjar, undantaget är rotrötan (101) där höjden av​ser rötans slut.

Tabell över indikatorerna i inventeringsfilen definierade av StanForD

	Kod
	Beskrivning

	101
	Rotröta (höjden gäller där rötan slutar)

	102
	Skada

	103
	Tvärkrök

	104
	Långkrök

	105
	Kvalitetsgräns (används normalt inte)

	106
	Massavedskvalitet (används normalt inte)

	107
	Toppbrott

	108
	Tjurved

	109
	Övrigt/orsak ej angiven (används normalt inte)

	110
	Egendefinierad (används normalt inte)

	111
	Toppröta


Provytor

Under denna flik kan Du se vilka provytor som registreras samt ev. ändra på provytans storlek. Har Du linjeinventerat skapas endast en (stor) provyta.

Kvalitetsfördelning

Under denna flik visas de kvalitetsgrupper som identifierats i inv-filen (baseras på provträden). Med kvalitetsgrupper menas att träd med samma kvalitets​mönster läggs i samma grupp. T.ex. träd med kvaliteten 3 (från roten räknat) och 2 läggs i en grupp.

Dessa kvalitetsgrupper används sedan då analysbeståndet skapas, knappen ”Till beståndsspecifikation” nedan.
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Kvalitetsgrupper skapade från inv-filen. Här har 67% av trä​den kvalitetsmönstret 3 i roten och 2 i toppen.

Höjdkurva

I denna flik presenteras alla provträdens trädhöjder och brösthöjdsdiametrar i en tabell och i ett diagram. Dessutom visas de beräknade värdena för H15, H25 och standardavvikelsen för höjdkurvan. Det maximala värdet för standardavvikelsen när man går över till beståndsspecifikationen är 3.5. Om värdet på standardavvikelsen är över 2.5 bör man studera provträdens höjdvärden mycket noggrant. Minst tre provträd per trädslag krävs för att dessa beräkningar ska kunna utföras.
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Till beståndsspecifikation

Längst ner i Standin-fönstret hittar Du knappen Till beståndsspecifikation. Denna knapp skapar ett analysbestånd utifrån inv-filens data. Då Du trycker på knap​pen frågas: Vill Du använda inventeringsfilens 10 vanligaste kvalitetsgrupper?

 Svarar du:

· Ja så kommer analysbeståndets kvalitetsdata att anpassas till inventerings​filens 10 vanligaste kvalitetsgrupper. Rekommenderas i de fall Du har mätt provträd med kvalitetshöjder samt skapat ett analysbestånd utifrån en stm-fil, se kapitlet 3 Skapa ett bestånd utifrån insamlade stamprofiler från en skördare.

· Nej så kommer analysbeståndet att behålla det utseende som är angivet i Standins inställningar, se kapitlet Standins inställningar.

Analysbestånd

I Detta fönster specificeras förutsättningarna för ett analysbestånd. Från ett analysbestånd kan Du skapa stm-filer som motsvarar beståndet. Stamformen samt förekommande volymer för dessa stammar räknas fram med Edgren-Nylinders stamformsfunktion. Genom att trycka på knappen Ändra trädslag kan trädslagens namn ändras, gäller dock inte tall och gran som alltid är trädslag 1 respektive 2.

[image: image8.jpg][[® Analysbestand ~lofx
Antal stammar som genereras F Generoa stmier
Tall _Gran _Bjork Ovrlov Ovrbarr_Summa
0 [ 00 [ o [ o [ o om0

denite. Bestindsspeciaton | Beténdsivomaton | Stangeneiing |
Typhestand far diameterfrdelning
Tiadstog[Grn =] K02 ndrauidsiag & Hinta CE

Heidkurva & stamform  Dismeterfrdelning | Kyaitet | Stamfel |

Dianeteridehing

8 W 17 14 6 18 0 77 21 % 78 30 37 34
0 o020 120 20 100] 90 [60 [ 70 [ 60 [ 50 [40 [ 26 [ 10
| >
Mecesam[0Z5 b 03k DBR195en  Summa[10D % 3] Arpaseal surman
Totavobm 2990 mdtb 3370 mdsk HE17.7m

‘

2 4 6 5101214 1513 20 22 24 25 26 30 32 34 36 36 40 42 44 45 48 50 52 54 56 58 60
Diemeterkiass, om





Fönstret analysbestånd. Här visas diameterfördelningen för tall.

Fönstret Analysbestånd har fyra huvudflikar. (Identitet, Beståndsspecifikation, Be​ståndsinformation och Stamgenerering)

Identitet

Under denna flik visas filnamnet på analysbeståndet och datum då det sparades senast. Då du öppnar ett nytt analysbestånd så kommer filnamnet att vara NAMNLÖS#, Se kapitel Spara analysbeståndet.

Under Ursprung visas analysbeståndets eventuella ursprungsfil, d.v.s. har Du skapat analysbeståndet via en inventeringsfil så visas inventeringsfilens namn här. Du har möjlighet att öppna inventeringsfilen genom att trycka på den gula knappen till höger om filnamnet.

Beståndsspecifikation

Under denna flik bestäms utseendet på beståndet. Här finns fyras underflikar, Höjdkurva ( stamform, Diameterfördelning, Kvalitet och Stamfel. Varje underflik kan förses med typdata eller Du kan spara flikens innehål som typdata. Detta gör Du med knapparna Hämta och Spara i rutan Typbestånd för …… Rutans namn byts då du byter flik. Obs! Det är endast det valda trädslaget som spa​ras/hämtas.
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Typbeståndsrutan då fliken Höjdkurva ( stamform är vald.
Höjdkurva ( stamform

I denna underflik är definieras parametrarna:

· Region: Södra eller norra Sverige

· H25: Medelhöjden för ett träd med brösthöjdsdiameter 25 cm pb, m

· H15: Medelhöjden för ett träd med brösthöjdsdiameter 15 cm pb, m

· Standardavvikelsen för trädhöjden, m

· Medelformkvot: D60/D20 (Diameter vid 20 resp 60 % av trädets höjd.)

· Standardavvikelsen, formkvot

· Bark: Här anges barktjockleken med två barkparametrar. k1 och k2. Bark​tjockleken räknas ut med funktionen: Dubbelbarktjocklek = k1/100 + diam_mm*k2/10000 enligt VMRs anvisningar. Värdet k1=136 betyder att konstanten är 1,36 mm och k2=329 att faktorn är 0,0329 mm (per mm av stammens tjocklek). En tallstam på 20 cm i bdh har 1,36 + 200 * 0,0329 = 7,95 ( 8 mm dubbel bark i brösthöjd (motsvarar mellanbark). Dessa bark​parametrar är motsvarande barkparametrar som återfinns i en apt-fil (pris​lista för en skördare), se manualen Aptan i Timan 2. Istället för VMRs barkfunktioner kan även de på Skogforsk utvecklade barkfunktionerna användas. Denna funktion är att fördra om man använder StandIn för att värdera stående skog, t.ex. en stämplingslängd. 
Om Skogforsks funktion är aktiverad kommer inte barkparametrarna i bst-filen att utnyttjas. För att Skogforsks funktioner ska fungera väl skall man ange den ungefärliga latituden (breddgraden) varifrån de aktuella bestånden är hämtade.
Ingen information angående vilken barkfunktion som används sparas ner i stm-filen varför man även i Aptan måste ange vilken barkfunktion man vill använda se även avsnittet om StandIns inställningar.

· Stubbhöjd: Stubbens höjd kan definieras på två olika sätt, som en absolut höjd eller som en relativ höjd i förhållande till trädets totala höjd. Vid en värdering där volymerna skall jämföras med t.ex. Brandels volymfunktion bör stubbhöjden definieras som 1% av trädhöjden (Relativ stubbhöjd) eftersom det är så stubbhöjden definierats av Brandel. Vid en ren simulering av skördare där man försöker att likna dessa maximalt bör stubbhöjden sättas till 1 dm (Absolut stubbhöjd) då detta är den normala utgångspunkten i en skördare.
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Du kan generera H15, H25 och Standardavvikelsen för trädhöjden utifrån provträdsdata genom att trycka på knappen Skapa höjdkurva. Du får då upp ett separat fönster (se figuren nedan) där du matar in höjder och diametrar för samtliga provträd. Om så önskas kan man även göra en vägning av dessa data genom att till exempel ange volymvikten i kolumnen Volymjustering. Detta är särskilt viktigt om man t.ex. arbetar med en stämplingslängd där  en höjd finns angiven för varje diameterklass. Om man inte gör någon volymvägning i detta fall är risken relativt stor att de totala volymerna i StandIn inte stämmer överens med de volymer som beräknats i stämplingslängden, detta kan bero på att något olika höjdfunktioner används i StandIn respektive i stämplingslängden.
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Diameterfördelning

Här definieras parametrarna för brösthöjdsdiameterfördelningen. Diameter​fördelningen anges i 2 cm klasser 2, 4, 6…60 cm. Du skriver in antal stammar för varje klass.

Du kan modifiera antalet stammar genom att skriva in en önskad summa i ru​tan Summa och därefter trycka på knappen Anpassa till summan.

I rutorna Medelstam beräknas medelstammen för trädslaget. Såväl Medelstam som Totalvolym redovisas i både m3fub (u.b. t.o.m. diametern 50 m.m. u.b.) och m3sk (p.b. inkl topp). Volymerna beräknas med hjälp av Edgren-Nylinders stamformsfunktion, dessa skattningar av volymen kan skilja sig från volymskattningar med andra funktioner, t.ex. Brandels volymfunktion. Du kan även skriva in ett värde för medelstammen (m3fub) som då får till följd att diameterfördelningen skjuts till vänster eller till höger. Obs! Detta kräver att H25 och H15 är an​givna, se underfliken Höjdkurva ( stamform.
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Diameterfördelning för analysbeståndet i Standin

Kvalitet

Här definieras kvaliteten på stammarna. Till vänster i fliken finns de tillgängliga trädgrupperna. En trädgrupp är en grupp träd som har ett visst kvalitetsmöns​ter. T.ex. i bilden nedan visas att 66 % av träden skapas som trädgrupp A. Till höger i fliken visas kvalitetsmönstret för trädgrupp A. 
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Kvalitet för analysbeståndet i Standin

Trädgruppernas utseende (antal och dess kvalitetsmönster) kan bestämmas på tre sätt: 

1. Du har skapat analysbeståndet från en inventeringsfil och svarat Ja på frå​gan Vill Du använda inventeringsfilens 10 vanligaste kvalitetsgrupper? Se kapitlet Öppna en inventeringsfil.

2. Du har skapat ett nytt analysbestånd. Nu skapas de trädgrupper som är definierade i Standins inställningar, se kapitlet Standins inställningar.

3. Du har hämtat typbestånd för kvalitet. Nu skapas de trädgrupper som är definierade i typbeståndsfilen.

Att ange kvaliteten

Du anger kvaliteten genom att skriva in andel träd i procent för varje träd​grupp. Obs! Summan skall bli 100 %. 

För varje trädgruppsflik anger du även kvalitetshöjderna i procent, även här skall summan bli 100 %. Du kan även ange en standardavvikelse för varje kva​litetshöjd i procent. På så vis blir beståndet varierade, som i verkligheten.

Underfliken Stamfel

Här anges stamfelen (stamindikatorer i stm-filen).

[image: image14.emf]

Skador för analysbeståndet i Standin

Tabellen för stamindikatorer

I tabellen överst visas de stamindikatorer som Du har angivit i Standins inställ​ningar, se kapitlet Standins inställningar. I denna tabell anger Du: 

· Frekvensen stamfel kan varieras från 0 till 300 %. Anger du 50 % innebär det att vartantat träd får ett fel och 200 % innebär att varje träd får två fel.

· Startintervall i procent av trädhöjden. Inom detta intervall kommer skadans nedre del att slumpas ut. Obs! Indikatorn 101 rotröta skall ha startinterval​let 0 – 0 %.

· Utsträckning i dm: Här anges stamfelets utsträckning.

· Std.avvikelse i dm: Här anges standardavvikelsen för utsträckningen.

Observera att om du anger indikatorn för toppbrott (107) så exkluderas stamprofil ovan denna indikator.
Rutan Fördelning av: Stamfelet Rotröta (101) 

Här kan du dela upp rotrötan i 3 olika kvaliteter beroende av rötans omfattning i stammen. Du definierar gränserna för när prima massaved (gran) klassas ner till sulfatmassaved (barr) samt när sulfatmassaved klassas ner till brännved. De rekommenderade nivåerna för nedklassningen är 10% respektive 50% av ändytan (tolkning av dagens VMR-regler, 1-99). 
Då programmet har slumpat ut stamfelsindikatorn rotröta på ett träd kommer denna funktion att från rot lägga ut brännved (112), sulfatmassaved (111) och prima massaved (110). De olika indikatorernas utsträckning blir beroende av rötans relativa omfattning och gränserna som angivits enligt ovan. Du måste förbereda apt-filen med sortiment som tillåter dessa indi​katorer (kvaliteter) vid Aptan-körningen, se manualen Aptan i Timan 2.

Rutan Specialindikator för toppfel

Här kan du ange en valfri indikator som slumpas ut mellan två diametergränser på stammen. Normalt används denna funktion för att lägga skador i toppen

Du anger:

· Frekvens i procent för stamfelet (indikatorn)

· Startdiameter i mm: Startdiametern > Slutdiametern.

· Slutdiameter i mm: Startdiametern > Slutdiametern.

· Indikator 101 – 109 Normalt används indikatorn 106 (massaved). Se tabel​len för stamindikatorer i kapitlet Fliken Granska/redigera inv-data.

Beståndsinformation

Här finns det möjlighet att lägga till allmän information om beståndet.
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Beståndsinformation för analysbeståndet

Denna information sparas tillsammans med övrig stamdata i stm-filen och  används endast i Timan som en beskrivning av beståndet. Undantaget är areal​uppgiften som även används som uppräkningsfaktor vid simulering i Aptan, se manualen Aptan i Timan 2. Denna areal sparas även i prd-filen och presenteras under fliken sammanställning.

Areal för ett inventerat bestånd

Ofta skapar man ett analysbestånd (stm-fil) som motsvarar ett hektar skog. Fördelen är att simuleringen i Aptan går fortare. Aptan multiplicerar efter av​slutad simulering (en fråga kommer upp: Räkna upp prd-filen…) upp produk​tionsresultatet med arealuppgiften så att resultatet motsvarar hela beståndets areal.
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Aptans dialogrutan för att räkna upp prd-filen. Här skriver Du in arealuppgiften.

Då inventeringsmetoden cirkellyte- eller linjeinventering används skapas auto​matiskt ett analysbestånd motsvarande ett hektar skog. Vid totalstämpling mot​svarar analysbeståndet hela beståndet och man svarar Nej i Aptans dialogruta Räkna upp prd-filen…
Stamgenerering

Denna flik används för att ange filnamnet på stm-filen.

Tips! Använd knappen till höger om filnamnsrutan.
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Fliken Stamgenerering i analysbeståndet.

Du kan även ange ”brus” för stammen. Stamformen beräknas med Edgren-Nylinders stamformsfunktion. Stammarna blir lätt alltför jämna (släta) om inget brus läggs på. Bruset gör att stammarna blir mer ojämna och lik de som regi​streras i skördarna. Du kan lägga på två olika brusfunktioner:

· Brusa stammen (allmänt brus över hela stammen). Ger ett svagt brus (stammen blir ojämn) över hela profilen. Rekommenderas.

· Extra brus i toppen. Ger ett kraftigare brus (hack) för stamprofilens topp.

Att skapa stm-filen

Då flikarna för analysbeståndet är ifyllda (viktigast är att flikarna Beståndsspecifi​kation och Stamgenerering är ifyllda) är Du redo att skapa stm-filen.

Tryck på knappen Generera stm-fil som Du hittar högst upp till höger i fönst​ret Analysbestånd.
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Spara analysbeståndet

Du sparar Analysbeståndet genom Timans Spara eller Spara som… som finns på Arkiv-menyn. Filnamnet skall sluta på bst (t.ex. trakt37.bst).

Öppna ett analysbestånd

Du öppnar ett analysbestånd från menyn Verktyg ( Standin ( Öppna sparat analysbestånd.
Filtyperna för ett analysbestånd

Ett analysbestånd byggs upp av flera filtyper, se tabell nedan. Bst-filer innehål​ler hela analysbeståndet och de övriga innehåller delmängder av ett analysbe​stånd. Alla filtyperna som beskrivs här är s.k. binär-filer till skillnad från Stan​ForD-filer. Dessa binärfiler kan endast läsas av Standin.

Tabell för analysbeståndets binärfiler

	Filtyp
	Beskrivning

	.bst
	Analysbestånd. Innehåller att data för att analysbestånd.

	.bth
	Höjdkurva & stamform för tall

	.bgh
	Höjdkurva & stamform för gran

	.blh
	Höjdkurva & stamform för löv

	.boh
	Höjdkurva & stamform för övrigt

	.btd
	Diameterfördelning för tall

	.bgd
	Diameterfördelning för gran

	.bld
	Diameterfördelning för löv

	.bod
	Diameterfördelning för övrigt

	.btk
	Kvalitet för tall

	.bgk
	Kvalitet för gran

	.bts
	Stamfel för tall

	.bgs
	Stamfel för gran


Begränsningar för analysbeståndet

Diameterklass, 
minsta tillåtna:
2 cm

största tillåtna:
60 cm

Stamantal, 
maximalt antal:
9999

Medelhöjd (H25), 
minsta tillåtna:
10 m

största tillåtna:
30 m

   Standardavvikelse (H25), 
minsta tillåtna
0 m

största tillåtna:
5 m

Rotröta m m
 
största tillåtna per typ:
300 %

   Utsträckning
(dm)

största tillåtna
50 dm

   Standardavvikelse 
(dm)

största tillåtna:
50 dm

(Ett träd kan ha flera fel per feltyp och fel av olika typ. Upp till 300 % får anges per feltyp.)
Datasamlare

En datasamlar (t.ex. dataklave) kan kopplas till Timan 2.1 för att underlätta datakommunikationen till/från datasamlaren. För att göra detta måste Du ha programvara för Din datasamlare. Du kan utnyttja denna funktion för att bl.a. hämta inv-filer från klave till hårddisken. Installera programvaran för Din data​samlare och ange den sedan datasamlarens programfil för Timan under menyn Inställningar, se nedan.

Inställning

Menyn Verktyg ( Datasamlare ger följande menyval.
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Datasamlaren inställd för Haglövs kommunikationsprogram för Mantaxklaven.

Här anger Du filnamnet för Din datasamlare. I bilden ovan används Haglöfs WinMC (programnamnet är Winmc.exe).

Har Du version 1.5 eller senare av WinMC bör Du bocka för rutan WinMC version 1.5 för att utnyttja WinMC fullt ut. Ange Com-port och Baud, se Hag​lövs manual för WimMC.

Starta

Då Du har ställt in Din datasamlare under Verktyg ( Datasamlare ( Inställningar kan Du starta datasamlaren under Verktyg ( Datasamlare ( Starta (Du kan även använda tangenten F12).

WinMC version 1.5 eller senare.

Har Du angivit WinMC version 1.5 under datasamlarens inställningar kommer följande bild upp.
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Fönstret för Starta – WimMC (version 1.5 eller senare).

Här anger Du Inventeringsfil (inv) samt Filnamnet för filen som hämtas från klaven. Använd Bläddra knappen för att ange filnamnet. Därefter trycker Du på OK. Nu startas kommunikationsprogrammet (WinMC) som väntar på att klaven skall sända data. Utför sänd data från klaven och vänta….

Skapa en sammanslagen stm-fil

Funktionen för att skapa en sammanslagen stm-fil ligger i verktyget Aptan. Aptan kräver en kod för att kunna köras skarpt men denna funktion kan även användas i demoläget. Öppna Aptan på menyn Verktyg ( Aptan ( Ny Aptan. Får Du fram dialogruta Registrering av Aptan så tryck på knappen Demo.

I Fönstret Aptan trycker Du på knappen Välj stm-filer… Välj de stm-filer Du vill slå samman till en sammanslagen stm-fil, se bilden nedan. Tryck på knap​pen öppna och Du får frågan: Vill Du sammanföra valda filer?. Svar Ja och Du får en ny dialogruta där Du skall ange det nya filnamnet för summa stm-filen.
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Du väljer flera stm-filer genom att trycka på shift-tangenten samtidigt som Du markera filnamnen med vänster musknapp.

Standins inställningar

Här ställer Du in grundinställningar för Standin (menyn Verktyg-StandIn-Inställning). Inställningsfönstret innehåller tre flikar: Stamform & bark, Kvalitet samt Indikatorer.

Ändringar vad gäller StandIns inställningar påverkar enbart nya körningar med StandIn. Man kan alltså inte göra förändringar i redan skapade beståndsfiler med hjälp av inställningarna. 

Stam & bark

Här ställer Du in grundvärden för analysbeståndets

· Region

· Fromkvot för tall och gran

· Aktuell barkfunktion.

Dessa värden används då Du skapar ett nytt analysbestånd. Se även kapitlet Analysbestånd (  Underfliken Höjdkurva ( stamform.
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I StandIn är det möjligt att använda två olika typer barkfunktioner, VMR respektive Skogforsk. Vid värdering av stående skog då man önskar att efterlikna den inmätta volymen bör Skogforsks funktion användas. Vid analyser då man vill efterlikna skördaren maximalt bör VMRs funktioner användas då dessa är de av skördarna använda beräkningssättet. Om Skogforsks funktion är aktiverad kommer inte barkparametrarna i bst-filen att utnyttjas. För att Skogforsks funktioner ska fungera väl skall man ange den ungefärliga latituden (breddgraden) varifrån de aktuella bestånden är hämtade.

Obs, ingen information angående vilken barkfunktion som används sparas ner i stm-filen varför man även i Aptan måste ange vilken barkfunktion man vill använda.

Kvalitet

Här ställer Du in analysbeståndets kvalitetsgrupper och dess kvalitetsmönster. Se även kapitlet Analysbestånd ( Underfliken Kvalitet.

Bilden nedan visar att fyra stycken trädgrupper har definierats (grupp A – D) och att dess kvalitetsmönster är från roten räknat Grupp A: 1, 3 och 2, Grupp B: 3, 4 och 2, Grupp C: 4, 3 och 2 samt Grupp D: 4 och 5. Du kan max ställa in 10 trädgrupper samt varje trädgrupp kan ha max 10 kvaliteter.
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Standins inställningar flik Kvalitet.
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En bild på trädgrupp A enligt inställningar ovan.

Indikatorer

Här ställer Du in vilka stamfel som normalt skall skapas i analysbeståndet. Se kapitlet Analysbestånd ( Underfliken Stamfel.
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Standins inställningar flik Indikatorer. Här har 5 stycken indikatorer definierats.

Du ställer in nummer för indikatorn (se tabellen nedan), namn (fri text), ut​sträckningen för indikatorn (stamfelet) i dm samt standardavvikelse för ut​sträckningen i dm.

Tabell över giltiga indikator definierade av StanForD

	Kod
	Beskrivning

	101
	Rotröta 

	102
	Skada

	103
	Tvärkrök

	104
	Långkrök

	105
	Kvalitetsgräns (används normalt inte)

	106
	Massavedskvalitet

	107
	Toppbrott

	108
	Tjurved

	109
	Övrigt/orsak ej angiven (används normalt inte)

	110
	Egendefinierad (används normalt inte)

	111
	Toppröta


Trädslagsnamn

Här ställer Du in vilka namn respektive trädslagkoder (nummer) som normalt skall skapas i analysbeståndet. Se kapitlet Analysbestånd ( Underfliken Trädslagsnamn.
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