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Bakgrunn 

Bestandsstørrelse og bestands-

struktur er sentrale størrelser i for-

valtning av dyrepopulasjoner. For 

marine arter er det ofte knyttet 

usikkerhet til disse parametrene. I 

henhold til prinsippet om bevaring 

av arts-mangfold ønsker man å 

unngå at delbestander blir overbe-

skattet, og det er derfor viktig å 

skaffe kunnskap om eventuell be-

standsstruktur. I denne sammen-

heng spiller genetiske data i øken-

de grad en viktig rolle. Populasjo-

ner som er geografisk, eller på an-

nen måte, adskilt over tid vil ut-

vikle seg til å bli genetisk forskjel-

lige, og dette kan detekteres ved at 

man tar prøver fra de ulike be-

standene. Mange statistiske meto-

der er blitt utviklet for å analysere 

slike data.  

 

Frekvensbaserte genetiske metoder, 

som beskrevet over, har imidlertid 

den klare begrensning at det tar 

lang tid for at de genetiske forskjel-

lene skal bli store nok til at de kan 

detekteres. I senere år har en ny 

alternativ bruk av genetiske data 

blitt utviklet, såkalte slektskaps-

baserte metoder. På samme måte 

som man i rettsmedisin bruker 

DNA-profiler til å bestemme slekt-

skap mellom mennesker, kan 

DNA-profiler brukes til bestemme 

slektskap mellom individer i dyre-

populasjoner. Workshopen om-

handlet metoder for å estimere type 

slektskap mellom individer og me-

toder for hvordan slektskapsinfor-

masjon kan benyttes i forvaltning 

av marine ressurser. 

Slektskapsbaserte ge-
netiske metoder 

DNA-registere basert på prøver 

samlet inn fra fangstdata bygges i 

dag opp i raskt tempo for mange 

arter. Eksempler som ble diskutert 

på workshopen var 

 

 Det norske DNA-registeret 

for vågehval 

 Islandske DNA-registre for 

vågehval, finnhval og ulike 

fiskearter 

 Tunfisk i sørlig stillehav 

 Laks langs USA’s vestkyst 

 Norsk oppdrettslaks med fo-

kus på sporing av rømt laks. 

 

De metodiske utfordringene knyttet 

til slike data kan deles i to: 

 

1. Statistiske metoder for å etab-

lere slektskap ut fra DNA-

profiler. 

2. Bruk av slektskapsinforma-

sjon til å få øket biolo-

gisk/demografisk kunnskap 

om en populasjon. 

 

Problemstillingen i 1) er at vanlige 

DNA-profiler inneholder begrenset 

informasjon om fjerne slektskap. 

F.eks. ble det norske DNA-regi-

steret for vågehval designet for in-

divididentifikasjon, og det ble der-

for kun brukt 10 markører. Dette er 

for lite dersom man skal identifise-

re f. eks. mor-barn par. Statistiske 

metoder må derfor brukes til å 

kvantifisere usikkerheten som opp-

står som følge av begrenset infor-

masjon i DNA-profilene. Et annet 

problem er at DNA-profilene ikke 

er feilfrie. En feil i en enkelt mar-

kør hos f.eks. mor kan føre til at 
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mor og barn blir (mendelsk) in-

kompatible, og dermed ekskluderes 

i en sammenlikning. Statiskske me-

toder kan også brukes til å håndtere 

slike problemer.  

 

Når det gjelder punkt 2) så ble 

følgende anvendelser diskutert 

 

 Estimering av bestandstørrel-

se for vågehval basert på det 

norske DNA-registeret for 

vågehval. Hovedideen er her 

at graden av slektskap i regis-

teret må reflektere bestands-

størrelsen (Skaug, 2001). 

 Estimering av bestandsstruk-

tur. Ideen er her at dersom 

man kan observere en geogra-

fisk eller temporær opphop-

ning av nære slektninger så ty-

der dette på en form for be-

standsstruktur. 

 Estimering av migrasjonsrater 

mellom ulike geografiske om-

råder.  

 Estimering av antallet foreld-

re som har gitt opphav til et 

gitt sett av juvenile individer. 

Dette er nyttig blant annet in-

nen kontroll av oppdrettenær-

ingen for laks (og andre arter) 

samt forvaltning av tunfiskbe-

standen i Stillehavet. 

Anbefalinger og resul-
tater av workshopen 

Det er klart at slektskapsbaserte 

metoder kommer til å bli viktige i 

fremtidig forvaltning av marine 

ressurser. Det er derfor viktig å 

starte oppbyggingen av databaser 

for beskattede arter. Innenfor IWC 

(den internasjonale hvalfangskomi-

sjonen) er det praksis at man tar 

DNA prøver av alle fangede indi-

vider. Norge var først ute her, men 

andre land har fulgt etter. For and-

re, mere tallrike, arter enn hval er 

det ikke praktisk mulig å ta DNA-

prøver av alle fangede individer. 

Her må man nøye seg med et ut-

valg, men ettersom DNA-tekno-

logien forbedres (blir billigere og 

raskere) vil terskelen for hvor 

mange prøver man kan tillate seg å 

ta heves, og man kan bevege seg 

«nedover i økosystemet». 

 

Workshopen bidro til å bygge opp et 

nettverk av forskere som arbeider 

med slektskapsbaserte metoder for 

anvendelse i forvaltning. Utvikling-

en har delvis foregått i parallell, og 

det var viktig med et møte der ulike 

aktører kunne møte hverandre. 

 

Som en forlengelse av work-

shopen, der Anderson og Ruegg 

oppholdt seg i Bergen, er det blitt 

arbeidet med estimering av varia-

sjon i mannlig reproduktiv suk-

sess. Dette er en viktig demogra-

fisk parameter, som også inngår i 

ulike matematiske modeller som 

brukes i forvaltning. Det er aktuelt 

å anvende metoden på ulike arter, 

men det norske vågehval DNA-

registeret er en naturlig første 

kandidat. Det arbeids mot at me-

toden skal publiseres i en interna-

sjonal toppjournal.  

Litteratur 

Palsbøll, P. J. 1999 Genetic tagging: 
contemporary molecular ecology. 
Biological Journal of the Linnean 
Society 68, 3–22. 

Anderson, E. C. & Garza, J. C. 2006 
The power of single-nucleotide 
polymorphisms for large-scale par-
entage inference. Genetics 172, 
2567–2582. 

Bravington M. V., Ward R. D. 2004 , 
Microsatellite DNA markers: evalu-
ating their potential for estimating 
the proportion of hatchery-reared 
offspring in a stock enhancement 
programme. MOLECULAR 
ECOLOGY 13, 1287–1297. 

Skaug, H.J. (2001), Allele-sharing 
methods for estimation of population 
size. Biometrics, 55, p. 750–756. 

 
 



<<
  /ASCII85EncodePages false
  /AllowTransparency false
  /AutoPositionEPSFiles true
  /AutoRotatePages /None
  /Binding /Left
  /CalGrayProfile (Dot Gain 20%)
  /CalRGBProfile (sRGB IEC61966-2.1)
  /CalCMYKProfile (U.S. Web Coated \050SWOP\051 v2)
  /sRGBProfile (sRGB IEC61966-2.1)
  /CannotEmbedFontPolicy /Error
  /CompatibilityLevel 1.4
  /CompressObjects /Tags
  /CompressPages true
  /ConvertImagesToIndexed true
  /PassThroughJPEGImages true
  /CreateJobTicket false
  /DefaultRenderingIntent /Default
  /DetectBlends true
  /DetectCurves 0.0000
  /ColorConversionStrategy /CMYK
  /DoThumbnails false
  /EmbedAllFonts false
  /EmbedOpenType false
  /ParseICCProfilesInComments true
  /EmbedJobOptions true
  /DSCReportingLevel 0
  /EmitDSCWarnings false
  /EndPage -1
  /ImageMemory 1048576
  /LockDistillerParams false
  /MaxSubsetPct 100
  /Optimize true
  /OPM 1
  /ParseDSCComments true
  /ParseDSCCommentsForDocInfo true
  /PreserveCopyPage true
  /PreserveDICMYKValues true
  /PreserveEPSInfo true
  /PreserveFlatness true
  /PreserveHalftoneInfo false
  /PreserveOPIComments true
  /PreserveOverprintSettings true
  /StartPage 1
  /SubsetFonts false
  /TransferFunctionInfo /Apply
  /UCRandBGInfo /Preserve
  /UsePrologue false
  /ColorSettingsFile ()
  /AlwaysEmbed [ true
  ]
  /NeverEmbed [ true
  ]
  /AntiAliasColorImages false
  /CropColorImages true
  /ColorImageMinResolution 300
  /ColorImageMinResolutionPolicy /OK
  /DownsampleColorImages true
  /ColorImageDownsampleType /Bicubic
  /ColorImageResolution 300
  /ColorImageDepth -1
  /ColorImageMinDownsampleDepth 1
  /ColorImageDownsampleThreshold 1.50000
  /EncodeColorImages true
  /ColorImageFilter /DCTEncode
  /AutoFilterColorImages true
  /ColorImageAutoFilterStrategy /JPEG
  /ColorACSImageDict <<
    /QFactor 0.15
    /HSamples [1 1 1 1] /VSamples [1 1 1 1]
  >>
  /ColorImageDict <<
    /QFactor 0.15
    /HSamples [1 1 1 1] /VSamples [1 1 1 1]
  >>
  /JPEG2000ColorACSImageDict <<
    /TileWidth 256
    /TileHeight 256
    /Quality 30
  >>
  /JPEG2000ColorImageDict <<
    /TileWidth 256
    /TileHeight 256
    /Quality 30
  >>
  /AntiAliasGrayImages false
  /CropGrayImages true
  /GrayImageMinResolution 300
  /GrayImageMinResolutionPolicy /OK
  /DownsampleGrayImages true
  /GrayImageDownsampleType /Bicubic
  /GrayImageResolution 300
  /GrayImageDepth -1
  /GrayImageMinDownsampleDepth 2
  /GrayImageDownsampleThreshold 1.50000
  /EncodeGrayImages true
  /GrayImageFilter /DCTEncode
  /AutoFilterGrayImages true
  /GrayImageAutoFilterStrategy /JPEG
  /GrayACSImageDict <<
    /QFactor 0.15
    /HSamples [1 1 1 1] /VSamples [1 1 1 1]
  >>
  /GrayImageDict <<
    /QFactor 0.15
    /HSamples [1 1 1 1] /VSamples [1 1 1 1]
  >>
  /JPEG2000GrayACSImageDict <<
    /TileWidth 256
    /TileHeight 256
    /Quality 30
  >>
  /JPEG2000GrayImageDict <<
    /TileWidth 256
    /TileHeight 256
    /Quality 30
  >>
  /AntiAliasMonoImages false
  /CropMonoImages true
  /MonoImageMinResolution 1200
  /MonoImageMinResolutionPolicy /OK
  /DownsampleMonoImages true
  /MonoImageDownsampleType /Bicubic
  /MonoImageResolution 1200
  /MonoImageDepth -1
  /MonoImageDownsampleThreshold 1.50000
  /EncodeMonoImages true
  /MonoImageFilter /CCITTFaxEncode
  /MonoImageDict <<
    /K -1
  >>
  /AllowPSXObjects false
  /CheckCompliance [
    /None
  ]
  /PDFX1aCheck false
  /PDFX3Check false
  /PDFXCompliantPDFOnly false
  /PDFXNoTrimBoxError true
  /PDFXTrimBoxToMediaBoxOffset [
    0.00000
    0.00000
    0.00000
    0.00000
  ]
  /PDFXSetBleedBoxToMediaBox true
  /PDFXBleedBoxToTrimBoxOffset [
    0.00000
    0.00000
    0.00000
    0.00000
  ]
  /PDFXOutputIntentProfile (None)
  /PDFXOutputConditionIdentifier ()
  /PDFXOutputCondition ()
  /PDFXRegistryName ()
  /PDFXTrapped /False

  /CreateJDFFile false
  /Description <<

    /BGR <>
    /CHS <FEFF4f7f75288fd94e9b8bbe5b9a521b5efa7684002000410064006f006200650020005000440046002065876863900275284e8e9ad88d2891cf76845370524d53705237300260a853ef4ee54f7f75280020004100630072006f0062006100740020548c002000410064006f00620065002000520065006100640065007200200035002e003000204ee553ca66f49ad87248672c676562535f00521b5efa768400200050004400460020658768633002>
    /CHT <FEFF4f7f752890194e9b8a2d7f6e5efa7acb7684002000410064006f006200650020005000440046002065874ef69069752865bc9ad854c18cea76845370524d5370523786557406300260a853ef4ee54f7f75280020004100630072006f0062006100740020548c002000410064006f00620065002000520065006100640065007200200035002e003000204ee553ca66f49ad87248672c4f86958b555f5df25efa7acb76840020005000440046002065874ef63002>
    /CZE <>
    /DEU <>
    /ESP <>
    /ETI <>
    /FRA <>
    /GRE <>

    /HRV (Za stvaranje Adobe PDF dokumenata najpogodnijih za visokokvalitetni ispis prije tiskanja koristite ove postavke.  Stvoreni PDF dokumenti mogu se otvoriti Acrobat i Adobe Reader 5.0 i kasnijim verzijama.)
    /HUN <>
    /ITA <>
    /JPN <FEFF9ad854c18cea306a30d730ea30d730ec30b951fa529b7528002000410064006f0062006500200050004400460020658766f8306e4f5c6210306b4f7f75283057307e305930023053306e8a2d5b9a30674f5c62103055308c305f0020005000440046002030d530a130a430eb306f3001004100630072006f0062006100740020304a30883073002000410064006f00620065002000520065006100640065007200200035002e003000204ee5964d3067958b304f30533068304c3067304d307e305930023053306e8a2d5b9a306b306f30d530a930f330c8306e57cb30818fbc307f304c5fc59808306730593002>
    /KOR <FEFFc7740020c124c815c7440020c0acc6a9d558c5ec0020ace0d488c9c80020c2dcd5d80020c778c1c4c5d00020ac00c7a50020c801d569d55c002000410064006f0062006500200050004400460020bb38c11cb97c0020c791c131d569b2c8b2e4002e0020c774b807ac8c0020c791c131b41c00200050004400460020bb38c11cb2940020004100630072006f0062006100740020bc0f002000410064006f00620065002000520065006100640065007200200035002e00300020c774c0c1c5d0c11c0020c5f40020c2180020c788c2b5b2c8b2e4002e>
    /LTH <>
    /LVI <>
    /NLD (Gebruik deze instellingen om Adobe PDF-documenten te maken die zijn geoptimaliseerd voor prepress-afdrukken van hoge kwaliteit. De gemaakte PDF-documenten kunnen worden geopend met Acrobat en Adobe Reader 5.0 en hoger.)
    /NOR <>
    /POL <>
    /PTB <>
    /RUM <>
    /RUS <>
    /SKY <>
    /SLV <>
    /SUO <>
    /SVE <>
    /TUR <>
    /UKR <>
    /DAN <>
    /ENU (Use these settings to create Adobe PDF documents best suited for high-quality prepress printing.  Created PDF documents can be opened with Acrobat and Adobe Reader 5.0 and later.)
  >>
  /Namespace [
    (Adobe)
    (Common)
    (1.0)
  ]
  /OtherNamespaces [
    <<
      /AsReaderSpreads false
      /CropImagesToFrames true
      /ErrorControl /WarnAndContinue
      /FlattenerIgnoreSpreadOverrides false
      /IncludeGuidesGrids false
      /IncludeNonPrinting false
      /IncludeSlug false
      /Namespace [
        (Adobe)
        (InDesign)
        (4.0)
      ]
      /OmitPlacedBitmaps false
      /OmitPlacedEPS false
      /OmitPlacedPDF false
      /SimulateOverprint /Legacy
    >>
    <<
      /AddBleedMarks false
      /AddColorBars false
      /AddCropMarks false
      /AddPageInfo false
      /AddRegMarks false
      /ConvertColors /ConvertToCMYK
      /DestinationProfileName ()
      /DestinationProfileSelector /DocumentCMYK
      /Downsample16BitImages true
      /FlattenerPreset <<
        /PresetSelector /MediumResolution
      >>
      /FormElements false
      /GenerateStructure false
      /IncludeBookmarks false
      /IncludeHyperlinks false
      /IncludeInteractive false
      /IncludeLayers false
      /IncludeProfiles false
      /MultimediaHandling /UseObjectSettings
      /Namespace [
        (Adobe)
        (CreativeSuite)
        (2.0)
      ]
      /PDFXOutputIntentProfileSelector /DocumentCMYK
      /PreserveEditing true
      /UntaggedCMYKHandling /LeaveUntagged
      /UntaggedRGBHandling /UseDocumentProfile
      /UseDocumentBleed false
    >>
  ]
>> setdistillerparams
<<
  /HWResolution [2400 2400]
  /PageSize [595.276 841.890]
>> setpagedevice


