Laglandsvisenten (Bison bonasus bonasus)
tillbaka | Europa

En lyckad aterintroduktion eller hotad av ldg
genetisk variation?

Gustav Pettersson

Independent Project in Biology
Sjalvstandigt arbete i biologi, 15 hp, hostterminen 2012
Institutionen for biologisk grundutbildning, Uppsala universitet



Sammandrag

I Europa forekommer ldglandsvisenten (Bison bonasus bonasus) idag som flera isolerade
populationer. Arten forsvann fran de Europeiska skogarna i borjan av 1900-talet pa grund av
okad konkurrans fran andra herbivorer, sjukdomar dverforda fran tamboskap och tjuvjakt. Ett
avelsprojekt péa de sju aterstdende individerna startades i syfte att aterintroducera
laglandsvisenten men detta resulterade i en population som idag ar inavlad. Denna
litteraturstudie syftar till att beskriva hur stor graden av inavel dr i dagens population och om
de lider av ndgon form av inavelsdepression. Jag tar dven upp vilka atgérder man har ténkt
genomfora for att minska inaveln i framtiden. Populationen idag har en inavelskoefficient pa
0,20 vilket tyder pa en hog grad av inavel. Detta har medfort att det finns en 14g diversitet av
alleler vilket troligen har resulterat 1 de problem som finns idag, dédribland 6kad kénslighet for
olika parasiter och sjukdomar. Effekterna 4r inte extremt allvarliga 1 nuldget men detta kan
bero pa att de lever i en stabil miljo. For att sidkra artens framtid behover man dka
konnektiviteten mellan de fragment djuren lever i och pé sa sitt skapa forutsittningar for ett
okat genflode mellan populationerna.

Inledning

Visenten (Bison bonasus) var i borjan av 1900-talet néra att dé ut men arten har nu aterhdmtat
sig (Pucek 1991). De individer som finns idag hiarstammar fran ett fatal individer som holls i
fingenskap (Slatis 1960). Arter som, likt visenten, drastiskt minskar i antal for att sedan 6ka
igen gar igenom en sa kallad flaskhals dér arten riskerar att forlora en del av sin genetiska
variation (Nei et al. 1975).

I populationer med lag genetisk variation drabbas djuren ofta av olika sjukdomar och
fysikaliska missbildningar. Detta leder till en minskad fitness, den reproduktiva formagan
forsdmras och djuren har ofta en kortare livsldngd (Reed & Frankham 2003). Nér den
genetiska diversiteten minskar 0kar ofta risken att utséttas for sjukdomar och parasiter och
detta kan i vissa fall leda till att populationen dor ut (O’Grady et al. 2006). Anledningen till
detta ligger 1 den begrinsade formagan att anpassa sig till fordndringar i ndrmiljon (Reed &
Frankham 2003, Frankham 2005). Ju fler alleler som finns i1 en population, desto storre dr
sannolikheten att den kan anpassa sig till ett bredare spektrum av miljder. Angsnitfjérilen
(Melitea cinxia) pa Aland ir ett bra exempel pa detta (Saccheri et al. 1998). I populationer dir
den genetiska variationen var ligre dn 1 andra populationer hade individerna en kortare
livsldngd och dessa populationer forsvann under den period da studien genomfordes.

Ytterligare ndgot som kan minska den genetiska variationen &r inavel och det &r frimst i smé
populationer som konsekvenserna kan mérkas (Frankham 2005, Bennet & Saunders 2010).
Da nirbesliktade individer far avkomma dr sannolikheten stor att denna fér alleler som &r
identiska med varandra. Da individer i sma populationer far avkomma som ar homozygot for
flera loci riskerar vissa alleler att forsvinna fran populationen pa grund av genetisk drift,
slumpmaéssiga hiandelser. Hos exempelvis havsuttern (Enhydra lutris) har genetisk drift
orsakat en forlust av 62 % av de alleler som fanns i populationen innan den gick igenom en



flaskhals (Larson et al. 2002). Aven dodligheten hos djur paverkas av inavel. Ballou och Ralls
(1982) mirkte att dodligheten hos ungdjur av tre olika arter av ungulater, hovdjur, 6kade med
graden av inavel.

Det som pa lang sikt kan rddda populationer med 1ag genetisk diversitet &r ett tillskott av
individer med alleler som inte finns i populationen, en sé kallad genetisk rdddning
(Ingvarsson 2001). Detta har varit ett sitt att hjdlpa flera utsatta arter déribland den svenska
vargstammen (Canis lupus) dar ett fatal individer fran den finsk-ryska stammen ibland
etablerar sig i Sverige och forbattrat den genetiska statusen (Vila et al. 2003). Ett naturligt
tillskott av nya alleler 4r dock nagot som blir svarare i dag pa grund av den 6kande
fragmenteringen av landskapet. Ménniskans behov av nya omrdden medfor att storre omraden
exploateras (Laurance 2010). Detta leder ofta till att landskapet blir fragmenterat diar den
ménskliga infrastrukturen isolerar populationer av olika vixt- och djurarter fran varandra.
Genom minskad mojlighet for interaktion med andra populationer 6kar risken for inavel och
de genetiska problem som det medfor (Bennet & Saunders 2010).

Visenterna 1 Europa har en begransad genetisk variation pa grund av att de alla hdrstammar
frén ett fatal individer. De lever idag 1 ett fragmenterat landskap dir de olika populationerna
ofta ar isolerade fran varandra (Perzanowski et al. 2004, Pucek 2004) och riskerar ddrmed att
forlora mer av den begridnsade genetiska variation som finns kvar. Denna litteraturstudie
kommer behandla den genetiska statusen hos laglandsvisenten, den enda av de tidigare tre
underarterna som overlevt till idag. Fokus kommer att ligga pa att besvara foljande fragor:

e Hur stor dr inaveln hos visentstammen?

e Lider de av ndgra sjukdomar eller fysiologiska missbildningar till f61jd av inaveln?

e Vilka atgirder har man tédnkt genomfora for att minska inaveln?

Artfakta

Visenten dr med en ldngd pa upp till 370 cm, inklusive svansen och en hojd pa 180-195 cm
den storsta herbivoren som lever 1 vilt tillstdnd 1 Europa (Large herbivore network 2012).
Vikten kan vara upp till 1000 kg (Nowak 1999). Den éterfinns framforallt i 16v- och
blandskogar med tillgang till 6ppna omraden men ursprungligen har den troligtvis levt i1 helt
Oppna habitat (Kerley et al. 2012). Fédan bestar framst av olika grds och orter som
exempelvis starr (Carex spp.) och kirskal (Aegopodium spp.) men vintertid ar bark, lavar och
mossor huvudfodan (Krasinska et al. 1987, Wilson & Mittermeier 2011).

Visenten &r ett flocklevande djur dar honor, kalvar och unga tjurar lever i grupper om 13-19
individer men detta varierar med fodotillgdngen (Krasinska et al. 1987, Wilson & Mittermeier
2011). I vissa fall, sarskilt vintertid, kan flera hjordar samlas pé platser med god fodotillgang
(Nowak 1999). Hemomradena for olika flockar dverlappar ofta vilket leder till att individer
byter grupp nér flera flockar samlas (Large Herbivore Network 2012). Detta leder till att
individer i en flock sillan dr direkt sldkt med varandra undantaget kor med &rsungar som
héller ihop tills kalven kan klara sig sjdlv. Vuxna tjurar gdr ensamma eller i ungkarlsgrupper



(pé engelska: bachelor groups) med séllan mer 4n tva individer (Krasinska & Krasinski 1995).
Detta kan dock vara en effekt av att de lever pa sma omréden dér tjurarna inte kan leva
atskilda (Wilson & Mittermeier 2011).

Brunsten infaller mellan augusti och oktober och tjurarna ansluter sig da till en blandad grupp
(Large Herbivore Network 2012). Visenten &r en polygyn art vilket innebér att hanarna bildar
ett harem av honor vilka han parar sig med (Wilson & Mittermeier 2011). Da en
konkurrerande tjur kommer i nérheten av en annans tjur harem utbryter en strid som avgor
vilken hane som tar 6ver gruppen (Krasinska et al. 1987). Efter brunsten gar tjurarna tillbaka
till sitt solitéra liv. Hanarna blir ofta kdnsmogna vid 2-4 ars dlder men de far inte tillfalle att
para sig innan de &r cirka sex ar och starka nog att utmana de dldre tjurarna. Honorna blir
konsmogna vid tre ars &lder och far dé en kalv per ar. Tvillingar forekommer men &r mycket
sillsynta. Honor lever i genomsnitt ldngre &n tjurar, i vilt tillstdnd kan de bli upp till 20 é&r
gamla jamfort med 16 ar for tjurar (Wilson & Mittermeier 2011).

Taxonomi

Visenten dr ett partaigt hovdjur (Artiodactyla) tillhdrande familjen slidhornsdjur (Bovidae)
och underfamiljen oxdjur (Bovinae). I denna underfamilj ingér bland andra nétboskap (Bos
taurus), vattenbuffel (Bubalus arnee) och flera slikten av antiloper. Visenten bildar
tillsammans med den amerikanska bisonoxen ett eget slikte, Bison men i dldre litteratur kan
man dock se att bdde visenten och bisonoxen fors in 1 sldktet Bos pa grund av den genetiska
likheten med nétkreatur (Miyamoto et al. 1989). Denna likhet gor det mojligt att i genetiska
studier anvinda tekniker och verktyg som tagits fram for nétboskap (Roth et al. 2006,
Tokarska et al. 2009a).

Under 1700-talet fanns det tre underarter av visenten, laglandsvisent (Bison bonasus
bonasus), karpatvisent (B. b. hungarorum) och bergsvisent (B. b. caucasicus) (Pucek 2004).
De tva senare dr nu utddda, karpatvisenten dog ut 1 slutet av 1700-talet medan bergsvisenten
dog ut 1 borjan av 1900-talet. Laglandsvisenten finns kvar tillsammans med en korsning
mellan dessa och bergsvisenten kallad 14glands-bergsvisent (Pucek 1991). En fjdrde underart
har foreslagits, hdglandsvisenten (Bison bonasus montanus) som ér resultatet av en korsning
mellan laglandsvisent, laglands-bergsvisent och amerikansk bison (Rautian et al. 2000).
Denna underart dr dock inte accepterad som en egen underart (Pucek 1991, Olech 2008).

Hotstatus

P& TUCN:s rodlista (Olech 2008) ér l1dglandsvisenten klassad som sérbar (vulnerable, VU)
medan l14glands-bergsvisenten ar starkt hotad (endangered, EN). Denna klassning har de fétt
pa grund av det ldga populationsantalet i borjan av 2000-talet. Den genetiska diversiteten var
dé dven lika stor som man kan forvénta sig att hitta i en population bestdende av 1000
individer. Visenten dr dven upptagen i EU:s art- och habitatdirektiv (bilaga 2, annex II och
IV) vilket innebdr att arten och dess habitat behover strikt skydd samt forvaltning (EU 1992).



Visenten i Europa

Visenten har varit spridd 6ver stora delar av centrala Europa och Ryssland. Fynd av
laglandsvisenten har pétréffats i England, sddra Sverige och Danmark medan de 6vriga tva
underarterna pétraffades i Karpaterna och i landerna runt Kaukasus (Nowak 1999).
Kéarnomradet for arten har varit 6stra Europa runt Polen, Baltikum, Ukraina och véstra
Ryssland och dven i flera omraden runt Svarta havet (Benecke 2005).

Mellan 1000- och 1100-talet hade ldglandsvisenten forsvunnit fran flera lander i Europa
(Wilson & Mittermeier 2011). Benecke (2005) menar dock att 1dglandsvisenten hade varit
borta fran dessa omraden tidigare 4n sd. Han pekar pa att man kan ha forvéaxling benrester fran
laglandsvisent och uroxe (Bos primigenius) och att visentens totala utbredningsomrade kan ha
overskattats. I Polen var dock populationen stark, framforallt tack vare att djuren var
skyddade fran jakt (Pucek 1991). Under senare halvan av 1800-talet kan man dock se en
nedgang 1 antalet individer i Europa (figur 1). Denna nedgéng fortsatte tills det 1 bérjan av
1900-talet endast fanns tvd populationer kvar, en 1 Bialowiezaskogen, pd gransen mellan
Polen och Vitryssland, och en i Kaukasus (Wilson & Mittermeier 2011). Dessa var de sista
hjordarna av laglands- respektive bergsvisenter som levde i vilt tillstind. Ar 1919 skéts den
sista vilt levande laglandsvisenten 1 Bialowieza av tjuvskyttar och 1927 métte den sista
bergsvisenten samma 6de 1 Kaukasus.
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Figur 1. Populationsutvecklingen &ver de vilt levande ldglandsvisenterna i Biaowiezaskogen, pa gransen mellan
Polen och Vitryssland, under 1800-talet och fram till 1992. Baserad pa data frén Jedrzejewska et al. (1997).

Orsaker till utdéendet

Anledningarna till 1dglandsvisentens tillbakagéng &r troligen manga men det var troligen
frimst deterministiska hot, det vill sdga hot som inte bygger pa slumpmassiga faktorer. Vid
sekelskiftet 1800-1900 blev stodutfodringen mer intensiv i Polen vilket tillsammans med
minskade rovdjursstammar ledde till en 6kning i radjurspopulationen (Capreolus capreolus).
Under denna period introducerade man dven dovhjort (Dama dama) och kronhjort (Cervus
elaphus) vilka snabbt 6kade i antal (Pucek 1991). Den stora miangden herbivorer ledde till
okad konkurrens om fodan och ddrmed minskad fodotillgang for laglandsvisenten.



Ytterligare anledningar till tillbakagangen &r troligen sjukdomar som dverfordes fran
tamboskap som betade fritt i skogen (Kita & Anusz 1991). En sjukdom som kan dverforas pa
detta sitt ar tuberkulos vilket pavisas av Pavlik et al. (2002). I studien, gjord pa flera arter, var
70 % av de smittade individerna frdn Polen. Samtliga 12 laglandsvisenter i studien var
smittade. Ytterligare en faktor som ledde till artens tillbakagang &r habitatforlust (Pucek
1991). Nar skogen avverkades tvingades djuren leva pa ett mindre omrade vilket ledde till
ytterligare konkurens om fodan.

Det som slutligen ledde till att arten forsvann var jakten. I Polen var det endast adelsmén som
tilldts jaga visent och tjuvjakt bestraffades med déden (Pucek 2004). Detta system forsvann
dock under forsta virldskriget da laglandsvisenter skots av tyska soldater for att anvindas som
mat trots att regeringen forbjod det (Pucek 1991). Fodotillgangen minskade d4ven dd man inte
stodutfodrade djuren till lika hog grad som tidigare. Populationen av bergsvisenter i Europa
minskade dven den som en f6ljd av sjukdomar och 6kat tjuvskytte under tidigt 1900-tal
(Olech 2008).

Aterinforandet till Europas skogar

Strax efter att arten forsvunnit frdn Europa startades arbetet med att aterinfora visenten.
Representanter fran 16 linder grundade den internationella foreningen for bevarandet av
visenten (pa tyska: Internationale Gesellschaft zur Erhaltung des Wisents) (Pucek 1991).
Tanken var att genom planerad avel mellan de aterstaende djurparksdjuren 6ka antalet
individer och aterintroducera arten. Efter en inventering av de aterstdende djuren fann man att
det fanns 54 stycken kvar varav 39 kom fran Bialowieza (Pucek 2004). Dessa harstammade
alla frdn 12 individer varav sju stycken var ldglandsvisenter vilket innebér att det finns en
valdigt begrinsad genetisk variation att arbeta med (Slatis 1960). En stor del av den variation
som tidigare fanns hade troligtvis gétt forlorad da det bland de individer som dog i flaskhalsen
troligen fanns flera alleler som inte forkom i de 6verlevande individerna. Vidare var det dven
ett bekymmer att en stor majoritet av de aterstdende djuren kom fran samma omrade da dessa
troligen delade en stor del av sitt genetiska material.

For att underlétta avelsarbetet och minimera inaveln protokollférde man alla individer, bade
laglandsvisenter och 1dglands-bergsvisenten, och hur de var slikt med varandra. Dessa
anteckningar samlades i visenternas stambok (European Bison Pedigree Book, EBPB) som dn
idag uppdateras. Ett annat syfte med denna &r att sékerstilla att inga hybrider anvinds i
arbetet. Man virnar om den unika genpool som finns hos ldglandsvisenten, dven om den &r
begrinsad. Vid hybridisering riskerar unika alleler att ga forlorade och detta ville man
undvika (Ghosh et al. 2012). I djurparker och privata hign hade visenter korsats med bade
notkreatur och amerikansk bison och i vissa fall fatt fertil avkomma trots att detta inte sker
naturligt (Raczynski & Bolbot 2009).

I borjan av 1940-talet rakade visenten dock ut for ytterligare en flaskhals. Den tyska
regeringen borjade korsa visenter av bada underarterna med existerande bison/visenthybrider
for att snabbt 0ka antalet individer trots protester fran de ansvariga for projektet. Alla dessa
hybrider avlivades senare for att halla artens genom intakt. Detta ledde till att populationen
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sjonk fran de ndrmare 200 individerna man haft tidigare till endast 93 stycken (figur 2).
Avelsarbetet fortgick dock och 1952 kunde de forsta djuren dterintroduceras (Pucek 1991).
Den forsta lokalen de slépptes ut i var Bialowiezaskogen och snart aterintroducerade man
béde ldglandvisent och bergsvisent &dven i andra ldnder, forst Vitryssland (1961) och sedan
Litauen (1973) (Pucek 2004). Populationerna 6kade snabbt i antal till de néstan 1800
laglandsvisenter som fanns i vilt tillstdnd ar 2011 (figur 2, tabell 1).
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Figur 2. Populationsutvecklingen for visenten i Europa (sammanslagning av bade laglandsvisent och laglands-
bergsvisent) fran utddendet till ar 2000. Den 6vre kurvan &r totalt antal individer (frilevande och i fangenskap)
och den undre visar antalet frilevande djur. Modifierad efter Pucek (2004).

Tabell 1. Antalet visenter i Europa ar 2011 fordelat pa de bada varianterna av visent som finns idag. Baserad pa
data fran European Bison Conservation Center (2012).

Vilt
levande Fangenskap Totalt
Laglandsvisent 1777 441 2218
Laglands-bergsvisent 1154 1064 2218
Totalt 2931 1505 4436

Idag finns laglandsvisenten i 29 lander runtom i1 Europa varav 4tta ldnder har frigdende
populationer (figur 3). Dessa populationer forvaltas vdl med syftet att ater fa livskraftiga
populationer. I Bialowieza stodutfodrar man djuren och avlivar sjuka djur for att sjukdomen,
utifall att den &r smittsam, inte ska sprida sig till de dvriga individerna (Pucek 2004). Man har
dven 1 de lokala populationer dir stammen &r livskraftig aktivt skjutit ndgra individer varje ar,
fordelat 6ver olika aldersgrupper for att dessa populationer inte ska bli for stora (Krasinska et
al. 1987, Pucek 2004). I de fall det finns resurser brukar man istéllet flytta individer till
omraden med smé populationer.



Figur 3. Laglandsvisentens utbredning i Europa. Efter data frén European Bison Conservation Center (2012).
Bakgrundskarta modifierad efter ESRI ArcGIS Online (2012).

Inavel

Inavel dr vanligt 1 sma populationer och sker da néra slaktingar producerar avkomma. Denna
process minskar den genetiska diversiteten 1 populationer (Frankham 2005) och kan 1
slutindan leda till att, framforallt sma bestand, dor ut (Frankham 1995). Ju lidngre tid en
population &r liten desto storre &r risken att den genetiska variationen minskar pa grund av
genetisk drift. (Nei et al. 1975). Sldaktingar har till viss del samma genuppséttning och nér
dessa fiar avkomma &r sannolikheten stor att denna far tva likadana alleler frin sina forédldrar.
Vissa alleler gir pa detta sétt mot fixering medan andra alleler forloras.

Den genetiska diversiteten

Som mest kan det i1 hela populationen av visenter finnas 24 alleler for varje locus, tva frén
vardera av de 12 grundarna. Detta forutsitter dock att alla hade en unik uppséttning gener
vilket inte &r troligt (Slatis 1960). For laglandsvisenten &r andelen tillgéngliga alleler troligen
dnnu mindre dd dessa hiarstammar fran sju individer, fyra hanar och tre honor (Hartl & Pucek
1994). Dessa individer har dock inte bidragit lika mycket till den genetiska variation som
finns idag. Den variation som finns i mitokondrie-DNA:t (mtDNA) tyder pé att en av honorna
har bidragit mer med sitt genetiska material &n de 6vriga tva (Wojcik et al. 2009). mtDNA
nedérvs endast frdn modern och hos 87 individer fran Bialowieza fanns det endast tre olika
varianter, haplotyper, en vanlig, en ovanlig och en vildigt séllsynt. Detta dverensstimmer
med data som visar att gener fran en hona, Planta, forekommer till mycket hogre grad én
gener fran de ovriga tva honorna (29,4 % respektive < 6,0 % for den 6vriga tva) (Pucek
2004).



Hos tjurarna aterfinns ett liknande monster dér en hane, Plebjer, har bidragit med sina gener
till mycket hogre grad &n de ovriga tre (54,5 % respektive < 5,0 % for de dvriga tre). Vidare
finns det 1 dagens population enbart en variant av Y-kromosomen vilken kommer fran just
Plebjer. Anledningen till detta ligger troligen i att Plebjer och tva andra tjurar var de enda
hanarna av laglandsvisenten som dverlevde den andra flaskhalsen under 1940-talet (Pucek
2004). Y-kromosomen fran de dvriga tva hanarna har forsvunnit under avelsprojektet troligen
som en foljd av slumpen eller daligt avelsarbete. Uppfodarna hade inte tillgang till alla djur
samtidigt d& avelsarbetet skedde pa flera platser i Europa. Ibland ldt man darfor narbesliktade
individer para sig for att snabbt 6ka antalet individer. Plebjer fick bland annat kalvar med sina
egna dottrar vid ett par tillfdllen (Kobrynczuk 1985). Detta gjorde man trots de genetiska
problem det medfor och troligen grundar det sig 1 den begréansade kunskapen man hade om
genetik. Ytterligare en orsak till den skeva fordelningen kan ligga i det haremsystem som
visenten har. Néar de forsta djuren sldpptes ut kan Plebjer och hans avkomma ha varit mer
dominanta dn de 6vriga hanarna. Dessa individer kan da oftare ha parat sig med honorna én de
Ovriga tjurarna och till en hégre grad fort sina gener vidare.

Studier pa mikrosatelliter, omrdden 1 genomet med upprepande, ickekodande sekvenser av
nukleotider, pekar pé att den genetiska variationen hos laglandsvisenten &r lag. Mikrosatelliter
har en hog mutationsfrekvens vilket innebar att en population som inte har utsatts for stora
genetiska forluster borde ha en hog variation av olika mikrosatelliter. En population med lag
variation torde nyligen ha genomgatt en flaskhals som den &nnu inte har aterhdmtat sig fran
(Bennet 2000). Mikrosatelliter anvinds ofta for att uppskatta den genetiska variationen i
genomet men huruvida detta ar representativt eller ej kan diskuteras. Hos laglandsvisenten
finns det i medeltal 2,3 olika alleler hos de satelliter som har studerats (Luenser et al. 2005,
Tokarska et al. 2009b). Ingen fordndring i antal har skett sedan 1955, varken at det negativa
eller det positiva héllet (Tokarska et al. 2009b). Vidare fanns det hos 18 undersokta
mikrosatelliter nio som hade fler dn en allel (polymorfa), medan fem stycken hade en allel
(monomorfa) (Luenser et al. 2005).

Liknande studier har gjorts pd omraden i genomet dir en nukleotid via en mutation har blivit
utbytt mot en annan, s kallad singel-nukleotid-polymorfism (SNP) (Sarre & Georges 2009).
Hos nira 53 000 olika SNP hittade man 1 tva olika unders6kningar 960 respektive 929 som
var polymorfa (Tokarska et al. 2009a, Pertoldi et al. 2010). I medeltal &r detta 1,8 % av de
identifierade SNP som har mer &n en allel. Pertoldi et al. (2010) jamforde detta med de tva
underarterna av amerikansk bison, sléttbison (Bison bison bison) och skogsbison (Bison bison
athabascae) som liksom visenten har gétt igenom en flaskhals. Hos dessa djur var det 2,6 %
respektive 2,9 % av alla SNP som var polymorfa.

Grad av inavel

For att undersoka hur stor graden av inavel ér rdknade Olech (1987) ut den sammanlagda
inavelskoefficienten (F) for 1iglandsvisenten och laglands-bergsvisent. Denna koefficient
anvénds for att undersoka sannolikheten att tvd alleler har samma ursprung. For den samlade
populationen av visenter var detta virda 0,20 vilket dr ndra det varde pa 0,25 som fés nir tva
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helsyskon parar sig med varandra. Detta innebér att sannolikheten att alla individer ar
genetiskt lika i genomsnitt dr 20 %. Variationen mellan individer dr dock stor. Bland de 3617
individer som undersoktes visade 255 individer inga tecken pa inavel (F = 0) medan 71
stycken visade en hog grad av inavel (F > 0,5; Fnax = 0,65). Populationen av laglandsvisenter i
Bialowieza visade en ndgot hogre grad av inavel dn genomsnittet (F = 0,22).

For att uppskatta frekvensen av heterozygota individer hos ldglandsvisenten har man anvént
olika metoder. Gebcynski och Tomaszewska-Guszkiewicz (1987) samt Hartl och Pucek
(1994) berdknar ett medeltal for andelen heterozygota locus som finns. Detta goérs med
formeln:
Y. H/N dir H = den sammanlagda graden av heterozygositet
N = det totala antalet undersokta loci

Gebcynski och Tomaszewska-Guszkiewicz (1987) berdknade detta vérde till 0,035 baserat pa
20 loci och menar att detta &r ett normalt virde di heterozygositeten kan variera mycket
mellan olika partdiga hovdjur. De jamfor med graden av heterozygositet for den amerikanska
bisonoxen som har ett nagot lagre virde, 0,023 (Baccus et al. 1983). Hartl och Pucek (1994)
var dock skeptiska till detta resonemang och replikerade studien som Gebcynski och
Tomaszewska-Guszkiewicz (1987) gjort men denna gang med 69 loci. Resultatet blev ett tre
ganger lagre vérde, 0,012.

I modernare rapporter raknar man dock ut den forvéntade heterozygositeten for samtliga locus
och kalkylerar ett medelvarde utifran antalet polymorfa loci. I undersékningen av Hartl och
Pucek (1994) blev den forvintade heterozygositeten 0,207 medan Tokarska et al. (2009b)
fann att den var 0,28. Pertoldi et al. (2010) rdaknade ut att heterozygositeten var 0,135 och
jamforde det med vérden for bisonoxen, 0,199 (slédttbison) och 0,197 (skogsbison). Tokarska
et al. (2009b) ridknade ut den effektiva populationsstorleken hos de 71 djur som undersoktes.
Resultatet blev att dessa individer hade lika mycket genetiskt material som man kan vénta sig
att finna i en population pé knappt 22 individer vilket motsvarar 30,7 % av det faktiska antalet
djur. Detta tyder pé att laglandsvisenten har ett underskott av heterozygota individer vilket
troligen dr ett resultat av den inavel som har skett.

Inavelsdepression och sjukdomar

Med den grad av inavel som ldglandsvisenten lider av dr risken for olika sjukdomar stor.
Inavel leder som beskrivet ovan till minskad genetisk variation via genetisk drift och med det
okar dven sannolikheten att drabbas av sjukdomar. Genetisk drift kan orsaka att skadliga,
recessiva alleler blir vanligare och dessa kan ansamlas i homozygota individer. Nér fitness
hos individerna i en population minskar som en foljd av inavel pratar man om att de &r
drabbade av inavelsdepression. Trots att laglandsvisenten gatt igenom en véldigt svar
flaskhals finns det inte lika ménga tecken pé inavelsdepression som man kan forvénta sig.

Ett problem som arten som helhet &r utsatta for &r en forsdmrad fekunditet, en nedgang i
antalet fodda kalvar. Slatis (1960) jamforde antalet fodda kalvar per &r hos honor listade i
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EBPB fran 1932-1954. Det han fann var att skillnaden mellan inavlade och utavlade djur var
minimal. Anledningen till detta ligger troligen i att dessa tvd grupper &r ganska lika varandra
pa grund av den begrinsade genetiska variationen. Frdn 1963 och framét verkar dock det
totala antalet kalvar en hona far under sin livstid minska (Olech 1987). Detta formodar man
dock bero pa att det i datasetet finns ménga unga kor som inte hunnit fa nagra kalvar &n. Detta
sinker dd medelvirdet avsevirt.

Ytterligare ndgot som verkar variera mellan olika &r dr dodligheten hos kalvar. Fram till 1953
var det ldgre dodlighet hos inavlade djur 4n hos utavlade individer (Slatis 1960). Det han dock
inte undersokte var om graden av inavel korrelerar med dodligheten. Detta gjorde Olech
(1987) som markte att dodligheten 6kar med graden av inavel fran 1963 och framat. Dessa
data bygger direkt pa varandra da de dr himtade fran samma killa, EBPB. Skillnaden ligger i
vad de olika forfattarna jaimfor dodligheten med. Gor man en direkt jimforelse mellan
mortaliteten och graden av inavel sdsom Olech (1987) gjorde kan man enkelt visa hur inaveln
paverkar dodligheten och pa vilket sitt.

Ytterligare en negativ effekt av den begrinsade genetiska variationen dr en forminskning av
skallbenet (Kobrynczuk 1985, Krasinska et al. 2008). Neurokraniet, den del av skallbenet som
stracker sig fran 6vre delen av bakhuvudet till slutet av pannbenet (figur 4), dr kortare hos
nutida tjurar dn individer fran 1930-1950 bade vad giller medelvirdet och det maximala
virdet (Krasinska et al. 2008). Om denna minskning av skallen blir tillrdackligt stora riskerar
tjurarna allvarliga skador nér de stdngar varandra under brunsten. Honorna visar tecken pa
andra skillnader i skallformen. Splanchokraniet, ansiktbenen (figur 4), r signifikant mindre
nu, bade i bredd och hdjd, dn vad de var tidigare och blir mindre med en 6kad grad av inavel
(Kobrynczuk 1985).

Figur 4. Beskrivning av skallbenet hos visenten. Sm-Sm bredd splanchokranium (réda cirklar); N-St hojd
splanchokranium (grona cirklar); P-B langd neurokranium (blé cirklar). Modifierad efter Krasinska et al. (2008).

Immunforsvar

Hos ladglandsvisenterna &r variationen liten i histokompatibilitetskomplexet (MHC), ett
genkomplex bestdende av flera gener som &r viktiga for immunforsvaret. Nir en organism
angrips av en patogen dr det proteiner frin MHC-komplexet som hjdlper T-cellerna att kiinna
igen och bekdmpa de frimmande substanserna (Kindt et al. 2007). MHC-generna dr mycket
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polymorfa for att kunna agera mot manga olika angrepp. Individerna i populationer med lag
diversitet av olika MHC-gener riskerar dirmed att insjukna i flera olika sjukdomar da de
proteiner som krévs for att motverka dessa saknas.

Laglandsvisenterna i Bialowieza har endast fyra alleler vid ett MHC-locus med beteckningen
DRB-3 (Radwan et al. 2007). Detta kan jamforas med de 12 alleler som finns hos den
amerikanska bisonoxen och de 115 som finns hos nétboskap (Traul et al. 2005). Dessa alleler
ar troligen utsatta for hart selektivt tryck da det ar de individer med de alleler som kan stita
bort de farligaste sjukdomarna som dverlever till nista generation (Radwan et al. 2007). Aven
andra loci i komplexet &r allelfattiga, Babik et al. (2012) hittade sammanlagt tre haplotyper
for MHC-komplexet innehdllande sju olika alleler. Den amerikanska bisonoxen har hir 29
alleler medan nétboskap har 64 olika alleler.

Att variationen ar sa lag 1 DRB-3 pekar pa att laglandsvisenterna kan vara kinsliga for manga
olika sjukdomar och parasiter. De fyra alleler som finns kan bara kénna igen ett begrénsat
antal frimmande proteiner och kan inte forhindra alla infektioner som kan drabba
populationen (Radwan et al. 2007). Detta ar viktigt att tinka pa med tanke pa storleken pa de
hjordar som nu strovar 1 Bialowieza och framf6rallt ndr man stodutfodrar djuren dé de kan
samlas 1 enorma méngder runt fodringsplatserna (Pucek 1991).

Nematoden Ashworthius sidemi ar en relativt ny parasit som etablerat sig i bland annat Polen
och Vitryssland pa grund av att man introducerade sikahjorten (Cervus nippon). Det forsta
exemplaret hittades 1997 (Drozdz et al. 2003, Demiaszkiewicz et al. 2009, Radwan et al.
2010). Det &r en parasit som sétter sig i lopmagen pa idisslande djur dér den suger blod och
kan orsaka diarré. Kalvar som infekteras kan drabbas av en nedgéng i hédlsan och riskerar att
avlida (Demiaszkiewicz et al. 2009). I en unders6kning av 110 individer fran Bialowieza fann
man att 98 % var infekterade med rundmasken och varje djur var infekterade med mellan en
och 44 310 maskar (Radwan et al. 2010). Detta gér den mycket vanligare dn andra
parasitmaskar som drabbar laglandsvisenten. Fler djur var infekterade i de omréden dér
bestanden var som tétast vilket visar pa en negativ effekt av utfodringen. Drozdz et al. (2003)
upptéckte att laglandsvisenten till hogre grad &r infekterad av A. sidemi én tva andra vérddjur,
radjur och kronhjort. Dessa var infekterade med 200 respektive 119 maskar medan
laglandsvisenten var infekterad med 852-4000 stycken. Denna stora skillnad kan bero pé
skillnader 1 den genetiska variationen i MHC-komplexet. Kronhjorten i Polen har troligen en
storre genetisk variation i MHC-komplexet dn ldglandsvisenten vilket pavisas av Swarbrick et
al. (1995) som undersokte kronhjortar fran Nya Zeeland och USA.

Balanoposthitis

Balanoposthitis dr en sjukdom som drabbar tjurarnas genitalier. De frimsta symptomen ér
olika sorters skador pa forhuden sadsom tjocka, vétskefyllda svullnader (6dem), ansamlingar
av dod hud och i vissa fall sterilitet (Pucek 2004). Man vet inte riktigt vad det dr som orsakar
sjukdomen men man har hittat flera bakterier som orsakar efterkommande infektioner
daribland Mycoplasma bovigenitalium (Thiede et al. 2002), Fusobacterium necrophorum
(Jakob et al. 2000) och Arcanobacterium spp. (Lehnen 2006). En patogen som dock kan vara
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en av orsakerna till insjuknandet i balanoposthitis hos boskap &r bovint herpesvirus 1 (BHV-
1) (Wrathall et al. 2006). Aven hos laglandsvisenten kan detta virus vara involverat men till
vilken grad &r oklart (Kita & Anusz 1991).

Det framtida arbetet
Det aterstar fortfarande mycket arbete innan ldglandsvisenten aterhdmtat sig fran flaskhalsen.
De stora problem som kvarstér ar enligt bevarandeplanen (Pucek 2004):
e Habitatforlust och fragmentering som leder till smé och isolerade populationer.
e Fortsatt begrdansad genpool kombinerat med ett begransat genflode som medfor att
populationen dr fortsatt kénslig for nya sjukdomar.
e Entusiasmen och viljan for ett fortsatt bevarandearbete har sjunkit

De huvudsakliga metoderna som fastlades for det fortsatta arbetet var ett fortsatt avelsarbete 1
djurparker och reservat samt en vidare utveckling av de viltlevande populationerna, frimst
genom att 6ka konnektiviteten i landskapet och pé sé sétt underlétta genflodet mellan de
isolerade populationerna.

Det fortsatta avelsarbetet

Det fortsatta arbetet i djurparker och reservat ér inte bara viktigt for att foda fram fler
individer som man kan plantera ut, det &r aven viktigt for att féda upp genetiskt viktiga
individer. Da man i fdngenskap kan paverka vilka djur som parar sig med varandra kan man
undvika att djur som é&r alltfor ndra sldkt med varandra far avkomma och darmed hélla graden
av inavel pé en lag niva. Man kan dven avla fram individer med gener som é&r
underrepresenterade i de olika populationerna (Pucek 2004). For att underlétta detta arbete
foreslar man att internationella uppfodningscentra inréttas. Det adr darfor viktigt att fortsitta
arbetet med sléktskapsboken som innehéller information om vilka individer som har vilka
gener. De djur som lever i1 fingenskap fungerar dven som en sékerhet om négot skulle hinda
med de utplanterade populationerna (Jonas Elmwall, muntligen).

Man foresléar dven att det startas en genbank for att bevara den genetiska variation som finns
idag och for att underlitta utbytet av gener mellan de olika isolerade populationerna. Detta
kan vara mojligt d& det gar att samla in sperma frdn ddda tjurar och frysa in dem (Kozdrowski
et al. 2011). De sag dock att rorligheten hos de upptinade spermierna sjonk drastiskt efter 90
min 137 °C vilket innebér att de kanske inte klarar av att befrukta dgget. For att 6ka
sannolikheten att lyckas med artificiell insemination behdver den ske ndra dgget. Kozdrowski
et al. (2011) menar dock att mer forskning behovs for att man ska veta exakt var
inseminationen bor ske for att maximera chansen for befruktning.

Fortsatt utplantering

Ett fortsatt arbete med att utplantera laglandsvisenter bor medfora att det blir titare mellan
populationerna for att underlétta genflodet. Man behdver hitta lokaler stora nog att hysa en
population av ldglandsvisenter och som ligger tillrdckligt ndra andra, redan existerande,
populationer sé ett effektivt genflode kan ske. Problematiken hér &r att det &r dyrt att plantera
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ut visenter, att flytta et djur kostar 100 000 SEK (Jonas Elmwall muntligen). I dagsléget har
det gjorts en del undersokningar angdende var man kan introducera nya hjordar men dessa ror
for det mesta laglands-bergsvisenten (Perzanowski et al. 2004, Kuemmerle et al. 2011a,
Ziolkowska et al. 2012). De mest ideala omradena ligger i dstra och centrala Europa déribland
de Karpatiska bergen dér det finns flera, nirliggande lokaler dér man kan introducera
laglands-bergsvisenten (Kuemmerle et al. 2011a, Kuemmerle et al. 2011b, Ziolkowska et al.
2012).

Nair man planterar ut djur dr det flera faktorer man behdver ta hinsyn till, en av de frimsta ar
konfliktrisken med méinniskan. Det dr inte ovanligt att visenter gar ut pa odlade filt dir de kan
orsaka signifikanta skador. Mellan aren 2000-2008 registrerades det i Polen 1083 fall av
betes- och trampskador pa grodor som orsakades av visenter (Hofman-Kaminska &
Kowalczyk 2012). Som ersittning betalades det ut motsvarande 1 653 145 SEK till de polska
bonderna. Detta dr dock inga stora belopp om man jamfér med de 4 240 000 SEK som 2011
betalades ut till svenska bonder som fatt grodor forstorda av betande faglar (Karlsson et al.
2012). Antalet skador verkar dock 6ka da 46 % av det totala beloppet utbetalades 2010

(762 044 SEK).

Det finns f4 hogkvalitativa habitat 1 ndrheten av odlingslandskap men tittar man pd andra
potentiella konflikter mellan visent och ménniska finner man att de bast lampade habitaten
finns 1 omrdden dér ndgon slags konflikt aterfinns, exempelvis med boskapsskotsel
(Kuemmerle et al. 2011b). Tamboskap och visenter nyttjar gidrna liknande habitat vilket
betyder att det kan bli svart att introducera visenter dér det finns en etablerad boskapsskotsel.
De habitat som é&r bast lampade for bete blir ofta inhdgnade till forman for boskap vilket gor
omradet samre fOr visenten som da inte har tillgang till dessa marker. Det forekommer dven
att visenter attacker tamdjur d&ven om det dr ovanligt. Hofman-Kaminska & Kowalczyk (2012)
observerades fyra fall dér visenter hade dédat tamdjur, tva hundar, en hést och ett notkreatur.
Den skadan som orsakas pa lantndringen kan leda till en negativ syn pé visenten och en
motvilja mot projektet att aterintroducera dem likt den attityd som finns mot de stora
rovdjuren 1 bland annat Sverige.

Diskussion

Trots att alla individer 1 genomsnitt dr véldigt lika varandra genetiskt och att antalet alleler for
maénga loci &r kritiskt ldga verkar ldglandsvisenterna inte lida av ménga allvarliga depressiva
effekter. Nedgangen i fekunditet och den 6kade dodligheten hos kalvar dr bida effekter som
uppmirksammades hos de laglandsvisenter som levde under den forsta delen av
aterintroduceringsprojektet. P4 senare tid har inga undersdkningar gjorts pé detta vilket
medfor att det inte gdr att sdga hur det ser ut nu. Problemen med det forsvagade
immunforsvaret &r inte i nulidget ett allvarligt problem da de lever i en stabil miljo och, med fa
undantag, verkar vara motstandskraftiga mot de existerande patogener som finns. I framtiden
kan dock problemen bli allvarligare om nya patogener skulle drabba djuren. Detta &r speciellt
viktigt att tdnka pa om stodutfordringen fortsétter eftersom djuren vintertid samlas i stora
antal runt dessa platser och risken for att patogener sprids dr 6verhingande. Om detta ska
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fortsétta bor man overvéga att kanske ha flera platser dar man stodutfodrar djuren for att
minska risken for sjukdomsspridning.

Att inte fler negativa effekter har méirkts kan vara pa grund av att flaskhalsen orsakade en
rening (purging) vilket innebdr att skadliga, recessiva alleler forsvann eller blev extremt
ovanliga som en f6ljd av att de individer som bar pa dessa genvarianter dog (Hedrick &
Kalinowski 2000). Om detta har skett forutsitter det att de sju individerna av laglandsvisent
som anvandes i avelsprojektet inte hade nagra skadliga alleler eller endast ett litet antal. Detta
antagande ar speciellt viktigt med tanke pa de tva individer som tillsammans har bidragit med
cirka 80 % av den genetiska diversitet vi ser i dagens djur. Om dessa individer hade haft nagra
skadliga alleler skulle det ha méarkts i dagens populationer da de i sddana fall hade visat
tecken pa skador fran detta. Det &r visserligen mojligt att Plebjer, den hane varifran ver 50 %
av den genetiska variationen i dagens individer kommer fran var kédnslig mot balanoposthitis
vilket om sé ar fallet forklarar varfor denna sjukdom blir vanligare.

Ytterligare en anledning till varfor man inte har sett ndgra fler depressiva effekter hos
laglandsvisenten kan vara det habitat de lever i. Om de biotoper de lever i dr stabila kommer
djuren inte behdva anpassa sig och selektionen kommer inte vara lika tydlig som om de hade
levt 1 habitat som var mer fordnderliga. En hog genetisk variation &r viktigt nédr det sker en
miljofordandring. Ju storre variation desto storre dr sannolikheten att det finns individer som
kan 6verleva och fortplanta sig i den nya miljon. Den nya parasiten A. sidemi ar exempel pa
en miljofordndring som skett for laglandsvisenten. Att man har hittat s manga som 44 000
individer av denna nematod 1 en infekterad laglandsvisent tyder pé att dessa djur inte har
nagot forsvar mot dem. Om den genetiska variationen hade varit storre hade laglandsvisenten
kanske varit infekterade till mindre grad &n vad de ar idag.

Okade forbindelser mellan populationer

Dé dagens populationer &r isolerade fran varandra anser jag att man bor ligga fokus pa att
binda ihop dessa med varandra. Detta kan goras dels genom att etablera marginalpopulationer
som beskrivet ovan, dels genom att anldgga korridorer som underlittar for individer att rora
sig mellan olika fragment. Detta &dr ingenting som tas upp 1 den aktuella bevarandeplanen
(Pucek 2004) men det kan vara en 16sning. Det rader dock viss oenighet om huruvida
korridorer fungerar eller inte s& man bor dérfor forst anldgga ett antal korridorer for att se om
dessa skulle nyttjas av ldglandsvisenten. Det finns rapporter som tyder pé att korridorer
underléttar migration for de flesta taxa (Gilbert-Norton et al. 2010) vilket innebér att det inte
ar omdjligt att dem kan anvindas for att binda samman populationer.

Flera hjordar i Ukraina ar helt isolerade och Perzanowski et al. (2004) anser att den enda
16sningen for att forhindra inavel hos dessa dr att regelbundet forse dem med individer utifran.
Dessa hjordar ar s kallade sénkpopulationer (sink) dar populationstillvéxten dr negativ. For
att dessa populationer ska kvarstd krévs ett stindigt inflode av individer fran en killpopulation
(source) (Pulliam 1988). Att regelbundet flytta djur till ett omrdde som detta skulle kosta
mycket pengar och dr endast en kortsiktig 16sning. For att den 1dngsiktigt ska kunna kvarsta
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krévs att den kopplas samman med andra populationer sé en naturlig forflyttning av individer
kan ske.

Att etablera fler lokala populationer for att underlitta genflodet ar ett av de viktigaste stegen
for att uppna gynnsam bevarandestatus for laglandsvisenten. Allteftersom olika GIS-program
utvecklas och tillgdngen till hdgupplosta flyg- och satellitbilder dkar blir det enklare att hitta
omraden som ldmpar sig for en eller flera hjordar. Nér man introducerar dessa
marginalpopulationer dr det dock flera saker som dr viktiga att tinka pa. Dels maste de ligga
tillrdckligt ndra redan etablerade populationer sa att ett genflode kan ske, dels bor man vara
medveten om eventuella konflikter med lantniringen. Om skadorna pa dkermark fortsétter att
oka finns det risk for motsittningar till bevarandearbetet vilket avsevart kan forsvara
projektet. Man behdver dven noga rikna ut hur stora omraden en livskraftig population
behover for att kunna kvarstd. Om man planterar ut ett antal djur i ett fragment som ar for litet
for att halla en livskraftig population kommer man endast skapa ytterligare en sdnkpopulation
(Kramer-Schadt et al. 2011).

Slutsats

For att laglandsvisenten dven framdver ska finnas 1 Europa krédvs det att dagens isolerade
populationer knyts samman sé ett effektivt genutbyte kan ske. For att detta ska kunna bli
mdjligt behovs ett bra samarbete mellan bevarandeprojektet och regeringarna i de berérda
landerna. Ett effektivt samarbete mellan de olika ldnderna dr nddvéndigt for att uppné hallbar
bevarandestatus. Som det ser ut nu krdavs mycket resurser for att dels introducera individer till
nya omraden och dels for att forstdrka existerande populationer. Det behdvs dven mer
forskning kring olika metoder for att binda samman de populationer som finns idag for att se
vad som gér och inte gar att gora. De existerande habitaten maste dven forvaltas for att
undvika att de krymper ytterligare. Som det ser ut nu finns det risk att inaveln kommer 6ka i
de lokala populationerna om inga nya gener introduceras vilket kan leda till allvarligare
konsekvenser én de vi ser idag.

Tack

Ett stort tack riktas till mina medstudenter Piotr Rowinski och Daniel Holm for deras
iterkoppling pa denna text. Aven Katariina Kiviniemi Birgersson tackas for bra handledning
och idéer pé hur arbetet kunde utvecklas. Slutligen tackar jag Jonas Elmwall, viltvardare vid
Taxinge Séteri som ldt mig fotografera deras laglands-bergsvisenter.
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