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I Flora og Fauna 121 (1+2), s. 48-65 (2015)
var trykt tre forskningsartikler om ulv i
Danmark 2012-2014 (Jensen m.fl.: Gen-
indvandring af ulven i Danmark, s. 48-54;
Madsen m.fl.: De forste analyser af ulvens
(Canis lupus) fode i Danmark, s. 55-58;
Andersen m.fl.: DNA-baseret bestands-
overvagning afslerer ulve (Canis lupus) i
Danmark, s. 60-65).

Efter artiklerne udkom, har en del af de
DNA-resultater, hvorpa en stor del af ar-
tiklernes konklusioner var baseret, siden
vist sig at vaere behaeftet med metodiske
usikkerheder, der ikke tidligere er blevet
adresseret i lignende analyser se fx (Hsieh
et al. 2003; Guerrini & Barbanera 2009;
Guerrini et al. 2015). Som folge deraf er
det npdvendigt at foretage korrektioner og
preeciseringer af artiklernes resultater og
konklusioner:

Artsbestemmelser af prover pa basis af
mitokondrie-DNA har vist sig at vaere for-
bundet med en vis usikkerhed. Til artsbe-
stemmelsen af ulv i Danmark har der veret
anvendt to opformeringsmetoder af mito-
kondrie-DNA (PCR): dels en konventionel
PCR (herefter kaldet PCR1) og en semi-ne-
sted PCR (kaldet PCR2), der er veesentlig
mere folsom. En efterfolgende analyse af
data har vist, at der er risiko for sakaldt
falsk positive artsbestemmelser ved begge
metoder, selvom DNA-arbejdet er udfort
efter generelt accepterede laboratorieproto-
koller, hvor det forseges at kontrollere for
kontaminering ved inkludering af negative
kontroller. Risikoen for at en prove kom-
mer ud som ulv, selv om den ikke er det
(falsk positiv) atheenger af PCR metode,
hvilket laboratorium der er arbejdet i og
flere andre faktorer, men det er ikke muligt
at estimere den preecist for hver enkelt
prove. Sandsynlighederne for forekomst af
falsk positive prover ma dog formodes at
vere hojest, hvor den fplsomme PCR2-me-
tode har veeret anvendt, og lavere for pro-
ver fra 2013, hvor den mindre fglsomme
PCRI-metode blev anvendt. Sidstnaevnte
metode anvendes rutinemeessigt af bla det
tyske Senckenberg Institut.

Med hensyn til Individbestemmelserne, der
er foretaget pa grundlag af mikrosatellitter
fra celle-kerne-DNA, har vi derfor efter-

folgende valgt at revidere analyserne ved

at folge de protokoller, der anbefales af
Senckenberg Instituttet.

For de enkelte artikler betyder det folgende
med hensyn til de bragte resultater og kon-
klusioner:

Jensen TS, Olsen K, Sunde P, Vedel-Smith
C, Madsen AB & Andersen LW (2015)
Genindvandring af ulven i Danmark, Flora
& Fauna, 121, 48-54. Der tages generelt
forbehold for alle konklusioner baseret pa
resultater af DNA-analyser fra ekskremen-
ter og spyt. Hvad angar Figur 1, som viser
forekomster af ulv verificeret vha. positive
DNA-prover og vildtkameraobservationer,
skal der tages forbehold for risikoen for
falsk positive resultater, der ikke repraesen-
terer en reel ulveforekomst. Dette betyder,
at man ikke kan gd ud fra, at specifikke
lokaliteter har haft forekomst af ulv med-
mindre forekomsten ogsa er dokumenteret
pé anden made, fx med vildtkamera.

Madsen AB, Elmeros M, Andersen LW, Nor-
gaard LS, Mikkelsen DMG, Sunde P, Olsen
K, Vedel-Smith C ¢ Jensen TS (2015) De
forste analyser af ulvens (Canis lupus) fode

i Danmark. Flora ¢ Fauna, 121, 55-58. De
42 ekskrementer, som indgik i analysen,
var artsbestemt til ulv dels vha. PCR1 (23
prover) og dels PCR2 (19 prover). Der er
derfor en risiko for at nogle af proverne
ikke stammer fra ulv, men fra en anden

art (fx raev). Resultatet af analysen viste,

at ekskrementerne indeholder rester efter
hjortevildt i omtrent samme omfang som
det ogsd kendes fra Polen, men med et
noget hojere indslag af mindre pattedyr (36
% af alle ekskrementer vs. 12 % i Polen). I
lyset af, at nogle af proverne nu skennes at
stamme fra andre rovdyrarter end uly, er
det nzerliggende at antage, at den tilsyne-
ladende hojere andel af mindre pattedyr
og fugle (9,5 % vs. 1,1 % i Polen) ikke er
korrekt, og at der derfor ikke leengere er et
sikkert grundlag for at konkludere, at min-
dre pattedyr og fugle udger en storre del af
dieeten i Danmark end i Polen.

Andersen LW, Elmeros M, Sunde B, Olsen

K, Vedel-Smith C, Jensen TS ¢ Madsen AB
(2015) DNA-baseret bestandsovervigning
afslorer ulve (Canis lupus) i Danmark. Flora
& Fauna, 121, 60-65. Det er besluttet, at det

kun er individer med perfekt DNA-pro-
fil, og som kan matches mod den tyske
Senckenberg database, der kan betegnes
som sikre. Det er altsa individer, hvor der
er en genotype for hver af de 12 markerer
angivet i tabel 1. Efter gentolkning af data,
hvor der benyttes den stringente tolknings
metode beskrevet af Harms et al. 2015, kan
der ikke opnas en intakt DNA-profil for
alle proverne péa grund af darlig kvalitet. Pa
baggrund af disse kriterier er det kun indi-
vid 001, som har en intakt DNA profil, der
er genfundet i den tyske database.

For god ordens skyld kan naevnes, at der pa
basis af DNA-analyser foretaget pd Senck-
enberg-instituttet i Tyskland, ved udgan-
gen af 2015 i alt var konstateret yderligere
to forskellige ulve i Danmark (prover fra
2015). Dermed er der vished om, at der har
vaerel fire forskellige ulve (alle hanner) i
Danmark i nyere tid: Thy-ulven (2012), in-
divid UV001 (2013-14), samt to individer

i 2015. Det er naturligvis muligt, at der har
veeret flere ulve i Danmark en dette antal.

De generelle metoder beskrevet i boksene
mm i artiklen er fuldt ud valide.
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