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Baggrund

Gennem den seneste tid har der i medierne veret fremsat tvivl om hvorvidt
de danske ulve er genetisk rene ulve og ikke hybrider mellem ulv og hund.
For at skabe klarhed om dette spergsmal har Miljostyrelsen den 11. januar
2019 fremsendt en bestilling til Nationalt Center for Miljo og Energi (DCE) om
et notat, som redegor for DN A-analysers betydning i forbindelse med beskri-
velsen af den Centraleuropeeiske ulvebestand, herunder analysernes betyd-
ning i forbindelse med identifikation af ulve og ulvehybrider.

I notatet skal Nationalt Center for Milje og Energi (DCE) besvare fglgende
sporgsmal:

o Huad betyder det, at den Centraleuropeeiske ulvebestand er oplyst at veere en vel-
beskrevet 0g en ren ulvebestand uden indblanding fra hund?

e Erder DNA fra hund i de ulve, som er omfattet af EU’s habitatdirektiv?

o Huad viser hhv. en fuld genomsekventering og de DNA-analyser til arts- og indi-
vidniveau der er foretaget af de danske ulve pi det tyske Senckenberg institut?

o [ hovor stort omfang forekommer der ulvehybrider i den Centraleuropeeiske ulvebe-
stand?

Miljestyrelsen har ensket, at notatet sa vidt muligt er beskrevet s& det er for-
staeligt for leegmand.

Metode

Som en forudseetning for at kunne besvare flere af spergsmalene, skitseres her
nogle af de metodiske procedurer for det genetiske arbejde under hvilken den
nationale monitering af ulv under Miljestyrelsen foregar.

DNA-analyser til arts- og individniveau

Diversiteten i haplotyper (varianter af mitokondrie-DNA) i den Centraleuro-
peiske lavlandsbestand af ulv er meget begreenset med kun to varianter, hvor
haplotype HWO1 er den fremtraeedende og vidt udbredte, mens haplotype
HWO02 er langt mere sjeelden (Czarnomska m.fl. 2013). Begge typer er registre-
ret hos ulveindivider i Danmark (Sunde & Olsen 2018). I andre europeeiske
ulvebestande er diversiteten storre, og der kendes flere andre haplotyper end
HWO01 og HW02. Men i forhold til Danmark har det begreensede antal haplo-
typer en betydning, da hunde har en reekke haplotyper, der ikke forekommer
i den Centraleuropeeiske lavlandsbestand af ulv. Viden om de enkelte dansk-
registrerede ulveindividers haplotype indgar derfor i den genetiske overvag-
ning, da det kan understptte artsbestemmelsen. I tilfaelde hvor DN A-analyser
foretaget pa baggrund af spytprever fra byttedyr har vist "hund”, har en sam-
tidig forekomst af haplotype HWO04, der ikke forekommer i den Centraleuro-
peiske lavlandsbestand af ulv, saledes kunne understotte artsbestemmelsen
til hund (Olsen & Sunde 2018b). Det skal dog tages i betragtning, at eksem-
pelvis en hybrid med en hund som mor og en ulv som far vil udvise en ha-
plotype karakteristisk for hunde, og omvendt vil en hybrid med en ulv som
mor og en hund som far udvise en haplotype karakteristisk for ulv. Derfor
kan mitokondrie-DNA ikke i sig selv bruges til at identificere hybrider. Dette
kreever analyse af kerne-DNA.



Overordnet set er der i alle pattedyrceller to typer af DNA: DNA fra cellens
mitokondrier (mtDNA) i tusindvis af kopier per celle og DNA fra cellekernen
i kun én kopi i hver enkelt celle. Kerne-DNA nedarves fra begge foreeldre og
hvert kromosom er saledes tilstede i 2 varianter - én fra hver foraelder, mens
mtDNA kun nedarves fra moderen.

Ved de DNA-analyser, der anvendes i overvagningen af ulve i Danmark, fore-
tages forst en bestemmelse af art og haplotype (variant af mitokondrie-DNA)
pa basis af mtDNA med i alt fire gentagelser (replikater). Hvis minimum to ud
af de fire analyser viser ulv, accepteres preven som veerende fra ulv, med min-
dre de gvrige analyser antyder andre rovdyr eller hund. Grunden til at der kan
vaere uoverensstemmelse mellem replikater skyldes bl.a., at der til tider detek-
teres DNA fra ulvens fode frem for ulven selv (Olsen m.fl. 2018a, b).

Hyvis prever indeholder DNA fra ulv, forsgges dyrets ken og individidentitet
fastslaet ud fra DNA fra cellekerner. Bestemmelse af ken og individ foretages
ved hjeelp af henholdsvis to kensmarkerer (X- og Y-kromosom) og 13 mikro-
satellitmarkgrer, som hver iseer udviser genetisk variation og som pa tveers af
alle markerer udger en unik DNA-profil (genotype), som identificerer indivi-
der. Mikrosatellitter er korte DNA-sekvenser i kernegenomet bestdende af
motiver pa ca. 2-6 basepar gentaget efter hinanden. Leengden af hele mikro-
satellitten varierer ofte mellem individer, og det er denne variation i leengder
pa tveers af flere forskellige mikrosatellitmarkerer, som anvendes til at iden-
tificere et ulve-individ.

Da det er de samme genetiske markerer, som anvendes til analyse foretaget
pa Senckenberg Research Instituttet i Tyskland og Institut for Bioscience pé
Aarhus Universitet, kan det identificerede individ spores i det Centraleuro-
peeiske ulveregister, hvorved oprindelse (fx fedested og tidligere forekom-
ster) og sleegtskab med andre ulve (fx foreeldre eller seskende) kan kortleegges
(Olsen m.fl. 2018a, b).

I Danmark er der aktuelt registreret 13 forskellige ulveindivider med kendt
genotype, hvor syv er indvandret fra Tyskland og seks er danskfgdte (Sunde
& Olsen 2018, Olsen & Sunde 2018a, b, Olsen m.fl. 2018a, b). Her er det helt
konkret den genetiske profil baseret pa de 13 mikrosatellitmarkerer, der har
gjort det muligt, at kortleegge deres familieere tilhersforhold i den Centraleu-
ropeeiske lavlandsbestand.

Med baggrund i en velbeskrevet bestand som den Centraleuropeeiske lav-
landsbestand, vurderes det, at de analyser, der anvendes i den national over-
vagning af ulv under Miljostyrelsen er fyldestgarende med hensyn til at iden-
tificere kendte individer og deres slaegtskabsforhold. Der er derfor ikke et fag-
ligt behov for at benytte genomsekventering hver gang en genetisk analyse
skal foretages pa et fund af en formodet ulv i Danmark, og det vil endvidere
gore sagen yderligere kompliceret (men ikke umulig) at foretage sddanne ana-
lyser pa basis af feekalieprover. Her er de benyttede standarder tilstreekkelige
med kravet til dokumentation i form af billeder, hvor ulvenes udseende kan
vurderes, kombineret med den genetiske overviagning med DNA-analyser,
der har til formal ikke kun at sikre en arts-, kon- og haplotype-bestemmelse,
men vigtigere endnu og mere specifikt en individbestemmelse, der gor det
muligt, at fglge det enkelte individ og afdaekke dets familizere ophav.



Besvarelse af de konkrete spargsmal fra Miljgstyrelsen

For at kunne imgdekomme gnsket om at redeggrelsen pa samme tid skal vere
bade fyldestgorende og forstdelig for leegmand, har DCE valgt til hvert
sporgsmal at levere et grundigt, fyldestgerende svar med forklaringer og et
sammendragende, kort svar som redeger for essensen af det adspurgte.

Spergsmal a

Huad betyder det, at den Centraleuropeeiske ulvebestand er oplyst at veere en velbe-
skrevet 0g en ren ulvebestand?

I det folgende besvares sporgsmalet "Hvorledes kan den Centraleuropaiske ulve-
bestand betragtes som velbeskrevet?”. Spergsmalet ” Kan den Centraleuropeeiske ul-
vebestand betragtes som ren uden indblanding fra hund?” er segt besvaret under
sporgsmal b

Svar

Den Centraleuropeeiske lavlandsbestand af ulv (som alle hidtil identificerede
ulve i Danmark har vist sig at tilhere) er bestandsmaessigt en af verdens mest
velbeskrevne og mest intenst overvagede ulvebestande. Dette skyldes at be-
standen siden den blev etableret i det ostlige Tyskland og vestlige Polen af
immigranter fra den baltisk-gstpolske bestand, har veeret genstand for syste-
matisk genetisk overvagning fra myndighederne i de respektive lande og del-
stater. Den genetiske overvdgning er iseer baseret pa analyser af 13 forskellige
genetiske markerer (sdkaldte autosomale mikrosatellitter!) samt kens-marke-
rer (X og Y kromosom), som dels gor det muligt at identificere enkeltindivider
ud fra deres unikke genetiske kombination, dels etablere sleegtskabsforhold
mellem individer (fx stamtreeer) savel som mellem bestande. Den genetiske
overvagning af ulve er baseret pa lignende videnskabelig teori og metode som
benyttes af retsgenetikere til at identificere menneskers identitet og sleegtskab
ud fra DNA-profiler.

Da bestandsovervagning af ulve pahviler de respektive nationale eller regio-
nale myndigheder (i Tyskland har hver delstat saledes sin egen ulveovervag-
ning), varierer den grundighed og metodik hvormed ulveindivider registre-
res fra land til land og fra delstat til delstat. I de tyske delstater (og i Danmark)
har man saledes som ambition at identificere alle ynglepar genetisk, hvilket
betyder, at deres afkom senere vil kunne spores tilbage til deres foreeldre ogsa
selv om afkommets DNA-profil aldrig blev registreret i deres federevir. I Po-
len gores ikke samme indsats for at kortleegge alle ulvepars DNA-profiler.
Dette betyder, at individer, som er fedt i Polen, ikke altid vil kunne spores
tilbage til deres foreeldre og fodested. Det er dog fortsat muligt fra deres ge-
netiske profil at fastsla hvilken bestand de stammer fra.

For at holde overblik over den samlede maengde DNA-fund fra det central-
europeeiske udbredelsesomrade, har de pageeldende landes ulveovervag-
nings-ansvarlige dannet et samarbejde (CEwolf 2019). Hjornestenen i dette
samarbejde er en genetisk referencedatabase over ulve-individer fundet i det
centraleuropeeiske udbredelsesomrade. Referencedatabasen har ogsa dannet
udgangspunkt for analyser af den Centraleuropeeiske lavlandsbestands

1 Genetiske markegrer er i dette tilfeelde ‘unyttige’ DNA-sekvenser, som ikke koder
for egenskaber, og derfor ikke er genstand for naturlig selektion. Disse DN A-sekven-
ser varierer tilfeeldigt mellem individer med forskellig oprindelse pga. mutationer i
tidligere generationer.



sleegtskab med Europas gvrige ulvebestande. Ud over at man i databasen vil
kunne spore oprindelsen af enkeltindivider (etablere stamtreeer), giver data-
basen mulighed for at opdage individer med fremmet ophav (fx ulve indvan-
dret fra fremmede bestande eller individer med tydelig genetisk indblanding
af hund), idet sadanne individer vil indeholde genetiske markerer, som ikke
er kendt fra bestanden i forvejen.

Pa basis af det ovenstdende datamateriale er den genetiske variation i den
Centraleuropeeiske lavlandsbestand beskrevet og analyseret i videnskabelige
publikationer, hvoraf det fremgar, at den regnes som en genetisk distinkt ul-
vebestand i lighed med alle gvrige beskrevne ulvebestande i Europa (Hulva
m.fl. 2018). Ud fra de genetiske analyser har det veeret muligt at klarleegge, at
de ulve, der grundlagde bestanden i det vestlige Polen og det gstlige Tyskland
i slutningen af 1990'erne, havde en genetisk oprindelse i den baltiske ulvebe-
stand (Chapron m.fl. 2014), og at det lille antal ulve, der oprindeligt kolonise-
rede greenseregionen mellem Tyskland og Polen, udsprang fra det nordest-
lige Polen (Czarnomska m.fl. 2013).

Den centraleuropeeiske ulvebestands udbredelsesomrade straekker sig hoved-
sageligt over den vestlige del af Polen og Tyskland (Reinhardt m.fl. 2015) med
enkelte nyere yngleforekomster i Tjekkiet (Hulva m.fl. 2018) og Danmark
(Sunde & Olsen 2018). Strejfdyr fra bestanden er desuden blevet pavist i Hol-
land og Belgien (Lelieveld m.fl. 2016). Bestanden er i fremgang (Kaczensky
m.fl. 2013), men fordi den er grundlagt fra et forholdsvis lille antal ulve ud-
vandret fra den Baltiske bestand, er bestandens genetiske diversitet begraenset
(Hulva m.fl. 2018). Dette ses eksempelvis som en lav haplotype-diversitet (va-
rianter af mitokondrie-DNA) i bestanden. De genetiske analyser viser ligele-
des, at der kun i et begreenset omfang sker genetisk udveksling mellem denne
Centraleuropeeiske lavlandsbestand og den Baltiske bestand, og at der er ge-
netisk forskel mellem de to bestande til trods for at den Centraleuropeeiske
lavlandsbestand er grundlagt ud fra individer fra den Baltiske bestand og de
derfor oprindeligt har veeret neert besleegtet (Andersen m.fl. 2015, Chapron
m.fl. 2014, Czarnomska m.fl. 2013).

Siden den forste rapporterede reproduktion i Tyskland fandt sted i Lausitz
neer den tysk-polske greense i 2000 (Reinhardt m.fl. 2015), er bestanden i hen-
hold til den seneste opggrelse steget til 780-1030 ulve (Linnell & Cretois 2018).
Eftersom den genetiske overvagning indledtes tidligt i bestandens etablering,
har det veeret muligt at opbygge et stamtree, der gar tilbage til de ulve, der
oprindeligt grundlagde bestanden, og hvor nye enkeltindivider er blevet til-
fojet efterhanden som bestanden er vokset og individers indbyrdes sleegtskab
er blevet genetisk kortlagt. Et arbejde, der er fortlsbende og grundet det in-
ternationale samarbejde gor det muligt, at individbestemte ulve i Danmark
kan matches i forhold til profiler i referencedatabasen.

Sammenfattende svar: Som redegjort ovenfor, ma den Centraleuropeeiske
lavlandsbestand af ulv betegnes som godt kortlagt, bade hvad angar dens op-
rindelse (Baltikum), etableringshistorie, udbredelse, udvikling og de fleste in-
dividers indbyrdes sleegtskab. Bestanden mé overordnet set betegnes som
velovervaget med henblik pa at monitere bestanden. Selv om den genetiske
monitering er tilrettelagt efter at monitere bestandens indbyrdes slaegtsfor-
hold frem for at spore eventuelle hybrider eller tilbagekrydsede individer, vil
forste-generations-hybrider, sandsynligvis blive identificeret ud fra afvi-
gende DNA-profiler.



Spergsmal b
Er der DNA fra hund i de ulve, som er omfattet af EU’s habitatdirektiv?

Svar

Domesticering er den proces, hvormed et vildt dyr tilpasser sig at leve med
mennesker ved selektiv opdraet over tusinder af ar. Hunde har udviklet sig
fra ulve gennem en lang proces af domesticering. I de senere ar er nye resul-
tater blevet publiceret, der baserer sig pa analyse af hele genomer og kaster
nyt lys over hundes og ulves evolutionere historie. Iszer ma fremhaeves et
studie af Fan m.fl. (2016), som viser, at selv efter at ulve blev domesticerede,
altsd blev tamhunde, var der en lang periode med udveksling af gener, bade
fra tamhunde til ulve, og fra ulve til tamhunde. Det betyder, at tamhunde og
ulve har haft en feelles evolutioneer historie fra den oprindelige domesticering
af hund for ca. 15-35.000 ar siden og meget leengere op i tid, end man hidtil
har troet (det skal bemeerkes at tidspunktet for domesticering i sig selv er om-
diskuteret og sveert at estimere pga. den efterfelgende udveksling af genetisk
variation mellem hund og ulv).

Fra et biologisk synspunkt, er hunde (Canis lupus familaris) og ulve (Canis lu-
pus lups) at betragte som underarter af samme art, som er fremkommet og
opretholdes pga. forskelligt selektionspres (vildform vs. tamform) til trods for
at de to gkotyper op i gennem historien til stadighed synes at have udvekslet
genetisk materiale gennem parringer og tilbagekrydsninger (Fan m.fl. 2016,
Pilot m.fl. 2018).

Der er sdledes genetisk variation fra tamhund i en stor del af undersegte ulvebe-
stande i verden, inklusiv alle de bestande, der er omfattet af EU’s habitatdirektiv.
Denne udveksling af gener mellem hunde og ulve fra forhistorisk tid og selv
indtil i dag, har medfert, at de fleste eurasiske ulve viser en vis grad af blanding
med hunde; mellem 7% og 25% af genomet i ulve fra Europa og Mellemgsten
stammer séledes pa et eller andet tidspunkt fra hunden (Fan m.fl. 2016).

Selvom om hunde har blandet sig med ulve i forskellige dele af Eurasien, siden
den oprindelige domesticering af hunde, har ulvebestande ikke desto mindre
opretholdt en tydelig genetisk profil, der tydeligt adskiller dem fra hunde. Rent
biologisk skyldes dette formentlig, at der i naturen er selektion mod de fleste af
de egenskaber i hunde, som er et resultat af domesticeringsprocessen (Pilot m.f1.
2018). En ulvehybrid, som i naturen opferer sig som en hund, ma populeert sagt
forventes at klare sig darligere end en ulvehybrid, som opferer sig som en rigtig
ulv. De alleller (genvarianter), som koder for hundeegenskaber (fx adfeerd) ma
dermed forventes at forsvinde efter nogle generationer. Der er dog ogsa eksem-
pler pa at indkrydsede alleller fra hund har vist sig fordelagtige i ulvepopulati-
oner: Ulve med sort pelsfarve er hyppigt udbredt i Nordamerikanske ulve.
Denne farvevariant kan henfgres til en allel fra hund i et gen, der har indflydelse
pa pelsfarve. Allellen menes at veere blevet krydset ind i ulvebestanden i forhi-
storisk tid, for siden at have spredt sig i bestanden gennem naturlig selektion
(Anderson m.fl. 2009). Tilsvarende merke former optreeder undertiden ogsa i
italienske ulvebestande, hvilket ogsa antages at skyldes indkrydsning langt til-
bage i historien (Pilot m.fl. 2018). Genvarianter, som ikke medferer forskelle i
feenotypen, vil derimod kunne forblive i bestanden som et malbart udtryk for
krydsninger mange generationer tilbage. Rent praktisk betyder det ogsa, at man
ma skelne mellem en langvarig evolutioneer proces med udveksling af genetisk
variation mellem hunde og ulve, og en hybridisering, der er sket for ganske



nylig, sésom en forstegenerations-hybrid (F1) mellem hund og ulv. Her vil af-
kommet have en reekke egenskaber fra savel hund som ulv, som ikke er blevet
pavirket af naturlig selektion.

Krydsning mellem besleegtede arter med efterfglgende tilbagekrydsning til
den ene af foreeldrearterne (introgressiv hybridisering), er ikke unik for ulve.
Mange dyrearter kan hybridisere og nuvaerende estimater viser, at der hos
mindst 6% af de europeeiske pattedyrarter foregdr en vis hybridisering (Mallet
2005). Men ligesom hos ulve antages hyppigheden af hybridisering normalt
at veere lav, og effekten pa bestandsniveau begreenset. Eksempler pa dette er
fx europeeisk vildkat (krydsning med tamkat) (Steyer m.fl. 2018), vildren
(krydsning med tamren) (Roed m.fl 2014) og vildsvin (krydsning med tam-
svin) (lacolina m.fl. 2018).

Eksempler pa hybridisering mellem vilde arter i naturen omfatter fx ulv,
redulv og preerieulv (coyote) i Nordamerika (Hinton m.fl. 2018, Monson m.fl.
2014), eller den europeeiske bison, som er resultatet af hybridisering mellem
steppebison og urokse i forhistorisk tid (Soubrier m.fl. 2016). Endeligt har det
for vores egen art vist sig, at den nu uddede neandertaler og det moderne
menneske indtil flere gange har hybridiseret, hvorved mindst 20% af genomet
fra neandertaler kan findes i det moderne menneske (Vernot & Akey 2014).
Ca. 2-3% af genomet hos enkeltindivider af mennesker med ikke-afrikansk
etnicitet (dvs. europeeere, asiater m.fl.) stammer saledes fra neandertalere.

Kan den Centraleuropaeiske ulvebestand betragtes som ren uden indblanding fra hund?

Der findes ingen objektivt defineret standard for hvor genetisk ‘ren” en be-
stand skal veere for at blive betragtet som ‘ren’ idet alle ulvebestande i Eura-
sien synes at rumme et kontinuum af genotyper fra individer uden spor af
hunde-DNA til individer med op til 25%-hunde-DNA uden at disse individer
kan adskilles morfologisk (Pilot m.fl. 2018). Rent praktisk kan man skelne
mellem en historisk evolutioneer proces med udveksling af variation mellem
hunde og ulve, og si de konkrete tilfeelde, hvor en nulevende hund og ulv
parrer sig. I sidstnaevnte tilfeelde er der decideret tale om en sammenblanding
af egenskaber mellem vilde og domesticerede dyr, mens der i den langvarige
evolutioneere proces har fundet naturlig selektion sted.

Europeeiske ulve synes at have en genetisk opblandingsgrad med hunde som
gennemgdende er pa linje med ulvebestande i Asien og Mellemegsten (Pilot m.fl.
2018). Den Centraleuropeeiske lavlandsbestand har endnu ikke veeret under-
sogt specifikt i forhold til andre Europeeiske ulvebestande hvad angar graden
af opblanding med hund. Det er derfor ikke mulig for indeveerende, at udtale
sig om hvorvidt opblandingsgraden med hund for den Centraleuropeeiske lav-
landsbestand af ulv skulle afvige fra andre europeeiske ulvebestande.

Ud fra et gkologisk perspektiv er der dog ikke noget som tilsiger at hyppighe-
den af hybridisering og efterfelgende tilbagekrydsning mellem ulv og hund
(introgressiv hybridisering) for indeverende eller inden for de seneste genera-
tioner skulle forekomme hyppigere i den Centraleuropeeiske lavlandsbestand
af ulv sammenlignet med fx Sydeuropa, snarere tveert i mod. Det skyldes at
antallet af lgse hunde alt andet lige er lavere og at myndighederne i de lande,
som huser den Centraleuropeeiske lavlandsbestand af ulv overvéager bestanden
teet og malrettet soger at eliminere hybrider nar de matte optreede.



Sammenfattende svar: Der er DNA fra hund i en stor del af de undersogte
ulvebestande i verden, inklusiv alle de bestande, der er omfattet af EU’s habi-
tatdirektiv. Dette skyldes at ulve og hunde (der biologisk set er at betragte
som samme art) formentligt aldrig pa noget tidspunkt har veeret 100% repro-
duktivt adskilte i de 15.000-35.000 ar de to former har eksisteret som adskilte
underarter eller gkotyper af den samme art. Af samme grund er det ikke mu-
ligt at definere eller identificere ‘rene” ulvebestande. Alleller (genvarianter)
med hunde-oprindelse, som spores i ulvebestande, er derfor resultatet af par-
ringer mellem ulv og hund pé en tidsskala, der spaender over tusinder af &r.
Som beskrevet ma man forvente, at genetisk variation, der permanent er over-
fort fra hund til ulv, ikke koder for specifikke hunde-egenskaber, som der vil
veere selektion imod i naturen.

Europeeiske ulve synes at have en genetisk opblandingsgrad med hunde som
er pa linje med ulvebestande i Asien og Mellemgsten. Den Centraleuropeeiske
lavlandsbestand har endnu ikke veeret undersegt specifikt i forhold til andre
Europeeiske ulvebestande hvad angar graden af opblanding med hund. Ud
fra de aktuelle bestands- og landskabsforhold i udbredelsesomradet for den
centraleuropeeiske ulvebestand antages den aktuelle hyppighed af genud-
veksling fra hund til ulv ikke at vaere hgjere end i fx Sydeuropa, hvor lgse
hunde forekommer i sterre tal end i fx Tyskland og Danmark.

Rent praktisk er det hensigtsmeessigt at skelne mellem en evolutioneer proces
over et langt tidsrum, og hybridisering der er sket inden for fa generationer.
sidstneevnte tilfeelde er der decideret tale om en sammenblanding af egenska-
ber mellem vilde og domesticerede dyr, mens der i den langvarige evolutio-
neere proces har fundet naturlig selektion sted.

Spergsmdl ¢

Huad viser hhv. en fuld genomsekventering og de DNA-analyser til arts- 0g individ-
niveau der er foretaget af de danske ulve pd det tyske Senckenberg institut?

Svar

Der skal indledningsvist geres opmeerksom pa, at valget ikke kun stdr mellem
at anvende et mindre antal genetiske markgrer, som det bruges i den nuvee-
rende overvagning af ulve under Miljostyrelsen, og at sekventere hele genomer,
som vil identificere hundredetusinder eller endnu flere genetiske markeorer. Der
findes saledes en lang reekke metoder midt imellem disse to yderpunkter, hvor
man analyserer {4 tusinde eller mange tusinde genetiske markegrer fordelt over
hele genomet, eksempelvis ved brug af sakaldte "SNP chips" (SNP star for
single nucleotide polymorphism, dvs. variation, hvor f.eks. A i en DNA-se-
kvens hos ét individ er muteret til C hos et andet individ). Afhsengigt af, hvilke
spergsmal, man ensker at besvare, kan SNP chips og andre metoder vaere me-
get nyttige og billigere end en fuld genomsekventering.

Med en genomsekventering (eller metoder, som analyserer en stor del af ge-
nomet, som neevnt ovenfor) kan man opnd mange flere detaljer end ved de
DNA-analyser til arts- og individniveau, der anvendes i den nationale ulve-
overvagning. Der er séledes store forskelle pa en genomsekventering og de
aktuelt benyttede analysemetoder. Men alt efter det spergsmal, der gnskes
besvaret, veelges den bedst egnede metode. Med udgangspunkt i den grun-
dige genetiske overvagning af den Centraleuropeeiske lavlandsbestand, som
blandt andet har gjort det muligt at lave stamtreeer og etablere en database
over individer, sa er de DNA-analyser, der aktuelt anvendes i ulveovervag-
ningen i Danmark fyldestgerende for at kunne sikre bestemmelser til arts- og
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individniveau samt haplotype og ken. Desuden er metoder og genetiske mar-
keorer udvalgt til at kunne analysere steerkt nedbrudt DNA i sm& maengder fra
feekalier, spyt eller andre lignende prover fra ulve. Det har sdledes ikke vaeret
formalet at bruge de anvendte genetiske markgrer til decideret at identificere
hybrider, og bdde typen af markerer (mikrosatellitter) og det relativt lave an-
tal markerer, der er brugt, er heller ikke optimalt til analyse af introgressiv
hybridisering. Skulle et individ i fremtiden blive identificeret uden det kan
forbindes familicert til andre individer i det Centraleuropeeiske ulveregister,
vil der kunne argumenteres for, at det i et sddan tilfeelde kunne veere hensigts-
meessigt at foretage en genomsekventering (eller mindre omfattende analyser
pa genomisk niveau, som beskrevet ovenfor) med henblik pad med sikkerhed
at afklare individets genetiske tilhersforhold, det vere sig ulve-hundehybrid
eller en ulv, som enten selv er indvandret fra en anden bestand eller er efter-
kommer af en ulv indvandret fra en anden bestand, som har faet afkom med
Centraleuropeeiske ulve .

Et antal ulve i den Centraleuropeeiske lavlandsbestand er blevet analyseret ud
fra et stort antal genetiske markerer (SNP chip), men ikke decideret genomse-
kventering. SNP chip blev eksempelvis benyttet i det danske eksempel med
Thy-ulven GW051m (Andersen m.fl. 2015). Her viste resultatet af omfattende
analyser af 22.163 genetiske markerer (SNPs), at der ikke var indikationer pa,
at der for nyligt havde veeret hunde blandt forfeedrene til Thyulven og heller
ikke til de ni ulve fra Tyskland eller de 13 ulve fra Polen, der alle indgik i studiet
(Fig. 1, Andersen m.fl. 2015). Endvidere viste analysen, at GW051m (stjerne)
grupperede med ulve fra Tyskland (cirkel 1) og adskilt i forhold til ulve fra det
nordestlige Polen (cirkel 2), mens kendte ulvehybrider (cirkel 3 og diamant) grup-
perede mellem ulve og domesticerede hunde (cirkel 4). En af de tyske prover
grupperede sammen med ulve fra det nordestlige Polen, hvilket i det konkrete
tilfeelde tyder pa en nylig indvandring til det estlige Tyskland (Fig. 1).

Den hgje opleselighed i studiet af GW051m skyldes det store antal genetiske
markerer, som giver hgj statistisk sikkerhed. Gar man trinet endnu leengere
op og sekventerer hele genomer, kan man drage nytte af en lang reekke fakto-
rer, hvor iseer "koblingen" mellem de genetiske markerer pa kromosomerne
er informative. Det vil fore for vidt at beskrive dette i detaljer, men det er ek-
sempelvis det, der har gjort det muligt at foretage de avancerede genetiske
analyser i Fan m.fl. (2016).

Sammenfattende svar: Valget af metode er - som altid - betinget af de spergs-
mal, man stiller. De nuveerende analyser baseret pa mikrosatellitter og mtDNA
er tilstreekkelige til den monitering, man har gnsket at iveerkseette. Det betyder
dog omvendt ikke, at der ikke er plads til og behov for udvikling af nye metoder
med hgjere effektivitet og detaljeringsgrad end de nuveerende metoder.

Hyvis formalet er at analysere evt. forekomst af hybrider, vil det veere formals-
tjenligt at bruge metoder baseret pa mange flere genetiske markerer. Det vil
man bestemt kunne opna ved analyse af hele genomer, og i det hele taget ville
dette kunne generere en enorm meengde information. Der findes dog ogsa
metoder, sdsom analyser baseret pd SNP chips, der er billigere, analysemees-
sigt mindre komplicerede og velegnede til identifikation af hybrider, som il-
lustreret af den tidligere naevnte underspggelse af Thy-ulven GW051m.



Det mest fremtidssikre ville veere at udvikle metoder, der bade er effektive til
at kunne analysere DNA fra feekalier m.m. og samtidigt kraftigt oger antallet
af genetiske markorer, sdledes at man med samme metode kan opfylde kra-
vene til selve moniteringsprogrammet samt identificere eventuelle hybrider
og maske ogsad samtidig kan generere yderligere information om f.eks. fade-
dyr, parasitter m.m. i feekalieprover.
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Figur 1. Principal Component Analysis (PCA) plot af ulve fra Tyskland og Polen, hunde samt
hybrider mellem ulv og hund baseret pa 22.163 genetiske markerer (se Andersen m fl.
2015). Teethedens hvormed individerne (hver enkelt markering angiver et individ) grupperer
er et udtryk for, hvor beslaegtede de er. Stjerne: DK8 = individet GW051m fundet i National-
park Thy i 2012 (Sunde & Olsen 2018), cirkel 1: ulve fra Tyskland, cirkel 2: ulve fra det nord-
gstlige Polen, cirkel 3: fgrstegenerations-hybrider (F1) af hanulve x hunhund, og cirkel 4:
hunde. ID104 (afvigende veerdi, italiensk hund) kan veere en tilbagekrydsning mellem en ul-
vehybrid og hund. Diamant: en tysk F1-hybrid af hunulve x hanhund (fra 2003 i Neustadt i
det gstlige Sachsen, se spgrgsmal d for yderligere information). Referenceprofiler omfattede
ulve fra Tyskland (n = 9) og hovedsageligt det nordgstlige Polen (nogle stammer fra det vest-
lige Polen) (n = 13), domesticerede hunde (n = 13, italiensk oprindelse) og kendte F1-hybri-
der mellem hanulve og hunhund fra fangenskab (n = 3, italiensk oprindelse) og den tyske ul-
vehybrid fra 2003 (gengivet efter Andersen m.fl. (2015)).

Spergsmal d

I hoor stort omfang forekommer der ulvehybrider i den Centraleuropeeiske ulvebestand?

Svar

Der kendes til fem tilfeelde af ungekuld som fglge af krydsning mellem hund
og ulv (F1-hybridkuld) inden for den Centraleuropeeiske lavlandsbestands ud-
bredelsesomrdde med to fund i Tyskland og tre i Polen. I alle fem tilfeelde har
det drejet sig om en enlig hunulv, som har parret sig med en hanhund, hvorefter
hunulven har opfostret kuldet pa egen hdnd. De fem tilfeelde er som felger:

11



12

2003 i Sachsen i Tyskland: (Nowak m.fl. 2018, Reinhardt & Kluth 2007): Seks un-
ger, hvoraf fire blev indfanget den felgende vinter. De sidste to forsvandt i
februar 2004.

2014 i Vestpommeren i Polen (Robert Mystajek, personlig mail-korrespondance): Alle
unger blev fanget og aflivet.

2017 i Thiiringen i Tyskland (Nowak m.fl. 2018). Seks unger, hvoraf de fire blev
observeret den folgende vinter. Af disse blev tre indfanget. Det sidste afkom
er stadigt i felge med sin mor.

2018 i Kujavien-Pommern i Polen (Robert Mystajek, personlig mail-korrespondance):
Nogle, men ikke alle unger er blevet fanget og aflivet.

2018 i todzsk i Polen (Robert Mystajek, personlig mail-korrespondance): Alle unger
er blevet fanget og aflivet.

I de to tyske tilfeelde, der fandt sted i henholdsvis 2003 i Neustadt i det gstlige
Sachsen og 2017 pa det militeer ovelsesterraen Ohrdruf i det sydlige Thiirin-
gen, blev mistanken om at der var tale om ulvehybrider i begge tilfeelde rejst
hurtigt, da de pageeldende hvalpe udviste karakteristika, der ikke var forene-
lige med det normale udeende hos ulve tilhgrende den Centraleuropeiske
lavlandsbestand. Sammenlignet med andre bestande i verdenen, er variatio-
nen i ulvenes udseende i den Centraleuropeeiske lavlandsbestand forholdsvis
begraenset hvad angér pelsens grundfarver og generelle menstring samt
kroppens proportioner, hvorfor afvigelser forventeligt vil springe i gjnene.
Det gjorde sig geeldende i de to tyske tilfeelde, hvor mistanken efterfglgende
kunne bekreaeftes ud fra genetiske analyser.

Med udgangspunkt i de standarder der er for ulveovervdgningen i den Cen-
traleuropiske lavlandsbestand med krav til billedokumentation og genetisk
overvagning, sa er det forventeligt, at eventuelle ulvehybrider vil blive opda-
get forholdsvis hurtigt.

DCE er ikke vidende om at der i den Centraleuropeeiske ulvedatabase skulle
veere rapporteret om Fl-hybrider ud over de ovenneevnte tilfeelde.

Sammenfattende svar: Der kendes til fem tilfeelde af hybrid-kuld mellem ulv
og hund (alle med ulv som mor) fra den Centraleuropeeiske lavlandsbestand.
De allerfleste forste-generations-hybrider (F1-hybrider) er blevet indfanget
for de blev selvsteendige, og der kendes endnu ikke til F1-hybrider, som er
konstateret som selvsteendige, endsige reproducerende fra den Centraleuro-
peiske lavlandsbestands udbredelsesomrade. Med den nuveerende bestands-
overvagningsindsats i Danmark og Tyskland, ma det betragtes som sandsyn-
ligt, at fremtidige ulvehybrider vil blive opdaget forholdsvis hurtigt, og hvis
ikke for, sd hvis de métte danne par.
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