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SAMMANFATTNING

DNA-analyser av prover fran varg har under perioden 20230101-20240430 utforts inom
ramen for en dverenskommelse (NV-00524-23) mellan Naturvardsverket och Sveriges
lantbruksuniversitet (SLU, Grimso forskningsstation). I denna rapport sammanstills resultaten
for de prov som analyserades under januari-april 2023 samt reproduktionssédsongen maj 2023-
april 2024. Dessutom utvérderas provresultaten med avseende pa framgangen som proven
genererade information om art-, populations-, individ- och foréldratillhorighet.

Under perioden 20230101-20240430 analyserades 3096 prov insamlade av landets
lansstyrelser (92 %) samt av allménhet och organisationer (8 %). Vissa prov analyserades
med avsikt att ge snabb svarstid, sa kallade akutprioriterade prov. Detta innebér att resultat
ska rapporteras till leverantdr inom sex arbetsdagar fran det att provet kommit till DNA-
laboratoriet 1 SLU Grimso forskningsstation. Totalt analyserades 329 akutprov, fordelat pa 84
enskilda drenden. Svarstiden for d&renden var 1 genomsnitt 2,9 dagar och vid inget tillfdlle
overstegs den malsatta tiden pa sex arbetsdagar. Fran 226 (69 %) av 329 akuta prov gick det
att dra sékra slutsatser om art- och populationstillhrighet, déribland skandinavisk varg
(n=184), finsk-rysk varg (n=9), hund (n=11) och riv (n=22).

Totalt 2767 prov analyserades 1 syfte att bedoma status 1 vargrevir, sérskilja vargrevir,
identifiera revirhdvdande djur samt identifiera, bestimma hirkomsten for vargar som
patraffats doda eller som har fillts under jakt samt uppskatta vargpopulationens storlek.
Forekomsten av DNA frén varg med kénd populationstillhdrighet kunde pavisas for 2368
(88%) prov och av dessa kunde identitet bestimmas 1 1957 (91%) fall.

Totalt identifierades 525 vargindivider fran prov analyserade under rapporteringsperioden,
varav 303 inte var identifierade tidigare. Totalt 518 individer var fodda i Skandinavien och
fordldrarnas identitet kunde bestimmas for samtliga. Sju individer (G127-22, G187-19, G151-
23, G139-23, G27-24, G103-24, G104-24) med finsk-rysk hiarkomst identifierades. En
hybridindivid varg-hund (G147-23) identifierades under perioden.

Akesson M*, Danielsson A. och Cardoso Palacios C. 2024. Teknisk rapport dver genetiska
analyser pa varg i Sverige under perioden 20230101-20240430.

*Mikael Akesson (mikael.akesson@slu.se), Grimso forskningsstation, Sveriges
lantbruksuniversitet (SLU), 739 93 Riddarhyttan.
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INLEDNING

DNA-analys anvénds vid inventeringen av den skandinaviska vargpopulationen, vars
utbredning i Sverige och Norge dr geografiskt avgrinsad fran 6vriga vargpopulationer.
Analyserna av svenska prov gors pda DN A-laboratoriet vid SLU Grimso forskningsstation pa
uppdrag av Naturvardsverket ( NV-00524-23). Uppdraget &r att under perioden 2023 — 2025,
bista forvaltande myndigheter i Sverige med DNA-analyser av prov insamlade fran varg. |
Sverige ansvarar ldnsstyrelserna for den arliga inventeringen av varg och denna
kvalitetssékras, utreds och sammanstélls av Viltskadecenter (SLU). Resultat frain DNA-
analyser rapporteras i Rovbase, en gemensam databas for stora rovdjur i Sverige, Norge och
till viss del Finland. Enligt uppdraget ska Grimso forskningsstation sammanstélla och
utvirdera resultaten for de prov som analyserades pa SLU under det gangna aret. Detta
inkluderar en sammanstillning av antal prov som samlats in, antal prov som analyserats under
aret, var proven har samlats in samt vilka slutsatser vi kunnat dra frén proven med avseende
pa art, population, individ, kon och fordldraskap. Dessutom presenteras dversiktliga kartor
som beskriver var proverna samlats in och analysresultaten som &r kopplade till dessa.

METODIK

De analyserade proven har i enlighet med dverenskommelsen med Naturvardsverket
prioriterats enligt foljande klasser:

e Akut: For att kunna vidta direkta forvaltningsatgarder sker 16pande analyser och
rapportering av prover fran missténkta skadevallande vargar samt vargar som befinner
sig i renskotselomraden. Svar skall normalt ske inom 6 arbetsdagar fran
inldmningsdatum. Vid situationer dér varg och ren forekommer i samma omrade
samtidigt kan prov analyseras med extra akut prioritet med provsvar inom 3
arbetsdagar.

e Normal: Omfattar prov som frimst samlas in under inventeringssasongen 1 oktober —
31 mars och dessa analyseras och rapporteras 16pande.

e Forvaltningsprov: ldnsstyrelserna fran framfor allt sodra och mellersta
rovdjursforvaltningsomradet har ibland specifika behov att analysera DNA—prov som
inte prioriteras inom ovanstdende klasser. Svar for dessa prov ska normalt ges inom 15
arbetsdagar.

DNA-analyserna skall, om inte annat anges i denna dverenskommelse, ge svar pad en eller
flera av foljande fragestillningar:

1. arttillhorighet, inklusive forvixlingsarterna hund och rdv. Visar det sig ett prov inte
visar pd forekomst av DNA frin varg, hund eller rdv kan det ibland vara angeléget att
undersdka om det finns DNA fran andra arter sdsom lodjur, jarv och bjorn;

2. populationstillhdrighet;

konstillhorighet;

4. identitet;
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5. fordldraidentitet, med sdrskild angivelse av forsta och andragenerationens avkommor
(s.k. F1 och F2) till immigranter

Provresultaten for analyserade prov anvénds for att bland annat:

e Dbedoma status och sérskilja stationdr forekomst av varg,

e identifiera revirhdvdande vargar,

e bekrifta foryngring,

e Dbestimma individ och hdrkomst for vargar som patraffats doda eller féllts under jakt,

e bestdmma art och individ vid angrepp pé tamdjur,

e bestdmma art, populationstillhdrighet och individ vid misstankt forekomst av varg i
renskotselomradet,

e bistd riktade sok efter invandrande vargar,

e uppskatta populationsstorlek utifran fangst-aterfangstmodeller.

Extraktion av DNA

All genetisk analys foregicks av att extrahera och rena DNA med &ndamalsenliga metoder.
For spillning anviandes ISOLATE Fecal DNA Kit (Nordic Biosite) eller Quick-DNA™
Fecal/Soil Microbe Miniprep Kit (Zymo Research Corp.). For harprov anvindes ett protokoll
dar DNA-extraherades med hjélp av proteinas K och natriumacetat foljt av rening med etanol.
For salivprov frén bitsér pa tamdjur, fran munhalan pa doda vargar samt smd méngder blod
anviandes QIAamp DNA Investigator Kit (Qiagen Inc.). DNA frin urin samt blodspar i sn
extraherades med BIOTEK Urine DNA Isolation kit (Norgen Biotek Corp.). DNA fran
vavnad och rikliga méngder blod extraherades med proteinas K, fenol och kloroform-
isoamylalkohol, f6ljt av rening med etanol.

SNP

Fran och med 1 januari 2017 anvénds for samtliga prov en metod som bygger pa att ta fram
en genetisk profil genom PCR av upp till 96 SNP (Single Nucleotide Polymorphism) och
diagnostiska markorer med en teknik utvecklad av Fluidigm Inc. (San Fransisco, USA). PCR-
processen sker i tvé steg med en inledande lokus-specifik multiplex-PCR (kallad specific
target reaction eller STA) foljt av en allelspecifik PCR inuti ett nanoteknologiskt chip (s.k.
96.96 Dynamic Array™ IFC) med 9216 (96x96) kammare (6 nl i volym) for enskilda PCR-
reaktioner for varje kombination av prov och markdr. Sedan 1 oktober 2021 anvénds en
uppséttning markorer (Scandwolf v.1.4), bestaende av 90 autosomala SNP-markorer, fem X-
kopplade SNP-markorer samt en Y-kopplad markdr.

En utmaning med analysen av icke-invasiva DNA prov (till exempel spillning och urin) ir att
den framtagna genetiska profilen ibland inte &r identisk med den verkliga profil som individen
bér pé. Detta beror framst pa forekomsten av metodologiskt betingade allelbortfall eller att
provet dr korskontaminerat med DNA fran en annan individ. Allelbortfall innebér att provet,
for en viss markor, visar en homozygot genotyp (d.v.s. forekomsten av endast en allel pa bada
kromosomerna) trots att individen i fraga &r heterozygot (d.v.s. bir pa tva olika alleler). Detta
forsvarar bade individ- och fordldraskapsbestimning. For att ta hiansyn till allelbortfall
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analyserades tva replikat av samtliga prov och endast de markdrer dédr bada replikaten visade
identisk genotyp anvindes i bestimningsanalyserna.

Ibland innehaller prov DNA frdn mer &n en individ. Detta kan resultera i en genetisk profil
som skenbart kommer fran en ny individ men 1 sjdlva fallet & sammanslagning av alleler frdn
flera individer, hir kallat korskontamination. Korskontaminerade prov utmirks av att profilen
innehaller en hogre andel heterozygoter dn forvantat och att vissa markorer kan visa pa
forekomsten av mer dn tvé alleler. Identifieringen av prov som innehaller DNA frén flera
individer dr en utmaning med SNP-markdrer eftersom 1) forekomsten av markorer med >2
alleler inte dr mojlig (till skillnad fran mikrosatelliter) och 2) korskontaminerade SNP-profiler
ibland skenbart liknar avkommor till revirmarkerande par. Forekomsten av falska individer”
forbyggdes genom att 1)”nya” individer dven typades pa mikrosatelliter och 2) prov med en
observerad heterozygoti 0.2 enheter hogre dn forvantat fran familjedata eller fran
allelfrekvenser i populationen direkt avfairdades som korskontaminerade.

Art- och populationsbestdmning med SNP

For att sdrskilja genetiska profiler fran rdv, hund, finsk-rysk varg och skandinavisk varg
anvédndes grupperingstest, som bygger pa principen att det &r mer sannolikt att en individ
hirstammar fran en population dér allelerna som individen bér pd ar mer vanligt
forkommande (Piry m.fl. 2004). Den samlade sannolikheten (Li) att en individ hdrstammar
fran en viss population baseras pd allelfrekvenser i respektive ursprungspopulation. Forutsatt
att allelfrekvenser skiljer sig mellan de olika populationerna kommer ddrmed populationen
med hogst Li utgéra den mest sannolika ursprungspopulationen. Alla analyser gjordes i
GeneClass2 (Piry m.fl. 2004) med utrékning av Li i enlighet med Rannala & Mountain
(1997). For att uppskatta den statistiska sdkerheten pa den mest sannolika populationen
berdknades ”log of odds (LOD) ratio scores”:

LOD = 2*In(Li/Lj)

dér Li och Lj dr grupperingsindex for genotypen i den mest sannolika respektive nést mest
sannolika populationen. D4 LOD gar mot véardet 1, vilket innebér att Li och Lj ndrmar sig
varandra, kan ingen séker slutsats dras om vilken av de tva populationerna som individen
kommer ifrdn. Da LOD >3 bedémde vi grupperingen till en population vara statistiskt
sdkerstélld, vilket motsvarar en chans pa tusen att resultatet ger en felaktig uppskattning av
populationstillhdrighet.

Som referensmaterial for SNP analyser anvédndes profilerna fran 11 révar, 29 hundar, 51
vargar fran Finland eller Ryssland, samt 131 vargar fodda i Skandinavien. For mikrosatelliter
anvéandes 9 rdvar, 29 hundar, 51 vargar fran Finland eller Ryssland, samt 120 vargar fodda 1
Skandinavien. SNPmarkdorerna ér ursprungligen utvecklade for DNA-analys av hundar och
vargar, vilket medfor att alla inte fungerar pé rodrév, vilket giller for 3 av 95 SNP. Eftersom
analysen bygger pa att alleler for samtliga markorer finns representerade i alla
referenspopulationer, gjordes tva olika utrdkningar av LOD; en med och en utan rdv. For
profiler som med signifikant sidkerhet kunde uteslutas vara frin rév, anvindes vid behov



LOD-virdet utrdknat utan rav for att battre kunna sérskilja mellan skandinavisk varg, finsk-
rysk varg och hund.

Artbestidmning med mitokondrie-DNA

I de fall da artbestimning var angeldget och resultaten fran autosomala markorer (SNP) inte
levererade tillrdcklig information, analyserades proven pa mitokondriellt DNA (mtDNA).
Eftersom levande celler kan innehalla mer dn 1000 mitokondrier, alla med en mtDNA-
molekyl, dr sannolikheten for att lyckas ta fram analyserbara markdrer fran mitokondriellt
DNA storre dn for kirn-DNA. Variationen pa dessa markorer studerades genom sekvensering.
Tre av fyra markorer finns pa genen for cytokrom b (cytb) och den sista finns pa
kontrollregionen (dven kallad d-loop). Markdrerna pa cytb utgjordes av:

e cytbyo) som indikerar forekomst av mtDNA frén lodjur

e cytbpjsm] som indikerar forekomst av mtDNA fran jérv och bjorn

e cytbyuy) indikerar forekomst av mtDNA frén rév.

For alla dessa markorer anvédnds primers (d.v.s. en kort syntetiskt framstélld DNA-kedja som
utgdr startpunkten for syntesen av DNA under PCR) som dr utvecklade for att fungera pa
respektive art sa specifikt som mojligt (Lopez-Bao m.fl. 2017) vilket innebdr att de inte ger
produkter fran DNA av de 6vriga rovdjuren (inklusive varg och hund) samt ett urval av
potentiella bytesdjur (t.ex. dlg, rddjur och ren). Sekvensen av d-loop (d-loop[varg)) togs fram
med primers som binder hunddjurspecifikt till kontrollregionen och lampar sig sdrskilt for
sarskiljningen mellan varg och hund (Lopez-Bao m.fl. 2017), samt till viss del d&ven
sarskiljningen mellan skandinavisk och icke-skandinavisk varg. Sekvenserna jimfordes mot
kénda sekvenser 1 databasen NCBI’s Genbank (http://www.ncbi.nlm.nih.gov/blast/Blast.cgi).
Samtliga analyser replikerades av proven tillsammans med lampliga referensprov fran lo, jarv,
rdv eller varg samt en negativ kontroll. Referensproven anvéndes for att kontrollera att PCR
fungerade och den negativa kontrollen anvédndes for att kontrollera att eventuellt DNA fran
omgivningen (d.v.s. labbet) inte hamnat i proven.

Individbestdmning

Den 30 april 2024 fanns det 3348 vargindivider frdn Skandinavien bland de profiler som
tagits fram fran populationen, varav 2782 var typade pa >4 mikrosatelliter och 2611 var
typade pa >50 SNPs. Alla genetiska profiler frdn varg matchades mot den vid tiden befintliga
och mest uppdaterade listan av individer. Denna lista av individer och genetiska profiler delas
med Norsk institutt for naturforskning (NINA), som har motsvarande uppdrag att bedriva
DNA-analyser av varg i Norge.

Potentiellt matchande profiler identifierades genom ”individual assignment” i CERVUS
version 3.0 (Kalinowski m.fl. 2007). Med hénsyn till att vissa markorer kan vara feltypade har
vi valt en instillning 1 programmet dér viss felmatchning tolereras. Darefter utviarderade vi
matchningarna manuellt.


http://www.ncbi.nlm.nih.gov/blast/Blast.cgi

Konsbestimning

Konsbestamningar gjordes med 6—7 konskopplade markorer (varav 5—6 SNP kopplade till X-
kromosomen och en diagnostisk markor pa Y-kromosomen). Kriteriet for bestdmning av ett
prov till hona var att minst en X-kromosommarkor var heterozygot samt att den diagnostiska
Y-kromosommarkdren inte kunde pavisas. Kriteriet for bestimning till hane var att DNA fran
den diagnostiska Y-kromosommarkodren kunde pavisas och att samtliga X-markorerna var
homozygota. Alla andra resultat gav obestdmt kon. Liksom ovan anvdndes vid
konsbestdmningen endast markorer dar de tvé oberoende replikaten uppvisat identisk genotyp.

Fodelserevir

Fordldraskapsbestimning bygger pa principen att, bland kdnda fordldrapar, hitta par som inte
gér att utesluta utifrdn Mendelsk neddrvningsprincip. I de fall da inget av de kénda
revirmarkerande paren matchade som foréldrar anvindes CERVUS forildraskapsanalys med
foréldrapar utan hansyn till kon. Detta foljdes av en statistisk jimforelse mellan olika
potentiella fordldrapar samt manuell kontroll av eventuella felmatchande markorer.

RESULTAT OCH DISKUSSION

Under 20230101-20240430 analyserades totalt 3096 prov. Av dessa var 3088 registrerade 1
Rovbase som vargprov insamlade i Sverige. De resterande 8 proven som analyserades under
perioden bestod av tva prov registrerade i Rovbase som vargprov insamlade i Norge, tvd prov
registrerade som hund, tva prov registrerade som rodrév samt tva prov registrerade som bjoérn
Bland de analyserade proven, var 92 % var insamlade av lénsstyrelserna och 8 % av
allménhet/organisationer/forskningen. Samtliga analysresultat for dessa prov aterfinns i
Rovbase.

Under perioden 20230101-20240430 registrerades 5525 DNA-prov insamlade i Sverige i
Rovbase frén vad som misstanktes komma frén varg, (s6kning gjord i Rovbase den 6 juni
2024). Bland de 2429 prov som inte analyserades inom ramen for denna dverenskommelse
analyserades istéllet 8 prov 1 Norge och 531 prov av SKANDULVs projekt for dietanalys av
vargspillning. De prov som inte har analyserats kom antingen inte in till DNA-laboratoriet
eller prioriterades inte for DNA-analys av lansstyrelse och SLU Viltskadecenter. Proverna
finns sparade for eventuella senare analyser.

Totalt prioriterades 329 prov som akuta och 2767 prov prioriterades som normala. Bland de
normalprioriterade proven ingar dven prov som analyserats pa direkt forfrdgan av
lansstyrelsen, sa kallade forvaltningsprov. Frdn doda individer analyserades totalt 108 prov
fran 99 individer. Vissa individer analyserades pd vidvnader tagna i samband med obduktion
och vissa analyserades frén salivprov tagna i félt i samband med en efterfragan fran
lansstyrelserna att f4 snabbare svar pa vargens identitet. Resten av proven n=2988 var DNA-
spar insamlade 1 falt, diribland 1534 spillningar, 1011 urinprov fran snd, 6 harprov, 61
blodspar, och 376 salivprov.



Akutdrenden

De 84 akuta drendena som hanterades under 20230101-20240430 inkluderade 329 prov,
varav 60 spillningar, 13 urinprov, 2 blodspar, 2 harprov, 246 salivprov och 6 prov frén déda
vargar. Dessa var insamlade frdn 16 olika l1an (Tabell 1, Figur 1) och kom in till labbet varje
ménad under perioden (Figur 2). Frin inlamningsdatumet for det senast inkomna provet 1 ett
drende till rapportering av resultat tog det i genomsnitt 2,9 arbetsdagar och i inga fall
overstegs den mélsatta behandlingstiden pa sex arbetsdagar (Figur 3).

Utlatande om art- och populationstillhérighet kunde goras i 77 (92 %) av 84 akuta drenden.
Art och populationstillhdrighet kunde bestimmas for 226 (69 %) av 329 prov. Bland 249 prov
som resulterade i ett utlitande om art, bestimdes 184 till skandinavisk varg, 9 till finsk-rysk
varg, 23 till varg med obestamt ursprung (dir populationstillhdrighet inte gick att bestimma
p.g.a. for fa fungerande markorer), 11 till hund och 22 till rdv. I de fall da det rérde sig om
skandinavisk varg kunde identitet och fodelserevir bestimmas 1 157 (85 %) fall direkt frén
provets genetiska profil eller indirekt frin tidigare analyser av samma individ.

Tabell 1. Antal prov och analysframgéing av akut- och normalprioriterade prov

1 olika ldn. Analysframgangen anges i procent av totala antalet analyserade prov som
bestdmdes till art och population dir andelen andra arter 4n varg anges inom parentes samt
andelen av vargprov dir fodelserevir eller harkomst frdn finsk-ryska vargpopulationen
bestdmdes.

Akutprioriterade prov Normalprioriterade prov
Antal Art/  Fordldraskap/  Antal Art/ Foréldraskap
drenden Population Héarkomst prov Population /Héarkomst
(prov)

Norrbotten 5(16) 63 (38) 19 18 72(28) 39
Visterbotten 11 (23) 70 (22) 48 5 60 (0) 40
Visternorrland 3(6) 100 (17) 83 43 95 (14) 67
Jamtland 11 (38) 89 (18) 71 27 93(7) 78
Givleborg 2 (6) 33 (0) 17 206 89 (7) 71
Dalarna 4(11) 64 (27) 18 325 93 (7) 80
Stockholm 4(22) 68 (0) 27 33 94 (18) 73
Vistmanland 105 84 (6) 67
Uppsala 2 (6) 67 (0) 67 54 91 (0) 81
Orebro 2 (6) 100 (0) 100 390 93 (4) 80
Halland 25 68 (4) 56
Virmland 1(2) 100 (0) 100 415 90 (7) 76
Vistra Gotaland 7 (39) 64 (0) 41 376 85 (10) 65
Sodermanland 303 86 (8) 67
Ostergotland 95 95 (5) 80
Jonkoping 14) 75 (75) 0 131 85 (8) 68
Kronoberg 8 (27) 89 (11) 67 42 79 (7) 69
Kalmar 1(8) 88 (13) 63 31 58 (13) 29
Skéne 17 (88) 73 (5) 49 134 74 (19) 49
Blekinge 527 85 (0) 63 7 71 (29) 43
Norge 2 100 (0) 100
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Figur 1. Insamlingsplats och art-/populationsbestdmning for akutprioriterade prov under perioden
20230101-20240430.
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Figur 2. Antal akutprioriterade prov och drenden som rapporterades varje manad under perioden
20230101-20240430.
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Figur 3. Behandlingstiden for akutprioriterade prov (n=329) och drenden (n=84) under perioden
20230101-20240430. Behandlingstiden &r antal arbetsdagar fran att provet anlénde, alternativt fran att
det senaste provet anldnde for drenden, till DNA-laboratoriet fram tills att drendet rapporterades till
berdrda lansstyrelser och Naturvardsverket.

Normalprioriterade drenden

Under perioden 20230101-20240430 analyserades 2767 prov frn 20 olika ldn samt Norge i
enlighet med normal prioritering (Tabell 1, Figur 4, Figur 5).

Utlatande om art- och populationstillhorighet gjordes for 2368 (88 %) prov (Tabell 1, Figur
6), varav 2141 skandinavisk varg, 7 finsk-rysk varg, 72 hund, 148 rdv. I ytterligare 61 fall
patraffades DNA fran varg, men med otillrdcklig genetisk information for att bestimma
populationstillhorighet.
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Figur 4. Insamlingsplats och art-/populationsbestimning av normalprioriterade prov analyserade
under 20230101-20240430.
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Bland de prov som bestdmdes till skandinavisk varg kunde identitet och fordldraskap
bestimmas 1 91 % (1957 av 2141) av fallen, vilket ar en jamforbar analysframgang i
forhéllandes till de senaste dren (88% under 2021 och 2022) (Figur 6). I de fall da identitet
for en skandinavisk varg inte kunde bestimmas berodde det pa féorekomsten av DNA frdn mer
an en individ (n=64) eller for fa fungerande markorer (n=120).

Bland de 2665 normalprioriterade prov som utgjordes av icke-invasiva prov (sdsom spillning,
urin, blodspér, har och saliv) kunde art- och populationstillhorighet bestimmas 1 2269 fall (85
%), vilket dr ungefdr i sammaniva som de senaste fem &rens framgang pa 86—89%.
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Figur 5. Antal analyserade och rapporterade normalprioriterade prov varje manad under 20230101-
20240430.
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Figur 6. Analysframgangen (andel bestdmda till art respektive individ) av normalprioriterade icke-
invasiva prov under manader for insamling under perioden 20230101-20240430.
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Individer

Totalt identifierades 525 vargindivider 1 Skandinavien fran prov analyserade under perioden
20230101-20240430 och 99 av dessa individer analyserades som doda. Bland det totala
antalet individer var 303 inte identifierade sedan tidigare. Totalt 518 vargar hiarstammade frn
den skandinaviska vargpopulationen och for dessa kunde fordldrarnas identitet bestimmas 1
samtliga fall. Sju vargar identifierade 1 Skandinavien under perioden 20230101-20240430
hade finsk-rysk hiarkomst, ddribland:

» G127-22; hane, senast identifierad Visterbottens ldn den 14 januari 2023
* G187-19; hane i Setten-reviret, senast identifierad i Norge den 27 mars 2024
* G151-23; hane, senast identifierad i Norrbottens ldn den 30 oktober 2023
* G139-23; hane senast identifierad i Norge den 18 december 2023
» G27-24; tik falld i Norrbotten vid skyddsjakt den 7 februari 2024
* G103-24; tik senast identifierad i Norge den 10 februari 2024
» G104-24; tik senast identifierad 1 Norge den 25 mars 2024
Hybrider

» G147-23; hane, hybrid varg-hund, identifierad i Norrbotten den 23 oktober 2023
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