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Sammanfattning

2024 genomfordes bjorninventering i Vasterbottens lan under perioden 21/8 till 31/10.

Totalt samlades och skickades 2331 spillningsprover in under inventeringsperioden. | 86 %
(2009 st.) av de insamlade proverna hittades DNA fran bjorn, och 62 % (1 436 st.) inneholl
tillracklig mangd DNA av bra kvalitet for att gora en individbestamning. 453 kdnsbestamda
unika individer identifierades, varav 219 honor och 234 hanar. Av dessa skots 30 (12 honor,
18 hanar) under licensjakten 2024.

Analysresultaten ar registrerade i Rovbase.
Vi har gjort tva olika berdkningar av populationsstorleken efter jakt. En dar bjérnar som
beddmts tillhdra angransande lan (hadanefter kallade gransbjérnar) ar medraknade, och en

dar de inte ar medraknade.

Populationen efter jakt och utan gransbjornar berdknas besta av 429 - 488 (458) bjornar,
varav 213 - 252 (228) honor och 218 — 250 (230) hanar med ett 95 % konfidensintervall (Kl).

Populationen efter jakt och med gransbjornar berdknas besta av 478 — 551 (513) bjornar,
varav 238 — 285 (256) honor och 242 — 281 (257) hanar med ett 95 % konfidensintervall (KI).

Ett stort tack till alla som bidragit genom att skicka in prover!
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1. Inledning

Sverige och Norge samarbetar kring 6vervakning av de stora rovdjuren och fjallrdv och malet
ar att inventering och rapportering av resultaten ska ske pa samma satt i de bada landerna.
Genom detta samarbete blir resultaten mer jamfoérbara och det blir lattare att uppskatta
storleken pa de gemensamma rovdjurspopulationerna. | Sverige ar det Naturvardsverket
som har det 6vergripande ansvaret for rovdjursinventeringarna och i Norge ar det
Miljodirektoratet. Prover och resultat registreras i den gemensamma svensk-norska
databasen Rovbase (www.rovbase.se). | Sverige ar det lansstyrelserna som har ansvaret for
att inventeringarna genomfors regionalt.

Naturhistoriska Riksmuseet har sedan 2018 den nationella koordinatorsrollen for
inventeringen av bjorn pa uppdrag av Naturvardsverket.

Vid bjorninventeringen samlas bjérnspillning in som hittats under perioden 21 augusti — 31
oktober. DNA extraheras och anvands for att identifiera bjornar, bjérnindivider samt kon.
Dessa data anvands sedan for att berdkna populationens storlek i omradet. Vart femte ar
gors en uppskattning av bjérnpopulationen for hela utbredningsomradet. Det krdvs manga
(6nskvart tre per individ) bjornspillningsprover for att géra en populationsuppskattning med
bra precision. Inventeringen ar darfor valdigt beroende av att manga deltar — inte minst
jagare utan dven andra som ror sig i skog och mark i inventeringsomradet. Aven samebyarna
har en viktig roll i inventeringen, for att fa in bjornspillning fran fjallomradena.

| faktabladet BJORN: évervakningen i Skandinavien (Naturvardsverket & Rovdata 2014)
beskrivs inventeringen som gors enligt ett rullande schema med arlig insamling i olika lan.
Med cirka fem ars intervall ska ldnen inventeras. Overvakningen bestar i huvudsak av tre
delar: spillningsinsamling for inventering, bjornobsen och data fran déda bjérnar.

Svenska Jagareforbundet bidrar genom medlemmarnas insamling av bjérnspillning och
genom den sa kallade ”"Bjornobsen”, som ar observationer av bjorn som jagarna gor under
de forsta sju dagarna av algjakten varje ar. Data som rapporteras in ar typ av bjorn (vuxen,
unge), jaktlag, datum, antal jagare och antal jaktimmar per dag. Observationerna
rapporteras in till https://www.viltdata.se och Svenska Jagareforbundet bearbetar och
analyserar materialet. Manuell granskning av sifforna gors pa nationell niva men da ser man
enbart orimligheter och felstansningar. Ner till Iansniva anser man att bjérnférdelning samt
bjorntathet ar kvalitetssakrat enligt Kindberg m.fl. 2009. Man bor dock inte titta pa enskilda
eller endast nagra fa ar, utan se pa trend Over langre tid (Kindberg m.fl. 2009).

Information om inventeringarna publiceras I6pande pa www.nrm.se/brunbjornsinventering.

Inventeringsresultaten anvands som underlag till Naturvardsverkets och lansstyrelsernas
uppfoéljning av nationella och regionala mal for bjérnstammens storlek, utbredning och
utveckling.

| den har rapporten redovisas resultaten fran spillningsinsamlingen, DNA-analyserna och
berdkningarna av hur manga bjornar det fanns i Vasterbottens lan 2024.
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2. Metodik

Insamlingen

Insamlingen gors genom frivilliga insatser, framst av jagare, och startar den 21 augusti och
avslutas 31 oktober. Under den perioden ar bjérnarna ganska stationdra och ater mycket bar
vilket gor att det finns mycket spillning att hitta. Dessutom ar det manga manniskor som kan
samla spillning ute i skog och mark (jakt, barplockning m.m.) . Inventeringsmetodiken har
publicerats av Kindberg m.fl. 2009 och beskrivs i faktabladet BJIORN: évervakningen i
Skandinavien (Naturvardsverket & Rovdata 2014). Instruktioner om hur sjalva provtagningen
av en bjornspillning gar till finns pa www.nrm.se/brunbjornsinventering.
Det finns tre saker som efterstravas vid spillningsinsamlingen:

e Att det kommer in prover fran hela inventeringsomradet

e Att prover kommer in under hela inventeringsperioden fran hela

inventeringsomradet
e Att det finns i genomsnitt minst tre fungerande prover fran varje bjérnindivid

Att man i genomsnitt vill ha minst tre fungerande prover fran varje bjornindivid grundar sig i
att andelen DNA-prover som gatt att individbestamma vid tidigare inventeringar har legat pa
60 — 80 %, och da bor man fa in tre till fyra ganger fler prover @n antalet bjérnar man tror
finns i inventeringsomradet (Solberg m.fl. 2006).

Lansstyrelsen satte ett mal for hur manga prover man ville/trodde man skulle fa in. For 2024
sattes samma mal som vid senaste inventeringen (2019), 2000 prover.

Ca 12 000 provtagningskit monterades av Naturhistoriska Riksmuseet och skickades ut till
Lansstyrelsen och Svenska Jagareforbundet Vasterbotten som fordelade dem vidare till
samebyar, skogsbolag, jaktvardskretsar, algskotselomraden och andra. Provtagningskit
kunde dven hamtas pa ett stort antal strategiskt utvalda stallen i lanen.

Det var framst Lansstyrelsen och en representant fran Svenska Jagareforbundets
lansférening som spred information om bjorninventeringen till allmdanheten genom sina
webbplatser, sociala media, TV och radio. Information spreds aven till jaktvardskretsar,
algskotselomraden och samebyar. Informationen som spreds var allt fran att inventering
skulle ske, vilken tidsperiod, var man kunde fa tag pa provtagningskit och till vem man kunde
kontakta vid fragor. Naturhistoriska riksmuseet hade ocksa webbsidor med information om
inventeringen med lankar till Lansstyrelsen och Rovbase.

Proverna skickades direkt till Naturhistoriska riksmuseet dar de registrerades publikt i
databasen Rovbase (www.rovbase.se). De flesta prover registrerades inom nagra dagar efter
ankomst sa insamlingen latt kunde foljas. Pa Naturhistoriska riksmuseets karta https://cgi-
nrm.github.io/Bjorn2024/karta.html kunde man aven félja hur proverna gick genom labbet —
fran ankomst till fardig analys.

Naturhistoriska riksmuseets sméaskriftsserie 6
ISSN: 0585-3249


http://www.nrm.se/brunbjornsinventering
https://cgi-nrm.github.io/Bjorn2024/karta.html
https://cgi-nrm.github.io/Bjorn2024/karta.html

DNA-analyser

Proverna analyserades pa Naturhistoriska riksmuseet, CGI (Centrum for genetisk
identifiering). Da proverna skickades direkt till museet kunde analyserna startas I6pande.
PCR och genotypning genomférdes |I6pande efter DNA-extraktion enligt (Andreassen et al
2012). Proverna analyserades genom sekvensering (GT-seq) med en panel bestaende av
enkelnukleotidpolymorfismer (SNP): 85 autosomala SNP:er och sju konsspecifika SNP (fyra Y-
kromosomer och tre X-kromosomer) for individ- och kdnsbestamning (Norman & Spong
2015, Norman et al. 2013). Autosomala markarer finns pa de 22 kromosomparen som inte ar
relaterade till kon, medan markorerna for kon finns pa konskromosomerna X och Y. For att
minimera sannolikheten for fel vid genotypning (beroende pa lag kvalitet/mangd dna)
kravdes ett sekvensdjup >10 for varje SNP att anvandas i analysen. DNA-profiler bestaende
av minst 75 autosomala SNP:er, godkand kdnsbestamning och minst sju mikrosatelliter,
tilldelades ett nytt individ-ID. DNA-profiler med minst 66 SNP:er tilldelades ett individ-ID om
de matchade en redan kand individ. DNA-profiler med farre an 66 fungerande SNP men fler
an 25 fungerande SNP, tilldelades inte ett individuellt ID, utan kategoriserades som DNA-
prover fran brunbjoérn. Prover med farre an 24 SNP:er kategoriserades som prover utan ett
resultat, dvs. DNA fran en okand art.

Ett prov fran alla nya individer analyserades dven med 12 autosomala mikrosatelliter (G1A,
G1D, G108, G10L, Mu05, Mu09, Mu10, Mul5, Mu23, Mu50, Mu51 och Mu59; Paetkau et al.
1995, Paetkau & Strobeck 1994, Taberlet et al. 1997) och tre kénsspecifika markérer (Bidon
et al. 2013) for jamforelse med tidigare identifierade individer. Mikrosatelliter ar korta DNA-
sekvenser som bestar av upprepade enheter (1 - 7 baspar som upprepas) och antalet
upprepade enheter kan variera mellan individer, vilket i sin tur resulterar i langdvariation pa
mikrosatelliterna. Genom att analysera med ett tillrackligt antal olika mikrosatelliter kan
man fa en unik DNA-profil for varje individ. De 12 autosomala mikrosatelliterna ar identiska
med dem som har anvants under tidigare ar féor DNA-baserad 6vervakning av brunbjérnar i
Norge och Sverige.

Kvalitetssikring av metoder och analysresultat

Nar proverna packades upp kontrollerades att streckkoden pa réret stamde 6verens med
streckkoden pa foljesedeln. Datum kontrollerades sa provet var insamlat inom
inventeringsperioden. Darefter kontrollerades att plats och/eller koordinater fanns ifyllda.
Dessa kontrollerades i sin tur sd man sag att platsen fanns inom inventeringsomradet.
Dérefter skickades provet ivag till labbet.

Nar resultaten av de genetiska analyserna var klara kontrollerades om bjornar med mer én
ett prov hade onormalt stora geografiska avstand mellan proverna, baserat pa forskning och
tidigare spillningsinsamlingar (Dahle & Swenson 2003; Dahle m.fl.; 2006; Schneider 2015).
For hanar innebér det att vi kontrollerar avstand langre &an tio mil inom samma ar och 25 mil
mellan ar. For honor ar motsvarande siffror fem respektive tio mil.
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Populationsberikningar

Berdkningen av populationsstorleken gors med fangst-aterfangstmetoden. Skandinaviska
Bjornprojektet har genomfort berakningarna efter samtliga bjorninventeringar sedan
metoden borjade anvdndas 2001 (Tallmon, m fl., 2004; Kindberg, m fl. 2011) fram till och
med 2018.

Fangst-aterfangstmetoden bygger pa att man under inventeringen identifierar spillning fran
bjornindivider. Utifran hur manga individer man identifierar (fangar) olika manga ganger
(aterfangster) berdknas sannolikheten for att en enskild individ hittas. Pa det sattet far man
dven en uppskattning av sannolikheten att en bjorn inte hittas. Totala antalet bjornar i
omradet uppskattas da dels genom de kdnda individerna (fangade/identifierade fran
spillningar), dels de okdnda individerna (ej fangade, beraknade fran modellen).

Naturhistoriska riksmuseet har gjort berdakningen av bjornstammens i Vasterbottens lan.
Analysen ar utford i R (ett programsprak som anvands for statistiska berdkningar, R Core
Team (2023)) som anropar programvaran MARK (White och Burnham, 1999) genom tillagget
RMark. Berdakningen baseras pa antalet identifierade individer under spillningsinsamlingen
och genomférdes med samma modeller som anvants for tidigare berdkningar. Pa
https://github.com/mskoldSU/Bjorn2024 (hadanefter hanvisad som Skéld (2025)) finns
koden som anvants vid berdkning av populationsuppskattningen att tillga. For utforlig
rapport om populationsuppskattningen, se sidan 16.

3. Resultat

Insamlingen

Naturhistoriska riksmuseet tog emot totalt 2366 spillningsprover under inventeringen 2024
(Figur 2). Dessa var inskickade av ca 860 olika personer. 37 personer hade skickat in 10
prover eller fler. Som mest skickades 47 prover in av samma person.

| de fall en foljesedel inte hade datum angivet kontaktades insandaren. Alla foljesedlar utom
en som var tom, hade antingen namngiven plats och/eller koordinater angivna. | 27 fall
stamde inte platsangivelse med uppgiven koordinat. Platsangivelse var for det mesta det
som var korrekt. | 14 fall var angiven koordinat mitt pa en byggnad. Antingen togs nya
koordinater ut med hjalp av platsangivelse, eller sa kontaktades insandaren.

De koordinatsystem som insdndaren uppmanades anvanda ar de som gar att skriva in i
Rovbase direkt (RT90 och SWEREF 99 TM), och ca 65 % av insamlarna hade gjort detta.
Resterande hade till stérsta andelen anvant sig av WGS84 i nagon form.

Ett prov kom in for sent for att hinna analyseras och 22 prover kom fran andra lan an
Vasterbotten. Dessa ingar inte i populationsberdkningen. Fem prover skickades in utan eller
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med en ej ifylld foljesedel och vi hade da ingen mdjlighet att kontakta nagon insdandare for
information. En person hérde av sig da hen inte kunde hitta sitt prov pa rovbase.se och vi
kunde da avgora vilket provet var. Ingen horde av sig om det andra prov som da inte
analyserades. Ett kuvert innehdll endast foljesedel. 14 prover var insamlade utanfor
inventeringsperioden.

Antal insamlade prover/datum
100
90
80
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60
50

40
30
20
10 | |

0 | | | |‘ |||‘|‘|I||||‘||‘|‘||I||I||”| |I.||||II||

21-aug  28-aug  O4-sep  1l-sep  18-sep  25-sep  02-okt  09-okt  16-okt  23-okt  30-okt

m2019 m2024

Figur 1. Antal spillningar insamlade per angivet datum 2019 och 2024.

Som vid tidigare inventeringar ses en ojamn fordelning av prover insamlade per dag (Figur

1). Vi ser garna en jamn geografisk insamling 6ver hela tidsperioden, enligt den information
vi gar ut med innan inventeringen. Det viktigaste ar dock att hela omradet inventeras, annars
riskerar vi att fa ett resultat som inte ar representativt for hela omradet. Som férvantat finns
det toppar och den forsta ses vid starten av inventeringen som ocksa ar bjérnjaktens forsta
dag. Aven vid &lgjaktsstart samt helger ses en 6kning av insamlade prover, en naturlig féljd
av att fler personer ar ute i skog och mark da. Monstret ser ut ungefar som vid inventeringen
2019.
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DNA-analyserna

2331 prover analyserades (Figur 2), och bjérn-DNA konstaterades i 2009 (86 %) av dessa.
Individbestamning lyckades for 1436 (62 %) prover. | 14 % av proverna kunde inget bjorn-
DNA upptackas och anledningar till det kan vara att DNA i spillningen var for nedbrutet for

att ge resultat i analysen, det var for liten mangd DNA eller att spillningen inte var fran bjorn.
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Figur 2. Prover insamlade i Viisterbottens Iéin. Grén triangel ér prov som artbestédmts till bjérn, lila cirkel ér prov
som individbestdmts, svart stjdirna ér prov som inte fungerat. Kdlla: Rovbase.

Totalt identifierades 453 enskilda individer, av dessa var 219 honor och 234 hanar. 30 av
dessa, 12 honor och 18 hanar, skéts under licensjakten 2024.

Antal prover som individbestamdes per identifierad bjorn var i genomsnitt 3,4 (3,8 for hanar,
2,9 for honor). Aterfangstfrekvensen var hdgre dn inventeringen 2019 da den var 2,3.

Resultaten finns sammanstallda i tabell 1, och den geografiska spridningen (medelpunkter)
av kénsbestamda prover ses i figur 3.
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Tabell 1. Sammanstdllning av prover/resultat.

Antal prover

2331

Ungefarligt antal insamlare

860

Antal prover med bjornDNA (%)

2009 (86 %)

Antal individbestamda prover (%) 1436 (62 %)
Antal honor 207 (219 fore jakt)
Antal hanar 216 (234 fore jakt)
Antal redan kdnda individer* 80
Hogsta antalet aterfynd av en individ 25
Aterfangstfrekvens, prov per individ 3,4
Antal som détt under licensjakt 2024 30
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Figur 3. Geografisk spridning av kénsbestdmda prover. Individer med flera prover har sin punkt vid

medelpunkten. BlG/ljusblg stidrna hanbjérnar i Visterbotten/grdnsbjérnar, rosa/ljusrosa stjdrna honbjérnar i

Visterbotten/grdnsbjérnar.
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Det hogsta antalet aterfynd var fran en hane (ID-nr BI414834) som det skickades in 25 prover
fran. Soker man pa ID-numret pa www.rovbase.se sa far man upp en karta 6ver var och nar

proverna ar insamlade.

Bjornar kiinda fran tidigare inventeringar

Information om alla bjérnar som identifierats under inventerings- och forskningsarbete i
Sverige och Norge finns samlat i en databas. Den har upprattats av CGI vid Naturhistoriska
riksmuseet i Sverige och NIBIO i Norge. Samtliga genetiska profiler som inte matchats mot
tidigare kanda individer har dven matchats av NINA i Norge. 80 (19 %) bjornar ar kanda
sedan tidigare inventeringar i bade Sverige och Norge. Atta bjornar har hittats de tre senaste

inventeringarna (Figur 4).

Umea

FAO, NOAA/USGS, © Operfstreetiap

Figur 4: Fyndplatser fér de 8 individer som hittats vid alla de senaste tre inventeringarna, 5 honor (réd) och 3
hanar (bla). Strecken féljer fyndplatser fér spillningarna.

Naturhistoriska riksmuseets sméaskriftsserie 12
ISSN: 0585-3249


http://www.rovbase.se/

Doda bjornar i Visterbottens lin

| Rovbase finns 60 doda bjornar fran Vasterbottens lan registrerade 2024. Alla utom en bjorn
(pakord) skots under licens- eller skyddsjakt. Alla har provtagits och 54 har individbestamts.
Resterande sex kommer att analyseras igen for att eventuellt kunna fa ut tillrdackligt med
data for att gora individbestamning. 18 av de 54 individbestamda bjornarna ar kdnda sedan
tidigare.

Bjornstammens beriknade storlek i Visterbottens lin

Berakningen baseras pa de 2331 spillningsproverna fran 21 augusti — 31 oktober 2024 som
inneholl tillracklig mangd samt tillrackligt bra kvalité av DNA for individbestamning. Totalt
hittades 453 konsbestamda olika individer.

Vi har gjort tva olika berdkningar av populationsstorleken efter jakt. En dar gransbjornar ar
medréknade, och en dar de inte 4r medraknade.

Populationen efter jakt och utan gransbjornar berdknas besta av 429 - 488 (458) bjornar,
varav 213 - 252 (228) honor och 218 — 250 (230) hanar med ett 95 % konfidensintervall (KI).

Populationen efter jakt och med gransbjornar berdaknas besta av 478 —551 (513) bjornar,
varav 238 — 285 (256) honor och 242 — 281 (257) hanar med ett 95 % konfidensintervall (KI).
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4. Diskussion

Insamlingen

Det ar av stor vikt att prover samlas in 6ver hela det omrade som ska inventeras. Tyvarr kan
vi inte veta om ett omrade som prover saknas fran ar inventerat men att nagon spillning inte
hittats, eller om omradet inte ar inventerat. Vi ser att det finns omraden som det samlats fa
prover fran, och det har ar ndgot som Lansstyrelsen tittar pa och ar medvetna om.

Lansstyrelsen i Vasterbotten hade som mal att fa in 2000 prover. Det malet naddes och
overskreds, 2331 prover skickades in. Det har ar rekord for Vasterbotten och en stor 6kning
fran den senaste inventeringen da drygt 1200 prover skickades in.

Provmottagning

Prover anlande tidig formiddag och uppackning och kvalitetssakring av uppgifter (datum,
lan/kommun, plats och koordinater) borjade direkt. D4 nagot mindre &n halften av proverna
inte hade koordinater i ratt format eller inga koordinater alls sa tog det lite langre tid att
registrera an om det varit ratt format fran borjan. Proverna gick sedan vidare till analys, och
uppgifterna registrerades i Rovbase. De flesta registrerades inom nagra dagar fran ankomst,
s& man kunde félja insamlingen via den publika delen av Rovbase. Aven kartan dar man
kunde folja proverna i olika steg i DNA-analysprocessen uppdaterades regelbundet.

DNA-analyserna

Andelen av det totala antalet prover dar spar av bjorn-DNA hittades var 86 % och 62 % av
proverna kunde individbestammas, vilket ar ett valdigt bra resultat eftersom inte alla prover
med bjorn-DNA gar att individbestamma. Kriterierna for SNP-analysen kraver att minst 75
markorer ska fungera for att skapa en ny individ och minst 66 markorer for att
individbestamma en redan kand individ. Fér mikrosatellit-markoérer kravs att 6—8 s.k.
autosomala markoérer fungerar for individbestamning, for att se att det ar en bjérn behéver
1-5 markorer ge resultat. Att bjorn-DNA inte hittas i ett prov behover inte betyda att det
inte ar spillning fran bjorn. Det kan mycket val bero pa att det &r for lite DNA, eller av for
dalig kvalitet. Har spillningen legat lange och/eller varmt (géller bade ute i naturen och efter
insamling) sa ar risken storre att DNA har brutits ned och inte kan extraheras. Hastigheten
med vilken DNA bryts ned beror bland annat pa bjérnens fodoval och temperatur som
spillningen exponeras for. Spillning med mycket blabar och lingon har oftare DNA som &r
intakt och gar ofta att individbestdamma genetiskt. Laga temperaturer (kallt vader) tenderar
ocksa att bevara DNA intakt under langre tid, medan vdarme och kraftigt solsken snabbare
bryter ned DNA.

Man kan forsoka gora en artbestamning pa de prover som inte gett bjorn-DNA, men det
ingar inte i uppdraget. Vi kan alltsa inte sdga hur stor andel av proverna som kommer fran
annan art. Det basta ar forstas att plocka farsk spillning och skicka in direkt, alternativt att
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spara i frys tills dess man kan skicka in. Man kan ocksa tanka pa vilken dag man postar provet
och undvika slutet pa veckan, ofta tar det tva dagar for provet att na museet. Det dr ocksa
viktigt att kontrollera nar den gula brevlada man postar provet i toms.

Doda bjornar kinda fran tidigare inventeringar

Av totalt 423 unika individer var 80 (19 %) kdnda sedan tidigare. Att inte fler kdnda bjérnar
hittades kan bero p3 att inventering endast gors vart femte &r. Aven den ékade tilldelningen
for licensjakterna sedan inventeringen 2019 spelar troligen en roll. Mellan inventeringarna
2014 och 2019 och 2020 och 2024 registrerades 159 respektive 382 doda bjornar i Rovbase.
Ett okdant antal bjornar identifierade under tidigare inventeringar har dessutom doétt utan att
de hittats och som da aldrig aterfinns i analyserna. Det tillkommer ocksa ett antal bjornar
som fotts under aren och da aldrig hittats i en tidigare inventering. Tyvarr kan vi inte se alder
pa de bjornar som hittas vid en inventering och kan darfér inte sdga hur manga av dessa som
vi haft mojligheten att hitta tidigare.

Bjornstammens beriknade storlek i Viisterbottens lidn

| jamforelse med 2019 ars inventering kan man konstatera att det inte finns nagon statistisk
sakerstalld férandring i populationens storlek. Till stor del beror detta pa den stora
osdkerheten i skattningen.
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5. Populationsberikning

Fore eller efter jakt

Vid tidigare inventeringar har en uppskattning av populationens storlek fore jakt gjorts,
genom att individer fallda under inventeringsarets licensjakt har antagits forekomma i
inventeringen pa samma villkor som &vriga. Aven om spillning fran en filld individ kan
patraffas langt efter den féllts, bor sannolikheten for detta vara lagre an for de som lever
under hela inventeringsperioden. Detta paverkar traffsakerheten hos modellbaserade
populationsberdkningar, sarskilt pa senare tid da jaktkvoter varit relativt stora.

| aktuellt uppdrag skall populationen efter genomford jakt i stallet berdknas. Har kan man
bestamma populationens storlek fore jakt enligt etablerad metodik och darefter subtrahera
det kanda antalet skjutna individer. Alternativt bestammer man populationens storlek
direkt, genom att exkludera spillningsprover fran fallda individer i analysen. Pa grund av
ovanstdende svarighet att bedéma sannolikheten att en falld individ aterfinns inom ramen
for spillningsinventeringen beddémer vi att mer tillforlitliga resultat fas genom det senare
alternativet. En begransning i den valda metoden ar att den, utéver spillningsprover, kraver
genetisk identifiering av vavnadsprover fran jakt. Aven om dessa utférs regelmassigt lyckas
inte alltid den genetiska analysen. Under 2024 misslyckades den genetiska identifieringen av
sex bjornar fallda i Vasterbottens lan och det var darfor inte méjligt att avgora ifall dessa
patraffats i spillningsinventeringen. Vi aterkommer till detta problem i samband med
populationsberakningen.

Med eller utan grinsbjornar

Da en individs spillningsprover patraffas i granstrakten mellan tva lan behovs en regel for att
avgora till vilken population den tillhor. Vid tidigare regionala inventeringar har samtliga
individer som patraffats ansetts tillhora det inventerade lanet, vilket kan leda till en
Overskattning av populationens storlek i lanet. | samband med den nationella
populationsberakningen (Skold och Asbrink, 2023) togs darfor en ny regel fram, déar
lanstillhérighet beddms genom en uppskattning av mittkoordinaten for en individs
hemomrade. Regeln beskrivs ndrmare i Skéld (2023) och bygger pa liknande principer som i
Efford (2011) och Bischof m.fl. (2020), dar hemomraden antas vara cirkulara med storlek
som endast beror pa individens kon. For att bestamma konsspecifik storlek pa hemomrade
anvands en robust skattning baserad pa medianen av individ-specifika skattningar. Detta ger
mindre hemomraden an likelihood-baserade skattningar tillampade i t.ex. Bischof m.fl.
(2020), vilket leder till att farre individer flyttas till angransande lan. Vidare antas antal
spillningsprover per individ folja en negativ binomialférdelning. Enligt denna regel fordelar
sig patraffade individer enligt tabell 2.
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Tabell 2: Lansférdelning av individers uppskattade hemomradens mittkoordinat.

Lan Hanar Honor

Jamtlands 6 8
Norrbottens 3 0
Vasterbottens 199 191
Vasternorrlands 8 8

For jamforbarhets skull presenterar vi populationsberakningar bade enligt den aldre regeln
och den som togs fram i samband med den nationella berakningen, dar endast individer vars
hemomrades mittkoordinat ligger i Vasterbottens lan tas med i analysen.

Givet ett urval av patraffade individer har ambitionen i populationsberdkningen varit att
efterlikna den metodik som foresprakats av skandinaviska bjornprojektet (Kindberg m.fl.
2011). Metodiken bygger pa fangst-aterfangstmodeller for slutna populationer
implementerade i programvaran MARK (White och Burnham, 1999). Istdllet for att anvanda
MARKs grafiska granssnitt for att anpassa modellerna anropar vi MARK fran R (R Core Team,
2023) genom tillaggspaketet RMark (Laake, 2013). Fordelen med detta ar att hela
modelleringsprocessen kan redovisas i form av korbar programkod. Programkod och en mer
detaljerad beskrivning av modelleringsprocessen finns tillganglig i Skold (2025).

Om modellforutsattningar

De tillampade modellerna ar anpassade for en strikt kontrollerad insamlingsprocess.
Resultatets tillforlitlighet beror darfor pa hur mycket den frivilligbaserade insamlingen av
spillningsprover skiljer sig fran en geografiskt jamnt férdelad anstrangning. Brister i jamnhet
kan har till viss del kompenseras genom en stor anstrangning, da den statistiska
uppskattningen far mindre betydelse ju fler unika individer som patraffas.

Modellanpassning och resultat

Som vid tidigare inventeringar visade sig modelltypen M, passa bast med avseende pa
Akaikes informationskriterium (AlCc), ett ofta anvant matt for modelljamforelse. Denna
tillater en viss variation i fangstsannolikhet mellan individer genom att dela in dessa i en
"1att-" och en ”svarfangad” klass. | Tabell 3 och 4 redovisas populationsberdkningar med och
utan gransbjornar for de senaste inventeringarna. Att skillnaden i populationsberédkning blir
betydligt storre &n antalet borttagna gransbjornar beror pa att varje inkluderad individ
raknas upp med en faktor beroende pa fangstsannolikhet. Gransbjérnar har dven en tendens
att patraffas mer séllan an ovriga, vilket i sin tur paverkar den 6vergripande
fangssannolikheten.
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Tabell 3: Populationsskattningar med 95% konfidensintervall efter jakt och utan
grénsbjérnar. Populationerna 2014 och 2019 ar omraknade med samma metodik som 2024

for jamforbarhets skull

Inventeringsar Honor Hanar Population

2014 171 (150, 207) 150 (131, 182) 321 (277, 372)
2019 256 (218, 329) 215 (183, 278) 471 (386, 575)
2024 228 (213, 252) 230 (218, 250) 458 (429, 488)

Tabell 4: Populationsskattningar med 95% konfidensintervall efter jakt och med
grénsbjérnar. Populationerna 2014 och 2019 ar omraknade med samma metodik som 2024

for jamforbarhets skull

Inventeringsar Honor Hanar Population

2014 183 (160, 222) 156 (136, 190) 339 (291, 394)
2019 274 (229, 361) 233 (195, 308) 507 (406, 633)
2024 256 (238, 285) 257 (242, 281) 513 (478, 551)

Populationsberakning utan gransbjornar
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Figur 5: Populationsberakning med konfidensintervall baserad pa de senaste inventeringsresultaten.
Populationerna 2014 och 2019 dr omraknade med samma metodik som 2024 for jamférbarhets skull.

Effekt av ej identifierade jaktbjornar

Da sex individer fallda i licensjakten 2024 inte kunnat identifieras genetiskt, finns det risk att
de lamnat spillningsprover som inte tagits bort, vilket kan leda till en 6verskattning av
populationens storlek efter jakt. FOor att uppskatta storleken pa denna éverskattning
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konstaterar vi forst att bland de genetiskt identifierade fallda bjornarna férekom 46% aven i
spillningsinventeringen. Vidare bidrog varje patraffad individ med 458/390= 1,17 individer
till populationsuppskattningen (antalet patraffade individer delat med
populationsskattningen, hir utan grinsbjornar). Overskattningens storlek kan darfor
uppskattas med 6 X 1,17 X 46% = 3,2 individer.

Populationstiithet

En tathetskarta for populationen kan uppskattas genom att forst bestamma den geografiska
tatheten for fangade individer och sedan skala upp denna med kvoten mellan
populationsskattningen och antalet fangade individer. | Figur 6 har vi skattat
populationstatheten genom att bestimma medelpunkten for varje individs spillningsprover,
sedan bestamt dessas tathet med en karnskattning (density.ppp i R-paketet spatstat,
Baddeley et.al. (2015)), och slutligen skalat upp med kvoten mellan populationsberdkningen
och antalet fangade individer. Notera att vi harmed utgar ifran att fangstsannolikheten i
sammanhanget har en obetydlig geografisk variation.

Uppskattad populationstathet (individer/kvadratmil) uppdelad pa kon
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Figur 6. Uppskattad populationstathet (individer/kvadratmil) for hon- och hanbjérnar i Vasterbottens lan. Réda
prickar markerar uppskattad mittkoordinat for hemomraden for de bjornar som bedoms tillhéra Vasterbotten
och inte fallts vid licensjakten 2024.
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