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Uppskattningar av effektiv populationsstorlek hos
skandinavisk varg

Har foljer en sammanstalining av kunskapslaget kring effektiva populationsstorleken N, och dess
kvot i forhdllande den verkliga populationsstorleken (N,/N) i den skandinaviska
vargpopulationen

Totalt tre férsok har gjorts for att uppskatta N, och (N,/N):

1) Foérandring av heterozygoti med VORTEX

I Andrén (2006) bygger uppskattningen av Ne och kvoten N,/N péa data fran en stokastisk
individbaserad populationsmodell simulerad i programmet VORTEX (Lacy 1995). | modellen féljs
individers livshistoria genom flera generationer. Genom att ge individerna i startpopulationen en
genotyp bestdende av tva unika alleler kan varje individs genetiska bidrag till ndstkommande
generation uppskattas. Da en individ bar pa tva olika alleler sags den vara heterozygot.
Heterozygotin H, i en population ar andelen individer som ar heterozygota i generation t. Med en
heterozygoti H, = 1 i startpopulationen kommer H; < 1 i en isolerad andlig population p.g.a s.k.
genetisk drift. Graden av forlust beror pa den effektiva populationsstorleken sa att
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da Hy=1. Genom att registrera H, i VORTEX gick det alltsa att uppskatta N, genom
nedanstaende ekvation
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| Andrén (2006) anvandes fem olika VORTEX-modeller med olika tillvaxtakt A (1.06, 1.09, 1.15,
1.22 samt 1.32), alla enligt beddmning realistiska fér den skandinaviska vargpopulationen.
Individers livshistoria simulerades under en 100-arsperiod, dar startpopulation bestod av 50
individer och "carrying capacity” var 200 individer. En av produkterna fran VORTEX, foérutom H,
var generationstiden, vilket innebar att antalet generationer t kunde uppskattas.

Simuleringen visade att kvoten N./N- varierade mellan 0.34 och 0.35 och paverkas alltsa lite
av de olika tillvaxttakterna i simuleringen. | en tidigare liknande analys i VORTEX av Johansson
och Ebenhardts (1996) gjordes 12 olika modeller som varierade i livshistorie-egenskaper och
kvoten N,./N- varierade d& mellan 0.26 och 0.41.

2) Forandring i inavel med individbaserad populationsmodell anpassad till skandinavisk varg i
synnerhet

Par Forslund (2009) anvande sig av en individbaserad populationsmodell som integrerar
demografi och genetik. Att modellen ar individbaserad innebéar att simulerade individer oljs fran
fodsel till d6d. De simulerade individerna har kénda slaktskap (och inavelskoefficienter) och
denna egenskap bestammer kullstorleken i enlighet med Liberg et al (2005). Ingadngsvarden, som
Overlevnad, reproduktion, livsstadiernas fordelning, baseras pa empiriska data fran radiomarkta
djur.

| en isolerad population 6kar inaveln i relation till den effektiva populationsstorleken N,, enligt:
AF = 1/2N,
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dar AF ar forandringen i inavelkoefficienten fran en generation till ndsta. Om AF &r kand i en
isolerad population mellan generationer gar det alltsa att uppskatta N,. | Forslund (2009)
anvandes scenarier som byggde pa simuleringen av individer i en population utan invandring, en
beskattning pa 5 % och en maxpopulation N = 230 respektive N = 400. Okningen i inavel fran ar
till ar registrerades under en 80-ars period. Férandringen av inaveln mellan ar 20 och ar 100 (da
populationerna lag vid maxpopulation) registreadeses och
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for ar t. Multipliceringen med 5 &r en approximering av generationstiden eftersom AF ska
motsvara foréandringen av inaveln mellan generationer (och inte ar). Simuleringen visade att
kvoten N,/N = 0.24 oberoende av populationsstorleken da N, = 55 vid den mindre populationen
(N =250) och N, =97 vid den stdrre (N = 400). Variation i N,/N-kvoten mellan olika
simuleringar visade pa en ungefarlig standardavvikelse pa 0.3 (Forslund pers. komm.)

3) Genetisk drift utifran mikrosatelliter

| Bensch et al (2006) uppskattades den effektiva populationsstorken N, utifran den genetiska
variationen (allelfrekvenserna) pa 31 mikrosatellitmarkdrer hos vargar fédda mellan 1991 och
2002. Metoden bygger pa att uppskatta den genetiska driften, d.v.s. forslusten av genetisk
variation mellan generationer beroende pa storleken av N,. Uppskattningen gjordes i programmet
NeEstimator, genom anvandandet av mikrosatellitgenotyper frdn 88 individer fran sex
cohortklasser (se figur 1 i Bensch m.fl. (2006)). Om N, féréandras Over tiden aterges det
harmoniska medelvardet pa N, Over tiden i NeEstimator (Waples 1989). Metoden bygger pa
antaganden om icke-Gverlappande generationer, avsaknad migration, ingen selektion och att
alleler inte muterar. Modellen har dock visat sig vara robust mot dverlappande generationer
forutsatt att de demografiska parametrarna ar stabila 6ver tiden. Om sa inte ar fallet forvantas
uppskattningen av N, underskattas.

Med NeEstimator uppskattades N, till 45.6 och det 95-procentiga konfidensintervallet varierade
mellan 20.4 och 181.2. | enlighet med figur 1 i Bensch m.fl. (2006) var det haromiska medelvarde
pa populationsstorleken N = 41.2. Detta skulle innebara att kvoten N./N = 1.1 och att det 95-
procentiga konfidensintervallet var mellan 0.49 och 4.40. | Jansson m.fl. (2012) gjordes
likande analyser pa den finska vargpopulationen. Analysen visade pa en stor variation i N,/N
mellan olika tidsperioder, med hdga varden da population tillvaxte och lagre varden da
populationsstorleken minskade.
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