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* Modern viltévervakning behdver svara pa fragor

om populationers sammansattning, storlek och
utbredning, men ocksa om beteendemdnster
och hur vilda populationer paverkar och

paverkas av sin omgivning och andra arter (t.ex.

fodotillgang, mellanartskonkurrens, predation,
och effekter av olika former av manskligt
nyttjande).

| Sverige ror sig viltet relativt fritt, utan

att begrénsas av stangsel. Stora delar av
landskapet brukas fér olika &ndamal (t.ex.
jord- och skogsbruk och rekreation), ofta med
olika forvaltningsmal. Dér olika mal och hansyn
skall sammanvégas kravs kunskapsbaserad
forvaltning vilket stéller stora krav pa
datakvalitet och -kvantitet.

Att samla in tillforlitlig information fran skygga
djur som ror sig 6ver stora omraden &r

dock svart. Har erbjuder genetiska metoder
utmarkta verktyg for att studera processer

pa individ- och populationsniva éver bade tid
och rum. Ofta ger dessa metoder férdjupad
information som ar mycket svar att studera
utan genetiska data, och de kan darfér utgdra
ett vardefullt komplement till traditionella,
observationsbaserade metoder.

Genetiska prover kan samlas in direkt fran
individen eller frdn spar som lamnas i naturen
(. ex. bettytor, sparstamplar, hartussar, urin
eller avf6ring). Ett stort antal prover Gver stora
omraden kan darigenom samlas in snabbt

och relativt enkelt, utan att djuren behéver
storas. Férdelen med det senare, icke-invasiva,
alternativet &r att det &r lattare att samla in
representativa prover frdn populationen.
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Ojligheterna att anvinda

genetiska verktyg for att

studera vilda populationer
forbattras 1 snabb takt. Det 4r i huvudsak
tvd utvecklingslinjer som har forenklat
mojligheterna att anvinda genetiska me-
toder 1 vilda populationer. For det forsta
ir analyserna nu s kinsliga att vi kan
utvinna anvindbart DNA frin en rad kil-
lor som innehiller mycket smd mingder
DNA (t. ex. saliv, urin, sparstamplar i sno,
vatten, jord, och saliv). For det andra kan
vi kostnadseffektivt ldsa allt storre delar av
djurens DNA. Det mojliggor en allt bittre
upplosning 1 analyserna och forbiattrar
formagan att uppskatta sliktskap och
spriding av individer mellan populationer.
Pigiende forskning vid SLU drar nytta
av denna utveckling i flera olika projekt
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som bland annat syftar till att bittre forstd
de ekologiska effekterna av bete pa sko-
gens sammansittning, konkurrens mellan
vixtitare, och effekterna av predation och
manskligt brukande.

Bakgrund

Genetiska analyser jaimfor genetisk varia-
tion mellan individer. Individer delar mer
DNA ju nirmare slikt de dr. Endggstvil-
lingar har identisk genuppsittning, syskon
delar hilften av sitt DNA med varandra
och detsamma giller for andelen DNA
som delas mellan en forilder och dess
avkomma. Eftersom en individs genetiska
uppsittning ar ett resultat av tvd indivi-
ders parning kan genetiska data anvindas
for att bygga upp sliktskapsforhallanden
och mita demografiska processer. Den

FAKTARUTA 1

Adaptiv forvaltning av alg
Riksdagen inférde en ny ekosystemba-
serad och adaptiv algforvaltning fran ar
2012. Det innebér att de méal som fast-
stalls pa olika nivaer inom forvaltningen
|6pande féljs upp och utvarderas.

Det ska finnas en tydlig aterkoppling
mellan beslut och utfall vad géller av-
skjutning, paverkan pé skog och andra
faktorer som viltolyckor. SLU tog under
2011 fram ett utbildningsmaterial bl.a.
kring inventeringsmetoder for att un-
derlatta 6vergangen och for att saker-
stalla en gemensam kunskapsplattform
for medlemmarna i viltférvaltningsde-
legationer och algforvaltningsgrupper.
Detta material kompletteras nu med
nya delar for att méta utmaningar som
tillkommit. Faktabladet du laser ingar i
en serie. Materialet i sin helhet

och férdjupningar kan héamtas fran
slu.se/algforvaltning

genetiska strukturen i en population (och
hos individer) dr ocksa resultatet av mer
overgripande processer sisom spridnings-
monster och ekologiska forhallanden,
som dirfor kan uppskattas med hjilp
av genetisk data. Slutligen ir individers
och populationers genetiska variation ett
resultat av en pagiende selektions- och
evolutionsprocess. Den genetiska sam-
mansittningen i en naturlig population
paverkas siledes av en rad, ofta samver-
kande, processer dir miansklig paverkan
kan vara en viktig del. Mitningar av denna
genetiska variation och vir kunskap om
hur gener nedirvs, och vad som paverkar
deras utbredning i naturliga populationer,
ger oss ett mycket anvindbart verktyg
for att ta fram information av nytta for

forvaltningen.




FAKTARUTA 2

Begrepp och definitioner

DNA (deoxyribonukleinsyra): Den mole-
kyl som innehéller en individs arvsmassa.
eDNA: Sma mangder DNA som hittas

i naturen och som kan anvandas for att
identifiera individer och arter.

Genotyp: En individs DNA-profil.

Pagaende forskning

I Sverige finns stora, i flera fall 6kande,
populationer av stora diggdjursarter av
stort forvaltingsintresse. En del vixtitare
ir for tillfallet pd frammarsch, och manga
omraden aterkoloniseras nu av arter, bade
klovdjur och rovdjur, som varit frinva-
rande under ling tid, t.ex. vildsvin som
snabbt sprider sig 6ver landet. Att forstd
orsaker och konsekvenser av de forind-
rade betesmonster, samt konkurrens- och
predationsmoénster som foljer av denna
kolonisation av skogliga ekosystem ar
viktigt for att kunna forvalta denna vix-
ande viltresurs. Hur paverkas idlgen av de
tillkommande arterna? Kommer popula-
tionen att oka, minska, andra beteende?
Vi vet idag mycket lite om konkurrens
och fodoménster 1 system med flera stora
vixtitare. I detta forskningsfilt finns svar
pa grundliggande frigor om hur ekosys-
tem fungerar och svar pd frigor som pa-
verkar hur vi viljer att forvalta viltresursen
for att tillgodose olika mal (t. ex.jord- och
skogsbruk, sikerstillande av biologisk
mingfald, och rekreationsmojligheter).

eDNA, fodoval och konkurrens

I omriden med flera vixtitare dr det svért
att avgora vilka delar av vixten olika arter
utnyttjar. Det dr ocksa svart att veta var
i landskapet olika arter foredrar att beta.

Forbittrade mojligheter att analysera

eDNA har nu gjort det mgjligt att stu-
dera dven dessa frigor. Vid bete limnar
djuren smd mingder saliv pd bettstillet.
Vi utvinner DNA ur denna saliv och
kan bestimma vilken art som betat tradet.
Genom ytterligare forfining av metoden
kan vi nu ocks3 avgora djurets kon och
genotyp (for individigenkinning). Denna
forskning syftar ytterst till att forbittra
kunskapen om vad som piverkar be-
tesmonster hos stora vixtitare och vad
effekterna pa skogen blir i flerartssystem.
Betydelsen av dessa vixtitare for struktur
och funktion hos ekosystem gor dem
sarskilt intressanta att studera. Exempel-
vis sd pdverkar de primirproduktion,
niringsomsittning, och sammansittning
hos vixtsamhillen, alltsd processer och
strukturer av stor betydelse for grundlag-
gande ekosystemtjinster och biologisk
mingfald. Vir kunskap om hur dessa
arter interagerar, vilka betesmonster dessa
blandade populationer har och vilken
effekt dessa monster fir pd de ekosystem

dir de lever dr for nirvarande bristfillig.
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Sadan information ir dock kritisk for att
kunna forvalta dessa populationer. Med
hjilp av denna nya metod hoppas vi 6ka
var forstielse av faktorer som paverkar
bete och dess effekter pd populations-
dynamik, artinteraktioner (djur—djur
och djur—vixt), biologisk mingfald och
ekosystemprocesser.

Indirekta effekter av predation

Rovdjur piverkar sina bytesdjur genom
direkt predation, men ocksd genom att
de fir bytesdjuren att dndra sitt beteende
for att forsoka undvika predationen, sd
kallade indirekta effekter. Ett nytt projekt
i samarbete med North Carolina State
University syftar till att undersoka dessa
fragor 1 svenska och amerikanska system.
Olika klovdjur uppvisar olika beteenden
och kinslighet for predation beroende pa
vilket rovdjuret ir. I Yellowstone 1 USA
har vargen visats ha bade direkta och in-
direkta effekter pa populationsdynamiken
hos amerikansk kronhjort. De indirekta
effekterna leder till ligre reproduktion
eftersom kostnaden for att undvika preda-

andv jarun(y 0jo]



FAKTARUTA 3

Populationsuppskattning Oland
Storleken pa lgstammen pa Oland underséktes med hjalp av en spillningsinventering dér prover samlades opportunistiskt fran hela 6n av
jaktlag och féltpersonal. Nedanstaende figur visar dversiktligt utfallet av denna inventering.
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Figur 1. Genetisk fiangst-dterfingst berikning av antalet dlgar pi Oland. Efter genetiska och statistiska analyser uppskattades stammen

till 135 dlgar (med ett 95 % konfidensintervall pa 118—156).

tion leder till samre fodointag (Creel et al.
2007). Hur svenska klovdjur forandrar sitt
fodointag 1 nirvaro av rovdjur inte kint,
men studier visar att lukten av bjorn fir
flera av vira klovviltsarter att dndra sitt

beteende (Sahlén et al. 2016).

Populationsuppskattningar

Eftektiv dlgforvaltning kriver goda kun-
skaper om populationens storlek och
utbredning, samt demografiska processer
i populationen. Det ir ocksa viktigt att
kunna mita effekterna av forindringar
i miljon eller forindrade forvaltningsit-
girder. Mycket av detta kan utforas med
icke-genetiska metoder (iven om gene-
tiska metoder ofta ar mer effektiva). En del
fragor kan dock bara besvaras med hjilp
av genetik, till exempel individuell repro-
duktionsframging (Kleven et al. 2019) och
andra genetiska processer. Mgjligheterna
att svara pd dessa frigor i stora popula-
tioner ir beroende av upplosningen och
noggrannheten i de genetiska analyserna.
Analyser av spillning fran ett omrade kan
anvindas for fingst—dterfingst-analyser
for att uppskatta populationens storlek.
Eftersom en individs genotyp innehaller
mer information, kan dessutom slakt-
skapsforhillanden inom populationen an-
vindas fOr att ytterligare 6ka precisionen
i populationsuppskattningen (Spitzer et
al. 2016). Det gir ocksa att studera frigor
som ror genflode (genetiskt utbyte mel-
lan populationer) och spridningsmonster
(Norman & Spong 2015).

Amnesord
Adaptiv forvaltning, inventering, ilg, re-
produktion, antal, DNA, PCR.
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