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Bakgrund

Vid Evolutionsbiologiskt Centrum, Uppsala universitet, utfors genetiska analyser av DNA-prover fran
jarv och lo. DNA extraheras framfor allt fran torkade spillningsprover levererade i silicagel, men dven
andra typer av prover kan forekomma. Syftet med analyserna, som bestéar av genotypning med
mikrosatelliter och genetiska kénsmarkorer, &r i forsta hand att faststélla individidentitet for proven och
ocksa att utreda genetisk populationsstruktur hos de tva arterna.

Just nu pagar en betydande utveckling av nya tekniska metoder inom molekylar genetik. Mot bakgrund
av detta har det foreslagits att genotypningen av rovdjursprover antagligen kan effektiviseras inom en
snar framtid. | vart uppdrag ligger bland annat att utvardera mojligheten att 6verga till SNP (single
nucleotide polymorphisms) baserad 6vervakning. For att kunna identifiera ett stort antal SNPar har vi nu
péabdrjat arbetet med sekvensering av jarvens genom.

I denna rapport sammanstélls aktiviteten inom ramen for denna del av projektet for &ar 2013.

Redovisning av arbete under 2013

Det forsta steget for att kunna identifiera ett stort antal SNP markdrer hos jarv har varit en storskalig
sekvensering av hela artens genom (se rapport for 2012). Genom att anvanda sekvensdata fran
ytterligare tio individer fran den skandinaviska jarvpopulationen har vi ocksa kunnat identifiera mer &n
elva miljoner variabla positioner (s& kallade SNPar, Single Nucleotide Polymorphisms) i jarvens
genom. Av alla dessa genetiska markorer valde vi ut 384 for validering och genotypning i 446 olika
skandinaviska jarvprover med varierande DNA kvalitet. Malet var dels att fa ett grepp om hur mycket
genomisk variation det finns i den skandinaviska jarvpopulationen som helhet, men ocksa att utvardera
hur effektivt det gar att kéra SNP genotypning pa vara olika typer av prover. Framforallt ville vi jamfora
anvandbarheten av spillningsprover, som kan ha kraftigt degraderat och kontaminerat DNA, och
vavnadsprover med hog DNA kvalitet och koncentration. SNP genotypningen utfordes med hjalp av
metoden Illumina Golden Gate plattform pa SciLifeLab i Uppsala.

Av 384 testade SNP markarer fick vi resultat ifran 362 stycken (94 %). Detta &r en hog andel validerade
markarer, vilket visar att var metod att hitta variabla positioner i genomet (med data fran
helgenomsekvensering av flera olika individer) har fungerat mycket bra. Daremot visade sig denna SNP
genotypningsmetod (Illumina Golden Gate) inte fungera sarskilt bra for vara spillningsprov. Mindre &n
tio procent av spillningsproven kunde genotypas jamfort med 96 % lyckade genotypningar for
vivnadsproverna (X? =327, df =1, p << 0.001, Tabell 1).

Tabell 1. Antal prover av olika kategorier dér SNP genotypning fungerade och inte fungerade

Typ av prov, Extraktionsmetod Antal Antal icke Andel

fungerande fungerande fungerande
Spillning, Genemole 1 72 1%
Spillning, Qiagen 14 91 13 %
Spillning, Helgenomamplifierat 0 14 0%
Spillning, Ovriga 1 20 5%
Har/Sekret/Blod/Skinn 3 6 33%
Vavnad 215 9 96 %

Den framsta orsaken till att genotypningen misslyckades for spillningsproverna verkar vara att dessa har
for lag DNA koncentration. Bade bland spillningsproverna och vavnadsproverna hade de fungerande
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proverna hogre DNA koncentration dn de som inte fungerat (Figur 1). Véavnadsproverna hade ocksa
generellt mycket hogre DNA koncentration jamfort med spillningsproverna (Figur 1). Eftersom DNA
koncentration verkar vara en sa viktig faktor for provkvaliteten jamforde vi ocksa hur vl
genotypningen fungerat for olika typer av DNA extraktionsmetoder for spillning. Har visade sig
Qiagen-metoden ge bade hogre koncentration och béattre genotypningsframgang jamfort med Genemole-
metoden (Tabell 1). Vi testade ocksa sa kallad helgenomsamplifiering av ett litet antal spillningsprover,
men inget av dessa kunde sedan genotypas framgangsrikt (Tabell 1).

DNA concentration in tissue and feaces samples
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Representation under 2013

Robert Ekblom och Jessica Magnusson deltog i Vargsymposiet i Valadalen den 11 till 13 mars. Har
diskuterade vi genetisk metodutveckling med representanter fran Lansstyrelser och Naturvardsverket

samt dven med vara norska kollegor.

Robert Ekblom deltog vid den stora internationella evolutionsvetenskapliga konferensen ESEB XIV i
Lissabon 19 till 24 augusti. Har holl jag ett véalbesokt foredrag om vart arbete med bevarandegenomik

hos den skandinaviska jarvstammen.

Plan for 2014

Under innevarande ar kommer vi att anvanda SNP genotypningsdata fran vavnadsproverna ovan for att
utfora detaljerade populationsgenetiska analyser av den skandinaviska jarvstammen. Vi arbetar ocksa
med att hitta alternativa metoder for SNP genotypning som kan anvéndas ocksa for spillningsproverna.
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