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Forord

Att vara adaptiv dr att anpassa sig till nya
forhallanden. Adaptiv forvaltning ir ett
koncept och férhallningssitt som fatt allt
storre betydelse 1 den svenska naturresurs-
hanteringen. Den traditionella forvalt-
ningen har i allminhet tagit mer hinsyn
till minniskans och sambhillets intressen
in till de forhillanden som naturen och
minniskan 1 kombination ger. Nir det
sedan sker forindringar i samhillet eller

1 naturen reagerar forvaltningen ofta for
lingsamt. Adaptiv dlgforvaltning utgar
fran att resursen ilg och dess omgivning
indras hela tiden. For att en adaptiv dlg-
forvaltning ska fungera krivs att tydliga
mal sitts. [ den nya dlgforvaltningen ar
det framforallt dlgforvaltningsgrupper
och viltférvaltningsdelegationer som sit-
ter mil som den adaptiva forvaltningen
styr emot. For att kunna sitta tydliga
mal krivs sjalvklart kunskap om systemet
ilg-minniska—milj6. I dlgforvaltningen
styr vi minniskor, med hjilp av bland an-
nat jakt och skogsbruk, mot uppsatta mal.
For att ha uppsikt 6ver vad som hinder
och hur tillstindet ir 1 systemet dlg—min-
niska—milj6 kravs bra data, som har
insamlats med metoder som ir testade och
verifierade for dlgforvaltningen.

Sedan 1939 har vi frimst anvint avskjut-
ningsdata for att lisa av hur vi ligger till
1 dlgforvaltningen. I takt med att dlgpo-
pulationerna 6kade efter andra virlds-
kriget 6kade ocksa behovet att ha bittre
kontroll 6ver situationen. Ett omfattande
metodutvecklingsarbete inleddes redan

under 1960-talet och har sedan fortsatt
vad giller nigra av de metoder som idag
regelmissigt anvinds, dock inte syste-
matiskt pd alla nivier. Med ett 6kat antal
ilgar paverkades minniskorna i allt hogre
grad. Det blev storre jaktuttag, fler tra-
fikolyckor och storre paverkan pa areella
niringar sisom jord- och skogsbruk. I
slutet av 1970 var det tydligt att vi inte
kunde folja dlgpopulationens utveckling
med hjilp av enbart avskjutningssiffrorna.
Dad intensifierades arbetet med att ta fram
flera av de inventeringsmetoder som vi
idag anvinder 1 modifierad form. Flygin-
venteringar introducerades, dlgobserva-
tionsmetoden likasd, och vi borjade dven
utveckla metoder for att mita dlgarnas
paverkan pad sin omgivande miljo. Ett
behov av konsensus kring uppskattningar
av framst dlgtithet, reproduktion, popu-
lationens sammansittning, fodertillging
samt paverkan pi skogsbruket, vixte fram
under 1980- och 1990-talen.

Den 1 december 2010 beslutade riksdagen
om en ny idlgforvaltning som mojliggdr
jakt inom storre dlgforvaltningsomra-
den. Algférvaltningsomridena ska i stort
sett omfatta egna dlgstammar. De nya
bestimmelserna borjar gilla fran den 1
januari 2012.

Inom ramen fOr regeringsuppdraget
”Uppdrag om framtagande av metoder
for inventering av dlg mm L2011/193”
till SLU, Sveriges lantbruksuniversitet,
har manualer for olika inventeringsmeto-

der tor dlgpopulationen tagits fram som

ett led i arbetet med att utveckla en mer
adaptiv och ekosystembaserad forvalt-
ning.

SLU har utgitt frin direktiven och tagit
fasta pd att inventeringsmetoderna ska
vara kostnadseffektiva och kunna anvin-
das rutinmissigt inom ilgférvaltningsom-
riden (AFO) for att ni den kunskap om
ilgpopulationen som behdvs. I uppdraget
har vi fokuserat pa inventeringsmetoder
som 4r vetenskapligt utvirderade och som
direkt kan anvindas inom dlgforvalt-
ningsomriden (AFO) och sidana som kan
anvindas for samtliga dlgforvaltnings-
omraden inom en viltférvaltningsdele-
gations (VFD) omrade. Metoderna ska

kunna vara adaptiva vad giller areal och
genomforbarhet for att kunna anvindas
rutinmissigt. SLU foresldr tva typer av
inventeringar:

* Basinventeringar som ir genomfor-
bara rutinmissigt och kostnadseffektivt

i samtliga lin, pa nivin AFO:n och for
VFD:n.

* Utodkade inventeringar som kan
anvindas om behov pi AFO- och VFD-
niva finns.

De basmetoder respektive utokade me-
toder som vi nu foreslir bedomer vi redan
vara tillrickligt utvirderade vetenskapligt
och praktiskt fér nivin AFO.
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Basinventeringsmetoder

Dessa metoder ar redan kvalitetssékrade och sa
kostnadseffektiva att vi rekommenderar att de
rutinméssigt kan anvandas av AFO/VFD fran 50 000
hektar och uppéat.

1. Avskjutningsstatistik for alg
2. Algobservationer (Algobs)
3. Spillningsinventering av alg

4. Algkalvvikter

Utikade inventeringsmetoder

Dessa metoder ar nationellt och internationellt
utvecklade och testade, men ar mindre kostnadsef-
fektiva och behover inte anvandas arligen om inte
sarskilda behov foreligger.

5. Flyginventering av alg

6. Aldersstruktur och reproduktion for
alg utifran skjutet material

7. Hélsostatus for alg
8. Genetisk dvervakning av alg

Regeringen angav ocksa att SLU skulle beakta
kvalitetssakringen av de foreslagna metoderna.
Foérutom en specifik kvalitetssakring, kopplad till
respektive metod, rekommenderar SLU ett system
med nationellt representativa referensomraden
som ska anvandas for metodutveckling, kalibrering,
uppfélining och utbildning.

9. Nationella referensomraden fér alg

Uppdraget har utforts av SLU som ett fa-
kultetsovergripande arbete mellan fakul-
teterna for skogsvetenskap, naturresurser
och lantbruksvetenskap, samt veterinir-
medicin och husdjursvetenskap. Uppdra-
gets innehall, utformning och slutliga val
av metoder har férankrats inom ramen
for den gemensamma referensgrupp som
SLU, Skogsstyrelsen och Naturvirdsver-
ket haft som stod 1 arbetet med samtliga
uppdrag kopplade till den nya adlgforvalt-
ningen. Det har letts av undertecknad via
delegation fran rektor vid SLU. Manua-
lerna har utarbetats av forskare vid SLU

i samarbete med kollegor vid Skogforsk
och SVA. Manualen ”Genetisk 6vervak-
ning av ilg” har tagits fram av Goran
Spong. Formgivning och slutlig redigering
har gjorts av SLU:s kommunikationsav-
delning.

« Firord
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Sammanfattning

Adaptiv dlgforvaltning kriver goda
kunskaper om den population som skall
forvaltas. Att mita populationsstorlek,
reproduktion eller hur en population rea-
gerar pa ekologiska forindringar eller jakt
ir dock allt annat 4n enkelt. Flera olika
typer av inventeringsmetoder anvinds for
nirvarande inom ilgforvaltningen. Nyare
genetiska metoder anvinds endast 1 be-
grinsad omfattning. Analyser av DNA ir
dock ett mycket effektivt sitt att Gvervaka
populationer samt studera processer och
paverkan som annars vore mycket svira
att undersdka. Genetiska data kan darfor
utgora ett mycket viktigt komplement

till 6vriga inventeringsdata. I takt med
att genetiska analyser blivit allt enklare
att utfora, och kostnaden minskat, har
anvindandet av genetiska metoder inom
forvaltning av vilda populationer okat.
Fortfarande krivs dock sirskild utrust-
ning, vilket gor att genetisk 6vervakning

kriver samarbete med ett forsknings- eller
uppdragslaboratorium. Trots denna be-
gransning har DNA flera egenskaper som
gOr genetiska analyser till ett attraktivt
verktyg inom forvaltningen. En individs
DNA (arvsanlag) ir resultatet av fort-
plantning mellan en hane och en hona.
Eftersom vi vet hur arvsanlag nedirvs ge-
nom generationer kan vi anvinda denna
kunskap for att mita processer pa individ-
och populationsniva till exempel fort-
plantningsframging, spridningsmonster
och populationsdynamik. Arvsanlaget ir
ocksd unikt (undantaget eniggstvillingar)
och bestindigt (ofta dven efter doden)
vilket gor det till ett utmirkt, permanent,
mirke for individigenkinning. Slutligen
kan vi utvinna DNA ur en mingd killor
till exempel hir, avtoring, vivnad, eller
horn vilket gor att vi kan samla in mate-
rial utan att ens behova se djuret.
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Inledning

Denna text amnar ge en Oversikt av hur
genetik kan anvindas for att 6vervaka
vilda populationer. Hir beskrivs siledes
kortfattat forutsittningar och protokoll
for genetiska analyser, provinsamling, la-
boratorieanalyser och berikningar. Denna
text ar endast tinkt att ge en 6versiktlig
bild av hur genetik kan anvindas for att
svara pa fragor av intresse inom forvalt-
ningen. Beroende pi frigestillning och
Ovriga forutsittningar kriver dock varje
projekt sirskilda hinsyn, insamlings-
strategier och skriddarsydda analyser,

sa exakta detaljer kan darfor inte enkelt
sammanfattas. Principerna for genetisk
overvakning skiljer sig dock inte frin
annan typ av inventering. Prover maste
samlas in sa att de utgdr ett representativt
urval av den population som 6nskas stu-
deras och analyser bor innehélla uppskatt-
ning av tillforlitligheten och kvalitets-
kontroller.

Genetiska analyser dr 1 grunden baserade
pa mitningar av genetisk variation hos

?

individer. En individs genetiska mate-
rial aterfinns i cellkarnan, samt i cellens
mitokondrier. 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 férekomsten eller uttrycket av
nigon viktig gen. I andra fall anvinds den
genetiska informationen som en markor

1 syfte att identifiera individer eller mita
ickegenetiska processer. Aven om nya
tekniker stindigt 6kar upplosningen och
mingden genetisk data som kan analyse-
ras dr vi1 grunden intresserade av att fi
ett matt pd genetisk variation hos indivi-
der. Genetiska data innehaller flera lager
av information vilket gor den sirskilt
viardefull. En individs genetiska upp-
sittning ir ett resultat av tva individers
parning, vilket gor att vi kan anvinda den

for att bygga upp populationens slakt-
skapstorhallanden och mita demografiska
processer. Den genetiska strukturen 1 en
population (och hos individer) ar ocksa
resultatet av mer dvergripande processer
sasom spridningsmonster och ekologiska
forhillanden, som darfor kan uppskattas
med hjilp av genetiska data. Slutligen 4r
individers och populationers genetiska
variation ett resultat av en pagiende
selektion och evolutionsprocess. Den
genetiska sammansittningen i en naturlig
population paverkas siledes av en rad, ofta
samverkande, processer dir mansklig pa-
verkan kan vara en viktig del. Mitningar
av denna genetiska variation och var
kunskap om hur gener nedirvs och vad
som paverkar deras utbredning 1 naturliga
populationer ger oss ett mycket anvind-
bart verktyg for att ta fram information
av nytta for férvaltningen.

Begrepp och definitioner

DNA (deoxyribonukleinsyra) Den molekyl som hal-
ler majoriteten av en individs DNA.

Gen en bit DNA som uttrycks, vanligen ett protein.

PCR DNA-syntetisering. Ett satt att amplifiera
(méangfaldiga) utvalda delar av en
individs DNA for att f& ut det i ett

format och i tillrécklig koncentration
for att kunna analysera.
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Historik

Beskrivning av metoden

Trots att funktionen och strukturen

hos DNA till stora delar var kind sedan
1950-talet, drojde det till 1980-talets
mitt innan PCR uppfanns vilket revo-
lutionerade 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
populationers genetiska struktur och
variation. Men eftersom genetisk struk-
tur och grad av variation beror av flera
samverkande faktorer var dessa resultat
ofta av begrinsat virde ur ett forvalt-
ningsperspektiv. Inte heller mer avance-
rade populationsgenetiska modeller for
berikning av spridning och populations-
storlek ir sarskilt anvindbara eftersom de
bygger pa antagandet om jamvikt Sver
ling tid, vilket gor att de fungerar diligt
for frigestillningar 6ver de tidsramar som
forvaltningen vanligen ir intresserade
av. Forst nir genetiska metoder anvindes
for att identifiera individer (t.ex. genom
avforingsanalys), ofta 1 kombination med
fingst—aterfingstberikningar blev nyt-
tan for forvaltningen mer pataglig. Nya
bittre genetiska metoder och minskade
kostnader driver nu en utveckling mot
individbaserade metoder for berakning
av demografiska parametrar pd individ-
och populationsnivad som ir limpliga for
processer som sker over korta tidsrymder
(t. ex. effekter av jaktuttag eller en svir
vinter).

Sammantatining

DNA iterfinns i samtliga vavnadsty-

per som hud, hir, eller muskulatur och
kroppsutsondringar som urin, avforing el-
ler saliv. Aven gammalt material innehéller
ofta anvindbart DNA. Insamlat material
bor konserveras med hjilp av kemikalier
eller liga temperaturer (ligre an —20°C).

Insamiing av data

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

Sampling, dataintensitet

Genetiska prov kan insamlas under alla
forhallanden, under alla tider och under
hela aret. Filtpersonal bor utbildas 1 steril-
teknik for att undvika kontaminering av
prover.

Provregistrering

Prov mirks med unikt nummer. Eftersom
minga konserveringsvitskor som etanol
(EtOH) 16ser upp mirkpennor bor prov-
nummer ocksa ristas in 1 provroret. I data-
bas maste provtyp/djurart, provtagnings-

lokal, samt datum registreras. Beroende pa
provtyp och syfte kan dven demografisk
och annan information registreras som

habitat och miljobetingelser.

Rapportering (v proy)

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 effektiv
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.

Tolkning av data

Analys av genetiska data kriver ofta sir-
skild programvara. Vissa undersokningar

baseras pd enkla berikningar och kan
utforas efter endast begrinsad utbildning.
Minga analyser och tolkning av resultat
kraver dock expertkunskap inom genetik
och statistik.

Metodens begrénsning

Genetiska metoder kriver tillging till
laboratorium och sirskild utrustning.
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Exempel

Frégestalining: Hur ménga turar pé Oland
ar reprodluktivt aktiva?

Eftersom en tjur kan beticka flera kor sa
kan antalet tjurar 1 en population vara
ligre 4n antalet kor utan att populationens
reproduktionstakt paverkas negativt. Men
antalet tjurar fir inte bli for lagt. Antalet
reproduktivt framgangsrika tjurar 1 en
population ir en forvaltningsfriga som
inte kan besvaras utan genetiska analyser.
For att svara pd frigestillningen finns

ett par alternativ: 1) fragan kan angripas
utanfor jaktsisongen genom insamling av
spillning, och 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 omriden med fler dlgar bor in-
samlingen siledes vara mer intensiv. Antalet
prover skall vara flera ginger storre 4n det
forvintade eller kinda antalet individer (en
del individer kommer siledes att férekom-
ma med fler 4n ett prov). Proverna analy-
seras sedan och genotyp och kon bestims.
Genom slaktskapsanalyser kan ett slaketrad
over populationen skapas. I detta slikttrid
kommer en del tjurar att kunna identifieras
som fider till kalvar. En del tjurar kom-
mer diremot att sakna avkomma och en del
kalvar kommer inte att ha nagon fader. Det

b

senare fallet dr givetvis omojligt och beror
pa att vi misslyckats med att samla in prov
fran vissa tjurar. Det foregiende fallet kan
bero pa att tjuren helt enkelt inte lyckats
para sig framgdngsrikt, men kan igen bero
pa att vi helt enkelt missat att fi med nigon
av tjurens kalvar. Vi stills dirfor infor pro-
blemet att uppskatta hur minga individer vi
missat innan vi kan bedéma hur komplett
slikttradet dr. Eftersom vi samlat in ming-
der av prover si forekommer en del indi-
vider i flera prover. Vi kan darfor gora en
fangst-dterfingstanalys av dessa prover for
att uppskatta hur stor populationen egent-
ligen 4r och hur minga individer vi darfor
missat. Denna kvot kan sedan anvindas for
att korrigera slikttridsanalyserna.

Alternativ Il (Genetisk analys av féllda &lgar)

Insamling av vivnad frin skjutna dlgar har
fordelen att vi kan uppskatta dlder (nagot
som 4r svart att gbra genom spillnings-
analys), vilket gor att vi kan vara sikra

pa om ett djur ir forilder eller avkomma.
Nackdelen ir att en mindre del av popula-
tionen kan genotypas och att det blir svart
att uppskatta hur stor del av populationen
som skjutits. Uppskattningen av andelen
tjurar som avlat kalvar blir beroende pa hur
stor del av kalvarna som skjutits. Enkelt
uttryckt: om endast hilften av kalvarna
skjutits maste vi korrigera genom att dubbla
uppskattningen av antalet tjurar som fort-
plantat sig. Till skillnad frin det féregiende
alternativet, racker det inte att anvanda
endast vivnadsprover frin skjutna idlgar for
att svara pa var friga, utan kompletterande
information 6ver andelen skjutna kalvar
kravs innan vi kan dra nigra slutsatser.

* Beskrivning av metoden
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