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där ∆ܨ är förändringen i inavelkoefficienten från en generation till nästa. Om ∆ܨ är känd i en 
isolerad population mellan generationer går det alltså att uppskatta ௘ܰ. I Forslund (2009) 
användes scenarier som byggde på simuleringen av individer i en population utan invandring, en 
beskattning på 5 % och en maxpopulation N = 230 respektive N = 400. Ökningen i inavel från år 
till år registrerades under en 80-års period. Förändringen av inaveln mellan år 20 och år 100 (då 
populationerna låg vid maxpopulation) registreadeses och  

ܨ∆ ൌ
௧ܨ െ ௧ିଵܨ
1 െ ௧ܨ

ൈ 5 

för år t. Multipliceringen med 5 är en approximering av generationstiden eftersom ∆ܨ ska 
motsvara förändringen av inaveln mellan generationer (och inte år). Simuleringen visade att 
kvoten ࢋࡺ ࡺ ൌ ૙. ૛૝⁄  oberoende av populationsstorleken då ௘ܰ ൌ 55 vid den mindre populationen 
(ܰ ൌ 250) och ௘ܰ ൌ 97 vid den större (ܰ ൌ 400). Variation i ௘ܰ ܰ⁄ -kvoten mellan olika 
simuleringar visade på en ungefärlig standardavvikelse på 0.3 (Forslund pers. komm.)  

 

3) Genetisk drift utifrån mikrosatelliter  
I Bensch et al (2006) uppskattades den effektiva populationsstorken ௘ܰ utifrån den genetiska 
variationen (allelfrekvenserna) på 31 mikrosatellitmarkörer hos vargar födda mellan 1991 och 
2002. Metoden bygger på att uppskatta den genetiska driften, d.v.s. förslusten av genetisk 
variation mellan generationer beroende på storleken av ௘ܰ. Uppskattningen gjordes i programmet 
NeEstimator, genom användandet av mikrosatellitgenotyper från 88 individer från sex 
cohortklasser (se figur 1 i Bensch m.fl. (2006)). Om ௘ܰ förändras över tiden återges det 
harmoniska medelvärdet på ௘ܰ över tiden i NeEstimator (Waples 1989). Metoden bygger på 
antaganden om icke-överlappande generationer, avsaknad migration, ingen selektion och att 
alleler inte muterar. Modellen har dock visat sig vara robust mot överlappande generationer 
förutsatt att de demografiska parametrarna är stabila över tiden. Om så inte är fallet förväntas 
uppskattningen av ௘ܰ underskattas. 

Med NeEstimator uppskattades ௘ܰ till 45.6 och det 95-procentiga konfidensintervallet varierade 
mellan 20.4 och 181.2. I enlighet med figur 1 i Bensch m.fl. (2006) var det haromiska medelvärde 
på populationsstorleken ܰ ൌ 41.2. Detta skulle innebära att kvoten ࢋࡺ ࡺ ൌ ૚. ૚⁄  och att det 95-
procentiga konfidensintervallet var mellan 0.49 och 4.40. I Jansson m.fl. (2012) gjordes 
likande analyser på den finska vargpopulationen. Analysen visade på en stor variation i ௘ܰ ܰ⁄  
mellan olika tidsperioder, med höga värden då population tillväxte och lägre värden då 
populationsstorleken minskade. 
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