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Sammanfattning

o Att studera vilda populationer dir
skygga individer ror sig Gver stora
omraden ir svirt. Uppskattningar av
grundliggande fakta, sisom antal, kons-
fordelning eller reproduktionsmonster, ar
darfor ofta osikra.

* Nya genetiska metoder kan forbittra
noggrannheten i dessa uppskattningar
eftersom genetiska prover ir relativt enkla
att samla in och ofta innehéller en mingd
information om enskilda individers
hirkomst, beteenden och fortplantnings-
framging.

* Genetiska prover kan samlas in direkt
fran individen eller frin spir som limnas
av individen 1 naturen (t. ex. bettytor,
hartussar, avtoéring). Det senare alternati-
vet 4r ofta snabbt och enkelt.

e Ur dessa prover utvinns DNA (arvs-
massa) som kan anvindas for individ-
igenkinning. Sedan kan fingst-iter-
fangstalgoritmer eller sliktskapsanalser
anvindas fOr att svara pa hur manga djur
som finns 1 populationen, hur de anvin-
der landskapet och andra beteenden.

Inledning

Denna text amnar ge en Oversikt av hur
genetik kan anvindas for att 6vervaka
vilda populationer. Hir beskrivs kortfat-
tat genetikens historia och grunder, samt
torutsittningar och metoder for genetiska
analyser, provinsamling, laboratorieanaly-
ser och berikningar. Denna text ir endast
tankt att ge en Oversiktlig bild av hur ge-
netik kan anvindas fOr att svara pa frigor
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av intresse inom forvaltningen. Beroende

pa fragestillning och Gvriga forutsitt-
ningar krivs vanligen sirskilda hinsyn,
insamlingsstrategier och skriddarsydda
analyser. Principerna for genetisk Sver-
vakning skiljer sig dock inte frin annan
typ av inventering. Prover bor samlas in
sa att de utgor ett representativt urval av
den population som 6nskas studeras och
analyserna ska innehilla uppskattning av
tillforlitligheten och kvalitetskontroller.

Genetiska analyser 4r 1 grunden base-
rade pd mitningar av genetisk variation
hos individer. En individs genetiska
material dterfinns i cellkirnan, samt i
cellens mitokondrier (dir cellens energi
produceras). Genetiska analyser baserar
sig pd mitningar av utvalda delar av den
genetiska variationen. Vilka delar som
undersoks beror helt pa fragestillningen.

Ibland vill man undersoka faktiska for-
indringar 1 forekomsten eller uttrycket
av nigon viktig gen (del av arvsmassan
som uttrycks). I andra fall anvinds den
genetiska informationen som en markor

1 syfte att identifiera individer eller mita
icke-genetiska processer. Aven om nya
tekniker stindigt 6kar upplosningen och
mingden genetisk data som kan analyse-
ras dr vii grunden intresserade av att fi
ett matt pa den genetiska variation hos
individer. Genetiska data innehiller ocksa
flera lager av information vilket gor den
sarskilt virdefull (art, population, individ,
och hirkomst).

En individs genetiska uppsittning ir ett
resultat av tva individers parning, vilket
gor att vi kan anvinda den for att bygga
upp populationens sliktskapsforhillanden
och mita demografiska processer. Den
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genetiska strukturen 1 en population (och
hos individer) 4r ocksa resultatet av mer
overgripande processer sisom spridnings-
monster och ekologiska térhillanden,
som darfor kan uppskattas med hyjilp av
genetiska data.

Slutligen paverkas ocksa delar av indivi-
ders och populationers genetiska variation
av pagdende selektions- och evolutions-
processer. Den genetiska sammansitt-
ningen 1 en naturlig population paverkas
saledes av en rad, ofta samverkande,
processer dir minsklig paverkan kan vara
en viktig del. Mitningar av denna gene-
tiska variation och var kunskap om hur
gener nedirvs och vad som paverkar deras
utbredning i naturliga populationer ger
oss darfor ett mycket anviandbart verktyg
for att ta fram information av nytta for
forvaltningen.



Egna anteckningar =

Begrepp och definitioner

DNA (deoxyribonukleinsyra) Den molekyl som
héller majoriteten av en individs
DNA.

Gen en bit DNA som uttrycks, vanligen ett protein.

Genotyp ar en individs genetiska egenskaper i form
av DNA.

Genotypa 8r att bestdmma en individs genetiska
egenskaper.

PCR DNA-syntetisering. Ett satt att amplifiera
(mangfaldiga) utvalda delar av en
individs DNA for att fa ut det i ett
format och i tillracklig koncentration
for att kunna analysera.



Historik

Trots att funktionen och strukturen hos
DNA till stora delar var kind redan pa
1950-talet, drojde det till 1980-talets mitt
innan PCR uppfanns vilket revolutione-
rade mojligheterna till genetiska analyser.
Ungefir 10 dr senare borjade de forsta
artiklarna med genetiska analyser av vilda
populationer dyka upp. Tidiga exempel
anvinde enkla mitningar av populatio-
ners genetiska struktur och variation.
Men eftersom genetisk struktur och va-
riation pdverkas av minga olika faktorer
var dessa resultat ofta av begrinsat virde
for forvaltningen. Inte heller mer avan-
cerade populationsgenetiska modeller for
berikning av spridning och populations-
storlek dr sarskilt anvindbara eftersom

de bygger pa antagandet om jamvikt

over ling tid, vilket gor att de fungerar
daligt for fragestillningar 6ver de kortare
tidsramar som forvaltningen vanligen

ir intresserade av (Palsboll et al. 2013).
Forst nir genetiska metoder anvindes

for att identifiera individer (t.ex. genom
icke-invasiv insamling av avforing), ofta 1
kombination med fingst—aterfingstberak-
ningar blev nyttan for forvaltningen mer
pataglig. Nya bittre genetiska metoder
och minskade kostnader driver nu en
utveckling mot individbaserade metoder
for berikning av demografiska parametrar
pa individ och populationsnivi som ir
limpliga for processer som sker 6ver korta
tidsrymder (t. ex. effekter av jaktuttag
eller spridningsmonster).
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Beskrivning av metoden

Forekomst av DNA

DNA iterfinns 1 samtliga vivnadstyper som

hud, har, eller muskulatur och kropps-
utséndringar som urin, avforing eller saliv.
Aven gammalt material innehiller ofta
anvindbart DNA. Insamlat material bor
konserveras med hjilp av kemikalier eller
liga temperaturer (ligre an —20 grader).

Insamling av prov

Kontaminering av prover maste férhindras
genom korrekt provtagningsmetodik och
sterilisering av utrustning mellan prover.
Vid provinsamling krivs engangsartiklar
eller utrustning som kan steriliseras exem-
pelvis genom avbrinning, samt behallare
for prov som till exempel kuvert eller
provror av plast.

Provinsamling

Genetiska prov kan insamlas under alla
forhallanden, under alla tider pa aret. Filt-
personal bor utbildas 1 sterilteknik for att
undvika kontaminering av prover.

Prov mirks med unikt nummer. Eftersom
manga konserveringsvitskor (t. ex. etanol)
16ser upp mirkpennor bor provnummer
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ocksa ristas in 1 provroret. I en databas
registreras provtyp/djurart, provtagnings-
lokal, samt datum. Beroende pa provtyp
och syfte kan dven demografisk och annan
information registreras, som habitat och
miljobetingelser.

Rapporteringsprotokoll beror 1 hog grad
pa typ av prov och frigestillning. I de fall
prover ir instabila eller analys och dter-
koppling skall ske snabbt maste en eftektiv
distributionskedja (i vissa fall med frysta
prover) etableras. I andra fall kan prover
mellanlagras vid insamlande enhet f6r

att med regelbundna intervall skickas till
laboratorium.

Analys av genetiska data kriver ofta sir-
skild programvara. Vissa fragestallningar
besvaras genom enkla berikningar. Minga
analyser och tolkning av resultat kriver
dock viss vana av att arbeta med genetiska
mjukvaror och statistik.

Provinsampling sker limpligast 1 darfor
avsedda behillare (men ir inte nédvin-
digt). Kan vara svart att artbestimma
provmaterial 1 filt, vilket leder till on6-
diga analyskostnader. Analyserna kriver
tillging till laboratorium och sirskild
utrustning.

Exempel

Eftersom en tjur kan beticka flera kor

sa kan antalet tjurar i en population 1
teorin vara ligre 4n antalet kor utan att
populationens reproduktionstakt paverkas
negativt. Men sannolikt fir antalet tjurar
inte bli for ligt. Antalet reproduktivt
framgingsrika tjurar i en population ir en
forvaltningsfriga som inte kan besvaras
utan genetiska analyser. FOr att svara pa
fragestillningen finns ett par alternativ: 1)
fragan kan angripas utanfor jaktsisongen
genom insamling av spillning, eller 2)
under jaktsisongen finns mojligheten att
ta in vivnadsprover frin samtliga dlgar
som skjuts.

Alternativ 1
(Genetisk analys av spillning)

Om vi viljer att samla in spillning bor vi
strava efter ett insamlingsprotokoll som
gor att vi fir med sa minga individer som
mojligt. I omraden med fler dlgar bor in-
samlingen siledes vara mer intensiv. Antalet
prover skall vara flera ginger storre 4n

det forvintade eller kinda antalet indivi-
der (en del individer kommer siledes att
forekomma med fler 4n ett prov). Proverna
analyseras sedan och genotyp (individens
genetiska profil) och kon bestims. Genom
sliktskapsanalyser kan ett slakttrad Gver
populationen skapas. I detta slikttrid kom-
mer en del tjurar att kunna identifieras som
fader till kalvar. En del tjurar kommer dir-

emot att sakna avkomma och en del kalvar
kommer inte att ha nigon fader. Det senare
fallet dr givetvis omojligt och beror pa att
vi misslyckats med att samla in prov frin
vissa tjurar. Det foregiende fallet kan bero
pa att tjuren helt enkelt inte lyckats para sig
framgangsrikt, men kan ocksi bero pi att vi
helt enkelt missat att fi med nigon av tju-
rens kalvar. Vi stills ddrfor infor problemet
att uppskatta hur manga individer vi missat
innan vi kan bedéma hur komplett slikt-
tradet 4r. Eftersom vi samlat in miangder

av prover si forekommer en del individer 1
flera prover. Vi kan darfor gora en fingst-
iterfingstanalys av dessa prover for att
uppskatta hur stor populationen egentligen

ar och hur manga individer vi dirfér missat.

Denna information kan sedan anvindas for
att stodja slaktskapsanalyserna.

= Beskrivning av metoden
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Alternativ 2
(Genetisk analys av féllda algar)

Insamling av vivnad fran skjutna il-

gar har férdelen att vi kan uppskatta
ilder (nagot som ir svart att gbra genom
spillningsanalys). Eftersom sliktskapet
mellan foérilder och avkomma dr symme-
triskt gar det bara att bestimma vilket av
proven som ir forilder och vilket som ir
avkomman om vi lyckats ta prov pa bada
foraldrarna eller om vi vet vilken individ
som dr dldst. Nackdelen 4r att en mindre
del av populationen kan genotypas och att
det blir svart att uppskatta hur stor del av
populationen som skjutits. Uppskattning-
en av andelen tjurar som avlat kalvar blir
beroende pa hur stor del av kalvarna som
skjutits. Enkelt uttryckt: om endast hilf-

9



ten av kalvarna skjutits maste vi korrigera
genom att dubbla uppskattningen av anta-
let tjurar som fortplantat sig. Till skillnad
fran det foregdende alternativet, ricker
det inte att anvinda endast vivnadspro-
ver fran skjutna dlgar fOr att svara pa var
friga, utan kompletterande information
over andelen skjutna kalvar krivs innan vi
kan dra nigra egentliga slutsatser.

Sammanfattning

Eftektiv forvaltning kriver goda kunska-
per om den population om skall forvaltas.
Att mita populationsstorlek, reproduk-
tion eller hur en population reagerar
pa ekologiska forindringar eller jakt ar

dock allt annat dn enkelt. Flera olika
typer av inventeringsmetoder anvinds
for narvarande inom ilgférvaltningen
(spillningsanalys, avskjutningsstatistik).
Genetiska metoder har anvints 1 begrin-
sad omfattning. Analyser av DNA kan
vara ett mycket effektivt sitt att overvaka
populationer och studera processer som
annars vore mycket svira att undersoka.
Genetiska data skulle dirfor utgora ett
mycket viktigt komplement till Gvriga
inventeringsdata. I takt med att genetiska
analyser blivit allt enklare att utféra, och
kostnaden minskat, har anvindandet av
genetiska metoder inom forvaltning av
vilda populationer 6kat. Fortfarande krivs
dock sirskild utrust-
ning, vilket gor att

genetisk Overvakning kriver samarbete
med ett forsknings- eller uppdragslabo-
ratorium. Trots denna begrinsning har
DNA flera egenskaper som gor genetiska
analyser till ett attraktivt verktyg inom
forvaltningen.

En individs DNA (arvsanlag) ir resultatet
av fortplantning mellan en hane och en
hona. Eftersom vi vet hur arvsanlag ned-
irvs genom generationer kan vi anvinda
denna kunskap for att mita processer pa
individ och populationsniva (t. ex. fort-
plantningsframging, spridningsmonster,
populationsdynamik, osv.). Arvsanlaget
ir ocksd unikt (undantaget endggstvil-
lingar) och bestindigt (ofta dven
efter doden) vilket gor det till ett
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utmirkt, och permanent, mirke for indi-
vidigenkidnning. Slutligen kan vi utvinna
DNA ur en mingd olika killor (t. ex. hir,
avtoring, vivnad, horn), vilket gor att vi
kan samla in material utan att ens behéva
hitta djuret.

Kvalitetssakring av analyser
Eftersom alla matningar innehéaller en viss
oséakerhet, ar denna alltid viktig att un-
derséka. Aven genetiska data innehaller

fel, sarskilt om den utvunnits ur material
som innehéller sma mangder DNA eller
féroreningar som stér amplifieringen (t. ex.
avforing). Om dessa fel underskattas kan
det leda till felaktiga slutsatser (Creel et

al. 2003). Genom att kéra prov upprepade
ganger kan forekomsten av fel bestammas.
Sannolikhetsberakningar anvandas sedan for
att ta reda pa den forvantade férdelningen
av fel for att sakerstalla att dessa inte leder
till genotyper som misstas for att vara unika
individer.

Figur 1. Heldragen linje visar fordelningen av antalet
felaktiga markérer per individ. Streckad linje anger

antalet forvintade skillnader mellan individer.

Ur figuren ovan kan utlésas att antalet fel
per individ inte beréknas Overskrida sex, och
att minst sju skillnader per individ forvantas
(&ven mellan nara slaktingar). Detta gér att
genotyper fran samma individ enkelt identi-
fieras med hog sakerhet &ven om dom inte
dverensstammer perfekt.




Forslag pa fordjupnings-/kompletterande lasning

Andersson, A-C, Andersson, S. & Lonn, M. 2007. Genetisk variation hos
vilda vaxter och djur i Sverige: En kunskapsdversikt om svenska arter
och populationer, teori och undersékningsmetoder. Naturvardsverket.

ISBN 91-620-5712-X.pdf, ISSN 0282-7298

Danell, K. & Bergstrém, R. (red). 2010. Vilt, manniska, samhalle.
Liber. ISBN 978-91-47-09418-9

Creel, S, G. Spong, J. L. Sands, J. Rotella, J. Zeigle, L. Joe, K. M.
Murphy and D. Smith (2003). "Population size estimation in Yellowstone
wolves with error-prone noninvasive microsatellite genotypes.”
Molecular Ecology 12(7): 2003-2009.

Palsboll, P. J., M. Z. Peery, M. T. Olsen, S. R. Beissinger and M. Berube

(2013). "Inferring recent historic abundance from current genetic
diversity.” Molecular Ecology 22(1): 22-40.

12

Forfattare

Goran Spong, universitetslektor,

institutionen for vilt, fisk och miljo, SLU, Umea.

goran.spong@slu.se

|da-Maria Blahed, fil. dr,

institutionen for vilt, fisk och miljo, SLU, Umea.

ida-maria.blahed@slu.se

Helena Konigsson, forskningsingenjor,

institutioner for vilt, fisk och miljo, SLU, Umea.

helena.konigsson@slu.se

13



