’t Sveriges lantbruksuniversitet

Fakulteten for veterindrmedicin och husdjursvetenskap
SLU

Forvildade husdjur — mdjligheter och hot

Stina Noréus

Examensarbete / SLU, Institutionen for husdjursgenetik, Examensarbete, 15 hp
376 — Kandidatarbete (Litteraturstudie)

Uppsala 2012 Agronomprogrammet—Husdjur




’t Sveriges lantbruksuniversitet
Fakulteten for veterinarmedicin och husdjursvetenskap

SLU Institutionen for husdjursgenetik

Forvildade husdjur — mdojligheter och hot

Feral animals- possibilities and threats

Stina Noréus

Handledare:

Lotta Rydhmer, SLU, Institutionen for husdjursgenetik
Examinator:

Anna Johansson, SLU, Institutionen fér husdjursgenetik

Omfattning: 15 hp

Kurstitel: Kandidatarbete i husdjursvetenskap
Kurskod: EX0553

Program: Agronomprogrammet—Husdjur
Niva: Grund, G2E

Utgivningsort: Uppsala

Utgivningsar: 2012

Serienamn, delnr: Examensarbete / SLU, Institutionen for husdjursgenetik, 376
On-line publicering: http://epsilon.slu.se

Nyckelord: forvildad, husdjur, skadedjur, genetisk resurs, beteende, anpassning, bevarande
Key words: feral, animal, pests, genetic resource, behavior, adaption, preservation



Sammanfattning

Forvildade husdjurspopulationer finns dver stora delar av varlden och anses ofta vara ett pro-
blem. De anses ofta vara skadedjur eftersom de kan vara ett hot mot andra arter, forstor od-
lingar och ar en risk for sjukdomsspridning. Avel har gjort att den genetiska variationen hos
husdjur har minskat. Forvildade husdjur paverkas av naturlig selektion vilket ger dem majlig-
het att anpassa sig till miljon. Denna anpassning gor att de bade kan bli ett skadedjur men
aven ses som en tillgang. Syftet med uppsatsen var att studera de positiva aspekterna av for-
vildade husdjur, och hur studier av dessa kan vara till nytta inom husdjursforskning. Férutom
att de vid miljoférandringar kan bli en genetisk resurs har man hittat unika alleler hos halvt
forvildade notboskapspopulationer. Beteendestudier kan ge viktig kunskap om vara husdjurs
beteende som inte dess vilda forfader kan. Populationsgenetiska metoder kan ge kunskap om
genetisk struktur, populationsstruktur och spridningsmonster som kan anvéndas for att lagga
upp kontrollstrategier dels for bevarande av vilda populationer och forvaltande av forvildade
husdjurspopulationer. Husdjur bér ses som en potentiellt viktig genetisk resurs i framtiden
samtidigt som hansyn maste tas till den omgivande miljon.

Abstract

Feral animal populations are distributed over many parts of the world and are often seen as a
problem. Since they are a threat against other species, destroy farmlands and can spread dis-
eases, they are often referred to as pests. Artificial selection has contributed to loss of genetic
diversity in our domesticated animals. Feral animal populations are affected by natural selec-
tion, which allows them to adapt to the environment. Their ability to adapt is a reason to see
them as pests but can also be seen as an asset. The purpose of this paper was to study the posi-
tive aspects of feral animal populations and how they can be used in animal science. Rapid
environmental changes in the future can make them an important genetic resource. Unique
alleles have e.g. been found in semi-feral cattle populations. Behavioral studies can provide
important knowledge about domestic animals that their wild ancestors cannot. Population
genetic studies can provide insight in genetic structure, population structure and distribution
patterns that can be used to setup control strategies both for conservation of wild populations
and management of feral animal populations. Feral animal populations should be seen as a
potentially important genetic resource but it is also important to take the surrounding envi-
ronment in to account.

Introduktion

Definitionen for forvildad i denna uppsats star for djur som tidigare varit domesticerade men
som nu lever i det vilda oberoende av manniskan (Sherf, 2005) och vars reproduktion sker
utan mansklig selektion. Det engelska ordet for forvildad &r feral vilket inte alltid har samma
innebord som denna uppsats definition av forvildad. Det blandas ibland ihop med introduce-
rad eller exotisk art. En forvildad art kan vara introducerad men en introducerad art behéver
inte vara forvildad (Sherf, 2005). Introducerade arter utgdr ett hot mot biologisk mangfald och
i Australien anses manga vara skadedjur (Edwards et al, 2004). Ordet feral anvéands aven i
tveksamma fall som av Vega-Pla et al (2006) i en studie om den vilda h&strasen retuertas ur-
sprung. Inga skriftliga anteckningar om dess ursprung finns, men Vega-Pla et al (2006) me-
nar att de mojligen kan vara en direkt attling till vildnasten. Ordet feral anvénds &ven om po-
pulationer med hybrider till exempel om vissa populationer av forvildade grisar i USA som ar
en blandning av forvildade grisar och vildsvin (Singer, 1981). Forvildade husdjurspopulatio-
ner finns Over stora delar av varlden, se tabell 1. Husdjurspopulationer som har blivit forvil-
dade skapar ofta stora problem och anses oftast vara ett skadedjur (Sherf, 2005). De anses
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vara skadedjur eftersom de &r ett hot mot den biologiska mangfalden, detta bland annat genom
att paverka andra djurarter och véxter negativt (Sherf, 2005). Forvildade katter ar vanligt fo-
rekommande pa varldens 6ar dar de som naturliga rovdjur ater fagel-, daggdjurs- och reptilar-
ter (Kirkpatrick & Rauzon, 1986). Dessa djur kan &ven innebdra en risk for smittspridning,
dels genom kontakt med domesticerade husdjur och &ven med manniskor (Haag-Wackernagel
& Moch, 2004; Doran & Laffan, 2005). | Australien har forvildade grisar forstort stora delar
av skordar och betesmarker vilket bidrar till stora ekonomiska forluster (Pimentel et al, 2000).
Allt detta innebar att man ofta utarbetar kontrollstrategier for att bli av med de sa kallade ska-
dedjuren (Hansen et al, 2007). Dock kan forvildade husdjurspopulationer ocksa ha positiva
egenskaper som kan utnyttjas och kan bli anvandbara i framtiden. Det finns dven mycket att
lara genom att studera dem (Sherf, 2005). Syftet med uppsatsen ar att studera de positiva
aspekterna av forvildade husdjur, och hur studier av dessa kan vara till nytta inom husdjurs
forsning och framfor allt inom husdjursgenetiken.

Tabell 1. Exempel pa forvildade husdjurspopulationer i varlden och exempel pa lander dar de finns

Forvildad Husdjurspopulation Lander Referens
Gris (sus Scofa) Australien Australian Government, 2012
USA Wyckoff et al, 2009
Far (Ovis aries) Australien Australian Government, 2012
. Walter & Levin, 2007
Mexico

Childs et al, 2011
Storbritannien

Hast (Equus callus) Kanada Plante et al, 2007
Honungsbi (Apis mellifera) Australien Chapman et al, 2008

USA Baum et al, 2011
Get (Capra Hircus) Australien Australian Government, 2012
Asna (Equus asinus) Australien Australian Government, 2012
Katt (Felis catus) Australien Australian Government, 2012

New Zealand Veitch, 2001

Hund (Canis familaris) Italien Randi & Lucchini, 2002
Mink (Mustela vison) Polen Brzezinski & Marzec, 2003
Storbritannien Bodey et al, 2010

Karp (Cyprinus carpio) Japan Matsuzaki et al, 2009

Anpassning

Naturlig selektion och mutationer kan férandra allelfrekvensen och gora férvildade husdjur
battre anpassade till den omgivande miljon, samt ge dem unika egenskaper som formagan att
anpassa sig till den omgivande miljon (Sherf, 2005). Exempel pa hur anpassning skett ger van
Vuren & Bakker (2009) i en studie dar kroppsmassa och ullproduktion jamférdes hos forvil-
dade far fran Santa Cruz Island i USA, med domesticerade far dels fran fastlandet och dels
fran on. Resultatet fran studien visade att de forvildade faren hade mindre kroppsmassa. For-
dndringen hade skett snabbt, pa mindre 4n 25 generationer. Aven ullproduktionen hade under-

2



sokts. Resultatet visade att manga av de forvildade faren forlorade en del av sin ull pa en eller
flera kroppsdelar. Bada kdnen tappade ull men tackorna tappade mer pa huvud och mage vil-
ket indikerar att ulltappet &ar viktigt for termoreglering och fertilitet (van Vuren & Bakker,
2009). Sadana forandringar skulle kunna bero pa genetiska forandringar eller pa miljoeffekter
som minskat naringsvarde i fodret (Sherf, 2005). Ullen tappades pa olika delar av kroppen
och inte 6ver hela vilket indikerar att ullférlusterna har genetiskt ursprung. Vid mindre nér-
ingsrik kost borde djuren tappa ullen mer jamnt dver kroppen och inte bara pa platser associe-
rade med termoregulatoriska eller halsoférdelar (van Vuren & Bakker, 2009). Studien fast-
stallde inte sékert att forandringarna skett pa grund av generna och inte miljén, men hur ullen
tappades plus att bade kroppsmassa och ullproduktion ar kant for att ha hog arvbarhet hos far
indikerar att det var en genetisk forandring (van Vuren & Bakker, 2009). De forvildade farens
baspopulation bestod av ca 1200 djur. Detta ar en relativt stor baspopulation vilket indikerar
att naturlig selektion lag bakom forandringarna och inte genetisk drift. Kombinationen av na-
turlig selektion i den nya miljon och att den av ménniskan styrda selektionen upphérde kan
vara orsaken till den snabba genetiska forandringen (van Vuren & Bakker, 2009).

Matsuzaki et al (2009) undersékte morfologiska skillnader mellan en forvildad karplinje med
tva domesticerade linjer. De hittade stora skillnader som framst tros bero pa genetiska skillna-
der, eftersom &ggen utvecklades under liknande forhallanden. Fiskarna i den forvildade linjen
hade mer stromlinjeformad, slankare kropp an de domesticerade linjerna vilket stimmer Gver-
ens med utseendet hos vild karp. Skillnaderna berodde formodligen pa naturlig selektion i den
naturliga miljon (Matsuzaki et al, 2009).

Problem associerade med forvildade husdjur

Hybridisering och introgression

Ett problem associerat med forvildade husdjur ar att de kan para sig fritt och darmed &ven
parar sig med vilda artfrander, vilket leder till hybridisering, som betyder korsning av indivi-
der fran genetiskt distinkta populationer (Sherf, 2005). Hybridisering har i sin tur pa olika satt
lett till utrotning av manga arter bade genom ersattning av en population med en annan och
genetisk blandning, dér de tva distinkta populationerna forloras och istallet bildar en ny (Al-
lendorf et al, 2001). Det kan dven leda till introgression vilket betyder ett genetiskt flode mel-
lan populationer vars individer parar sig (Allendorf et al, 2001). Till exempel kan hybridise-
ring vara ett hot mot rovdjur som vargar om de lever nara forvildade hundar. Man har
haft problem med detta i hos den hotade etiopiska vargen, dar genetiska studier visar pa hy-
bridisering med férvildade hundar (Gottelli et al, 1994). | en studie av Randi & Lucchini
(2001) hittades inga bevis for introgression av hundgener hos vargar i Italien. Annorlunda
morfologiska egenskaper, till exempel som svart farg som forekommer hos hundar, observe-
rades hos ett fatal djur som kan ha varit hybrider.

Hot mot vilda arter

Forvildade husdjur utgor ett hot mot andra arter (Sherf, 2005). Pa manga oOar skapar forvilda-
de katter problem eftersom de utgor ett hot mot andra arter da de ar karnivorer. P Nya Zee-
land &r forvildade Kkatter ett av de storsta hoten mot inhemsk fauna och de tros ha utrotat vissa
lokala fagelarter. De dr ocksa ar ett hot mot reptiler och ryggradslosa djur (Veitch, 2001).

Forstorelse

Forvildade djurpopulationer kan riva upp, forstora och skada kénsliga ekosystem (van Vuren
& Coblentz, 1987). Forvildade far i Santa Cruz i USA ater garna inhemska véxter och det har
resulterat i minskad artrikedom. Forandring av véxtsamhallet paverkar dven fagelpopulationer
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och har lett till minskning av antal och méangfald (van Vuren & Coblentz, 1987). Aven forvil-
dade grisar &r kanda for att pa grund av sitt bokande forstéra mycket mark och odlingar vilket
leder till stora ekonomiska forluster. Det &r inte bara ett hot mot artrikedom utan &ven mot
jordbruket och kan leda till stora ekonomiska forluster (Pimentel et al, 2000).

Sjukdomsspridning

Risk for sjukdomsspridning bade till domesticerade och vilda populationer ar ytterligare ett
problem med férvildade husdjur (Sherf, 2005). 1 USA finns forvildade okontrollerbara gris-
populationer med stor spridning i landet som anses vara en fara for smittspridning av flera
olika sjukdomar och aven hindra utrotning av sadana sjukdomar (Wyckoff et al, 2009). Det
finns en radsla att forvildade djurpopulationer ska sprida allvarliga sjukdomar, som mul- och
klovsjuka, som kan fa svara ekonomiska konsekvenser (Berinstein et al, 2000; Doran & Laf-
fan, 2005). En studie gjord i USA visar att forvildade grispopulationer &r mottagliga for mul-
och klovsjuka bade fran forvildade och domesticerade populationer. De forvildade svinen
hade en langre inkubationsperiod och hdgre tolerans &n de domesticerade, men drabbades
likvél av sjukdomen och forde den vidare till andra individer i lika hdg grad som vanliga gri-
sar vilket utgor ett hot mot grisproduktionen (Mohamed et al, 2011). Aven i Australien har
man problem med forvildade svin-, get-, buffalo-, n6t-, far- och hjortpopulationer som skulle
kunna sprida sjukdomar som mul- och klévsjuka. (Doran & Laffan, 2005)

Fordelar med forvildade djurpopulationer

Genetisk resurs

Forvildade djurpopulationer kan vara en viktig genetisk resurs inom husdjursproduktionen.
Den genetiska variationen hos husdjur har minskat genom avel och korsning mellan lokala
och globala raser (Tapio, 2003). Fordelen med férvildade husdjur &r att de kan ha vardefulla
egenskaper och det kan finnas genetiska varianter som inte langre finns kvar hos raser inom
den kommersiella djurproduktionen (Sherf, 2005). Exempel pa egenskaper som kan utnyttjas i
kommersiell produktion &r sjukdomsresistens och férmaga att tala varme (Sherf, 2005). De
flesta domesticerade raser som anvénds for kommersiell produktion selekteras efter specifika
egenskaper och denna selektion bidrar till minskad genetisk mangfald. Da reproduktionen &r
styrd av manniskan ar det vissa individer i rasen som anvands ofta vilket bidrar till att indivi-
derna inom rasen blir genetiskt lika. Detta innebér att den effektiva populationsstorleken sjun-
ker. I en del utvecklingslander lever vissa inhemska raser i halvt férvildade populationer vil-
ket innebér att de istéllet for artificiell selektion utsatts for naturlig selektion. Dessa raser har
utsatts for och anpassat sig till olika miljéer och har déarfor hégre fenotypisk och genetisk va-
riation (Giovambattista et al, 2001). Giovambattista et al (2001) studerade genetisk mangfald
hos Argentinean Creole Cattles (ACC) och hur den skiljde sig fran de mer selekterade kom-
mersiella holstein-raserna. ACC ar en ras vars forfader kom till Amerika pa 1500-talet och
sedan spred sig 6ver sydamerikanska kontinenten och darmed anpassade sig efter olika miljo-
er och klimat. Nar de kommersiella europeiska raserna och zebu raserna kom pa 1900-talet
minskade antalet ACC boskap. De har alltid levt i halvt forvildat tillstand med valdigt lite
artificiell selektion och nastan ingen paverkan fran manniskor, vilket gett mojlighet for natur-
lig selektion. Detta har lett till stérre fenotypisk och genetisk variation, hog livslangd och fer-
tilitet, och motstandskraft mot manga subtropiska sjukdomar (Guglielmone et al, 1991, citerat
av Giovambattista et al, 2001). Genetiska markorer anvandes av Giovambattista et al (2001)
for att undersoka genetisk struktur i ACC populationerna, mer specifikt for tre gener relatera-
de till mjélkproduktion och ett major histocompatability complex (BoLA-DRBB3) som é&r
relaterat till immunforsvaret. Resultatet visade pa en relativt stor genetisk mangfald inom



ACC populationerna. Analysen visade att denna inhemska ras kan vara en bra reservoar for
kommersiella raser da de kan ha unika alleler och genkombinationer som inte finns i de
mycket selekterade europeiska raserna. Giovambattista et al (2001) hittade BoLA-DRBB3
varianter som hittats i andra inhemska raser, men aldrig i europeiska raser, vilket &r ett exem-
pel pa en unik variant som kan ha férsvunnit genom artificiell selektion.

Balasingham et al (1999) gjorde en studie dar ursprunget for en population forvildade
mohairgetter undersoktes. Undersokningen gjordes for att ta reda pa om de harstammade en-
dast fran den mindre populara och mindre produktiva australiensiska angorageten eller om det
fanns spar fran mer intressanta raser. Mohairgeten visade sig vara narmare slakt med raserna
texan- och southern african angora. Potentiellt kunde den vara ett 6verlevande exempel pa en
da nastan utdod linje av angoraras med bra ullegenskaper, vilket skulle gora den till en vérde-
full genetisk resurs. Samhorigheten mellan den forvildade populationen och foregangarna till
de mest produktiva angoralinjerna tyder pa att de kan innehalla viktigt genetiskt material som
kan ha forlorats pa grund av selektion. Dock kunde studien inte faststalla att de alleler som
studerades &r kopplade till ullproduktion eller andra karaktéristiska egenskaper for angoraget-
ter (Balasingham et al, 1999).

Hur vet man att en forvildad population har genetiska egenskaper varda att be-
vara?

Det finns bade direkta och indirekta indikatorer pa om en foérvildad population innehaller vik-
tiga genetiska egenskaper som kan vara varda att bevara. Morfologiska egenskaper som har-
farg, harlangd och horn kan indikera vilket ursprung en population har eller hur en population
anpassat sig (Sherf, 2005). Aven kvantitativa egenskaper som kroppsstorlek, sexuell dimor-
fism, kullstorlek och hur lang parningssasong det ar kan tyda pa skillnader i ursprung och
selektionstryck (Sherf, 2005). Vid domesticering sker morfologiska férandringar, bland annat
en minskning av hjarnans volym i forhallande till kroppsstorleken. Dessa forandringar har
setts hos néstan alla domesticerade arter (Clutton-Block, 1999). Minskningen av hjérnans vo-
lym beror inte bara pa individens anpassning till fangenskap, da denna egenskap nedarvs till
dess avkommor (O'Regan & Kitchener, 2005). Kruska & Rhors (1974) har i en studie jamfort
skillnader i hjarnans storlek hos en population grisar pa Galapagoséarna som varit forvildade i
70-140 ar med en population domesticerade grisar. Hjarnan hos de forvildade grisarna hade
samma volym som hos de europeiska domesticerade grisarna. De hittade dock skillnader i
hjarnans sammansattning dar bulbus olifactorius, en del av luktsinnet, var 28 % mindre hos de
domesticerade grisarna. Eftersom luktsinnet &r viktigt for grisar vid fodosok, orientering,
igenkdannande av andra individer och vid sokande efter en sexuell partner kan den naturliga
selektionen ha lett till storre bulbus olifactorius (Kruska & Réhrs, 1974).

Genetiska markorer kan anvéndas for att hitta ovanliga och unika alleler och utforska forvil-
dade husdjurspopulationers ursprung (Sherf, 2005). Genom att jamfora mikrosatelliter mellan
raser kan man fa fram information om genetiska likheter och olikheter mellan raser (Vega-Pla
et al, 2006). Retuertas ar vilt levande hastar, med osakert ursprung, eventuellt kommer de fran
arabiskt fullblod och andra, spanska raser. Studien visade att populationen har varit reproduk-
tivt isolerad under mycket lang tid (Vega-Pla et al, 2006). Som tidigare namnts kan den har-
stamma fran vildhasten, alltsa inte vara forvildad alls. Skillnader som kan vara véarda att beva-
ra mellan forvildade raser och domesticerade kan ocksa bero pa speciella mutationer, dar al-
lelfrekvensen har 6kat som ett resultat av selektion eller genetisk drift (Sherf, 2005). Retuer-
tas-rasen har en tidigare okand allel av carboxilesterasegenen. Detta kan vara ett resultat av en
ovanlig polymorfism som genom reproduktiv isolering inte forsvunnit ur rasen eller beror pa
en mutation. (Vega-Pla et al 2006).



Enligt Sherf (2005) ar hur lange populationen varit forvildad en indikation pa om den ar vard
att bevara. Hur lange den varit forvildad visar hur troligt det ar att nya anpassningar har hunnit
ske. Det &ar dven intressant hur vélisolerad populationen har varit, om populationen har varit
valdigt isolerad ar det mer sannolikt att de flesta karaktarsdrag har nedarvts fran ursprungspo-
pulationen. Aven antalet ursprungsdjur i populationen och populationsstorleken sedan de bli-
vit forvildade kan paverka till vilken grad populationen signifikant skiljer sig fran andra for-
vildade och bevarade populationer. Med en liten population fran bérjan kan genetisk drift
lattare leda till fixering av ovanliga karaktarsdrag. Aven den omgivande miljon ar viktig, om
en forvildad population lever i en svarare miljo med torka, véldigt hdga eller laga temperatu-
rer eller i ett omrade med sjukdomar eller parasiter, kan det forvantas att populationen har
storre motstandskraft och ar mer robust an domesticerade raser som har utsatts for hogre se-
lektionstryck (Sherf, 2005).

Beteende

Beteendestudier av vilda och forvildade djur kan vara till nytta for att forstd domesticerade
djurs beteenden. Kunskap ger forstaelse och minskar risk for feltolkning av djurs beteende
och kan bidra till att utveckla produktionssystem dar man kan utnyttja djurens beteende
(Shackleton & Shank, 1984).

Vid domesticering férandras dven beteenden hos djur, vilket innebar att beteendet hos forvil-
dade husdjur kan skilja sig fran det hos dess vilda forfader. Dominans och hierarki &r ord som
ofta anvéands nar det talas om hundar och aggressivitet. Eftersom hunden harstammar fran
vargen antas det ofta att hundar anvénder samma sétt for att etablera sociala kontakter som
vargen (Bradshaw et al, 2009). Det framhévs &ven ofta att hundar vill leva i en viss hierarkisk
ordning bade i relation till manniskan och andra hundar, vilket baseras pa att studier gjorda pa
vargen som lever i stabila och vélstrukturerade flockar med ndra kontakt mellan djuren (van
Kerkhove, 2004). Studier gjorda pa forvildade hundar bade i stads- och icke-stadsmiljo visar
daremot att de forvildade hundarna oftast inte lever i socialt strukturerade flockar utan i for-
anderliga och ostrukturerade flockar om tva till tre individer som inom en kort period loses
upp (Bradshaw et al, 2009). | studier gjorda pa vargar i det vilda har man observerat att de
lever i flock med ett alfa par som parar sig, atfoljda av dess avkommor. | dessa flockar har
man observerat valdigt lite aggression inom flocken och alfa paret har kunnat behalla sin posi-
tion utan aggressivitet (Mech, 1999). Nar forvildade hundar far chans att reproducera sig utan
mansklig inverkan verkar de inte ga tillbaka till en vargliknande social struktur med endast ett
reproducerande par, utan tikar parar sig med flera hanar och bara da och da bildas stabila par
(Bradshaw et al, 2009).

Beteendemassigt skiljde sig en linje forvildad karp fran tva undersokta domesticerade linjer
genom att de var mer forsiktiga, hade en hogre konsumtionshastighet for frisimmande byten
och attackerade sina byten snabbare vilket formodligen berodde pa anpassning till miljon
(Matsuzaki et al, 2009 ). Domesticerade djur far till viss del sin mat fran manniskor och beho-
ver inte sjalva soka foda eller se kvalitetsskillnader (Mignon-Grasteau et al, 2005). Matsuzaki
et al (2009) visade dven att den forvildade linjen spenderade mer tid vid botten &n de domesti-
cerade, vilket ar en sakrare plats fran rovdjur. Den forvildade linjen hade ganska nyligen
skiljts fran den domesticerade linjen.

Bevarande och férvaltande av vilda arter
Det gar att utnyttja kunskaper inom populationsgenetik for att utarbeta effektiva kontrollstra-
tegier for invasiva forvildade husdjurspopulationer som hotar den biologiska mangfalden i ett



omrade (Hansen et al, 2007). Dessa metoder har tidigare anvants for bevarande av ovanliga
och utrotningshotade vilda djur genom att med hjalp av molekylargenetiska metoder som
mikrosatellitstudier utvardera populationens historia (Spong et al, 2000). Genom anvandande
av populationsgenetiska metoder for att studera genetisk struktur kan man fa vardefull infor-
mation om hur man ska ldgga upp kontrollstrategier och bestdmma i hur stor skala och var
man bor lagga sin energi (Hansen, et al, 2007). Man kan &aven fa viktig information om var det
sker blandning mellan olika populationer, nadgot som kan vara vardefullt nar det galler att
hindra forvildade husdjur som &r en smittorisk (Edwards et al, 2004). En studie har gjorts pa
Hawaii av Hansen et al, (2007) dar forvildade katter standigt hotar utrotningshotade fagelarter
(Smith et al, 2002). Hansen et al (2007) tog DNA fran de forvildade kattpopulationerna och
anvande mikrosatellitanalys for att bedoma och utvérdera genetisk mangfald och populations-
struktur, effektiv populationsstorlek, genflode och migrationshastighet. Katterna pa Hawaii
visade att spridning mellan de forvildade populationerna skedde. De harstammar fran europe-
iska katter och visade lika stor genetisk mangfald som domesticerade europeiska katter. Stu-
dien visade inte pa nagon storre genetisk skillnad mellan populationerna pd Hawaii. Tva
grupper visade sig ha hogt genfléde mellan sig med ca 11 katter som immigrerar per genera-
tion. Eftersom det sker stor migration innebéar detta svarigheter att kontrollera och det ar stor
risk for rekolonisering. Detta visar att det pa Hawaii kan vara till fordel for utrotningshotade
vilda djur att minska andelen spridda forvildade katter (Hansen et al, 2007).

En studie av forvildade grisar i Australien anvandes 14 polymorfa mikrosatellitmarkorer som
testades pa atta populationer for att bestamma populationsstruktur och spridningsmaonster.
Studien visade att populationerna inte var stdngda och kunde identifiera var spridning mellan
de olika grupperna skedde. Detta ar ett viktigt verktyg ndr man beddmer riskerna med forvil-
dade husdjur som kan sprida sjukdomar. (Edwards et al, 2004). Ytterligare en studie med for-
vildade grisar gjord av Hampton et al (2004) visar att molekyléra tekniker kan vara ett bra
redskap for bevarandeprogram for vilda djur eftersom det ger véardefull kunskap om gruppdy-
namik och kan ge information om smittspridning. | undersékningen studerades sex forvildade
grispopulationer. Hampton et al (2004) kunde konstatera att tre av populationerna som det
fanns kontrollprogram kring hade genomgatt en sa kallad flaskhals (mycket liten population
under en eller ett par generationer), vilket indikerar att dessa kontrollprogram fungerade
(Hampton et al, 2004). Det var hdg genetisk differentiering mellan grupperna och lite migra-
tion mellan grupperna vilket kan vara till hjalp vid planering av kontrollprogram da de kan
behandlas som atskilda grupper. Detta ger dven information om att potentiell smittspridning
mellan populationer kan ga langsamt (Hampton et al, 2004).

Diskussion

Forvildade djur har bra egenskaper som kan komma vara anvéndbara i framtiden. Ménniskan
avlar pa djur med vissa specifika egenskaper, detta leder till att farre antal individer i popula-
tionen far chans att foroka sig vilket i sin tur leder till mindre genetisk mangfald. Samtidigt
sker det forandringar i den narliggande miljon som kan fa konsekvenser for husdjursproduk-
tionen i framtiden om de sker for hastigt. Egenskaper som nu inte ar prioriterade inom hus-
djursaveln kan fa en viktigare roll i framtiden. Forvildade husdjur lever fritt och paverkas inte
av avelsarbete, de paverkas istéllet av naturlig selektion och kan darmed anpassa sig efter mil-
jon och darmed utveckla egenskaper som kan bli anvéndbara i framtiden. Jag har dock inte
funnit ndgon studie dar man har testat att anvanda en forvildad population (eller alleler fran en
sadan population) inom husdjursproduktion sa det &r svart att avgora hur mycket hjélp de fak-
tiskt &r. Det & mycket som &r hypotetiskt vid argumentation for att bevara forvildade hus-
djurspopulationer: om det sker framtida miljéférandringar eller om andra egenskaper soks i
framtiden. Jag har inte heller funnit manga studier dar det hittats unika alleler som kan vara
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anvandbara i framtiden. Giovambattista et al (2001) hittade ett histocompatability komplex
(BoLA-DRBB3) relaterat till immunfdrsvaret som inte hittades i de europeiska raserna. Vega-
Pla et al (2006) hittade en tidigare okand allel for proteinet carboxilesterase i hastpopulationen
retuertas. Retuertas visade sig dock vara en tankbar attling till vildhasten, sa den kan inte rak-
nas till fynden hos forvildade husdjur. Det dr anda ett exempel som visar pa vad man kan hitta
vid undersokning av troliga forvildade husdjur. Att sa fa unika alleler har hittats kan bero pa
att manga studier inte fokuserar pa att hitta unika alleler hos forvildade populationer utan
istallet pa att mata genetisk mangfald inom populationerna och utvérdera deras ursprung. Des-
sa undersokningar visar att det finns potential hos forvildade populationer men att det krdvs
fler studier for att hitta fler alleler hos andra forvildade populationer. Samtidigt ar det viktigt
att tanka pa allas intressen och att bevara en forvildad population som forstor marker, bidrar
till ekonomiska forluster, hotar den biologiska mangfalden i narmiljon och riskerar att bidra
till smittspridning &r inte en sjélvklarhet.

Tva indikationer pa att en forvildad population kan ha unika alleler &r tiden den varit forvildad
och hur isolerad populationen varit. Exempel pa detta har jag hittat i studien av Giovambattis-
ta et al (2001) pa ACC populationerna och studien av Vega-Pla et al (2006) pa retuertas. Bade
ACC och retuertas har under en langre tid levt i det vilda och hunnit anpassa sig samt till viss
del levt i reproduktiv isolering. Detta visar att man bor utvérdera hur stor chans det ar att po-
pulationen kan vara anvéndbar som genetisk resurs och tid och isolering kan vara hjalpmedel i
denna bedomning. Anpassning till miljon kan aven ske under kortare perioder vilket bade
studien pa far av van Vuren & Bakker (2009) och studien pa karp av Matsuzaki et al (2009)
visar. Viss anpassning till den narliggande miljon hade skett hos faren efter 25 generationer.
Karpen hade nyligen varit domesticerad och hade anpassat sitt beteende och morfologiskt.
Den naturliga selektionen har gjort att de bést anpassade har haft mojlighet att reproducera
sig. Detta ar positivt for det innebdr att det kan bildas genetiska reserver som kan komma att
anvandas vid hastiga miljéférandringar. Samtidigt ar det den snabba anpassningen som gor de
forvildade husdjuren till ett hot da de kan tar 6ver narmiljon och kan bidra till minskad biolo-
gisk mangfald. Beteendestudien av Matsuzaki et al (2009) som gjordes pa karp visar att den
under kort period genom naturligt urval anpassat sitt beteende. Detta &ar viktig information for
husdjursforskning eftersom det ger kunskap om hur domesticerade husdjur kan tankas agera
och potentiellt stéra den omgivande miljon om de rymmer eller pa annat sétt slapps ut i natu-
ren och dar far chans att leva forvildade. Detta ar intressant for bland annat fiskindustrin da
fiskar &r svara att hitta om de rymmer. Med beteendestudier kan skaderisken bedomas vilket
kan leda till att farre domesticerade djur slapps ut och béattre forutsattningar att planera atgar-
der om detta skulle handa. Beteendestudier av forvildade husdjur kan ocksa ge kunskap om
domesticerade djur.

Mycket kunskap om hunden baseras pa studier gjorda pa vargen och dominans inom varg-
flockar. Detta ger en missvisande bild eftersom dven om vargen &r hundens forfader kan
mycket ha h&nt under domesticeringsprocessen som har fordndrat hundens beteende jamfort
med vargens. Har ger studier gjorda pa forvildade hundpopulationer kunskap om hundars be-
teende och hur det skiljer sig fran vargens. Darfor tycker jag att kunskapen om forvildade
djurs beteende kan anvéndas for forbattrad djurvélfard fér domesticerade djur. Ytterligare en
studie som visar att forvildade populationerna kan var mer lika domesticerade &n dess vilda
ursprung &r studien gjord av Kruska & Rhors (1974) pa hjarnvolymen hos forvildade och do-
mesticerade grisar. Forvildade husdjur skapar inte alltid lika stora problem som man tror. Det-
ta visar studien av Randi & Lucchini (2002), som visar att ingen introgression har skett mel-
lan forvildade hundar och vargar i Italien. Samtidigt visar Gottelli et al, (1994) att introgres-
sion skett mellan forvildade hundar och den etiopiska vargen. Darfor ar det viktigt att bedéma
varje population individuellt. Jag tycker det ar viktigt att undersoka populationerna fran olika



perspektiv. Gar man in med forutfattade meningar om att alla forvildade djurpopulationer ar
skadedjur kan detta leda till utrotning av vérdefulla resurser. Detta ar véldigt onédigt om an-
tagandet om forddelsen de stéller till med inte stimmer med verkligheten.

Amnet forvildade husdjur kan pa manga satt vara problematiskt da djuren staller till forodelse
pa manga hall. Men samtidigt finns det mycket att lara av forvildade husdjurspopulationer,
dels kan deras beteende studeras vilket kan bidra till 6kad kunskap om vara domesticerade
djur, beteendestudier kan ge kunskap som kan anvandas vid bevarande av de forvildade popu-
lationer eller hjélp att ta fram handlingsplaner for att utrota de populationer som skapar mest
problem. Det har hittats unika alleler hos forvildade populationer och populationer som liknar
de forvildade som kan vara anvéndbara i framtiden. Med mer forskning kan &nnu fler varde-
fulla alleler hittas. Sa forvildade husdjur har potential att vara en viktig genetisk reserv infor
framtiden och bor darfor inte bara betraktas som skadedjur. Samtidigt maste hansyn tas till
den omgivande miljon och ménniskor och djur som lever i den. Darfér behdvs handlingspla-
ner sa att de forvildade husdjuren inte tar dver.
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