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Denna rapport redog6r for uppdateringen av slakttradet 6ver den skandinaviska vargstammen
inom ramen for en dverenskommelse (dnr 235-7585-09) mellan Naturvérdsverket och Grimso
forskningsstation. I rapporten presenteras slakttradet fran 1983 till 2010 och med detta illustreras
stammens genealogi tillsammans med de reproducerande parens inavelsgrad och forsta aret de
reproducerade. Dessutom beskrivs inavelsutvecklingen i populationen.

Material och metoder

Uppbyggandet av slékttradet bygger pa den genetiska information som samlats in fran vargar i
Skandinavien sedan 1984. Underlaget for uppbyggandet ér av det skandinaviska slékttrédet ar de
635 unika DNA-genotyper som tagits fram fran analyser av mer dn 2000 prover tagna bade direkt
fran doda och infingade vargar samt indirekt via insamlande avldmningar (spillning, hér, 16pblod
etc) fran varg i félt. Under 2010 och 2011 har det hittills analyserats 1002 prover, varav

e 857 har skett i samband med dverenskommelsen mellan Grimso och Naturvardsverket att
arligen analysera prover fOr att bistd inventering och forvaltningsbeslut.

e 154 i samband med ett uppdrag fran Miljodepartementet till Viltskadecenter i samarbete
med Naturvardsverket att undersoka mdjligheter att inventera varg pa barmark.

e Ol analyserades i samband med en dverenskommelse mellan Lunds Universitet och
Naturvardsverket dér avsikten var att komplettera slékttradet genom identifieringen av de
revirmarkerande par som inte behandlats inom ramen for tidigare 6verenskommelser.

Dessa ligger till grund for uppdateringen av slikttradet som presenteras nedan.

For att bestimma individ, ursprung och fordldraskap har vi anvint oss av 32 mikrosatellit-
markorer (Liberg m.fl. 2005; Bensch m.fl. 2006). En mikrosatellit utgors av repeterade korta (1-6
baser) DNA-sekvenser i foljd som ofta, pa grund av sin hoga mutationsfrekvens och laga
fitnesspaverkan, visar hog variation 1 en population. Variationen i en mikrosatellit utgors av
skillnader 1 antalet repetitioner och kan alltsa visualiseras genom uppskattning av markorens
langd. Detta sker genom att amplifiera markoren med hjilp av PCR 6ljt av separering av olika
langdvarianter (s.k. alleler) med hjélp av elektrofores. Vargar ar i likhet med alla daggdjur
diploida och varje individ bér darfor pa tva alleler, vilka kan vara av samma eller olika langdtyp.
Den ena allelen nedérvs fran modern och den andra fran fadern. Alleluppséttningen pa en markor
utgor tillsammans med andra markorer en genotyp vilken avsldjar vargens identitet, fordldraskap
och ibland dven dess geografiska ursprung.

Varje genotyp har jamforts och testats mot var databas dver redan tillgéngliga genotyper frén den
skandinaviska populationen med programmet CERVUS v3.0 (Kalinowski m.f1.2007).



Forildraskap (och diarmed slédkttradet) har bestdmts manuellt utifrdn den genetiska informationen
frdn mikrosatelliterna samt annan insamlad information kopplat till proverna (sdsom
insamlingsdatum, geografisk plats, revirstatus). Se publicerade inventeringsrapporter pa
Viltskadecenters hemsida (www.viltskadecenter.se/index.php?option=com_content&task=view&id=114&Itemid=885)
for mer detaljerad information om etableringen och forekomsten av varg i Skandinaven.

DNA-prover som legat ute i filt utsétts i varierande grad for miljofaktorer som forsdmrar DNA-
kvaliteten (t.ex. Santini m.fl. 2007). I och med detta I6per man risken for allelbortfall, vilket
innebdr att provet, for en viss mikrosatellit, visar en homozygot genotyp (d.v.s. forekomsten av
endast en allel) trots att individen ifrdga ar heterozygot (d.v.s. bér pa tva olika alleler). Detta
forsvarar bade individ- och fordldraskapsbestdmning avsevért. For att undvika allelbortfall
replikerades PCR for varje prov och markor fyra ganger. En individ beddms som homozygot for
en mikrosatellit dd genotypen replikerats tre gdnger och ingen annan allel observeras i nagot av
replikaten. Kriteriet for en heterozygot genotyp &r att varje allel observeras i minst tva av
replikaten. Trots denna atgérd forekommer allelbortfall, om an 1 begrinsad utstrickning (< 3 %).
Enstaka fall av potentiellt allelbortfall har darfor accepterats vid rekonstruktionen av slékttrédet.

Beslaktade individer bér pa arvsanlag som kommer frén en gemensam anfader (eller anféder).
Avkomman till beslidktade fordldrar forvintas darfor drva arvsanlag med identiskt ursprung. Ju
mer besldktade fordldrarna dr desto storre del av avkommans arvsanlag forvéntas ha identiskt
ursprung. Inavelskoefficienten F dr ett matt pa en individs inavelsgrad och varierar mellan noll (;
fordldrarna &r obesldktade) och ett (; fordldrarna dr genetiskt identiska). En individs F ar alltsa
andelen av arvsanlag som har identiskt ursprung. Inavelskoefficienterna som rapporteras har
berdknats med CFC v1.0 (Sargolzaei m.fl. 2006) utifrén det framtagna slékttriadet.

Resultat

Slakttradet 6ver den skandinaviska vargstammen 1983-2010 utgors av totalt 109 reproducerande
par (Figur 1). I 13 fall har foryngring bekréftats i ett omrade men identiteterna for en eller bada
fordldrarna dr okénda, vilket begridnsar mojligheten att berdkna sldktskapet dem emellan. I nio
fall (Nyskoga 2-4b, Gillhov, Hagfors 1, Fredriksberg, Kynna 1) har fordldrarnas ursprung kunnat
aterskapas utifrén tillgiingliga genotyper och insamlingsdata (se Liberg et al 2005, Akesson och
Bensch 2010). Resterande par (Dals Ed 1, Mittddalen, Tenskog och Loka 2) har inte kunnat
rekonstrueras eftersom tillracklig genetisk information saknas. Hos ytterligare sex par har
fodelsereviret inte kunnat bestimmas for ena forédldern trots att det finns DNA fran individen.
Detta indikerar att vi inte lyckats identifiera alla reproducerande par i populationen. I fyra fall
(Leksand 1, Uttersberg, Forshyttan och Lovsjon 2) har fordldraskapet for individerna
rekonstruerats utifran tillgingliga genotyper (se Liberg et al 2005, Akesson och Bensch 2010)
medan sléktskapet mellan fordldraparen i Atndalen och Fulufjéllet fortfarande &r osdkert. I
Leksand 1 antas tiken (M-98-05) vara en avkomma till ett par (indikerade med ’x” 1 Figur 1)
fodda i1 Gillhov respektive Nyskoga 4b. I reviren Uttersberg och Forshyttan/Lévsjon2 har
hannarna (M-05-06 respektive M-05-05) okédnt fordldraskap. Dessa hannars fordldraursprung ar
analyserats under antagandet de dr helsyskon eftersom de patriffades under samma tidsperiod, i
geografiskt nirbeldgna omréden och visar relativt hog genetisk likhet. Pa detta sétt dr det mojligt
att utesluta de flesta potentiella fordldraparen och storst forklarandegrad erholls med en avkomma
fran Filipstadsparet respektive en avkomma fran Fredriksbergsparet som fordldrapar (indikerade
med ”x” 1 Figur 1).
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Figur 2. Den genomsnittliga inavelskoefficienten bland avkommor fran reproducerande revir
(utan hdnsyn till antalet avkommor) for aren 1983 till 2010. Notera att berdkningarna for 2010
inte inkluderar avkommor fran Loka 2 eftersom sléktskapet mellan fordldrarna inte var
uppdagade vid berdkningstillfillet.

Antalet reproducerande par 2010 har hittills registrerats till 31 stycken (Aronson 2011; Aronson
och Svensson 2011), varav 16 par dr nya for dret (Figur 1). Slidktskapen &r kénda for 30 av 31 av
paren. I Fulufjillet dr bada fordldrarna identifierade, men fordldraskapet for hanen ar fortfarande
osdker. For atta par har ingen avkomma énnu identifierats genetiskt. Bland de nya
reproducerande paren bestar tre av attlingar till immigranterna i Kynna 2 och Galven. Dessutom
har vi under 2011 identifierat en individ (G39-11), vars fordldraskap dr okdnt men vars genotyp
visar att individen dr fodd frdn en Kynna 2-avkomma. Detta indikerar att ytterligare en dttling till
Kynna 2 har reproducerat sig under 2009 eller 2010.

Den genomsnittliga inavelskoefficienten 2010 for de reproducerande parens avkommor (utan
hénsyn till avkommornas antal) &r 0,26. Denna skiljer sig marginellt fran de tidigare tva &ren
(Figur 2) trots att tre avkommor till de tva reproducerande immigranterna i populationen har gétt
ut i aveln under 2010. Anledningen till att inavelsgraden fortfarande &r relativt oférdndrad ér den
okande inavelsgraden bland individer som inte &r dttlingar till immigranterna.

Slutsats

Under 2010 &r det hittills ként att 31 par har fatt valpar. Av dessa har 16 ynglat for forsta gangen,
vilket 1 bekréftat med valp-DNA 1 tio fall. Slakttradet bestar idag av 109 reproducerande par.
Populationen ér grundad av fem individer och tva av dessa har ynglat de senaste tre aren.
Dessutom har minst tre avkommor till dessa immigranter for forsta gdngen 2010 gatt ut i aveln.
Efter en gradvis okning i inavelsgraden bland avkommor fodda mellan 1996 och 2006 har
inaveln darfor sjunkit fran 0,33 till 0,26 under de senaste tre aren.
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Bilaga 1

Tabell. Forkortningar pa revir angivna i1 Figur 1.

Revir Férkortning
Acksjon Ack
Amungen Amul
Amungen 2 Amu2
Aamick Ama
Atndalen Atn
Bograngen Bgr
Brattfors Bratt
Bredfjill 1 Brel
Bredfjill 2 Bre2
Dals Ed-Halden 1 DEI
Dals Ed-Halden 2 DE2
Dals Ed-Halden 3 DE3
Dals Ed-Halden 4 DE4
Dals Ed-Halden 5 DES5
Djurskog 1 Djul
Edsleskog Eds
Forshyttan 1 Fh
Filipstad Fil
Fredriksberg Fre
Fulufjéllet Ful
Furudal Fur
Féarna Far
Galven Gal
Gillhov Gh
Gimmen Gim
Glaskogen 1 Glal
Glaskogen 2 Gla2
Grangirde Gran
Gravendal Grav
Grafjell Gra
Griasmark 1 Gral
Grasmark 3 Gra3
Gasborn Gas
Gorsjon Gor
Hagfors 1 Hagl
Hagfors 2 Hag?2
Hasselfors 1 Hasl
Hasselfors 2 Has2
Hasselfors 3 Has3
Halgén 1 Hilgl
Halgan 2 Hig2




Revir Forkortning
Jangen 1 Jangl
Jangen 3 Jang3
Jangen 4 Jang4
Jangen 5 Jang5
Julussa 1 Julul
Julussa 3 Julu3
Julussa 5 Julu5
Kilsbergen 1 Kill
Kloten Klot
Koppang 1 Kopl
Koppang 2 Kop2
Korsén 1 Korsl
Korséan 2 Kors2
Kroppefjall 1 Krpl
Kroppefjall 2 Krp2
Kroppefjill 3 Krp3
Kynnefjéll (DalsEd sodra) Kyf
Kynna Kynl
Kynna 2 Kyn2
Leksand 1 Lel
Linnekleppen Lin
Loka Lok
Loka 2 Lok2
Langsjon 1 Langl
Langsjon 2 Lang?2
Langsjon 3 Lang3
Lovsjon 1 Lovl
Lovsjon 2 Lov2
Mittadalen Mitt
Moss Mos
Naggen 1 Nagl
Nyskoga 1 Nyl
Nyskoga 2 Ny2
Nyskoga 3 Ny3
Nyskoga 4 Ny4
Nyskoga 4b Ny4b
Nyskoga 5 Ny5
Ockelbo 1 Ockl1
Ockelbo 2 Ock2
Osdalen 2 Osd2
Riala Ria
Rotna 1 Rotl
Rotna 2 Rot2
Siljansringen 1 Sil




Revir

Forkortning

Siljansringen 2

Sjosveden
Skrélldalen 1
Skralldalen 2
Skugghdjden
Slettas
Sandsjon 1
Sandsjon 2
Stadra
Storfors
Sangen
Tansen
Tenskog 1
Tisjon
Trang
Tyngsjo
Ulriksberg 2
Ulriksberg 3
Uttersberg
Voxna |

Par X

ParY
Arjing
Appelbo

Sil2
Sjo
Skril
Skra2
Sku
Sle
Sndl
Snd2
Sta
Sto
Sang
Tans
Tenl
Tis
Tra
Tyn
Ulr2
Ulr3
Utt
Vox
X

Y
Arj
App




