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Populationsberakning av bjornar i Jamtland

Detta ar ett kort tillagg till rapporten “Results from the genetic analyses performed on
3000 faeces samples from bear in Jamtland country, Sweden” Fran Laboratoire
D’ecologie Alpine, Grenoble.

Fran 5287 insamlade spillningsprover har ett urval gjorts genom att slumpvis valja ut av
3000 prover fran insamlingsperioden for vidare analys av DNA.

Resultatet fran analyserna gav anvdandbart DNA fran 2400 prov (80%) vilket &r mycket
hogt och 684 unika genotyper identifierades (323 hanar och 361 honor). | medeltal sa
fanns det 3,5 prov per individ. Vi har utifran dessa uppgifter beraknat bjornpopulationen
i Jamtland till 896 individer (830-992). Férdelningen av populationen norr och sdéder om
E14 verkar vara jamn (53% norr och 47% soder).

Vi har kontrollerat att den geografiska fordelningen av individer med mer an ett prov
ligger inom rimliga avstand fran varandra. Sarskild vikt har lagts vid prover som
klassificerats “close to”, dvs individer grupperats till varandra men dar kvaliteten ar
nagot lagre. Resultatet av detta har inte foranlett oss att andra pa den
individuppdelning som gjorts av laboratoriet i Grenoble. | ett fatal fall har vi korrigerat
det geografiska laget som da inte staimt med jaktlagets lokalisering.

For populationsberdkningen har vi anvant tva metoder. Dels fangst-aterfangst med
modeller i programmet MARK och dels rarefaction kurvor producerade i Gimlet och R.
Bada dessa har anvant vid de tidigare populationsberakningarna av bjorn i Sverige.

Rarefaction kurvor

Genom att ta alla identifierade prover (2400) och slumpvis dra ett prov i taget sa far
man antingen en ny individ eller en man redan har hittat. Efter ett stort antal prover sa
hittar man till slut inga nya individer. Genom att vi gér om detta 1000 ganger sa kan vi
med matematiska metoder berdkna nar detta intraffar utifran de prov vi samlat in. Det
finns flera metoder (formler) for detta och vi har i Sverige anvant oss av Kohn's (y = ax/
(b+x)) och Eggert’s (y = a(1 - ™)) men i Jdmtlands fall fungerar inte Eggerts, troligen
beroende pa att vi har sa manga prov i forhallande till individer. Kohn’s berakning har i
tidigare undersokningar overskattat populationsstorleken jamfért mot valda modeller.
For Jamtland blir den berdknade populationen med rarefaction 978 (912-1039).
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Antalet individer (y-axel) jamfort med antalet spillningsprov (x-axel). Formlen berdknar
var vi nar punkten dar vi inte langre hittar nya individer oavsett hur manga ytterligare
prov som samlas in.

Modeller i Mark

For populationsberdakningen anvande vi oss av slutna populationsmodeller i programmet
Mark. En fil med fangsthistorik skapades dar varje individs “fangst” delades upp
veckovis. Modeller med variation mellan individer, 6ver tiden och kombinationen av
dessa har undersokts. Populationsberdkningen fran dessa ligger mellan 855 — 898
individer. Den genomsnittliga fangstsannolikheten ar ca 20 % per vecka. Modellen med
bade individuell variation och variation over tiden gav ett estimat pa 896 individer (830-
992) varav honor 464 (432-511) och hanar 432 (398-481) och ar den modellen och
resultatet vi foresprakar for Jamtland. Det bor noteras att en del av dessa bjornar ocksa
ror sig utanfor Jamtland och saledes delas med andra omraden.



Alla spillningsprovers (5287 st) geografiska fordelning respektive de slumpvis utvalda for
analys (3000 st) i Jamtland
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Antalet individer och antalet honor fordelat efter kommun fran DNA-analysen. Om
samma individ forekommit i mer an en kommun har en av dessa valts slumpmassigt.




Alla prover med anvandbart DNA (2400 st) efter kon, hane (bla) och hona (réd).



