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Sammandrag

Ex situ uppfodning i djurparker och avelsanlaggningar bedrivna genom flera internationella
samarbeten har blivit en allt viktigare metod for att bevara och i slutdandan aterintroducera
arter. Anledningen dr att antalet utdéenden av djurarter stadigt 6kar och uppfodning i
fangenskap dr i manga fall det enda alternativt som finns kvar for att undvika utrotning. Ex
situ bevarande har dock flera risker varav en av dem storsta &r att den genetiska variation
inom en art, som behovs for att bevara anpassningsformagan i det vilda, kan ga forlorad.
Malet med det har arbetet ar darfor att undersoka vilka processer som kan paverka den
genetiska variationen under saval ex situ projekt som aterintroduktionen och exemplifiera
detta med fyra fallstudier.

Jag kommer forst beskriva de vanligaste matten pa genetisk variation. Sedan tar jag upp de
vanligaste processerna som paverkar den genetiska variationen. Dessa ar inavel, genetisk
drift, anpassningar till fangenskap, samt utavel. Analyser av ex situ projekt som bedrivits med
fjallgas (Anser erythropus), visent (Bison bonasus), svartfotad iller (Mustela nigripes) och
panterlo (Lynx pardinus) visar att inavel och genetisk drift generellt & de problem som storst
fokus laggs pa att bekampa. Visent och panterlo uppvisade reproduktiva komplikationer av
inavel medan inga komplikationer alls kunde uppvisas hos svartfotad iller. Fjallgassen inom
det projektet uppvisade kontaminerat DNA vilket uppstatt genom utavel med en annan art,
dock kunde inga negativa effekter pavisas. En anledning till att effekterna fran inavel och
utavel kan variera mellan olika fall ar att konsekvenser framst uppkommer om populationen
befinner sig i en stressande miljo. Resultatet ar att allvarliga komplikationer kan uppsta om
miljon andras, men detta kan vara mycket svart att forutse.

Forstaelsen for vilka processer som paverkar den genetiska variationen hos populationer inom
ex situ projekt ar avgorande for att lyckas med uppfddning och aterintroduktion. Dock &r de
komplikationer som kan uppsta svara att forutse och olika populationer har sina egna speciella
forutsattningar vilket medfor olika paverkan under samma forhallanden. Dérfor maste
atgarder vidtas for att uppratthalla den ursprungliga genetiska variationen for en ex situ
population.

Inledning

Den nutida habitatforstorelsen och forfoljelsen av arter har resulterat i att antalet utdéenden
okar, manga menar till och med att ett sjatte massutdoende, framst orsakat av manniskan,
redan har borjat (Yamazaki et al. 2014). En metod for att radda arter pa randen till utrotning
ar genom ex situ program, vilket ar nar individer fran en art fangas in fran deras naturliga
habitat och bevaras i institutioner som djurparker eller speciella avelsanlaggningar (Elsbeth
2004, Senn et al. 2014). Det finns flera internationella organisationer som samordnar aveln
med utrotningshotade djur och inom EU finns ett regelverk som bestdimmer ramarna for hur
ex situ projekt ska fungera. Malet &r att kunna foda upp arten i fangenskap som en forsékran
ifall de vilda populationerna utrotas for att om mojligt kunna aterintroducera framtida
individer till samma eller narliggande omraden (Jule et al. 2008, Pritchard et al. 2012).

Ex situ bevarande bedrivs vanligvis med ett begransat antal individer uppdelat pa olika
institutioner och &r associerat med flera svarigheter, bland annat sakerstallandet av att den
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ursprungliga genetiska variationen inom arten bevaras (Saura et al. 2008). Den genetiska
variationen ar fundamental for anpassning till saval férandringar i miljon eller klimatet som
till nya patogener och darfor avgérande om en aterintroduktion ska bli lyckosam pa lang sikt
(Caballero & Toro 2002).

Genetisk variation kan métas pa flera olika satt varav de mest anvanda metoderna &r forvantad
heterozygositet, alleldiversitet och allelfrekvenserna. Dessa matt anvands i sin tur for att
detektera forandringar som kan uppsta inom ett ex situ projekt saval som nar
aterintroduktioner har skett (Kalinowski 2004). De vanligaste processerna som paverkar
sammansattningen av alleler i arvsmassan ar utavel, inavel, genetisk drift och anpassningar till
fangenskap (Witzenberger & Hochkirch 2013) (Figur 1).

Den 6vergripande fragestallningen med detta arbete ar: vilka processer paverkar den genetiska
sammansattningen av alleler inom ex situ bevarande av vertebrater? Forst kommer de
internationella samarbetena bakom ex situ bevarande att beskrivas sedan riktas fokus mot
processerna bakom férandringar av den genetiska arvsmassan (Figur 1). Slutligen kommer en
jamforelse goras mellan fyra ex situ projekt dar aterintroduktioner skett for att analysera till
vilken grad dessa teoretiska forvantningar har stallt till med verkliga problem.

Utavelsdepression <:| Utavel

Den genetiska variationen som ar
nodvandig for anpassningar till en

foranderlig miljé | det vilda vid
aterintroduktion

Anpassningar til  Genetisk Inavel
fangenskap drift

Figur 1. Flodesschema éver de processer som paverkar den genetiska variationen som behévs for att en
population ska kunna anpassa sig till miljoforandringar. Utavel leder till en 6kad andel heterozygoter inom en
population och har da en positiv inverkan. Dock kan utavel mellan olika populationer med olika lokala
anpassningar leda till att de pa en gang blir samre anpassade, kallat utavelsdepression. Inavel, genetisk drift och
anpassningar till fangenskap leder alla till att reducera den genetiska variationen som &r nédvandig for
anpassningar till forandringar i det vilda. Den sistnd&mnda processen inkluderar &ven selektion for genetiska
anpassningar till fangenskap som inte ar till fordel i det vilda.



Internationella samarbeten

Flera internationella sammarbeten finns med inriktning pa att samordna ex situ bevarande.
Det storsta globala samarbetsorganet ar WAZA (World Association of Zoos and Aquariums)
med underorganisationer runtom i varlden som den europeiska organisationen EAZA
(European Association of Zoos and Aquaria). Dessa organisationer &r grunden for att ett
effektivt system med stambdcker dér varje individs slékthistoria antecknas och forflyttningen
av individer mellan olika institutioner bokfors (Fabregas et al. 2012).

Utover detta maste alla avelsinstitutioner inom EU anpassa sig till artikel 9 i EG:s
djurparksdirektiv. Det innebar att ex situ projekt med aterintroduktion som mal ska ha bra
skotsel med fokus pa att naturliga beteenden viktiga for populationens 6verlevnad, som till
exempel fortplantning och fodosokning bevaras. Dessutom maste alla individer ha god
genetisk halsa och avel maste ske sa att de genetiska konsekvenserna kan kontrolleras (Rees
2005).

Den forskning som bedrivs pa djurparker har historiskt sett helt fokuserat pa fysiologi och
beteende, dock har fokus nu flyttats till genetik och potential for aterintroduktion. Ett exempel
ar att andelen artiklar fran det amerikanska samarbetsorganet AZA (American Zoo and
Agquarium Association) inriktade pa aterintroduktion under borjan av 2000-talet markant
6kade och blev ar 2005 det storsta forskningsfaltet inom AZA (Rees 2005).

Matt pa genetisk variation

Det finns flera satt att méata genetisk variation pa, vanliga metoder &r att undersoka effektiv
populationsstorlek, alleldiversitet, forvantad och observerad heterozygositet, den genetiska
differentieringen inom eller mellan populationer samt skillnader i mitokondriellt DNA
(Fernandez et al. 2004). Dessa kommer att kort diskuteras eftersom de utgér grunden fér en
djupare forstaelse av processerna som paverkar den genetiska variationen och da det i vissa
fall har diskuterats vilken av klassificeringarna som &r bast att anvanda (Petit et al. 1998).

Effektiv populationsstorlek

Mattet anger storleken pa en population med helt slumpmaéssig parning som skulle fa
forandrade allelfrekvenser lika snabbt som populationen i fraga (Charlesworth 2009). Den
effektiva populationsstorleken (N¢) & mindre &n sjalva populationsstorleken och beskriver hur
fort en population forvantas forlora genetisk variation. Det som paverkar N ar om
populationen gar igenom en flaskhals och om selektion sker. Om det sedan sker en
populationsdkning kommer det trots en 6kning i individantal endast existera en begrénsad
genetisk variation inom populationen (Tokarska et al. 2009). Den effektiva
populationsstorleken kan uppmaétas genom att allelfrekvenserna inom en population forst mats
vid tva skilda tillfallen och sedan undersoks skillnaden som skett mellan matningarna (Waples
& Yokota 2007).

Alleldiversitet

Alleldiversitet kan matas genom det genomsnittliga antalet alleler per locus samt om det finns
nagra alleler som bara finns inom en av de undersokta populationerna (sa kallade privata
alleler). De populationer inom ett ex situ program som har det hogsta genomsnittliga antalet
alleler per locus prioriteras hogt och vanligtvis brukar individer flyttas darifran till andra
populationer for att sprida ursprungliga alleler som forlorats (Fernandez et al. 2004,
Willoughby et al. 2015). Privata alleler som ursprungligen bara har funnits inom en
population kan tyda pa att den populationen har varit isolerad. De privata allelerna kan i de



fallen tyda pa lokala anpassningar. Om sa ar fallet bor populationerna hallas isolerade &ven
inom ett ex situ program for att bevara anpassningar som kan vara avgorande for lyckade
aterintroduktioner (Kalinowski 2004).

Forvantad och observerad heterozygositet

Ett av de vanligaste matten pa genetisk variation ar den forvantade heterozygositeten (He),
aven kallat gendiversitet, vilket ar hur stor del av populationen som borde ha tva olika alleler
pa ett specifikt locus om populationen ar under Hardy-Weinberg jamvikt (Fernandez et al.
2004). Hardy-Weinberg jamvikt rader inom en sa kallad ideal population vilken bland annat
ar oandligt stor, har slumpmassig parning och helt saknar ett selektionstryck som paverkar
allelfrekvenserna. Ingen verklig population kan uppna detta, men malet inom ett ex situ
program bor vara att agera sa den forvantade heterozygositeten ar sa hog som majligt
(Caballero & Toro 2002).

Forskare har debatterat 6ver vilket av matten forvantad heterozygositet och alleldiversitet som
ar det viktigaste. Vissa foresprakar att det ar antalet alleler som ar avgdrande for att
sakerstalla basta mojliga anpassningsférmaga medan andra menar att det &r fordelningen som
ar viktigast (Petit et al. 1998). Pa senare tid har dock allt fler kommit till slutsatsen att dessa
bada matt kompletterar varandra och om en hdg alleldiversitet bevaras kommer den
forvantade heterozygositeten automatiskt att hallas hdg. Anledningen till att de kompletterar
varandra &r att desto storre andel av populationen som har tva olika alleler pa ett locus desto
storre ar sannolikheten att olika individer har olika uppsattningar av alleler (Fernandez et al.
2004, Willoughby et al. 2015).

Genetisk differentiering

Det finns tva vanliga metoder for utrakning av genetisk differentieringen dar ett satt ar att
rakna ut avvikelsen fran H, inom en population, betecknat Fis, vilket kan ses som
inavelsgraden for populationen. Det andra sattet ar att rakna ut den genetiska differentieringen
mellan olika populationer, betecknat Fst fOr att undersoka hur stort genflddet ar mellan dem
(Pekkala et al. 2014).

Mitokondriellt DNA

Mitokondriellt DNA (mtDNA) skiljer sig fran nukleart DNA da det bara finns en haploid
uppsattning som nedarvs fran modern. Det medfor att den effektiva populationsstorleken (Ne)
for mtDNA blir en fjardedel sa stor jamfort med nukleart DNA med resultatet att genetisk
drift teoretiskt sker snabbare (Bateson et al. 2014). Effekten det medfor ar att den
differentiering som uppstar mellan olika populationer snabbt upptacks nar genflodet upphor.
Ofta undersoks endast en viss kontrollregion i det mitokondriella DNA:t. Den regionen kodar
inte for nagra proteiner utan ar evolutionart neutral. Det ar da storst sannolikhet att den genom
mutationer forandras snabbare an de kodande regionerna. Om malet istéllet ar att undersoka
om genflddet har varit brutet sedan en langre tid brukar den kodande regionen for cytokrom b
anvandas da selektion verkar hardare pa regioner som kodar for proteiner an fér neutrala
regioner (Senn et al. 2014).

Teorin bakom det forhallningssattet ar att mutationer i neutrala regioner saknar ett
selektionstryck vilket medfor att forandringar mellan populationer uppstar snabbt om
genflodet bryts. De flesta mutationer som sker i de kodande regionerna selekteras det emot da
de kan forandra proteinerna som bildas, vissa mutationer &r dock neutrala. Teoretisk borde det
ga langre tid mellan dessa neutrala mutationer i de kodande regionerna vilket gor dessa



regioner till redskap for att studera brutna genfloden langre tillbaks i tiden (Ruokonen et al.
2010).

Processer som paverkar den genetiska variationen

Att bevara den ursprungliga genetiska variationen ar hogt prioriterat inom dagens ex situ
bevarande, till exempel anvands stambdcker dar uppgifter om alla individers hérstamning
skrivs upp. Det underlattar arbetet med att undvika inavel (Boakes et al. 2006). Andra hot mot
den ursprungliga genetiska variationen &r genetisk drift, evolutiondra anpassningar som sker
till forhallandena i fangenskap, samt utavel (Figur 1) (Willoughby et al. 2015).

Inavel

Inavel blir ett problem da antalet individer per institution ar begransat samtidigt som
kunskapen om vilka individer som &r ndrmast slakt kan vara bristféllig (Rollinson et al. 2014).
Inaveln minskar andelen heterozygoter inom populationen med risken att avkomman kan vara
homozygot med tva skadliga alleler pa 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 immunférsvar. Inavelsdepressionens grad kan dessutom variera
beroende pa miljon som individerna lever i trots att de skadliga allelerna &r identiska (Bijlsma
et al. 1999). En metaanalys av flera studier visar att inavelsdepression yttrar sig starkare i mer
stressande miljoer (Fox & Reed 2011). Den troligaste forklaringen &ar att homozygositet som
inkluderar skadliga recessiva alleler paverkar 6verlevnaden negativt genom att
dysfunktionella proteiner blir en stressfaktor vilket gér organismen samre anpassningsbar till
ytterligare externa stressfaktorer (Fox & Reed 2011).

Om inaveln sker langsamt éver flera generationer kan rening (”purging” pa engelska) fran
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 sadan hastighet att recessiva
letala alleler forsvinner innan de hunnit sprida sig till majoriteten inom en population.
Teoretiskt dr langsam inavel en bra metod for att ta bort de alleler som inte &r direkt dodliga,
vilka redan har ett hogt selektionstryck, utan de som bara leder till att individens fitness
minskar nagot och som da har ett lagre selektionstryck (Boakes & Wang 2005, Pekkala et al.
2012). Ett fall av dokumenterad rening ar mauritiusfalken (Falco punctatus) som 6kade fran
ett par ar 1974 till runt 200 par ar 2000. Inaveln skedde langsamt Gver tre decennier med
resultatet att inga kanda letala alleler finns kvar inom dagens population (Groombridge et al.
2000).

Rening ar dock kontroversiellt och rekommenderas allméant inte med anledning att inavel kan
leda till att artens samlade antal alleler minskar och att framsta fokus bor vara pa att oka
populationsstorleken. Om individer fran ett slaktled som genomgatt rening aterintroduceras
kan de ha svarare att anpassa sig till forandringar i miljon och till patogener. Risken blir att de
utslappta individerna eller avkomman fran dessa dor ut (Pekkala et al. 2014, Willoughby et al.
2015). En studie som gjordes pa 119 ex situ populationer av vertebrater undersokte om
avkomma fran inavlade individer led av mindre inavelsdepression an avkomma fran ej
inavlade individer. Undersokningen kunde endast detektera rening i 14 fall vilket forstarker
slutsatsen att rening ar en osaker metod (Boakes et al. 2006).

Inavel undviks framst genom att korsa individer som ar sa lite slakt som mojligt, det
minimerar risken att ett locus far tva recessiva letala alleler. Dessutom leder en sadan avel till
en hog diversitet av alleler (Boakes & Wang 2005, Fernandez et al. 2004). Matematiska
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berékningar utgaendes fran slaktskapskoefficienter har visat att ansamlingar av narbesléktade
individer som inavlats over flera generationer generellt har en 15 % mindre effektiv
populationsstorlek (N¢) jamfort med om inavel bara sker i en generation. Det medfor att dessa
individer sammantaget har en mindre genetisk variation som kan minska deras
anpassningsférmaga och motstandskraft mot sjukdomar (Nomura 2005).

Genetisk drift

Genetisk drift &r slumpmassiga handelser som paverkar allelfrekvenserna inom en population.
Exempelvis slumpartade dodsfall som inte beror pa selektion (Bateson et al. 2014). Detta
paverkar inte andelen heterozygoter, som framst paverkas av inavel, utan kan leda till att
alleler som bara ar representerade i enstaka individer forsvinner nar dessa dor. Resultatet ar att
alleler som potentiellt kan vara viktiga for anpassningar i naturen gar forlorade under ex situ
bevarandet (Willoughby et al. 2015).

Sma populationer &r generellt mer kénsliga for genetisk drift &n stora da en storre andel av de
olika allelerna béars av bara ett fatal individer. Darfor ar det betydelsefullt att populationerna
inom ett ex situ program tillats vara sa stora som mdjligt (Bateson et al. 2014).

Anpassningar till fangenskap

Uppfddning av populationer under flera generationer ex situ kan leda till att populationerna
selekteras till att bast anpassas till forhallandena i fangenskap. Det medfor att de kan foérlora
alleler som &r essentiella for 6verlevnad i det vilda med konsekvensen att till exempel viktiga
beteenden forloras (Faria et al. 2010).

En studie pa den hotade nordamerikanska musarten Peromyscus polionotus subgriseus visar
att individer som harstammar fran flera generationer i fangenskap ar mindre benéagna att soka
skydd nar predatorer finns i narheten. Dessutom &r det en storre spridning pa hur individerna
reagerar vilket sammantaget skulle minska chanserna for en lyckad aterintroduktion (Elsbeth
2004). Andra egenskaper som kan forloras &r beteenden for fodosokande och alleler for
immunresponser mot sarskilda patogener som finns i artens naturliga habitat, men som inte
finns i fangenskap (Jule et al. 2008, Faria et al. 2010).

En jamforande studie mellan skogssorkar (Clethrionomys glareolus) som fétts upp i
fangenskap under 40 generationer och vilda skogssorkar kunde bevisa uppkomsten av flera
beteenden som skulle vara olampliga i vilt tillstand. Skogssorkarna i fangenskap var mer
aktiva under dagen, mindre aggressiva mot artfrander och alla 17 sorkar hade en sémre
hanteringsformaga av svaréppnad féda som hasselnétter (Mathews et al. 2005). Detta tyder pa
att sorkarna evolutionart har anpassats till en tillvaro i fangenskap utan predatorer som medfor
att de inte ggmmer sig under dagen. Andra anpassningar som skett &r till en minskad
konkurrens om foda och till foda som kréver en mindre anstrangning for att 4ta. Detta
forklarar den minskade aggressiviteten hos méssen och att den forsémrade
hanteringsformagan av svaroppnad foda (Mathews et al. 2005). Studien kunde dock
konstatera att vissa essentiella beteenden som gravning av bogangar och inredning av bon var
oférandrade mellan grupperna vilket r positivt om individer ska aterintroduceras (Mathews et
al. 2005).

Anpassningar som sker ar artspecifika och beror pa ex situ miljon darfor bor bedémningar
géallande huruvida individer ar lampliga for aterintroduktion goras specifikt for varje fall
(Mathews et al. 2005). En generell metod for att undvika anpassningar till fingenskap &r att



inte ha en allt for konstant miljo inom ex situ programmet och forsoka efterlikna de naturliga
miljoerna sa mycket som majligt (Elsbeth 2004, Jule et al. 2008, Mathews et al. 2005).

Utavel

Utavel sker genom korsning av individer inom en population med individer som kommer fran
en annan population. | regel resulterar detta i en 6kad andel heterozygoter och i ett storre antal
olika alleler inom den slutliga populationen (Sagvik et al. 2005). | manga fall &r det
efterstravandbart eftersom det minskar andelen homozygoter, kan leda till en storre
alleldiversitet och motverkar inavelsdepression. Risken &r dock att korsningen kan spéada ut
och forstora anpassningar genom att viktiga alleler forsvinner eller att nya som fungerar daligt
kommer till, vilket kan leda till sa kallad utavelsdepression (Rollinson et al. 2014).

En undersokning av aterintroducerade laxar (Salmo salar) fran ett ex situ program i Kanada
jamforde Gverlevnaden hos fiskar utavlade genom individer fran olika floder, och fiskar som
avlats fram genom korsning av individer fran samma flod. Resultatet visade en minskad
overlevnadsgrad for utavlade individer med 10 %. Orsaken ar troligtvis att varje flod har
specifika forhallanden och en korsning mellan individer fran olika floder gav avkomman en
blandning av alleler som gjorde dem daligt anpassade till att Gverleva i ndgon av floderna
(Rollinson et al. 2014).

Ett annat experiment for att undersoka effekterna av utavel utférdes med korsningar mellan
tva populationer av vanlig groda (Rana temporaria) som naturligt var separerade med 130
kilometer (Sagvik et al. 2005). Andelen avkomma med fysiologiska deformationer jamfordes
mellan rena korsningar inom populationerna och utavel mellan populationerna. Resultatet
visade att de utavlade individerna hade en signifikant hogre andel utavelsdepression (Sagvik
et al. 2005).

Utavelsdepression ar viktigt att Gvervaka inom ex situ bevarande och bésta sattet att undga
depression &r att ha noggranna stambdcker eller att understéka fort evolverande mikrosatelliter
for att se vilka individer som ar genetiskt narmast slakt. Da utavel ar motsatsen till inavel
maste en avvagning ske for att minimera riskerna med de bada tva processerna (Sagvik et al.
2005).

Fallstudier

For att fa en storre inblick i hur genetik konkret paverkar ex situ bevarande av
utrotningshotade vertebrater dar aterintroduktioner har skett kommer fyra exempel
undersokas: Fjallgas (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 pa grund av att dessa populationer i princip helt ar grundade av individer
fran ex situ projekt och mycket forskning har gjorts pa genetiken i samband med
aterintroduktionerna.

Bevarande av fjallgas i Skandinavien

Den skandinaviska populationen av fjallgas har pa grund av jakt, framst i de dsteuropeiska
overvintringsomradena och Kazakstan, minskat fran 20000 par for ett sekel sedan till cirka 30
par i borjan av 2000-talet. Arten raknas som en av vérldens mest hotade arter av gass
(Ruokonen et al. 2004). P& mitten av 1970-talet startades ett svenskt ex situ projekt p& Oster
Malma utanfor Nykoping med inkOpta gass utan dokumenterad bakgrund fran djurparker
runtom i Europa. Fram till ar 1999 klacktes totalt 348 gasslingar pa avelsanlaggningen och



aterintroducerades till Lappland vilket resulterade i att den svenska subpopulationen var den
enda som globalt kade vilket betraktades som en stor framgang (Tegelstrom & Essen 1996,
Ruokonen et al. 2000).

Aterintroduktionerna stoppades ar 1999 efter upptackten att flera av gassen i projektet var
barare av mtDNA eller nukleara privata alleler fran blasgas (Anser albifrons), troligtvis som
ett resultat av hybridisering i de ursprungliga djurparkerna flera generationer innan
aterintroduceringen. Det uppdagades att 36 % av fjallgassen som fanns i avelsanlaggningen i
slutet av 90-talet var kontaminerade (Ruokonen et al. 2006). Overhangande risker med
hybridisering &r att det kan leda till utavelsdepression i form ett minskat férsvar mot
patogener, en férsdmrad Overlevnad i det naturliga habitatet eller direkta fysiologiska skador
(Rollinson et al. 2014). Dock har ingen utavelsdepression detekterats vilket hypotetiskt kan
bero pa att hybridisering mellan fjallgas och blasgas aven ar en naturlig foreteelse. Det kan
evolutionart sett ha gjort de bada arterna motstandskraftiga mot en viss inférlivning (sa kallad
introgression) av alleler fran den andra arten (Nijman et al. 2010). De metoder som anvéandes
for att utreda utaveln var att forst undersoka vilka haplotyper av mtDNA och alleler for vissa
utvalda loci som férekom inom ex situ populationen. Utifran resultatet detekterades flera
haplotyper och alleler som i det vilda endast férekommer hos blasgéass, vilket visade att
hybridisering maste ha skett (Roukonen et al. 2006).

Ett nytt ex situ projekt grundades ar 2005 med vildfangade, vastryska faglar fria fran
blasgasgener. Sedan ar 2010 har flera utséttningar skett till den svenska subpopulationen saval
som till den norska. Analyser av mtDNA fran hannar fangade i Sverige visar att det
forekommer naturlig immigration fran den vastryska populationen vilket minskar risken for
att gener fran de ryska faglarna ska paverka anpassningar till svenska forhallanden. Den
svenska subpopulationen har fortsatt att vara den enda globalt sett att 6ka och
uppskattningsvis finns 130 individer (Nijman et al. 2010, Ruokonen et al. 2010).

Slutsatserna som kan dras fran detta ex situ projekt ar svarigheten att innan avgora ifall utavel
kommer att leda till utavelsdepression. Aven om detta sker mellan tva olika arter med olika
anpassningar och habitatkrav sa behover inte konsekvenserna av introgression bli markbart
negativa. Dock kan, teoretiskt sett, utavelsdepression yttras ifall det sker miljoférandringar
som de artframmande allelerna inte kan ge en bra respons for (Roukonen et al. 2006, Nijman
et al. 2010).

Bevarande av visent i Polen

Visenten fanns forr 6ver stora delar av Centraleuropa men utrotades fran det vilda genom jakt
under borjan av 1900-talet. Det ex situ bevarande som paborjades baserades pa endast 12
individer (Tokarska et al. 2011). I bérjan av 1950-talet aterintroducerades sju individer till
den polska nationalparken Bialowieza, populationen har sedan vuxit till 820 individer
(Tokarska et al. 2009). Flaskhalsen som arten genomgick har paverkat genetiken kraftigt
genom att manga alleler som tidigare funnits ar borta. | genomsnitt ar den forvantade
heterozygositeten runt 0,20 vilket kan jamféras med 0,70, som ar vanligt for vilda
populationer, av den nérbesléktade amerikanska bisonoxen (Bison bison). Det genomsnittliga
antalet alleler per locus &r 2,3 stycken och den effektiva populationsstorleken (Ng) &r cirka 28
vilket tyder pa en markant inavel (Tokarska et al. 2009).

En undersokning av antalet olika haplotyper av mtDNA hittade tva séllsynta varianter och en
som var extremt vanlig vilket grundar sig pa hur frekvenserna var hos honorna av
grundarindividerna och att dessa honor inte har bidragit lika mycket till populationsdékningen



(Wojcik et al. 2009). Da haplotypfrekvenserna ar extremt skeva och N, Iagt ar populationen
trots sitt stora individantal utsatta for genetisk drift da de tva séllsynta haplotyperna kan
forsvinna genom att de fa individer som bar dessa slumpmassigt dor (Wojcik et al. 2009).

Inavelsdepression har upptéckts inom populationen i form av den potentiellt dédliga
sjukdomen posthitis som cirka 5 % av alla hannar i Biatowieza lider av. Sjukdomen yttrar sig
genom celldéd i genitalierna och tros bero pa homozygositet av flera par muterade alleler som
sanker immunsystemet och forstor strukturen pa epitelcellerna (Olenski et al. 2015).

Detta ex situ projekt ar ett tydligt exempel pa att inavelsdepression kan uppsta om en
population byggs upp fran ett fatal individer. Visenten som de flesta stora daggdjur har
dessutom en relativt 1ag reproduktionshastighet jamfort med mindre arter av daggdjur och
faglar vilket gor den extra kénslig for populationsminskningar (Olefiski et al. 2015).
Anledningen till detta &r att det tar langre tid for arterna att numerart aterhamta sig fran laga
nivaer och under tiden hotas de av att utrotas av slumpmaéssiga handelser sasom
naturkatastrofer eller sjukdomar (Wojcik et al. 2009). Det ar vanlig problematik inom ex situ
bevarande av arter med en lang generationstid (Olenski et al. 2015).

Bevarande av svartfotad iller i USA

Den svartfotade illern var forr vanlig 6ver stora delar av den amerikanska prarien innan
habitatforstorelse och flera utbrott av valpsjukevirus orsakade en stor minskning. Ar 1987
togs beslutet att fanga in de sista 18 individerna for att paborja ett ex situ bevarande (Cain et
al. 2011).

Det dvergripande malet var att foda upp en sa stor ex situ population som majligt och att
undvika inavel pa basta vis genom att bara para de minst besléktade individerna.
Aterintroduktioner till flera platser pa prérien i Arizona, Wyoming och South Dakota gjordes i
slutet av 1990-talet med totalt runt 400 individer uppfodda i fangenskap (Wisely et al. 2003,
2007). De individer som slapptes ut var alla néra beslaktade och ansags inte 6nskvérda for
avel vilket medforde en reducerad genetisk variation inom de nya vilda populationerna
(Wisely et al. 2007). Trots den 6kade homozygositeten har ingen inavelsdepression yttrats
och de flesta populationerna 6kade markant redan fran borjan. Att de snabba
populationsdkningarna skedde tidigt har medfort att véldigt fa populationer har forlorat nagra
ursprungliga alleler, anledningen &r att allelerna direkt spreds ut bland manga individer. Hade
okningen skett langsammare hade manga alleler kunnat forloras da de ar fordelade pa farre
bérare vilket 0kar risken for genetisk drift genom att alla individer med en viss allel inte
reproducerar avkomma (Wisely et al. 2003).

Da de effektiva populationsstorlekarna ar sma, varje population var baserad pa bara 18
grundarindivider, har genetisk drift haft stor inverkan i varje population. Det har medfért en
ovantad stor genetisk skillnad (Fst) mellan populationer som saknar genfléde (Wisely et al.
2007).

Slutsatserna fran det har ex situ bevarandet &r att en tydlig inavelsdepression inte alltid maste
uppsta trots fa grundarindivider. Daremot, precis som fallet med fjallgassen, kan en
miljoforandring gora att inavelsdepression yttras (Wisely et al. 2007). Dessutom kunde manga
alleler raddas da populations6kningarna skedde véldigt fort. Det méjliggjordes av att den
svartfotade illern, till skillnad fran till exempel visenten, har en snabb generationstid vilket
medforde att manga ungar kunde fodas fram under en relativt kort tid. Den héar fallstudien



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 6ver stora delar av den iberiska halvon. Arten minskade dock
drastiskt under 1900-talet som en foljd av forfoljelse, habitatférlust och kaninpest som
drabbade dess framsta fodokélla vildkaninen (Oryctolagus cuniculus). En av de storsta
minskningarna skedde mellan 1998 och 2008 da antalet individer sjonk med 80 % till under
200 stycken fordelade pa tva populationer (Casas-Marce et al. 2013, Vargas et al. 2008). Med
anledning av detta startades ett spanskt ex situ projekt i bérjan av 2000-talet med flertalet
avelsanlaggningar runtom i landet. Sedan dess har flertalet aterintroduktioner till de tva
omradena med befintliga populationer gjorts (Gafian et al. 2010).

Malet var att fanga in en representativ bild av den genetiska variation som aterstod genom att
inkludera individer som tillsammans técker sa mycket genetisk variation som méjligt och
under projektets gang korsa individer som &r minst slakt med varandra. Det uppratthaller en
hog grad av forvantad heterozygositet. Ytterligare ett mal ar att fa en snabb
populationstillvéxt inom ex situ projektet med foljden att bevara storsta mojliga andelen
alleler (Casas-Marce et al. 2013).

Den kraftiga minskningen har lett till inavel med resultatet att det bara finns tva haplotyper
kvar, en i vardera populationen och att det genomsnittliga antalet alleler &r 3,75 per locus
(Casas-Marce et al. 2013). Ett tecken pa inavelsdepression ar att kvaliteten pa hannarnas
spermier minskar med en 6kad grad av homozygositet, dessutom har panterlon 6verlag en
samre spermiekvalitet an andra kattdjur med en motsvarande inavelsgrad vilket forstarker
problemet (Ruiz-Lopez et al. 2012). En intressant notering &r att vissa hannar inom ex situ
projektet har en nagot battre kvalitet 4n hannarna i de tva vilda populationerna vilket medfor
att dessa bor vara prioriterade inom aveln (Gafian et al. 2010).

Precis som i fallet med visenten &r slutsatsen att inavelsdepression kan bli ett stort problem
om en population grundas av endast ett fatal individer. Dessutom har panterlon precis som
visenten en relativt 1ang generationstid jamfort med fjallgas och svartfotad iller vilket medfor
att populationsokningar sker langsammare. Risken det medfor ar att individer med unika
alleler kan do av slumpmaéssiga orsaker innan de kunnat féra vidare dessa till nésta generation
(Ruiz-Lopez et al. 2012, Casas-Marce et al. 2013).

Diskussion

Maéngden genetiska variation och dess sammanséttning har en avgdrande roll for att
aterintroduktioner ska kunna ske fran ex situ projekt. Flera processer som paverkar genetiken
maste beaktas och kontrolleras for att sékerstélla att de individer som slapps ut och deras
kommande generationer har bésta mojliga chans att dverleva och anpassa sig till
miljoférandringar (Theodorou & Couvet 2010).

Vad galler matten pad genetisk variation ar de vanligaste som anvands forvéantad
heterozygositet och mtDNA. Den kontroversen om huruvida fokus bor ligga pa den
forvantade heterozygositeten eller alleldiversiteten ar till stora delar avslutad. Argumenten
bakom denna frdga var att en sida menade att det &ar allelerna som utgér grunden for
anpassningar och darfor bor storsta fokus ligga pa att bevara samtliga alleler. Hur dessa sedan
ar fordelade inom populationen i form av andelen heterozygoter ar mindre viktigt (Petit et al.
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1998). Den andra sidan menade att det &r andelen heterozygoter som &r viktigast bland annat
for att undvika inavel (Caballero & Toro 2002). For att fa en sa bra inblick i genetiken inom
en population som mojligt bor ett sa stort antal matt som méjligt anvandas. Det dd matt som
heterozygositet, alleldiversitet och effektiv populationsstorlek ger en bra bild av en population
medan genetisk differentiering forklarar genetiken mellan populationer (Caballero & Toro
2002, Pekkala et al. 2014).

| en majoritet av de undersokta fallstudierna (visent, panterlo och svartfotad iller) ar den
framsta oron riktad mot konsekvenserna av inavel och genetisk drift vilket generellt &r de
processerna som storst vikt laggs pa att undersoka och motverka (Bijlsma et al. 1999). Fokus
ligger darfor pa att snabbt fa fram en stor population for att battre bevara alleldiversiteten,
samt att korsa individer som ar minst slakt. Det skapar en balansgang mellan inavel och utavel
for att minimera bada processernas eventuellt skadliga konsekvenser (Saura et al. 2008).

| fallen med svartfotad iller och fjallgas har ingen inavelsdepression respektive
utavelsdepression detekterats vilket kan bero pa att miljoerna som de utslappta individerna
lever i inte ar tillracklig stressande for att depressioner ska yttra sig. Som redan ndmnts kan
fjallgasen dessutom majligtvis klara av en viss grad av utavel med blasgas da det ar en
naturlig foreteelse (Nijman et al. 2010). Om utavel sker med en annan art &r det mojligt att
dessa frammande alleler paverkar fjallgasens genetik eller anpassningsformaga markbart med
tydlig utavelsdepression som resultat. Framtida miljoforandringar kan dock resultera i att loci
med alleler som idag inte ar skadliga kan bli det vilket medfor att depression uppstar for de
bada arterna. Detta visar pa vikten av att folja upp aterintroduktioner och forsta att samma
genetiska material kan ge upphov till olika konsekvenser i olika miljoer (Fox & Reed 2011).

Vad galler visent och panterlo har inavelsdepression uppkommit i form av reproduktiva
komplikationer. For visenten ar inavelsdepressionen sa allvarlig att hannarna dor vilket skulle
kunna leda till att frekvensen av de letala recessiva allelerna kommer att minska pa sikt da de
hannar som blir homozygota for dem dor (Olenski et al. 2015). Dock &r det har fallet mycket
komplicerat da honorna inte verkar fa nagra skador av dessa alleler och da det troligtvis kravs
att hannarna &r homozygota for flera olika loci. Det medfor att de kan béara och fora vidare
vissa av allelerna till n&sta generation utan att ta uppenbar skada. Allelerna kan som en
konsekvens sprida sig inom population sa lange inte alla loci med skadliga alleler blir
homozygota samtidigt (Wdjcik et al. 2009).

Slutsats

De fyra fallstudier understryker att den genetiska kompositionen i naturliga populationer ar en
av de viktigaste faktorerna for ett lyckat ex situ projekt. Utan att noggrant folja hur den
forandras och forutse vilka processer som kommer att paverka den sa kan oanade
komplikationer uppsta vilket aventyrar ex situ populationerna och motverkar en effektiv
aterintroduktion. Vilka komplikationer som kan yttras beror pa miljon som populationen lever
i och kan forandras till det sémre om de yttre forutsattningarna blir mer stressande (Fox &
Reed 2011). Da miljon inom ett ex situ projekt ofta ar konstant ar det ytterst svart att forutse
vilka komplikationer som kan uppsta i en varierad miljo i det vilda. Ett satt att motverka detta
ar att lata djuren redan under ex situ projektet utsattas for provningar lika de som vilda
individer stélls infor och att variera miljon. Det kan innebéra att de far fodosoka naturligt eller
sjalva bygga egna bon, allt for att gener som &r viktiga for naturliga beteenden inte ska
selekteras bort (Mathews et al. 2005).
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Da manniskans destruktiva inverkan pa arter och habitat forvantas 6ka ar ex situ bevarande en
av de framsta metoderna for att radda arter fran utrotning (Yamazaki et al. 2014). For tillfallet
ar faglar och daggdjur kraftigt dverrepresenterade inom forskningen trots att de bara utgor en
liten andel av vérldens djurarter. Dessutom finns det manga andra arter speciellt bland
evertebraterna som &r hotade och otroligt viktiga for sina ekosystem. Till exempel pollinatorer
som vildbin och humlor vilka pd manga platser har minskat markant och manga arter &r
globalt utrotningshotade (Chagnon et al. 2015) Darfor bor forskningen i framtiden utvidgas
till att &ven inkludera dem med malet att starta upp bra ex situ program for evertebrater och
andra daligt representerade organismgrupper. Daggdjur och faglar kommer dock troligtvis att
fortsatta vara prioriterade da det ar dessa djur som djurparkerna tjanar mest pengar pa. En del
av dessa pengar skulle dock kunna éronmarkas till forskning och ex situ projekt pa till
exempel evertebrater (Rees 2005).

Tack

Jag vill rikta ett speciellt stort tack till min handledare David Berger pa Uppsala universitet
for de manga bra tips jag fatt och for en konstruktiv aterkoppling pa min text. Dessutom vill
jag tacka medstudenterna i min seminariegrupp for deras aterkoppling och fér manga
vardefulla synpunkter.
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