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Bakgrund 
Vid Evolutionsbiologiskt Centrum, Uppsala universitet, utförs genetiska analyser av DNA-prover från 
järv och lo. DNA extraheras framför allt från spillningsprover levererade i fryst form, men även andra 
typer av prover kan förekomma. Syftet med analyserna, som består av genotypning med mikrosatelliter 
och genetiska könsmarkörer, är i första hand att fastställa individidentitet för proven och också att 
utreda genetisk populationsstruktur hos de två arterna. 

Just nu pågår en betydande utveckling av nya tekniska metoder inom molekylär genetik. Mot bakgrund 
av detta har det föreslagits att genotypningen av rovdjursprover antagligen kan effektiviseras inom en 
snar framtid. I vårt uppdrag ligger bland annat att utvärdera möjligheten att övergå till SNP (single 
nucleotide polymorphisms) baserad övervakning. För att kunna identifiera ett stort antal SNPar har vi nu 
påbörjat arbetet med sekvensering av järvens genom. 

I denna rapport sammanställs aktiviteten inom ramen för denna del av projektet för år 2012. 

 

Redovisning av arbete under 2012 
Det första steget för att kunna identifiera ett stort antal SNP markörer hos järv har varit en storskalig 
sekvensering av hela artens genom. Genom att använda en omfattande mängd DNA sekvensdata från en 
individ har vi kunnat karaktärisera 2,34 miljarder baspar (Tabell 1), vilket motsvarar nästan 80 % av den 
beräknade storleken på hela järvens genom (som är av samma storleksordning som det mänskliga 
genomet). 

Tabell 1. Sammanfattning av järvens genomsekvens 

 

Genom att använda sekvensdata från ytterligare tio individer från den skandinaviska järvpopulationen 
har vi också kunnat identifiera mer än elva miljoner variabla positioner (så kallade SNPar, Single 
Nucleotide Polymorphisms) i järvens genom. Av alla dessa genetiska markörer har vi valt ut 384 som vi 
skall gå vidare och försöka genotypa i 460 olika järvprover från olika individer och med varierande 
kvalitet. Målet är att dels få ett grepp om hur mycket genomisk variation det finns i den skandinaviska 
järvpopulationen som helhet, men också att utvärdera hur effektivt det går att köra SNP genotypning på 
våra olika typer av prover (vävnad, spillning och hår) som kan ha kraftigt degraderat och kontaminerat 
DNA. SNP genotypningen utförs på Illumina Golden Gate plattform på SciLifeLab i Uppsala. 

 

Paired-end sequencing data (180-500 bp inserts) 140 G bp 
Mate-pair sequencing data (3-4.5 Kbp inserts) 92 Gbp 
k-mer l ength used in a ssembly 53 bp 
Number of contigs 676 004 
Contig N50 29 138 bp 
Number of scaffolds 28558 
Scaffold N50 236 504 bp 
Total scaffold length 2.34 G bp 
Number of scaffolds and contigs longer than 500 bp 42183 
GC content 44.9 %  
Sequencing data from ten addi tional individual s 291 G bp 
Number of ide ntified SNPs 11 431 117 
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Plan för 2013 
Data från den första SNP genotypningen förväntas bli färdiga under våren 2013. Så fort dessa data 
kommer in kommer vi att utvärdera hur väl denna metod fungerat för genotypning av våra olika 
provtyper. Samtidigt pågår också fortlöpande arbete med att identifiera andra potentiella genetiska 
analysmetoder som skulle kunna användas inom ramen för rovdjursförvaltningen. 


