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Sammandrag 
Ex situ uppfödning i djurparker och avelsanläggningar bedrivna genom flera internationella 

samarbeten har blivit en allt viktigare metod för att bevara och i slutändan återintroducera 

arter. Anledningen är att antalet utdöenden av djurarter stadigt ökar och uppfödning i 

fångenskap är i många fall det enda alternativt som finns kvar för att undvika utrotning. Ex 

situ bevarande har dock flera risker varav en av dem största är att den genetiska variation 

inom en art, som behövs för att bevara anpassningsförmågan i det vilda, kan gå förlorad. 

Målet med det här arbetet är därför att undersöka vilka processer som kan påverka den 

genetiska variationen under såväl ex situ projekt som återintroduktionen och exemplifiera 

detta med fyra fallstudier.  

 

Jag kommer först beskriva de vanligaste måtten på genetisk variation. Sedan tar jag upp de 

vanligaste processerna som påverkar den genetiska variationen. Dessa är inavel, genetisk 

drift, anpassningar till fångenskap, samt utavel. Analyser av ex situ projekt som bedrivits med 

fjällgås (Anser erythropus), visent (Bison bonasus), svartfotad iller (Mustela nigripes) och 

panterlo (Lynx pardinus) visar att inavel och genetisk drift generellt är de problem som störst 

fokus läggs på att bekämpa. Visent och panterlo uppvisade reproduktiva komplikationer av 

inavel medan inga komplikationer alls kunde uppvisas hos svartfotad iller. Fjällgässen inom 

det projektet uppvisade kontaminerat DNA vilket uppstått genom utavel med en annan art, 

dock kunde inga negativa effekter påvisas. En anledning till att effekterna från inavel och 

utavel kan variera mellan olika fall är att konsekvenser främst uppkommer om populationen 

befinner sig i en stressande miljö. Resultatet är att allvarliga komplikationer kan uppstå om 

miljön ändras, men detta kan vara mycket svårt att förutse.  

 

Förståelsen för vilka processer som påverkar den genetiska variationen hos populationer inom 

ex situ projekt är avgörande för att lyckas med uppfödning och återintroduktion. Dock är de 

komplikationer som kan uppstå svåra att förutse och olika populationer har sina egna speciella 

förutsättningar vilket medför olika påverkan under samma förhållanden. Därför måste 

åtgärder vidtas för att upprätthålla den ursprungliga genetiska variationen för en ex situ 

population. 

 

Inledning 
Den nutida habitatförstörelsen och förföljelsen av arter har resulterat i att antalet utdöenden 

ökar, många menar till och med att ett sjätte massutdöende, främst orsakat av människan, 

redan har börjat (Yamazaki et al. 2014). En metod för att rädda arter på randen till utrotning 

är genom ex situ program, vilket är när individer från en art fångas in från deras naturliga 

habitat och bevaras i institutioner som djurparker eller speciella avelsanläggningar (Elsbeth 

2004, Senn et al. 2014). Det finns flera internationella organisationer som samordnar aveln 
med utrotningshotade djur och inom EU finns ett regelverk som bestämmer ramarna för hur 

ex situ projekt ska fungera. Målet är att kunna föda upp arten i fångenskap som en försäkran 

ifall de vilda populationerna utrotas för att om möjligt kunna återintroducera framtida 

individer till samma eller närliggande områden (Jule et al. 2008, Pritchard et al. 2012).  

 

Ex situ bevarande bedrivs vanligvis med ett begränsat antal individer uppdelat på olika 

institutioner och är associerat med flera svårigheter, bland annat säkerställandet av att den 
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ursprungliga genetiska variationen inom arten bevaras (Saura et al. 2008). Den genetiska 

variationen är fundamental för anpassning till såväl förändringar i miljön eller klimatet som 

till nya patogener och därför avgörande om en återintroduktion ska bli lyckosam på lång sikt 

(Caballero & Toro 2002).  

 

Genetisk variation kan mätas på flera olika sätt varav de mest använda metoderna är förväntad 

heterozygositet, alleldiversitet och allelfrekvenserna. Dessa mått används i sin tur för att 

detektera förändringar som kan uppstå inom ett ex situ projekt såväl som när 

återintroduktioner har skett (Kalinowski 2004). De vanligaste processerna som påverkar 

sammansättningen av alleler i arvsmassan är utavel, inavel, genetisk drift och anpassningar till 

fångenskap (Witzenberger & Hochkirch 2013) (Figur 1).  

 

Den övergripande frågeställningen med detta arbete är: vilka processer påverkar den genetiska 

sammansättningen av alleler inom ex situ bevarande av vertebrater? Först kommer de 

internationella samarbetena bakom ex situ bevarande att beskrivas sedan riktas fokus mot 

processerna bakom förändringar av den genetiska arvsmassan (Figur 1). Slutligen kommer en 

jämförelse göras mellan fyra ex situ projekt där återintroduktioner skett för att analysera till 

vilken grad dessa teoretiska förväntningar har ställt till med verkliga problem. 

 

 

 
Figur 1. Flödesschema över de processer som påverkar den genetiska variationen som behövs för att en 

population ska kunna anpassa sig till miljöförändringar. Utavel leder till en ökad andel heterozygoter inom en 

population och har då en positiv inverkan. Dock kan utavel mellan olika populationer med olika lokala 

anpassningar leda till att de på en gång blir sämre anpassade, kallat utavelsdepression. Inavel, genetisk drift och 

anpassningar till fångenskap leder alla till att reducera den genetiska variationen som är nödvändig för 

anpassningar till förändringar i det vilda. Den sistnämnda processen inkluderar även selektion för genetiska 

anpassningar till fångenskap som inte är till fördel i det vilda. 

 

 

 
 
 



3 
 

Internationella samarbeten 
Flera internationella sammarbeten finns med inriktning på att samordna ex situ bevarande. 

Det största globala samarbetsorganet är WAZA (World Association of Zoos and Aquariums) 

med underorganisationer runtom i världen som den europeiska organisationen EAZA 

(European Association of Zoos and Aquaria). Dessa organisationer är grunden för att ett 

effektivt system med stamböcker där varje individs släkthistoria antecknas och förflyttningen 

av individer mellan olika institutioner bokförs (Fàbregas et al. 2012).  

 

Utöver detta måste alla avelsinstitutioner inom EU anpassa sig till artikel 9 i EG:s 

djurparksdirektiv. Det innebär att ex situ projekt med återintroduktion som mål ska ha bra 

skötsel med fokus på att naturliga beteenden viktiga för populationens överlevnad, som till 

exempel fortplantning och födosökning bevaras. Dessutom måste alla individer ha god 

genetisk hälsa och avel måste ske så att de genetiska konsekvenserna kan kontrolleras (Rees 

2005).   

 

Den forskning som bedrivs på djurparker har historiskt sett helt fokuserat på fysiologi och 

beteende, dock har fokus nu flyttats till genetik och potential för återintroduktion. Ett exempel 

är att andelen artiklar från det amerikanska samarbetsorganet AZA (American Zoo and 

Aquarium Association) inriktade på återintroduktion under början av 2000-talet markant 

ökade och blev år 2005 det största forskningsfältet inom AZA (Rees 2005).  

 

 

Mått på genetisk variation 
Det finns flera sätt att mäta genetisk variation på, vanliga metoder är att undersöka effektiv 

populationsstorlek, alleldiversitet, förväntad och observerad heterozygositet, den genetiska 

differentieringen inom eller mellan populationer samt skillnader i mitokondriellt DNA 

(Fernández et al. 2004). Dessa kommer att kort diskuteras eftersom de utgör grunden för en 

djupare förståelse av processerna som påverkar den genetiska variationen och då det i vissa 

fall har diskuterats vilken av klassificeringarna som är bäst att använda (Petit et al. 1998). 

Effektiv populationsstorlek 

Måttet anger storleken på en population med helt slumpmässig parning som skulle få 

förändrade allelfrekvenser lika snabbt som populationen i fråga (Charlesworth 2009). Den 

effektiva populationsstorleken (Ne) är mindre än själva populationsstorleken och beskriver hur 

fort en population förväntas förlora genetisk variation. Det som påverkar Ne är om 

populationen går igenom en flaskhals och om selektion sker. Om det sedan sker en 

populationsökning kommer det trots en ökning i individantal endast existera en begränsad 

genetisk variation inom populationen (Tokarska et al. 2009). Den effektiva 

populationsstorleken kan uppmätas genom att allelfrekvenserna inom en population först mäts 

vid två skilda tillfällen och sedan undersöks skillnaden som skett mellan mätningarna (Waples 

& Yokota 2007).  
 

Alleldiversitet 

Alleldiversitet kan mätas genom det genomsnittliga antalet alleler per locus samt om det finns 

några alleler som bara finns inom en av de undersökta populationerna (så kallade privata 

alleler). De populationer inom ett ex situ program som har det högsta genomsnittliga antalet 

alleler per locus prioriteras högt och vanligtvis brukar individer flyttas därifrån till andra 

populationer för att sprida ursprungliga alleler som förlorats (Fernández et al. 2004, 

Willoughby et al. 2015). Privata alleler som ursprungligen bara har funnits inom en 

population kan tyda på att den populationen har varit isolerad. De privata allelerna kan i de 
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fallen tyda på lokala anpassningar. Om så är fallet bör populationerna hållas isolerade även 

inom ett ex situ program för att bevara anpassningar som kan vara avgörande för lyckade 

återintroduktioner (Kalinowski 2004). 

 

Förväntad och observerad heterozygositet 

Ett av de vanligaste måtten på genetisk variation är den förväntade heterozygositeten (He), 

även kallat gendiversitet, vilket är hur stor del av populationen som borde ha två olika alleler 

på ett specifikt locus om populationen är under Hardy-Weinberg jämvikt (Fernández et al. 

2004). Hardy-Weinberg jämvikt råder inom en så kallad ideal population vilken bland annat 

är oändligt stor, har slumpmässig parning och helt saknar ett selektionstryck som påverkar 

allelfrekvenserna. Ingen verklig population kan uppnå detta, men målet inom ett ex situ 

program bör vara att agera så den förväntade heterozygositeten är så hög som möjligt 

(Caballero & Toro 2002). 

 

Forskare har debatterat över vilket av måtten förväntad heterozygositet och alleldiversitet som 

är det viktigaste. Vissa förespråkar att det är antalet alleler som är avgörande för att 

säkerställa bästa möjliga anpassningsförmåga medan andra menar att det är fördelningen som 

är viktigast (Petit et al. 1998). På senare tid har dock allt fler kommit till slutsatsen att dessa 

båda mått kompletterar varandra och om en hög alleldiversitet bevaras kommer den 

förväntade heterozygositeten automatiskt att hållas hög. Anledningen till att de kompletterar 

varandra är att desto större andel av populationen som har två olika alleler på ett locus desto 

större är sannolikheten att olika individer har olika uppsättningar av alleler (Fernández et al. 

2004, Willoughby et al. 2015). 

 

Genetisk differentiering  

Det finns två vanliga metoder för uträkning av genetisk differentieringen där ett sätt är att 

räkna ut avvikelsen från He inom en population, betecknat FIS, vilket kan ses som 

inavelsgraden för populationen. Det andra sättet är att räkna ut den genetiska differentieringen 

mellan olika populationer, betecknat FST, för att undersöka hur stort genflödet är mellan dem 

(Pekkala et al. 2014).  

 

Mitokondriellt DNA 

Mitokondriellt DNA (mtDNA) skiljer sig från nukleärt DNA då det bara finns en haploid 

uppsättning som nedärvs från modern. Det medför att den effektiva populationsstorleken (Ne) 

för mtDNA blir en fjärdedel så stor jämfört med nukleärt DNA med resultatet att genetisk 

drift teoretiskt sker snabbare (Bateson et al. 2014). Effekten det medför är att den 

differentiering som uppstår mellan olika populationer snabbt upptäcks när genflödet upphör. 

Ofta undersöks endast en viss kontrollregion i det mitokondriella DNA:t. Den regionen kodar 

inte för några proteiner utan är evolutionärt neutral. Det är då störst sannolikhet att den genom 

mutationer förändras snabbare än de kodande regionerna. Om målet istället är att undersöka 

om genflödet har varit brutet sedan en längre tid brukar den kodande regionen för cytokrom b 

användas då selektion verkar hårdare på regioner som kodar för proteiner än för neutrala 

regioner (Senn et al. 2014). 

 

Teorin bakom det förhållningssättet är att mutationer i neutrala regioner saknar ett 

selektionstryck vilket medför att förändringar mellan populationer uppstår snabbt om 

genflödet bryts. De flesta mutationer som sker i de kodande regionerna selekteras det emot då 

de kan förändra proteinerna som bildas, vissa mutationer är dock neutrala. Teoretisk borde det 

gå längre tid mellan dessa neutrala mutationer i de kodande regionerna vilket gör dessa 
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regioner till redskap för att studera brutna genflöden längre tillbaks i tiden (Ruokonen et al. 

2010).  

 

 
Processer som påverkar den genetiska variationen 
Att bevara den ursprungliga genetiska variationen är högt prioriterat inom dagens ex situ 

bevarande, till exempel används stamböcker där uppgifter om alla individers härstamning 

skrivs upp. Det underlättar arbetet med att undvika inavel (Boakes et al. 2006). Andra hot mot 

den ursprungliga genetiska variationen är genetisk drift, evolutionära anpassningar som sker 

till förhållandena i fångenskap, samt utavel (Figur 1) (Willoughby et al. 2015). 

 
Inavel 
Inavel blir ett problem då antalet individer per institution är begränsat samtidigt som 

kunskapen om vilka individer som är närmast släkt kan vara bristfällig (Rollinson et al. 2014). 

Inaveln minskar andelen heterozygoter inom populationen med risken att avkomman kan vara 

homozygot med två skadliga alleler på ett eller flera loci vilket kan leda till inavelsdepression 

(Willoughby et al. 2015). Det kan yttra sig bland annat som genetiska sjukdomar, fysiologiska 

deformationer eller nedsatt immunförsvar. Inavelsdepressionens grad kan dessutom variera 

beroende på miljön som individerna lever i trots att de skadliga allelerna är identiska (Bijlsma 

et al. 1999). En metaanalys av flera studier visar att inavelsdepression yttrar sig starkare i mer 

stressande miljöer (Fox & Reed 2011). Den troligaste förklaringen är att homozygositet som 

inkluderar skadliga recessiva alleler påverkar överlevnaden negativt genom att 

dysfunktionella proteiner blir en stressfaktor vilket gör organismen sämre anpassningsbar till 

ytterligare externa stressfaktorer (Fox & Reed 2011). 

 

Om inaveln sker långsamt över flera generationer kan rening (”purging” på engelska) från 

letala alleler ske genom att selektionen hinner verka i ett tidigt stadie (Boakes & Wang 2005, 

Pekkala et al. 2014). Med detta menas att inaveln sker med en sådan hastighet att recessiva 

letala alleler försvinner innan de hunnit sprida sig till majoriteten inom en population. 

Teoretiskt är långsam inavel en bra metod för att ta bort de alleler som inte är direkt dödliga, 

vilka redan har ett högt selektionstryck, utan de som bara leder till att individens fitness 

minskar något och som då har ett lägre selektionstryck (Boakes & Wang 2005, Pekkala et al. 

2012). Ett fall av dokumenterad rening är mauritiusfalken (Falco punctatus) som ökade från 

ett par år 1974 till runt 200 par år 2000. Inaveln skedde långsamt över tre decennier med 

resultatet att inga kända letala alleler finns kvar inom dagens population (Groombridge et al. 

2000).  

 

Rening är dock kontroversiellt och rekommenderas allmänt inte med anledning att inavel kan 

leda till att artens samlade antal alleler minskar och att främsta fokus bör vara på att öka 

populationsstorleken. Om individer från ett släktled som genomgått rening återintroduceras 

kan de ha svårare att anpassa sig till förändringar i miljön och till patogener. Risken blir att de 

utsläppta individerna eller avkomman från dessa dör ut (Pekkala et al. 2014, Willoughby et al. 

2015). En studie som gjordes på 119 ex situ populationer av vertebrater undersökte om 
avkomma från inavlade individer led av mindre inavelsdepression än avkomma från ej 

inavlade individer. Undersökningen kunde endast detektera rening i 14 fall vilket förstärker 

slutsatsen att rening är en osäker metod (Boakes et al. 2006).  

 

Inavel undviks främst genom att korsa individer som är så lite släkt som möjligt, det 

minimerar risken att ett locus får två recessiva letala alleler. Dessutom leder en sådan avel till 

en hög diversitet av alleler (Boakes & Wang 2005, Fernández et al. 2004). Matematiska 
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beräkningar utgåendes från släktskapskoefficienter har visat att ansamlingar av närbesläktade 

individer som inavlats över flera generationer generellt har en 15 % mindre effektiv 

populationsstorlek (Ne) jämfört med om inavel bara sker i en generation. Det medför att dessa 

individer sammantaget har en mindre genetisk variation som kan minska deras 

anpassningsförmåga och motståndskraft mot sjukdomar (Nomura 2005).  

 

Genetisk drift 

Genetisk drift är slumpmässiga händelser som påverkar allelfrekvenserna inom en population. 

Exempelvis slumpartade dödsfall som inte beror på selektion (Bateson et al. 2014). Detta 

påverkar inte andelen heterozygoter, som främst påverkas av inavel, utan kan leda till att 

alleler som bara är representerade i enstaka individer försvinner när dessa dör. Resultatet är att 

alleler som potentiellt kan vara viktiga för anpassningar i naturen går förlorade under ex situ 

bevarandet (Willoughby et al. 2015).  

 

Små populationer är generellt mer känsliga för genetisk drift än stora då en större andel av de 

olika allelerna bärs av bara ett fåtal individer. Därför är det betydelsefullt att populationerna 

inom ett ex situ program tillåts vara så stora som möjligt (Bateson et al. 2014). 

 

Anpassningar till fångenskap 
Uppfödning av populationer under flera generationer ex situ kan leda till att populationerna 

selekteras till att bäst anpassas till förhållandena i fångenskap. Det medför att de kan förlora 

alleler som är essentiella för överlevnad i det vilda med konsekvensen att till exempel viktiga 

beteenden förloras (Faria et al. 2010).  

 

En studie på den hotade nordamerikanska musarten Peromyscus polionotus subgriseus visar 

att individer som härstammar från flera generationer i fångenskap är mindre benägna att söka 

skydd när predatorer finns i närheten. Dessutom är det en större spridning på hur individerna 

reagerar vilket sammantaget skulle minska chanserna för en lyckad återintroduktion (Elsbeth 

2004). Andra egenskaper som kan förloras är beteenden för födosökande och alleler för 

immunresponser mot särskilda patogener som finns i artens naturliga habitat, men som inte 

finns i fångenskap (Jule et al. 2008, Faria et al. 2010).  

 

En jämförande studie mellan skogssorkar (Clethrionomys glareolus) som fötts upp i 

fångenskap under 40 generationer och vilda skogssorkar kunde bevisa uppkomsten av flera 

beteenden som skulle vara olämpliga i vilt tillstånd. Skogssorkarna i fångenskap var mer 

aktiva under dagen, mindre aggressiva mot artfränder och alla 17 sorkar hade en sämre 

hanteringsförmåga av svåröppnad föda som hasselnötter (Mathews et al. 2005). Detta tyder på 

att sorkarna evolutionärt har anpassats till en tillvaro i fångenskap utan predatorer som medför 

att de inte gömmer sig under dagen. Andra anpassningar som skett är till en minskad 

konkurrens om föda och till föda som kräver en mindre ansträngning för att äta. Detta 

förklarar den minskade aggressiviteten hos mössen och att den försämrade 

hanteringsförmågan av svåröppnad föda (Mathews et al. 2005). Studien kunde dock 

konstatera att vissa essentiella beteenden som grävning av bogångar och inredning av bon var 

oförändrade mellan grupperna vilket är positivt om individer ska återintroduceras (Mathews et 

al. 2005). 

 

Anpassningar som sker är artspecifika och beror på ex situ miljön därför bör bedömningar 

gällande huruvida individer är lämpliga för återintroduktion göras specifikt för varje fall 

(Mathews et al. 2005). En generell metod för att undvika anpassningar till fångenskap är att 
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inte ha en allt för konstant miljö inom ex situ programmet och försöka efterlikna de naturliga 

miljöerna så mycket som möjligt (Elsbeth 2004, Jule et al. 2008, Mathews et al. 2005). 

 

Utavel 

Utavel sker genom korsning av individer inom en population med individer som kommer från 

en annan population. I regel resulterar detta i en ökad andel heterozygoter och i ett större antal 

olika alleler inom den slutliga populationen (Sagvik et al. 2005). I många fall är det 

eftersträvandbart eftersom det minskar andelen homozygoter, kan leda till en större 

alleldiversitet och motverkar inavelsdepression. Risken är dock att korsningen kan späda ut 

och förstöra anpassningar genom att viktiga alleler försvinner eller att nya som fungerar dåligt 

kommer till, vilket kan leda till så kallad utavelsdepression (Rollinson et al. 2014).  

 

En undersökning av återintroducerade laxar (Salmo salar) från ett ex situ program i Kanada 

jämförde överlevnaden hos fiskar utavlade genom individer från olika floder, och fiskar som 

avlats fram genom korsning av individer från samma flod. Resultatet visade en minskad 

överlevnadsgrad för utavlade individer med 10 %. Orsaken är troligtvis att varje flod har 

specifika förhållanden och en korsning mellan individer från olika floder gav avkomman en 

blandning av alleler som gjorde dem dåligt anpassade till att överleva i någon av floderna 

(Rollinson et al. 2014).  

 

Ett annat experiment för att undersöka effekterna av utavel utfördes med korsningar mellan 

två populationer av vanlig groda (Rana temporaria) som naturligt var separerade med 130 

kilometer (Sagvik et al. 2005). Andelen avkomma med fysiologiska deformationer jämfördes 

mellan rena korsningar inom populationerna och utavel mellan populationerna. Resultatet 

visade att de utavlade individerna hade en signifikant högre andel utavelsdepression (Sagvik 

et al. 2005).  

  

Utavelsdepression är viktigt att övervaka inom ex situ bevarande och bästa sättet att undgå 

depression är att ha noggranna stamböcker eller att undersöka fort evolverande mikrosatelliter 

för att se vilka individer som är genetiskt närmast släkt. Då utavel är motsatsen till inavel 

måste en avvägning ske för att minimera riskerna med de båda två processerna (Sagvik et al. 

2005). 

 

 

Fallstudier 
För att få en större inblick i hur genetik konkret påverkar ex situ bevarande av 

utrotningshotade vertebrater där återintroduktioner har skett kommer fyra exempel 

undersökas: Fjällgås (Anser erythropus) i Skandinavien, visent (Bison bonasus) i Polen, 

svartfotad iller (Mustela nigripes) i USA och panterlo (Lynx pardinus) i Spanien. Dessa 

exempel har valts ut på grund av att dessa populationer i princip helt är grundade av individer 

från ex situ projekt och mycket forskning har gjorts på genetiken i samband med 

återintroduktionerna.  

 

Bevarande av fjällgås i Skandinavien 

Den skandinaviska populationen av fjällgås har på grund av jakt, främst i de östeuropeiska 

övervintringsområdena och Kazakstan, minskat från 20000 par för ett sekel sedan till cirka 30 

par i början av 2000-talet. Arten räknas som en av världens mest hotade arter av gäss 

(Ruokonen et al. 2004). På mitten av 1970-talet startades ett svenskt ex situ projekt på Öster 

Malma utanför Nyköping med inköpta gäss utan dokumenterad bakgrund från djurparker 

runtom i Europa. Fram till år 1999 kläcktes totalt 348 gässlingar på avelsanläggningen och 
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återintroducerades till Lappland vilket resulterade i att den svenska subpopulationen var den 

enda som globalt ökade vilket betraktades som en stor framgång (Tegelström & Essen 1996, 

Ruokonen et al. 2000).  

 

Återintroduktionerna stoppades år 1999 efter upptäckten att flera av gässen i projektet var 

bärare av mtDNA eller nukleära privata alleler från bläsgås (Anser albifrons), troligtvis som 

ett resultat av hybridisering i de ursprungliga djurparkerna flera generationer innan 

återintroduceringen. Det uppdagades att 36 % av fjällgässen som fanns i avelsanläggningen i 

slutet av 90-talet var kontaminerade (Ruokonen et al. 2006). Överhängande risker med 

hybridisering är att det kan leda till utavelsdepression i form ett minskat försvar mot 

patogener, en försämrad överlevnad i det naturliga habitatet eller direkta fysiologiska skador 

(Rollinson et al. 2014). Dock har ingen utavelsdepression detekterats vilket hypotetiskt kan 

bero på att hybridisering mellan fjällgås och bläsgås även är en naturlig företeelse. Det kan 

evolutionärt sett ha gjort de båda arterna motståndskraftiga mot en viss införlivning (så kallad 

introgression) av alleler från den andra arten (Nijman et al. 2010). De metoder som användes 

för att utreda utaveln var att först undersöka vilka haplotyper av mtDNA och alleler för vissa 

utvalda loci som förekom inom ex situ populationen. Utifrån resultatet detekterades flera 

haplotyper och alleler som i det vilda endast förekommer hos bläsgäss, vilket visade att 

hybridisering måste ha skett (Roukonen et al. 2006). 

 

Ett nytt ex situ projekt grundades år 2005 med vildfångade, västryska fåglar fria från 

bläsgåsgener. Sedan år 2010 har flera utsättningar skett till den svenska subpopulationen såväl 

som till den norska. Analyser av mtDNA från hannar fångade i Sverige visar att det 

förekommer naturlig immigration från den västryska populationen vilket minskar risken för 

att gener från de ryska fåglarna ska påverka anpassningar till svenska förhållanden. Den 

svenska subpopulationen har fortsatt att vara den enda globalt sett att öka och 

uppskattningsvis finns 130 individer (Nijman et al. 2010, Ruokonen et al. 2010). 

 

Slutsatserna som kan dras från detta ex situ projekt är svårigheten att innan avgöra ifall utavel 

kommer att leda till utavelsdepression. Även om detta sker mellan två olika arter med olika 

anpassningar och habitatkrav så behöver inte konsekvenserna av introgression bli märkbart 

negativa. Dock kan, teoretiskt sett, utavelsdepression yttras ifall det sker miljöförändringar 

som de artfrämmande allelerna inte kan ge en bra respons för (Roukonen et al. 2006, Nijman 

et al. 2010).  

 

Bevarande av visent i Polen 

Visenten fanns förr över stora delar av Centraleuropa men utrotades från det vilda genom jakt 

under början av 1900-talet. Det ex situ bevarande som påbörjades baserades på endast 12 

individer (Tokarska et al. 2011). I början av 1950-talet återintroducerades sju individer till 

den polska nationalparken Białowieza, populationen har sedan vuxit till 820 individer 

(Tokarska et al. 2009). Flaskhalsen som arten genomgick har påverkat genetiken kraftigt 

genom att många alleler som tidigare funnits är borta. I genomsnitt är den förväntade 

heterozygositeten runt 0,20 vilket kan jämföras med 0,70, som är vanligt för vilda 

populationer, av den närbesläktade amerikanska bisonoxen (Bison bison). Det genomsnittliga 

antalet alleler per locus är 2,3 stycken och den effektiva populationsstorleken (Ne) är cirka 28 

vilket tyder på en markant inavel (Tokarska et al. 2009).  

 

En undersökning av antalet olika haplotyper av mtDNA hittade två sällsynta varianter och en 

som var extremt vanlig vilket grundar sig på hur frekvenserna var hos honorna av 

grundarindividerna och att dessa honor inte har bidragit lika mycket till populationsökningen 
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(Wójcik et al. 2009). Då haplotypfrekvenserna är extremt skeva och Ne lågt är populationen 

trots sitt stora individantal utsatta för genetisk drift då de två sällsynta haplotyperna kan 

försvinna genom att de få individer som bär dessa slumpmässigt dör (Wójcik et al. 2009).  

 

Inavelsdepression har upptäckts inom populationen i form av den potentiellt dödliga 

sjukdomen posthitis som cirka 5 % av alla hannar i Białowieza lider av. Sjukdomen yttrar sig 

genom celldöd i genitalierna och tros bero på homozygositet av flera par muterade alleler som 

sänker immunsystemet och förstör strukturen på epitelcellerna (Oleński et al. 2015).  

 

Detta ex situ projekt är ett tydligt exempel på att inavelsdepression kan uppstå om en 

population byggs upp från ett fåtal individer. Visenten som de flesta stora däggdjur har 

dessutom en relativt låg reproduktionshastighet jämfört med mindre arter av däggdjur och 

fåglar vilket gör den extra känslig för populationsminskningar (Oleński et al. 2015). 

Anledningen till detta är att det tar längre tid för arterna att numerärt återhämta sig från låga 

nivåer och under tiden hotas de av att utrotas av slumpmässiga händelser såsom 

naturkatastrofer eller sjukdomar (Wójcik et al. 2009). Det är vanlig problematik inom ex situ 

bevarande av arter med en lång generationstid (Oleński et al. 2015).  

 

Bevarande av svartfotad iller i USA 

Den svartfotade illern var förr vanlig över stora delar av den amerikanska prärien innan 

habitatförstörelse och flera utbrott av valpsjukevirus orsakade en stor minskning. År 1987 

togs beslutet att fånga in de sista 18 individerna för att påbörja ett ex situ bevarande (Cain et 

al. 2011).  

 

Det övergripande målet var att föda upp en så stor ex situ population som möjligt och att 

undvika inavel på bästa vis genom att bara para de minst besläktade individerna. 

Återintroduktioner till flera platser på prärien i Arizona, Wyoming och South Dakota gjordes i 

slutet av 1990-talet med totalt runt 400 individer uppfödda i fångenskap (Wisely et al. 2003, 

2007). De individer som släpptes ut var alla nära besläktade och ansågs inte önskvärda för 

avel vilket medförde en reducerad genetisk variation inom de nya vilda populationerna 

(Wisely et al. 2007). Trots den ökade homozygositeten har ingen inavelsdepression yttrats 

och de flesta populationerna ökade markant redan från början. Att de snabba 

populationsökningarna skedde tidigt har medfört att väldigt få populationer har förlorat några 

ursprungliga alleler, anledningen är att allelerna direkt spreds ut bland många individer. Hade 

ökningen skett långsammare hade många alleler kunnat förloras då de är fördelade på färre 

bärare vilket ökar risken för genetisk drift genom att alla individer med en viss allel inte 

reproducerar avkomma (Wisely et al. 2003).  

 

Då de effektiva populationsstorlekarna är små, varje population var baserad på bara 18 

grundarindivider, har genetisk drift haft stor inverkan i varje population. Det har medfört en 

oväntad stor genetisk skillnad (FST) mellan populationer som saknar genflöde (Wisely et al. 

2007).   

 

Slutsatserna från det här ex situ bevarandet är att en tydlig inavelsdepression inte alltid måste 

uppstå trots få grundarindivider. Däremot, precis som fallet med fjällgässen, kan en 

miljöförändring göra att inavelsdepression yttras (Wisely et al. 2007). Dessutom kunde många 

alleler räddas då populationsökningarna skedde väldigt fort. Det möjliggjordes av att den 

svartfotade illern, till skillnad från till exempel visenten, har en snabb generationstid vilket 

medförde att många ungar kunde födas fram under en relativt kort tid. Den här fallstudien 
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representerar ett lyckat ex situ bevarande av en art med en kort generationstid (Wisely et al. 

2003). 

 

Bevarande av panterlo i Spanien 

Panterlo fanns ursprungligen över stora delar av den iberiska halvön. Arten minskade dock 

drastiskt under 1900-talet som en följd av förföljelse, habitatförlust och kaninpest som 

drabbade dess främsta födokälla vildkaninen (Oryctolagus cuniculus). En av de största 

minskningarna skedde mellan 1998 och 2008 då antalet individer sjönk med 80 % till under 

200 stycken fördelade på två populationer (Casas-Marce et al. 2013, Vargas et al. 2008). Med 

anledning av detta startades ett spanskt ex situ projekt i början av 2000-talet med flertalet 

avelsanläggningar runtom i landet. Sedan dess har flertalet återintroduktioner till de två 

områdena med befintliga populationer gjorts (Gañán et al. 2010).  

  

Målet var att fånga in en representativ bild av den genetiska variation som återstod genom att 

inkludera individer som tillsammans täcker så mycket genetisk variation som möjligt och 

under projektets gång korsa individer som är minst släkt med varandra. Det upprätthåller en 

hög grad av förväntad heterozygositet. Ytterligare ett mål är att få en snabb 

populationstillväxt inom ex situ projektet med följden att bevara största möjliga andelen 

alleler (Casas-Marce et al. 2013).  

 

Den kraftiga minskningen har lett till inavel med resultatet att det bara finns två haplotyper 

kvar, en i vardera populationen och att det genomsnittliga antalet alleler är 3,75 per locus 

(Casas-Marce et al. 2013). Ett tecken på inavelsdepression är att kvaliteten på hannarnas 

spermier minskar med en ökad grad av homozygositet, dessutom har panterlon överlag en 

sämre spermiekvalitet än andra kattdjur med en motsvarande inavelsgrad vilket förstärker 

problemet (Ruiz-López et al. 2012). En intressant notering är att vissa hannar inom ex situ 

projektet har en något bättre kvalitet än hannarna i de två vilda populationerna vilket medför 

att dessa bör vara prioriterade inom aveln (Gañán et al. 2010). 

 

Precis som i fallet med visenten är slutsatsen att inavelsdepression kan bli ett stort problem 

om en population grundas av endast ett fåtal individer. Dessutom har panterlon precis som 

visenten en relativt lång generationstid jämfört med fjällgås och svartfotad iller vilket medför 

att populationsökningar sker långsammare. Risken det medför är att individer med unika 

alleler kan dö av slumpmässiga orsaker innan de kunnat föra vidare dessa till nästa generation 

(Ruiz-López et al. 2012, Casas-Marce et al. 2013).  

 

 

Diskussion 
Mängden genetiska variation och dess sammansättning har en avgörande roll för att 

återintroduktioner ska kunna ske från ex situ projekt. Flera processer som påverkar genetiken 

måste beaktas och kontrolleras för att säkerställa att de individer som släpps ut och deras 

kommande generationer har bästa möjliga chans att överleva och anpassa sig till 

miljöförändringar (Theodorou & Couvet 2010).  
 

Vad gäller måtten på genetisk variation är de vanligaste som används förväntad 

heterozygositet och mtDNA. Den kontroversen om huruvida fokus bör ligga på den 

förväntade heterozygositeten eller alleldiversiteten är till stora delar avslutad. Argumenten 

bakom denna fråga var att en sida menade att det är allelerna som utgör grunden för 

anpassningar och därför bör största fokus ligga på att bevara samtliga alleler. Hur dessa sedan 

är fördelade inom populationen i form av andelen heterozygoter är mindre viktigt (Petit et al. 
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1998). Den andra sidan menade att det är andelen heterozygoter som är viktigast bland annat 

för att undvika inavel (Caballero & Toro 2002). För att få en så bra inblick i genetiken inom 

en population som möjligt bör ett så stort antal mått som möjligt användas. Det då mått som 

heterozygositet, alleldiversitet och effektiv populationsstorlek ger en bra bild av en population 

medan genetisk differentiering förklarar genetiken mellan populationer (Caballero & Toro 

2002, Pekkala et al. 2014).  

 

I en majoritet av de undersökta fallstudierna (visent, panterlo och svartfotad iller) är den 

främsta oron riktad mot konsekvenserna av inavel och genetisk drift vilket generellt är de 

processerna som störst vikt läggs på att undersöka och motverka (Bijlsma et al. 1999). Fokus 

ligger därför på att snabbt få fram en stor population för att bättre bevara alleldiversiteten, 

samt att korsa individer som är minst släkt. Det skapar en balansgång mellan inavel och utavel 

för att minimera båda processernas eventuellt skadliga konsekvenser (Saura et al. 2008).  

 

I fallen med svartfotad iller och fjällgås har ingen inavelsdepression respektive 

utavelsdepression detekterats vilket kan bero på att miljöerna som de utsläppta individerna 

lever i inte är tillräcklig stressande för att depressioner ska yttra sig. Som redan nämnts kan 

fjällgåsen dessutom möjligtvis klara av en viss grad av utavel med bläsgås då det är en 

naturlig företeelse (Nijman et al. 2010). Om utavel sker med en annan art är det möjligt att 

dessa främmande alleler påverkar fjällgåsens genetik eller anpassningsförmåga märkbart med 

tydlig utavelsdepression som resultat. Framtida miljöförändringar kan dock resultera i att loci 

med alleler som idag inte är skadliga kan bli det vilket medför att depression uppstår för de 

båda arterna. Detta visar på vikten av att följa upp återintroduktioner och förstå att samma 

genetiska material kan ge upphov till olika konsekvenser i olika miljöer (Fox & Reed 2011).  

 

Vad gäller visent och panterlo har inavelsdepression uppkommit i form av reproduktiva 

komplikationer. För visenten är inavelsdepressionen så allvarlig att hannarna dör vilket skulle 

kunna leda till att frekvensen av de letala recessiva allelerna kommer att minska på sikt då de 

hannar som blir homozygota för dem dör (Oleński et al. 2015). Dock är det här fallet mycket 

komplicerat då honorna inte verkar få några skador av dessa alleler och då det troligtvis krävs 

att hannarna är homozygota för flera olika loci. Det medför att de kan bära och föra vidare 

vissa av allelerna till nästa generation utan att ta uppenbar skada. Allelerna kan som en 

konsekvens sprida sig inom population så länge inte alla loci med skadliga alleler blir 

homozygota samtidigt (Wójcik et al. 2009).  

 

Slutsats 

De fyra fallstudier understryker att den genetiska kompositionen i naturliga populationer är en 

av de viktigaste faktorerna för ett lyckat ex situ projekt. Utan att noggrant följa hur den 

förändras och förutse vilka processer som kommer att påverka den så kan oanade 

komplikationer uppstå vilket äventyrar ex situ populationerna och motverkar en effektiv 

återintroduktion. Vilka komplikationer som kan yttras beror på miljön som populationen lever 

i och kan förändras till det sämre om de yttre förutsättningarna blir mer stressande (Fox & 

Reed 2011). Då miljön inom ett ex situ projekt ofta är konstant är det ytterst svårt att förutse 

vilka komplikationer som kan uppstå i en varierad miljö i det vilda. Ett sätt att motverka detta 

är att låta djuren redan under ex situ projektet utsättas för prövningar lika de som vilda 

individer ställs inför och att variera miljön. Det kan innebära att de får födosöka naturligt eller 

själva bygga egna bon, allt för att gener som är viktiga för naturliga beteenden inte ska 

selekteras bort (Mathews et al. 2005).   
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Då människans destruktiva inverkan på arter och habitat förväntas öka är ex situ bevarande en 

av de främsta metoderna för att rädda arter från utrotning (Yamazaki et al. 2014). För tillfället 

är fåglar och däggdjur kraftigt överrepresenterade inom forskningen trots att de bara utgör en 

liten andel av världens djurarter. Dessutom finns det många andra arter speciellt bland 

evertebraterna som är hotade och otroligt viktiga för sina ekosystem. Till exempel pollinatörer 

som vildbin och humlor vilka på många platser har minskat markant och många arter är 

globalt utrotningshotade (Chagnon et al. 2015) Därför bör forskningen i framtiden utvidgas 

till att även inkludera dem med målet att starta upp bra ex situ program för evertebrater och 

andra dåligt representerade organismgrupper. Däggdjur och fåglar kommer dock troligtvis att 

fortsätta vara prioriterade då det är dessa djur som djurparkerna tjänar mest pengar på. En del 

av dessa pengar skulle dock kunna öronmärkas till forskning och ex situ projekt på till 

exempel evertebrater (Rees 2005). 

 

 

Tack 
Jag vill rikta ett speciellt stort tack till min handledare David Berger på Uppsala universitet 

för de många bra tips jag fått och för en konstruktiv återkoppling på min text. Dessutom vill 

jag tacka medstudenterna i min seminariegrupp för deras återkoppling och för många 

värdefulla synpunkter.  
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