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Sammendrag

Flagstad, 9., Brgseth, H., Johansson, M., Wardig, C., & Ellegren, H. 2008. DNA-basert over-
vaking av den skandinaviske jervbestanden 2000-2007. NINA Rapport 369. 48 s.

Denne rapporten bestar av tre hoveddeler. Fgrst presenterer vi de viktigste resultatene fra ma-
terialet av jervekskrementer samlet inn i 2007 i Sar- og Midt-Norge. Deretter oppsummerer vi
resultatene fra ekskrementinnsamlingen i Norge og Sverige siden starten i 2000. Vi fokuserer
pa utviklingen i bestandsstarrelse over tid og diskuterer eventuelle endringer i perioden. Vi un-
dersgker ogsa populasjonsstrukturen pa hele Nordkalotten, og diskuterer graden av isolasjon i
ulike deler av Skandinavia. Til slutt retter vi blikket framover og diskuterer hvilke muligheter vi
har til gjgre den DNA-baserte overvakingen av jerv enda mer informativ i arene framover.

De fungerende prgvene samlet inn pa norsk side i 2007 representerte 83 ulike individer. 62 av disse
dyra ble pavist i Sgr-Norge, dvs. fra Ser-Trgndelag og sgrover. De resterende 21 ble funnet i Nord-
Trendelag. Av de 62 individene som ble identifisert fra Sar-Trandelag og s@rover var 42 tidligere
kiente individer. Dette utgjer dreyt 2/3 av alle observerte individer i Ser-Norge. Hele 16 av de 21
paviste individene i Nord-Trgndelag var kjent fra far, som gir en enda hgyere gjenfangstrate enn i
Ser-Norge pa dreyt 75 %. Ved fangst/gienfangst-metodikk ble bestands-starrelsen i Sgr-Norge
estimert til 75 individer i 2007 (95 % Cl: 64-86). Dette er en betydelig nedgang sammenlignet med et
punktestimat pa 95 individer for 2006. Vi ser ogsa en tilsvarende nedgang fra bestandsestimatet
basert pa telling av aktive ynglehi. Samme megnster ser vi fra analyse av voksenoverlevelse av jerv i
Sar-Norge. Mens overlevelsen er relativt stabil i perioden 2001-2006, faller den markant i 2007 — fra
82% til 59% for hunner og fra 79% til 55% for hanner. Denne betydelige reduksjonen i overlevelse er
altsh sammenfallende med den markante nedgangen i bestandsstarrelse i Sar-Norge i 2007. Vi viser
videre at gkt uttak av voksendyr fra bestanden i meget stor grad forklarer den reduserte overlevelsen.
Etter hvert som data akkumulerer ogsa i andre deler av Skandinavia, vil slike overlevelsesanalyser
sammen med gode bestandsestimater bidra til at bestandsutviklingen kan fglges meget tett, slik at for
eksempel uttakskvotene raskt skal kunne justeres ved behov.

| 2007 viste vi at jerv i Finnmark og delvis Troms var genetisk forskjellig fra jerv lengre sgr i
landsdelen. Dette mansteret holder seg nar vi analyserer alle jerver identifisert fra ekskrement-
innsamlingen i Skandinavia 2000-2007. Den skandinaviske jervbestanden bestar saledes av
tre delbestander, som hver har en distinkt genetisk sammensetning: (1) En sarvestlig del-
bestand av sernorsk jerv vest for @sterdalen. (2) En stor gstlig bestand av jerv gst og nord for
Jsterdalen. All svensk jerv, samt jerv fra Nordland og Nord-Trgndelag tilhgrer denne gruppen.
(3) Jerv i Troms og Finnmark. Det bgr i denne sammenhengen nevnes at den genetiske varia-
sjonen i Troms og Finnmark er relativt lav sammenlignet med for eksempel variasjonen i jerv-
tette omrader i Sverige. Dette kan tyde pa relativt lave bestandsstarrelser over tid lengst nord i
landet.

Vi vil i de kommende arene fortsette a fokusere pa bestandsutvikling, overlevelse og utveksling
av dyr mellom delbestander. For & gke var forstelse av jervens bestandsdynamikk og gene-
tiske struktur ma det jobbes for & samle inn data som bedrer var kunnskap om overlevelse og
spredning av jervevalper. Videre ser vi at det i arene som kommer er behov for & gke var
kunnskap om den genetiske strukturen pa jerv i Troms og Finnmark sett opp i mot tilgrensende
omrader i vare naboland, og da spesielt i Finland. Selve resultatene fra DNA-analysene vil
suksessivt rapporteres i Rovbasen, og perspektivet pa analysene vil vaere Skandinavisk snare-
re enn ensidig fokus mot enkeltbestander eller omrader.

Jystein Flagstad og Henrik Braseth, Norsk institutt for naturforskning, 7485 Trondheim.
oystein.flagstad@nina.no, henrik.broseth@nina.no

Cecilia Wardig, Malin Johansson og Hans Ellegren, Evolutionsbiologiskt centrum, Universitetet
i Uppsala, Norbyvagen 18D, 752 36 Uppsala. hans.ellegren@ebc.uu.se
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Abstract

Flagstad, @., Brgseth, H., Johansson, M., Wardig, C., & Ellegren, H. 2008. DNA-based moni-
toring of the Scandinavian wolverine population 2000-2007. NINA Report 369. 48 pp.

This report contains three main parts. First, we present the most important results from the ma-
terial of wolverine scats collected in 2007 in Southern Norway. Second, we summarize the re-
sults from the scat analyses in Norway and Sweden since this approach was implemented in
2000. We focus on population size through time and discuss possible changes during the pe-
riod. Also, we examine the population structure on the Scandinavian Peninsula and discuss
degree of isolation in different parts of Scandinavia. Finally, we look forward and discuss how
we can make the DNA-based monitoring of wolverines in Scandinavia even more informative in
the coming years.

83 different individuals were identified in Southern Norway in 2007, of which 62 were found in
Ser-Treandelag and southwards. The remaining 21 were observed in Nord-Trgndelag. 59 of the
individuals had been encountered earlier, which gives a re-sampling rate of 71 %. In accor-
dance with earlier analyses, we excluded Nord-Trgndelag from a capture-mark-recapture esti-
mate of the population size. The resulting estimate of 75 in 2007 (95 % CI: 64-86) was mark-
edly lower as compared to an estimate of 95 obtained in 2006. A corresponding reduction in
population size is also seen from an estimate based on active natal dens. The same pattern is
seen from an analysis of adult survival of wolverines in Southern Norway. Whereas the survival
was virtually stable in 2001-2006, it dropped profoundly in 2007; 82 % to 59 % for females and
79 % to 55 % for males. Thus, the substantial decrease in adult survival is corresponding in
time with the marked decrase in population size. We show that increased harvesting of adult
animals virtually explains the drop in survival rate. As data on survival will accumulate also in
other parts olf Scandinavia, such survival analyses together with precise estimates of popula-
tion size provide a powerful tool to follow populations trends, so that the level of harvesting can
be rapidly adjusted if needed.

In 2007, we showed that wolverines in Finnmark and Trroms were genetically differentiated
from wolverines further to the south. This pattern is maintained when we analyse all wolverines
identified from the Scandinavian scat collection 2000-2007. Thus, the Scandinavian wolverine
population is partitioned into three sub-populations, each having their distinct genetic composi-
tion: (1) A south-western sub-population in Southern Norway west of Jsterdalen. (2) A large
eastern population east and north of Jsterdalen. All Swedish wolverines as well as wolverines
from Nordland and Nord-Trgndelag belong to this group. (3) Wolverines in Troms and
Finnmark. It should be noted that genetic variation is relatively low in the latter area as com-
pared to areas with high wolverine density in Sweden. This may suggest that population sizes
in the northernmost part of Norway has been relatively low for a long time.

We will in the coming years continue to focus on population trends, survival and migration be-
tween sub-populations. To increase our understanding of population dynamics and genetic
structure of the Scandinavian wolverine, we will need to compile data on survival and dispersal
of wolverine cubs. Moreover, it is necessary to increase our understanding of the genetic struc-
ture of wolverines in Troms and Finnmark in relation to close areas in our neighbour countries,
especially Finland. The actual results will be reported successively in the database for large
Scandinavian carnivores (rovbasen), and the perspective of the analyses will be Scandinavian
rather than a narrow focus on specific sub-populations or areas.

Jystein Flagstad and Henrik Brgseth, Norwegian Institute for Nature Research, NO-7485
Trondheim. oystein.flagstad@nina.no, henrik.broseth@nina.no

Cecilia Wardig, Malin Johansson, and Hans Ellegren, Department of Evolutionary Biology,
Uppsala University, Norbyvagen 18D, SE-752 36 Uppsala. hans.ellegren@ebc.uu.se
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Forord

Denne rapporten oppsummerer den DNA-baserte overvakingen av jerv i Skandinavia siden
starten i 2000, og staker ut veien videre framover. Vi vil benytte anledningen til & takke alle
som har bidratt gjennom innsamling av ekskrementmateriale i Norge og Sverige. Et stort antall
personer har ar etter ar veert engasjert i milevise sporinger av jerv for a skaffe til veie grunn-
lagsmaterialet for DNA-analysene. Uten deres iherdige innsats hadde ikke dette ambisigse
overvakingsopplegget latt seg gjennomfgre.

10. mai 2008, Qystein Flagstad
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1 Bakgrunn

Den skandinaviske jervbestanden er gjennom yngleregistreringer i 2004-2006 estimert til drayt 750
individer (Andersen & Brgseth 2006, Persson 2006) og ma& ansees som sarbar. Omfattende
overvaking av populasjonen er av betydning for a kunne fglge bestandsutviklingen. Det at jerven er
en art med store arealkrav i fiellet hvor det til tider er sveert ustabile veerforhold, farer til at en effektiv
bestandsregistrering og -overvaking kan veere problematisk. Tradisjonelle tilnaermelser som sporing
og registrering av ynglehi har gitt verdifulle indikasjoner p& reproduksjon og populasjonsstarrelse.
Nyere forskning har vist at det hos jerv er mulig & identifisere individer basert pa DNA isolert fra
ekskrementer. Dette apner opp for en ny metodisk tilnaerming i overvaking av bestander, som kan
supplere populasjonsestimater basert pa minimumstellinger av antall aktive ynglehi. Videre kan et
slikt supplement gi et bedre bilde av kjgnnssammensetningen, omfanget av immigrasjon og
potensielt bidra til & belyse slektskapsforhold og derigiennom individuell variasjon i reproduktiv
suksess i bestanden.

| 2000 startet vi utviklingen av en robust metode for DNA-basert overvaking av jerv. Innsamlet
ekskrementmateriale kan med stor grad av sikkerhet gi identitet og kjgnn fra genetiske profiler.
Tidligere har vi rapportert fra analysen av ekskrementpragver innsamlet i den sgrlige delen av
jervens utbredelsesomrade i Norge og Sverige i lgpet av 2000-2006. 2000-materialet ble i ho-
vedsak samlet inn i Lesja kommune, mens det fra varen 2001 ble iverksatt rutinemessig inn-
samling over hele jervens utberedelsesomrade i Sgr-Norge (til fylkesgrensen mellom Sgr- og
Nord-Trgndelag, unntatt Fosen). | 2002 ble innsamlingsomradet utvidet til ogsa a innbefatte
Nord-Trgndelag, samt Jamtland og Dalarna. Ogsa i Vasterbotten og Norrbotten har det veert
samlet inn jervekskrementer siden 2002, fgrst og fremst pa ynglelokaliteter som et ledd i kart-
legging av antall ynglinger. | 2007 ble det for fgrste gang samlet inn materiale ogsa i vare tre
nordligste fylker.

Denne rapporten bestar av tre hoveddeler. Fgrst presenterer vi de viktigste resultatene fra ma-
terialet samlet inn i 2007 i Sgr-Norge inkludert Trandelagsfylkene (297 praver). For dette mate-
rialet legger vi farst og fremst vekt pa antall jerver som ble funnet og dertil harende bestands-
estimat. Deretter oppsummerer vi resultatene fra ekskrementinnsamlingen i Norge og Sverige
siden starten i 2000. Vi fokuserer pa bestandsstarrelse over tid og diskuterer eventuelle end-
ringer i perioden. | denne sammenhengen ser vi pa arlig voksenoverlevelse og eventuell sam-
menheng med jaktuttak i bestanden. Videre undersgker vi populasjonsstrukturen pa hele
Nordkalotten, og diskuterer grad av isolasjon i ulike deler av Skandinavia. Til slutt retter vi blik-
ket framover og diskuterer hvilke muligheter vi har til gjgre den DNA-baserte overvakingen av
jerv enda mer informativ i arene framover.
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2 Metodikk

2.1 Innsamling og laboratoriearbeid

Innsamlingen av materialet i Norge har pa regionalt niva vaert administrert av regionalt ansvar-
lige i Statens naturoppsyn (SNO). Det praktiske arbeidet har blitt delegert til lokalt niva, hvor
bla SNO, Fjellstyrer, Bygdeallmenninger, lokale rovviltkontakter og privatpersoner har vaert det
utgvende leddet i overvakingen. | Sverige har innsamlingen veert administrert av Lansstyrelsen
pa regionalt niva. Det praktiske arbeidet har blitt utfart av "naturbevakare” i Lansstyrelsen.

DNA er blitt ekstrahert med Qiagens spesialdesignede kit for isolering av DNA fra ekskremen-
ter (QlAamp DNA stool mini kit). | tilfeller av vellykket ekstraksjon av jervspesifikt kjierne-DNA,
har vi gjennomfart genotyping pa tvers av 10 mikrosatelittmarkgrer som fglger: Gg7 (Davis &
Strobeck 1998), Ggu14, Ggu42, Gg443, Gg454, Gg465 (Walker et al. 2001). Gg216, Gg234
(Duffy et al. 1998), Mvis072, Mvis075 (Fleming et al. 1999). Alle prgver som gav jervspesifikt
kjerne-DNA ble ogsa kjgnnsbestemt ved hjelp av to kjgnnsmarkgrer (DBY3Ggu, DBY7Ggu;
Hedmark et al. 2004). To uavhengige replikater per markar ble kjgrt for alle praver ved kjgnns-
bestemmelsen. Etter endt mikrosatelittanalyse og kjgnnsbestemmelse ble de genetiske profi-
lene til alle individuelle praver sammenlignet. Prgver som var identiske pa tvers av 10 loci samt
representerte det samme kjgnn, ble klassifisert som representanter for ett og samme individ.

| tillegg til de 10 markerene nevnt ovenfor, har vi analysert samtlige individer (én prave per in-
divid) som hittil er funnet (2000-2007) pluss alle nye individer som ble funnet i 2007 for ytterli-
gere 9 loci: Tt4 (Davis & Strobeck 1998), Ggu10, Ggu25, Gg452, Gg470, Gg471 (Walker et al.
2001), Gg101B (Duffy et al. 1998), Mvis057 (OConnell et al. 1996) og Lut604 (Dallas &
Piertney 1998). Genotyping pa tvers av 19 markgrer sikrer hgy presisjon i slektskapsanalyser
og analysene av bestandsstruktur.

Basert pa resultatene fra et pilotstudium (Hedmark et al. 2004), har vi valgt & legge felgende
kriterier til grunn for robust genotyping. En preve som er homozygot (dvs. har én genetisk vari-
ant) for et locus, ma vise dette i tre uavhengige replikater for at dette skal aksepteres som et
autentisk resultat. En prave som er heterozygot (dvs. har to ulike genetiske varianter) for et
locus, ma vise et slikt mgnster i minst to uavhengige replikater for at individet skal aksepteres
som heterozygot for dette locuset. Dette betyr i klartekst at alle individuelle praver er kjort i
minst 2-3 replikater for hvert locus. Dersom noe som helst tvil skulle ligge til grunn etter gjen-
nomfering i henhold til disse kriteriene, er ytterligere replikater blitt gjennomfgrt for de aktuelle
prgvene.

2.2 Bestandsestimater

Det & samle inn ekskrementer i felt kan i prinsippet sees pa som en form for fangst/gjenfangst.
Det er to mulige utfall for hver gang man samler inn en ny ekskrementprgve. Den nye prgven
kan representere et individ som allerede er funnet tidligere eller den kan representere et nytt
individ. Nar man legger til flere og flere prgver, vil sannsynligheten for & state pa et nytt individ
minske, for til slutt & ende opp pa null. | det sannsynligheten er null, har man samplet hele be-
standen. Dette prinsippet kan uttrykkes i form av en akkumuleringskurve som i Figur 1. All
fangst/gjenfangst-metodikk er basert pa dette prinsippet, men de rent matematiske detaljene
varierer mellom ulike modeller. Tidligere har vi brukt metoden til Eggert et al. (2003) for & esti-
mere bestandsstarrelsen. En simuleringsstudie viser at denne metoden for det meste fungerer
meget bra med presise estimater, spesielt ved sma bestandsstgrrelser. Ved gkende bestands-
starrelser og en gkning i antall analyserte praver vil metoden imidlertid kunne gi skjeve be-
standsestimater (Miller et al. 2005). Fglgelig foreslas det en alternativ metode (EMC), imple-
mentert i programmet CAPWIRE. Med utgangspunkt i det sgrnorske materialet fra 2001-2006,
sammenlignet vi estimatene fra denne nye metoden med "Eggert’-estimatene, og fant minima-
le forskjeller i punktestimatene (Figur 2). Med bakgrunn i resultatene fra den nevnte simule-
ringsstudien har vi likevel valgt & ga over til EMC-metoden implementert i CAPWIRE. Bestands-
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estimatet for Sgr-Norge i 2007 og sammenligningen med estimatet fra tellingen av aktive

ynglehi, er derfor gjennomfart med denne nye metoden.

60

- - e - faktisk bestandsstorrelse
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Figur 1 Generell sammenheng mellom antall innsamlede ekskrementprgver og antall obser-
verte individer.
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Figur 2 Bestandstagrrelse for den sgrnorske jervbestanden fra 2001-2006 estimert ved meto-
den til Eggert et al. (qul) og EMC implementert i Capwire (rad).
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2.3 Oppdeling i delbestander

Siden den sgrnorske jervbestanden er delvis isolert og genetisk distinkt fra resten av bestan-
den pa Nordkalotten, kan man ved hjelp av hvert enkelt individs genotype bestemme sannsyn-
ligheten for om det har sin opprinnelse i s@r eller nord. Vi har brukt metoden til Pritchard et al.
(2000) for & bestemme naerveeret av nordlige eller gstlige immigranter i Sgr-Norge. Samme
metodikk er brukt til & kartlegge bestandsstrukturen over hele Nordkalotten for & vurdere hvor-
vidt jerven ogsa i andre omrader kan vaere delvis isolert og saledes genetisk distinkt fra resten
av bestanden.

2.4 Estimering av arlig voksenoverlevelse og gjenfangstrate

Ved bruk av fangst-merking-gjenfangst historikk basert pA DNA-prgvene fra jerv i Sgr-Norge
og programmet MARK 5.0 (www.cnr.colostate.edu/~gwhite/mark/mark.htm) har vi estimert arlig
overlevelse og gjenfangstrate til voksne jerver i perioden 2001 til 2007. Analysene er basert pa
fangst-historikk hos 206 individer. Data er korrigert for overdispersjon (¢ = 1.21) og det er kjort
GOF-tester (goodness-of-fit). Cormack-Jolly Seber og AlC-kriterier ble benyttet til & finne den
(de) beste forklaringsmodellen(e) ut fra de observerte data. Alle estimater falger en prosedyre i
MARK ("model averaging”), der estimatene fra ulike modeller vektes i forhold til AIC-kriteriene.

En forklaringsmodell med mellomarsvariasjon i arlig overlevelse, samt forskjell i gjenfangstrate
mellom kjgnn har mest stette i dataene (Tabell 1). Den nest beste modellen inneholder i tillegg
forskjell mellom hunner og hanner i arlig overlevelse. Disse to modellene har til sammen over
80 % av all stette blant modellene.

Tabell 1 Modellvalg for fangst/merking/gjenfangst-analysene for DNA-praver av jerv fra Sor-
Norge i 2001-2007. | analysene er effekten av kjonn (g), ar (t) og interaksjonen mellom kjgnn
og ar (*) pa arlig overlevelse (Phi) og gjenfangstrate rate (p) vurdert.

Model sannsyn-  Antall para-

Modell QAICc  AQAice AICC vekt lighet meter
1 PHi(t) p(g) 727.8 0.00 0.454 1.000 8
2 Phi(g*t) p(g) 728.2 0.46 0.360 0.794 9
3 Phi(g) p(g) 730.8 3.05 0.099 0.217 4
4 Phi(g) p(g*t 731.1 3.37 0.084 0.186 9
5 Phi(g*t) p(g+) 737.7 9.99 0.003 0.007 14
6  Phi(g™) p(g™) 7542 2647 0.000 0.000 24
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3 Resultater og diskusjon
3.1 Ser- og Midt-Norge 2007

3.1.1 Fungerende og ikke-fungerende prover

Vellykket genetisk analyse ble gjennomfgrt pa 168 av de totalt 294 prgvene samlet inn i Sgr-
og Midt-Norge i 2007 (Figur 3; Vedlegg 1). Dette utgjer 57 % av innsamlet materiale, som er
en nedgang i forhold til fjorarets materiale, da suksessraten 1a pa 66 %. Vi har tidligere kjort
artsbestemmelse av en god del prgver bade fra Sgr-Norge og Nord-Norge, og pavist at en god
del ikke-fungerende praver er radrevekskrementer. En viktig arsak til variasjonen i suksessrate
mellom ar kan saledes veaere variasjon i andelen rgdrevekskrementer i det innsamlede materia-
let.

) Jerv DNA
A 2007

e
c@.;{ig /
! /‘7///// ///’7/*% o,

DNA-prover jerv
< Fungerende
@ Ikke fungerende

|77 studieomrade 2007

Figur 3 Det innsamlede prgvematerialet av antatte jervekskrementer i Sor- og Midt-Norge i
2007.
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3.1.2 Vevsprover av felte dyr

Vi analyserte 58 vevsprgver av jerv felt i perioden juli 2005 — april 2007 (Vedlegg 2). Tretti av
disse var voksne jerver (ett ar eller eldre), tre var av ukjent alder, mens de resterende 25 var
nullaringer. Tjuefire av de verifiserte voksne individene (80 %) var observert tidligere i ekskre-

> Jerv DNA
A 2007

Midtpunkt individ
Kjenn

@® Hunn

@® Hann

7] studieomrade 2007

Figur 4 Fordeling av 83 jervindivider funnet i 2007-materialet. Hvert individ er representert ved
midtpunktet for innsamlede praver. Bla=hunn, red=hann
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mentmaterialet fra 2001-2007, mens ingen av nulldringene var identifisert fra for. Dette er helt
i trad med det vi har sett tidligere. Vi finner igjen en stor andel av de voksne individene, mens
det sjelden eller aldri blir samlet inn fungerende ekskrementer fra valper.

3.1.3 Antall identifiserte individer i 2007 og bestandsestimat for Ser-Norge

De 168 fungerende prgvene representerte 83 ulike individer (Figur 4, Vedlegg 1). 62 av disse
dyra (26 hunner, 36 hanner) ble funnet i Sgr-Norge, dvs. fra Ser-Trandelag og sgrover. De res-
terende 21 (14 hunner, 7 hanner) ble pavist i Nord-Trgndelag. Akkurat som de to foregdende
arene var kjgnnsfordelingen i Nord-Trgndelag skjev, med dobbelt s4 mange observerte hunner
i forhold til hanner. Som i fjor er kjgnnsfordelingen i Sar-Norge ogsa noe skjev i faver hanner.
Ingen av disse forskjellene er imidlertid statistisk signifikante (p=0.13 for Nord-Trgndelag,
p=0.20 for Sar-Norge; y*test).

Av de 62 individene som var samplet fra Sgr-Trgndelag og serover var 42 tidligere kjente indi-
vider. Dette utgjer drayt 2/3 av alle observerte individer i Sgr-Norge. De resterende 20 indivi-
dene (32 %) var nye av aret. Hele 16 av de 21 paviste individene i Nord-Trgndelag var kjent fra
fgr, som som gir en enda hayere gjenfangstrate enn i Sar-Norge pa drayt 75 %. De nye indivi-
dene fordeler seg sannsynligvis i tre kategorier: (1) voksne dyr som ikke er pavist tidligere, (2)
individer som ble fadt i 2006 og som dermed hadde sveert liten sannsynlighet for & bli samplet
dette aret, (3) nye immigranter.

Vi paviste alts 62 ulike individer fra Sar-Trgndelag og sarover, som er en betydelig nedgang i
forhold til 88 observerte individer i det samme omradet i 2006. Nedgangen gjenspeiles ogsa i
bestandsestimatet pa 75 individer, sammenlignet med et punktestimat pa 95 individer for 2006
(Figur 5). Vi ser ogsa en tilsvarende nedgang fra bestands-estimatet basert pa telling av aktive
ynglehi. En av arsakene til den markante nedgangen (21 %) i estimert bestandsstgrrelse kan
vaere en betydelig gkning i uttaket av voksendyr gjennom lisens- og skadefelling i 2006/2007
sammenlignet med tidligere ar. Det ble i perioden 1. mars 2006 — 1. mars 2007 felt 15 voksne
jerver i Sar-Norge, sammenlignet med bare atte i samme periode aret far. Sammenhengen
mellom det gkte uttaket og den markante nedgangen i bestandsstarrelse, vil bli utredet naer-
mere i forbindelse med overlevelsesanalysene, som presenteres i avsnitt 3.2.2.
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Figur 5 Bestandsestimater for 2001-2007 basert pa ekskrementanalysene (rad) sammenlignet
med bestandsestimater basert pé registrering av aktive ynglehi (gra).
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3.2 Genetisk overvaking av jerv i Skandinavia 2000-2007

Siden starten i 2000 har 3574 jervekskrementer blitt samlet inn i Skandinavia, hvorav 2350 (66
%) har gitt DNA av god nok kvalitet til & kunne analyseres. Pravene har blitt samlet inn over
hele Skandinavia med det stgrste volumet i Sgr-Skandinavia (Ser- og Midt-Norge, samt Jamt-
land og Dalarna pa svensk side av grensen). En god del praver er ogsa blitt samlet inn i Nord-
Sverige i forbindelse med kartlegging av ynglelokaliteter (Flagstad et al. 2007a). Fra 2007 ble
det ogsa iverksatt innsamling av jervekskrementer i vare tre nordligste fylker.

| dette avsnittet vil vi oppsummere de viktigste resultatene fra disse atte arene. Vi vil hovedsak-
lig fokusere pa bestandsstarrelse over tid og diskutere populasjonstrenden i lys av arlig vok-
senoverlevelse og uttak av voksendyr fra bestanden. Videre vil vi undersgke populasjonsstruk-
turen pa hele Nordkalotten, og diskutere graden av isolasjon i ulike deler av Skandinavia.

3.21 Geografisk fordeling av individer og forflytning mellom ar

Figur 6 viser den geografiske fordelingen av individer over hele innsamlingsomradet i Ser-
Skandinavia ved to tidspunkter; 2002-2003 og 2006-2007. Som vi har vist tidligere er forde-
lingen relativt stabil over hele omradet. Dersom en likevel skal forsgke & peke pa eventuelle

N 2002 2003
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pl &
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..'... o0 o .° geg 0ty
TR o )
.. o880 %5 o
L 4 L ° ® e ’
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2006 . 2007 ?‘
oe8 ° .‘.. e, 0
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Cad cﬂ: o °
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° .ﬁ. L ) e o ©
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Figur 6 Fordeling av jerv i Sgr-Norge i 2002-2003 og 2006-2007. Hvert dyr er representert
med ett datapunkt, ogsa individer som var representert med flere praver i ekskrementmateria-
let.
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endringer i perioden, matte det vaere en hgyere tetthet av jerv i overgangen mellom de to del-
bestandene i 2006/2007, og at bestanden som helhet framstar noe mer sammenvokst i
2006/2007 i forhold til 2002/2003. Dersom denne tendensen holder seg vil de to del-
bestandene fortsette & vokse sammen og pa sikt viske ut de genetiske forskjellene mellom
dem. Det er imidlertid pa sin plass & understreke at oppdelingen i delbestander fortsatt er hgyst
reell i 2007 og at det er relativt begrenset migrasjon og genflyt mellom dem. Dette vil bli disku-
tert i mer detalj senere i rapporten under seksjonen der vi setter populasjonsstrukturen over
hele Nordkalotten under lupen.

| lapet av disse atte arene har vi observert totalt 584 jerv, fordelt pa 229 i Sar-Norge, 68 i Nord-
Trendelag, 60 i Nord-Norge, 110 i Jdmtland og Dalarna og 117 i Vasterbotten og Norrbotten
(Vedlegg 3). Sveert mange av de identifiserte individene er pavist flere ar pa rad. De fleste av
disse oppholder seg i de samme omradene fra ar til ar. Fra tid til annen observerer vi imidlertid
relativt lange forflytninger, som i de fleste tilfeller dreier seg om utvandring av ungdyr. Gjennom
slik gjenfangst har vi blant annet pavist den lengste utvandringen av jerv som noensinne er do-
kumentert, en hann som var ID-merket som valp i 2003 i Oppland. Han ble i 2005 gjenfunnet i
Mo i Rana, 505 km fra fgdestedet (Figur 7; Flagstad et al. 2006). Ogsé i 2006 fant vi en lang-
distansevandrer. Denne gangen var det snakk om ei tispe, som ble funnet farste gang langt
nord i Norrbotten i 2005. | 2006 fant vi henne igjen i Lierne, 486 km fra stedet der hun ble pa-
vist ett ar tidligere. Dette dreier seg igjen mest sannsynlig om ei ung, utvandrende tispe.
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Figur 7 Den lengste dokumenterte utvandringen av jerv, det vaere seg i Skandinavia, Russ-
land, eller Nord-Amerika.
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Men de aller fleste individene holder seg altsd i samme omrade ar etter ar. En oversikt over
alle skandinaviske jerver som er blitt gjenfunnet minst en gang er illustrerende i s& mate (Figur
8). Gjennomsnittlig arlig forflytningsavstand for hunner er 18,7 km, mens den for hanner er
29,7 km. Forflytning over landegrensene er relativt vanlig og understreker viktigheten av & ha
en felles norsk/svensk jervforvaltning (Figur 9).

A Jerv DNA s

Gjennfunn mellom ar
Kjenn

@® Hunn

@ Hann
»e#p Linje mellom ar
E= Landegrense

2004

160+

Snitt hunner: 18.7 km
Snitt hanner: 29.7 km

Antall jerver

au—

50

= ; == = —_— — = . -
200 300 400 600

Forflytningsavstand mellom &r (km)

Figur 8 Alle skandinaviske jerver som er blitt gjenfunnet minst en gang i perioden 2000-2007.
Malingene har tatt utgangspunkt i hvert individs midtpunkt i det enkelte ar.
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Figur 9 Gjenfangst av jerv i naerheten av riksgrensa mellom Norge og Sverige
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En god del av de dyra som vi observerer gjentatte ganger er territorieholdende individer. P&
denne maten kan man fglge omradebruken deres fra ar til ar. Figur 10 og 11 viser henholdsvis
hunner og hanner som er pavist fem ar eller mer. For noen av individene ligger den fgrste ob-
servasjonen et stykke unna observasjonene for de pafglgende ara. Dette gjelder for eksempel
hannene 47, 83 og 109, samt hunnene 36 og 124. Disse fem individene er saledes pavist far
eller under utvandring, far de senere slar seg til ro i et relativt avgrenset omrade. Det kan ogsa
veere verdt & legge merke til Ind109 som ble pavist fgrste gang i 2002. Han er definitivt ikke
fedt s& langt sar da det ikke har veert yngling her i nyere tid. Mer trolig er han identifisert fgrste
gang mens han har veert ute pa rekognosering (sakalte exploratory movements; Vangen et al.
2001). Siden har han returnert til yngleomradet for jerv i S@r-Norge og sannsynligvis reprodu-
sert flere ganger siden 2003.

Figur 10 Jervtisper pévist fem ar eller mer. Hvert individ er representert med midtpunktet for
hvert av arene de er observert. Pilene antyder forflytning mellom ar.
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Figur 11 Jervhanner pavist fem ar eller mer. Hvert individ er representert med midtpunktet for
hvert av drene de er observert. Pilene antyder forflytning mellom ar.
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3.2.2 Arlig voksenoverlevelse for jerv i Ser-Norge

En modell med mellomarsvariasjon i arlig overlevelse, samt forskjell i gjenfangstrate (sannsyn-
ligheten for & bli pavist gitt at individet er i live) mellom kjgnn hadde mest stgtte i dataene (Ta-
bell 1). Gjenfangstraten er langt hayere for hanner enn for hunner i perioden 2001-2007 i Sar-
Norge, med et gjennomsnitt pa 75 % for hanner mot bare 51 % for hunner (Figur 12). Flere
faktorer kan veere med & forklare denne store kjgnnsforskjellen i gjenfangbarhet. Det kan vaere
at hannene beveger seg over st@rre omrader enn tispene og saledes har starre sjanse for a bli
observert. Likeledes kan det veere at markeringsatferden med ekskrementer er ulik mellom
kignnene. En tredje mulighet er at dette har sammenheng med ynglefrekvensen til tispene og
at overvakingsarbeidet i ulik grad klarer & fange opp ynglende versus ikke-ynglende tisper.
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Gjenfangstrate voksne jerver

0,6 "

05
04

0,3 A

Arlig overlevelse voksne jerver

0,2 @ Hunner

01 1 Il Hanner

0,0

2002 2003 2004 2005 2006 2007
Ar
Figur 12 Gjenfangstrate og arlig voksenoverlevelse i Sgr-Norge i perioden 2001-2007
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Analysene av den arlige overlevelsen antyder en liten forskjell mellom hanner og hunner (i
starrelsesorden 2-5 %, Figur 12). | perioden er det en tydelig mellomarsvariasjon i arlig overle-
velse hos begge kjgnn med en ganske markert reduksjon av overlevelsen i det siste tidssteget
(Figur 12). For hunnene er den gjennomsnittlige overlevelsen i de fem farste arene 82 %,
mens den synker til 59 % i 2007. Tilsvarende tall for hannene er 79 %, og ned til 55 % i 2007.
Omregner vi disse arlige overlevelsesestimatene til levear ser vi tydeligere hvilken effekt en slik
reduksjon i arlig overlevelse har. For hunnene betyr det at forventet antall resterende levear
reduseres fra et snitt pa 5,2 ar i perioden 2001-2006 til 1,9 ar i 2007. For hannene er det en
reduksjon fra 4,4 til 1,7 ar (Figur 13).

Den betydelige reduksjonen i overlevelse er sammenfallende med den markante nedgangen i
bestandsstarrelse i Sar-Norge i 2007 (Figur 5). En av arsakene til bestandsreduksjonen kan
veere en betydelig gkning i uttaket av voksendyr i 2006/2007 sammenlignet med tidligere ar, og
det er rimelig & anta at et gkt uttak vil ha en synlig pavirkning pa den arlige overlevelsen. Vi
testet denne hypotesen eksplisitt ved & analysere en modell med det prosentvise uttaket av
voksne jerver i bestanden som kovariat. Dette gir en langt bedre forklaringsmodell enn ved
bruk av bare tidsvariasjon i arlig overlevelse. Sammenligner man disse modellene, har den
med prosentvis uttak 25 ganger mer stgtte enn den med bare tidsvariasjon. Sammenhengen
kan tydelig illustreres ved plotting av den arlige overlevelsen mot det prosentvise uttaket fra
bestanden (Figur 14). Vi konkluderer altsd med at det gkte uttaket av jerv i 2006/2007 har hatt
en betydelig pavirkning bade pa bestandsstgrrelse og overlevelse i den sgr-norske jervbestan-
den. Det er klart at hvis man over tid har en sa lav arlig voksen overlevelse som det som er
pavist i 2007 vil man ikke kunne opprettholde jervebestanden i disse omradene péa sikt. Utsla-
gene er relativt store, og ber tas hayde for nar fremtidige kvoter for lisens- og skadefelling fast-
settes. | denne sammenhengen kan vi nevne at antall hiuttak i Sar-Norge okte fra ett i 2006 til
fem i 2007, noe som ogsa kan ha hatt en betydelig negativ pavirkning pa rekrutteringen inn i
bestanden. Men dette vil vi farst kunne evaluere nar bestandsestimatene for 2008 er klare.
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Figur 13 Forventet antall resterende levear for ettarig jerv i perioden 2002-2007.
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Figur 14 Arlig overlevelse i perioden 2002-2007 som funksjon av det prosentvise uttaket av
voksendyr i bestanden.

3.3 Jervens populasjonsstruktur pa Nordkalotten

Tidligere analyser har vist at den skandinaviske jervbestanden bestar av to genetisk distinkte
delbestander (Flagstad et al. 2007b), og i denne sammenhengen har vi identifisert en korridor
som markerer et tydelig skille mellom de gstligste og de mer sentrale delene av utberedelses-
omradet i Sgr-Norge. Jerv i den gstlige delen av utberedelsesomradet hgrer til den samme
gstlige delbestanden som individer fra Jamtland, Dalarna og Nord-Trgndelag, mens jerv vest
for korridoren utgjar en genetisk distinkt vestlig delbestand i Sar-Norge. Individene pa hver
side av korridoren har altsa sine karakteristiske genetiske profiler; (1) @stlig/nordlig genetisk
profil og (2) vestlig/sarlig genetisk profil.

Vi har tidligere sett at skillet mellom de to delbestandene sammenfaller med Glomma og @s-
terdalen, og det er klare habitatsforskjeller mellom gstsiden og vestsiden av Osterdalen. | vest
er det overveiende fjellhabitat, mens det i gst er en betydelig starre andel av skogshabitat. En
kan tenke seg at unge jerver som laerer seg a skaffe mat i en bestemt habitattype (f.eks. fiell) i
forbindelse med utvandring vil veere lite villig til & sla seg ned i et omrade med et helt annet mil-
jo (f.eks. skog). Habitatforskjeller kan saledes vaere med pa & forklare den relativt begrensede
migrasjonen mellom de to delbestandene.

Figur 15 og 16 viser den genetiske tilhgrigheten til jerven gst og vest for Osterdalen i 2006 og
2007. Til forskjell fra tidligere ar har vi na latt skillet felge dalferene mellom de to delbestande-
ne (i grove trekk: E6 fra Trondheimsfjorden til Ulsberg —> Rv3 fra Ulsberg til Tynset —> Glom-
ma sgrover). Hovedmeansteret er altsa genetisk distinkt jerv i to delbestander pa hver side av
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Jsterdalen, med noen f& immigranter pd hver side. Vi sa fra fordelingen av jerv i Sor-
Skandinavia (Figur 6) at bestanden tilsynelatende var i ferd med & vokse sammen. Dersom
immigrantene ogsa reproduserer jevnlig i sine nye omrader kan det genetiske skillet pa sikt bli
mindre og vi vil f& en sammenhengende jervbestand i Sgr-Skandinavia. Enn sa lenge er det

imidlertid lite som tyder pa at den naveerende genflyten er stor nok til a viske ut de genetiske
forskjellene mellom delbestandene.
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Ny skillelinje 2007

== Landegrense

Figur 15 Sgr-Skandinaviske jervindivider fra 2006 med genetiske tilhgrighet (bla = vestlig ge-

notype; red = gstlig genotype; firkant = hann; sirkel = hunn). Den svarte linja markerer skillet
mellom gstlig og vestlig delbestand.
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Figur 16 Sgr-Skandinaviske jervindivider fra 2007 med genetiske tilhgrighet (bla = vestlig ge-

notype; red = gstlig genotype; firkant = hann; sirkel = hunn). Den svarte linja markerer skillet
mellom @stlig og vestlig delbestand.
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Vi har na utvidet analysene ved a inkludere jerv fra Nord-Skandinavia. Dette gjelder hioverva-
kingsmaterialet fra Norrbotten og Vasterbotten 2002-2007 samt materiale fra Nordland, Troms
og Finnmark i 2007. | en egen analyse av jerv fra Nord-Norge viste vi at jerv i Finnmark og del-
vis Troms var genetisk forskjellig fra jerv lengre sar i landsdelen (Flagstad et al. 2007c). Dette
mensteret holder seg nar vi analyserer alle jerver identifisert fra ekskrementinnsamlingen i
Skandinavia 2000-2007. Bestanden bestar saledes av tre delbestander, som hver har en dis-
tinkt genetisk sammensetning (Figur 17): (1) En servestlig delbestand av sgrnorsk jerv vest for
Jsterdalen (SW). (2) En stor gstlig bestand av jerv gst og nord for Osterdalen. All svensk jerv,
samt jerv fra Nordland og Nord-Trgndelag tilhgrer denne gruppen (NE). (3) Jerv i Troms og
Finnmark (NN).

Axe 2 (4,73 %)
=
"."'D ..... ...'. : >

(op CEQ) T 85

Figur 17 Clustringsanalyse av skandinavisk jerv. Firkantene symboliserer enkeltindivider og
avstanden mellom dem indikerer relativt slektskap. Gul = Sgrnorsk jerv vest for Dsterdalen. Bla
= Sarnorsk jerv gst for @sterdalen, jerv identifisert i Nord-Trgndelag og Nordland, samt alle
svenske jerver. Hvit = Jerv identifisert i Troms og Finnmark. De tre genetisk definerte del-

bestandene er angitt med blokkbokstaver.
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Mellom hver av delbestandene er det begrenset utveksling av dyr. Enkelte immigranter finner
vi dog, spesielt i den sa@rvestlige delbestanden, men ogsa i de to andre (Figur 18, 19). | 2007
finner vi blant annet et dyr i Kvalsund kommune som har sin opprinnelse i delbestanden lenger
sgr. Et annet eksempel er fra 2005, da vi finner fire immigranter med nordlig opprinnelse i
Norrbotten. Det er forelgpig uklart hvor skillet mellom delbestand 2 og 3 gar gjennom landska-
pet, og hvorvidt det er daler, fjordarmer eller lavtliggende vidder som danner grunnlaget for iso-
leringen. Dette vil vi kunne undersgke i mer detalj nar hele Troms og Nordland inkluderes i
analysene fra og med 2008. Det kan veere verdt & nevne at den genetiske variasjonen i Troms
og Finnmark er ca 20 % lavere enn i Norrbotten og Vasterbotten. Dette kan tyde pa relativt
lave bestandsstgrrelser over tid i vare nordligste omrader.

N
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Figur 18 Jerv pa Nordkalotten i 2005 med genetisk tilhgrighet symbolisert med ulike farger.
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Figur 19 Jerv pa Nordkalotten i 2007 med genetisk tilhgrighet symbolisert med ulike farger.
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3.4 DNA-basert overvaking av jerv i Skandinavia — veien videre

Den DNA-baserte overvakingen av jerv i Skandinavia har siden starten i 2000 i hovedsak veert
rettet mot Sgr-Skandinavia, med fokus pa bestandsutvikling og utveksling av dyr over Jsterda-
len. 1 2007 startet man innsamling av materiale ogsa i vare tre nordligste fylker, og det er natur-
lig at det videre arbeidet samordnes i starst mulig grad i ser og nord, slik at vi far en helhetlig
rapportering for hele Norge. | og med at den norske bestanden i hgyeste grad henger sammen
med den svenske, vil det ogsa veere naturlig & ta med mest mulig av svensk materiale inn i en
slik helhetlig rapport. Materiale som siden 2002 er blitt samlet inn i Jamtland og Dalarne har
siden 2003 veert brukt i en felles rapport. Derimot har rapporteringen rundt skogsjervbestanden
i Sverige, en liten isolert bestand i skogslandet langt gst i landet, hittil vaert helt uavhengig av
rapporteringen for andre deler av Skandinavia (se for eksempel Flagstad et al. 2007d). Skogs-
jervbestanden har sin opprinnelse i den svenske jervbestanden, og det vil saledes falle helt
naturlig & ta inn ogsa denne i en helhetlig rapport for Skandinavia. | Nord-Sverige (Vasterbot-
ten og Norrbotten) har man sa langt kun fokusert pa ynglinger og brukt DNA-resultatene som
en ekstra parameter i kartleggingen av antall ynglinger. Selv om dette trolig vil veere hovedfo-
kus ogsa i arene framover, vil vi likevel ta med resultatene herfra i en felles rapport, for a fa et
best mulig helhetlig bilde av jervbestanden i Skandinavia. For & kartlegge i mer detalj hvor skil-
let mellom den de to nordligste delbestandene gar og hvor "skarpt” dette er, kan det vaere at
man ma ha en mer heldekkende innsamling av ekskrementer i Nord-Sverige. Seerlig med tan-
ke pa utveksling mot Finnmark-Troms hvor vi har pavist relativt lav genetisk variasjon.

Nar det gjelder selve resultatene av DNA-analysene, vil Rovbasen i enda stgrre grad enn tidli-
gere veere et meget sentralt formidlingsforum. Sa snart en prgve har fatt sin ID-kode, vil dette
bli gjort tilgjengelig i Rovbasen. Forvaltende myndigheter kan saledes ta i bruk denne informa-
sjonen tidligere enn far, uten & matte vente pa selve rapporten. Planen er at ogsa den skrevne
fellesrapporten skal bli klar i midten av februar, fgr neste innsamlingen for neste sesong igang-
settes.

Hvilke hovedmalsetninger begr vi sé ha for & sikre at potensialet som ligger i metoden blir utnyt-
tet sa godt det lar seg gjere. En naturlig malsetning ma veere a fa gode bestandsestimater for
hele Norge, ikke bare Sgr-Norge. Dette vil avhenge av stor innsamlingsinnsats slik at dek-
ningsgraden i de ulike omradene blir s& god som overhodet mulig. Det vil ogsa vaere sveert re-
levant og nyttig for forvaltningen @ sammenligne bestandsutviklingen i Norge og Sverige. Dette
for & kunne vurdere den langsiktige effekten av jakt i Norge mot et kontrollomrade der det ikke
jaktes i det hele tatt (JAmtland og Dalarna).

Vi har i denne rapporten for farste gang vist hvordan individdata samlet inn over mange ar kan
benyttes til & estimere arlig overlevelse av voksendyr i bestanden, og samtidig brukes til & teste
hypoteser for effekten av ulike pavirkningsfaktorer. En naturlig viderefering av dette arbeidet vil
veere & gjore tilsvarende analyser for Jamtland og Dalarna, der vi har gode data siden 2002. Et
interessant aspekt ved disse analysene vil vaere muligheten til & sammenligne arlig overlevelse
hos voksendyr i omrader med og uten jakt. Etter hvert som dataene akkumulerer i vare tre
nordligste fylker, vil slike overlevelsesanalyser sammen med gode bestandsestimater bidra til
meget tett oppfelging av bestandsutviklingen ogsé her, slik at for eksempel uttakskvotene raskt
skal kunne justeres ved behov. En annen viktig parameter, som vi per i dag har et sveert be-
grenset datagrunnlag pa, er overlevelsen og spredningen til nullaringer. Her har vi en utfordring
i & skaffe materiale, men i forbindelse med yngleregistreringen bgr man kunne finne ullhér fra
valpene. Dersom slike hér lagres tgrt bar en brukbar andel kunne gi DNA av god nok kvalitet il
a analyseres. Dermed vil vi kunne gjgre overlevelsesanalyser ogsa pa nullaringer, som i sin tur
vil danne et viktig grunnlag for & vurdere rekrutteringen inn i bestanden.

Dersom vi far data pa nullaringer, apner det seg helt nye muligheter ogsa i selve DNA-
kartleggingen av bestanden. Med kjent mor vil presisjonen pa slektskapsanalysene kunne
hgynes ytterligere, og man kan se for seg muligheten for & lage et relativt detaljert
slektskapstre for deler av bestanden. Man kan i neste omgang se pa ulike parametre der in-
formasjon om slektskap er helt essensielt. Dette vil for eksempel gjelde analyser av reproduk-
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sjonssuksess og eventuell variasjon mellom ulike segmenter i bestanden. Denne parameteren
er meget viktig i modellering av populasjonens langsiktige overlevelse. Videre kan man se pa
effekter av innavl, der grad av innavl kan kobles til ulike parametre, som for eksempel antall
avkom, valpevekt, valpeoverlevelse, voksenoverlevelse, og reproduksjonssuksess. Vi vil i den-
ne sammenhengen se spesielt pa situasjonen i Finnmark, der vi avdekket flere tilfeller av inn-
avl i 2007. Materiale av tisper med unger som er tatt pa hiuttak de siste arene, vil i denne
sammenhengen kunne vaere sveert relevant & undersgke naermere, ved & se pd sammen-
hengen mellom innavisnivaet og antall valper og valpevekt for hvert enkelt kull.

Nar det gjelder eventuell immigrasjon fra en gstlig jervbestand i Finland og Russland har vare
analyser tidligere vist at jerven i sentrale deler av Finland er genetisk klart forskjellige fra jerv i
Nord-Skandinavia (Flagstad et al. 2007c). | vurderingen av disse resultatene er det viktig &
huske at det er sveert tynt med jerv i nordlige deler av Finland, og det er ikke gitt at jerv som
matte finnes i disse omradene er forskjellig fra jerven i Nord-Norge og/eller Nord-Sverige. Det
virker snarere mer sannsynlig at jerv i Nord-Finland har samme genetiske opprinnelse som den
svenske jerven. Disse betraktningene vil imidlertid kun forbli spekulasjoner inntil materiale av
jerv fra Nord-Finland blir samlet inn og analysert. En naturlig malsetning for de neste arene ma
veere a etablere et tett samarbeid med finske institusjoner slik at disse hypotesene kan testes.
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4 Konklusjon

| denne rapporten har vi presentert de viktigste resultatene fra den DNA-baserte overvakingen
av jervbestanden i Sgr-Norge i 2007. Videre har vi forsgkt & samle trddene fra de siste atte ara
ved & oppsummere de viktigste resultatene i et Skandinavisk perspektiv. Vi har videre forsgkt a
stake ut veien videre, og sett pa muligheten til & gke informasjonsverdien ytterligere for forval-
tende myndigheter. | den sammenhengen er det kanskje spesielt viktig a trekke fram de kom-
binerte resultatene fra bestandsestimeringen og analysene av voksenoverlevelse i Sgr-Norge.
Vi paviste en simultan nedgang i bestandsstarrelse og voksenoverlevelse, og at voksenoverle-
velsen var sterkt korrelert med uttak i bestanden. Etter hvert som data akkumulerer ogsa i and-
re deler av Skandinavia, vil slike overlevelsesanalyser sammen med gode bestandsestimater
bidra til at bestandsutviklingen kan fglges meget tett, slik at for eksempel uttakskvotene raskt
skal kunne justeres ved behov. Vi har ogsa vist at jerven pa Nordkalotten er delt inn i tre del-
bestander, og at den genetiske variasjonen i den nordligste av dem (Troms/Finnmark) er rela-
tivt lav sammenlignet med for eksempel variasjonen i jerviette omrader i Sverige. Dette kan
tyde pa relativt lave bestandsstarrelser over tid lengst nord i landet.

Vi vil i de kommende arene fortsette a fokusere pa bestandsutvikling, overlevelse og utveksling
av dyr mellom delbestander. For & gke var forstaelse av jervens bestandsdynamikk og gene-
tiske struktur ma det jobbes for & samle inn data som bedrer var kunnskap om overlevelse og
spredning av jervevalper. Videre ser vi at det i arene som kommer er behov for & gke vér
kunnskap om den genetiske strukturen pa jerv i Troms og Finnmark sett opp i mot tilgrensende
omrader i vare naboland, og da spesielt i Finland. Selve resultatene fra DNA-analysene vil
suksessivt rapporteres i Rovbasen,, og perspektivet pa analysene vil veere Skandinavisk sna-
rere enn ensidig fokus mot enkeltbestander eller omrader.
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Vedlegg 1

Fungerende norske ekskrementprgver fra 2007 (Kjgnn: M=hann; F=hunn)

Individ Kjgnn | Prover

Ser-Norge

Ind14 M D400583

Ind17 F D400334 | D400344 | D400582

Ind20 F D400361

Ind28 M D400333 | D400339 | D400614

Ind30 M D400771

Ind33 F D401379

Ind42 F D400295

Ind45 F D400735 | D400736 | D400737

Ind71 M D400575

Ind85 M D400307

Ind90 M D400297 | D400304 | D400309 | D400310 | D400407
Ind93 F D400345 | D400363 | D400364

Ind103 F D400314

Ind109 M D400360

Ind111 M D400351

Ind123 F D400276

Ind129 M D400385 | D400391

Ind130 F D400768

Ind142 M D400340 | D400408 | D400412

Ind144 M D400732

Ind148 F D400599

Ind153 M D400350 | D400366

Ind159 F D400316a | D400316b

Ind175 M D400784 | D400785

Ind179 F D400576 | D400578

Ind182 F D400782 | D400783

Ind183 F D400317 | D400318 | D400321 | D400327 | D400764 | D400769
Ind186 M D400329 | D400330 | D400370

Ind198 F D400382 | D400383 | D400404

Ind199 M D400663 | D400665 | D400780 | D400786
Ind202 F D400776 | D400777 | D400778

Ind204 F D400380 | D400381

Ind214 F D400389

Ind215 M D400616 | D400765

Ind216 F D400286 | D400288

Ind223 M D400580

Ind225 M D400285 | D400289 | D400290 | D400291 | D400294 | D400277 | D400278 | D400283
Ind227 M D400774 | D400775

Ind228 F D400586 | D400588 | D400598

Ind229 M D400347 | D400373

Ind230 F D400585 | D400590 | D400591 | D400593
Ind231 M D400579

Ind232 F D400343
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Ind233 M D400323 | D400325 | D400326 | D400328
Ind234 M D400248

Ind235 M D400726 | D400730

Ind236 F D400377 | D400378

Ind237 M D400319 | D400324

Ind239 M D400390 | D400394

Ind240 M D400258

Ind241 M D400587 | D400589 | D400594
Ind242 F D400595

Ind243 M D400336

Ind244 M D400584

Ind245 M D400332 | D400338 | D400907
Ind246 M D400358 | D400359 | D400392 | D400393
Ind247 M D400372

Ind248 F D400369

Ind249 F D400577

Ind250 M D400352 | D400368

Ind503 M D400596

Ind769 M D400678 | D400681

Nord-

Trondelag

Ind124 F D400791

Ind504 F D400850 | D400852

Ind515 F D400814

Ind519 M D400792 | D400796 | D400797 | D400803 | D400835 | D400836 | D400846 | D400847 | D400849
Ind520 F D400818 | D400820

Ind525 F D400845 | D400848

Ind527 F D400822 | D400823

Ind544 F D400826

Ind547 F D400795

Ind556 M D400807 | D400812

Ind560 F D400815 | D400816 | D400817
Ind562 F D400831

Ind563 M D400799

Ind571 M D400855 | D400859

Ind572 F D400833

Ind573 M D400800

Ind574 F D400825

Ind575 M D400858

Ind782 F D400809 | D400853 | D400854
Ind1053 F D400806

Ind1075 M D400801
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Vedlegg 2

Oversikt over jerv felt | Sar- og Midt-Norge Juli 2005 — April 2007 (Kjgenn: M=hann; F=hunn)

Rovbase |Individ Kjonn Alder |Dato felt | Kommune
R307064 |Ind65 voksen |18.07.2005 | Rendalen
R308126 |Ind203 voksen | 25.03.2006 | Luster
R308125 |Ind205 voksen |25.03.2006 | Luster
R309508 |Ind94 voksen |17.08.2006 | Rendalen
R400005 |Ind172 voksen | 28.10.2006 | Alvdal
R400172 |Ind184 voksen |22.11.2006 | Oppdal
R400229 |Ind538 voksen |26.11.2006 |Lierne
R400300 |Ind82 voksen |14.12.2006 | Rendalen
R400333 |Ind105 voksen |21.12.2006 |Lesja
R400342 |Ind31 voksen | 23.12.2006 | Tynset
R400363 |Ind217 voksen |02.01.2007 | Tynset
R400542 |Ind15 voksen |03.02.2007 | Skjak
R400624 |Ind135 voksen |10.02.2007 | Rennebu
R400625 |Ind156 voksen |10.02.2007 | Rennebu
R400644 |Ind76 voksen |13.02.2007 |Lom
R400866 |Ind214 voksen |23.03.2007 | Luster
R401294 |Ind553 voksen | 25.03.2007 | Verdal
R400994 |Ind204 voksen |21.04.2007 |Leerdal
R400998 |Ind93 voksen | 24.04.2007 |Lom
R401002 |Ind248 voksen | 25.04.2007 | Skjak
R401297 |Ind547 voksen |27.04.2007 | Grong
R401038 |Ind198 voksen | 28.04.2007 | Ardal

ZSIZ2ZEMmmmmmZIZ2IZEMmmmmZIZ2ZIZEMmmmmimmmimmmmIEmmmEmIEmmmmiZ2IEZ

R309857 voksen | 03.10.2006 | Reros
R400286 voksen |11.12.2006 | Folldal
R400378 voksen |06.01.2007 |Lesja
R400606 voksen |06.02.2007 |Lesja
R401292 voksen |20.03.2007 | Snasa
R401293 voksen |23.03.2007 | Meraker
R400966 voksen | 13.04.2007 |Ardal
R401058 voksen | 24.04.2007 | Folldal
R309045 ukjent | 04.06.2006 | Trysil
R309805 ukjent | 25.09.2006 | Tynset
R400301 ukjent | 14.12.2006 | Folldal
R308272 valp 28.04.2006 | Verdal
R308273 valp 28.04.2006 | Verdal
R308628 valp 04.05.2006 | Tynset
R308630 valp 04.05.2006 | Tynset
R308296 valp 05.05.2006 | Dovre
R308297 valp 05.05.2006 | Dovre
R308298 valp 05.05.2006 | Dovre
R309370 valp 28.07.2006 | Lom
R401295 valp 25.03.2007 | Verdal
R401296 valp 25.03.2007 | Verdal
R400991 valp 17.04.2007 | Rennebu
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R400992 M valp 17.04.2007 | Rennebu
R400993 M valp 17.04.2007 | Rennebu
R400999 M valp 24.04.2007 | Lom
R401000 M valp 24.04.2007 | Lom
R401001 M valp 24.04.2007 |Lom
R401059 M valp 24.04.2007 | Folldal
R401060 M valp 24.04.2007 | Folldal
R401061 M valp 24.04.2007 | Folldal
R401003 F valp 25.04.2007 | Skjék
R401004 M valp 25.04.2007 | Skjak
R401298 F valp 27.04.2007 | Grong
R401299 M valp 27.04.2007 | Grong
R401035 M valp | 28.04.2007 |Ardal
R401036 M valp | 28.04.2007 | Ardal
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Vedlegg 3

Individer identifisert under ekskrementinnsamling i Norge og/eller Sverige i arene 2000 til 2007
med antall fungerende prgvene de enkelte drene. Dyr som er registrert dade i forbindelse med
lisensjakta eller skadefelling er angitt med * det aret de er skutt/avlivet.

Individ |Kjenn| 2000 | 2001 | 2002 | 2003 | 2004 | 2005 | 2006 | 2007
Ind1 2 3*
Ind2 1*
Ind3
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