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Bakgrunn

Den skandinaviske jervbestanden er gjennom yngleregistreringer i 1998-2000 estimert til 595
+ 69 individer og ma ansees som sarbar. Omfattende overvakning av populasjonen er av be-
tydning for a kunne fglge bestandsutviklingen pa den Skandinaviske halvgy. Bestanden i Sar-
Norge forvaltes som en separat enhet, ettersom den med stette i genetiske data (Walker et al.
2001, Flagstad et al. 2004), synes & veere delvis isolert fra de starre bestandene i Nord-Norge
og Nord-Sverige. Det er derfor av stor betydning at forholdene legges il rette for a kunne felge
utviklingen i denne bestanden pa en forsvarlig mate.

Det at jerven er en art med store arealkrav i fiellet hvor det til tider er sveert ustabile vaerforhold
farer til at en effektiv bestandsregistrering og -overvaking kan veere problematisk. Tradisjonel-
le tilnaermelser som sporing og registrering av ynglehi har gitt verdifulle indikasjoner pa repro-
duksjon og populasjonsstarrelse. Nyere forskning har vist at det hos jerv er mulig a identifisere
individer basert pa DNA isolert fra ekskrementer. Dette apner opp for en ny metodisk tilnger-
ming i overvaking av bestander som kan supplere populasjonsestimater basert pa minimums-
tellinger av antall aktive ynglehi. Videre kan et slikt supplement gi et bedre bilde av kjgnns-
sammensetningen, omfanget av immigrasjon og potensielt bidra til & belyse slektskapsforhold
og derigjennom individuell variasjon i reproduktiv suksess i bestanden.

Vi har i lgpet av de 3-4 siste arene utviklet en robust DNA-basert overvakningsmetode pa jerv.
Innsamlet ekskrementmateriale kan med stor grad av sikkerhet gi identitet og kjgnn fra gene-
tiske profiler. Tidligere har vi rapportert fra analysen av 464 ekskrementprgver innsamlet i Sgr-
Norge i lepet av 2000, 2001, og 2002. 2000-materialet (59 praver) ble i hovedsak samlet inn i
Lesja kommune, mens det fra varen 2001 ble iverksatt rutinemessig innsamling over hele jer-
vens utberedelsesomrade i Sgr-Norge (fil fylkesgrensen mellom Sar- og Nord-Trendelag, unn-
tatt Fosen). | 2002 ble innsamlingsomradet utvidet til ogsa & innbefatte Nord-Trendelag. Av
154 innsamlede praver i 2001, kunne 111 individ- og kjgnnsbestemmes. Disse 111 prevene
representerte 60 ulike individer, 30 hunner og 30 hanner. | 2002 var suksessraten for vellykket
genetisk analyse en del lavere, hvor 132 av 251 innsamlede prgver kunne individ- og kjgnns-
bestemmes. Disse prgvene representerte 65 ulike individer, 32 hunner og 33 hanner, hvorav 6
var pavist i Nord-Trandelag (se figur 4).

| denne rapporten vil vi i hovedsak fokusere pa resultatene fra materiale som ble innsamiet i
Sar- og Midt-Norge i 2003 samt materiale fra J&mtland og Dalarna samlet inn i 2002 og 2003.
Resultatene vil i sin tur knyttes opp mot resultatene fra Sgr-Norge i 2001 og 2002. Vi vil farst
og fremst legge vekt pa estimering av bestandssterrelse og populasjonsstruktur, | denne sam-
menhengen vil vi diskutere i hvilken grad jervbestanden i Ser-Norge er genetisk isolert fra jerv
i neerliggende omrader i Norge og Sverige (Nord-Trgndelag, Dalarna og Jamtland). Materialet
innsamlet fra "skogsjervene” i Sverige omhandles i en separat rapport.
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valgt & legge felgende kriterier til grunn for robust genotyping. Et individ som er homozygot
(dvs. har én genetisk variant) for et locus, ma vise dette i tre uavhengige replikater for at dette
skal aksepteres som et autentisk resultat. Et individ som er heterozygot (dvs. har to ulike ge-
netiske varianter) for et locus, ma vise et slikt mgnster i minst to uavhengige replikater for at
individet skal aksepteres som heterozygot for dette locuset. Dette betyr i klartekst at alle indi-
viduelle praver er kjgrt i minst 2-3 replikater for hvert locus. Dersom noe som helst tvil skulle
ligge til grunn etter gjennomfgring i henhold til disse kriteriene, er ytterligere replikater blitt
giennomfart for de aktuelle pravene. Alle praver som gav jervspesifikt kjierne-DNA ble ogsa
kignnsbestemt ved hjelp av to kjgnnsmarkgrer (DBY3Ggu, DBY7Ggu; Hedmark et al. 2004).
To uavhengige replikater per markgr ble kjart for alle prever ved kjgnnsbestemmelsen. Etter
endt mikrosatelittanalyse og kignnsbestemmelse ble de genetiske profilene til alle individuelle
prever sammenlignet. Praver som var identiske pa tvers av 10 loci samt representerte det
samme kjgnn, ble klassifisert som representanter for ett og samme individ. Med den graden
av genetisk variasjon som finnes hos den skandinaviske jerven, er sannsynligheten for at to
ulike individer har samme multi-locus genotype (dvs er identiske pa tvers av 10 loci) sveert lav.
For ubeslektede individer er denne sannsynligheten < 0.01 promille, mens den for helsgsken
er < 3 promille.

Bestandsestimater, populasjonsstruktur og

slektskapsanalyser

Det & samle inn ekskrementer i felt kan i prinsippet sees pa som en form for fangst-gjenfangst.
Det er to mulige utfall for hver gang man samler inn en ny ekskrementprgve. Den nye praven
kan representere et individ som allerede er funnet tidligere eller den kan representere et nytt
individ. Nar man legger til flere og flere praver, vil sannsynligheten for a state pa et nytt individ
minske, for til slutt & ende opp pa null. | det sannsynligheten er null, har man prever fra hele
bestanden. Dette prinsippet kan uttrykkes i form av en akkumuleringskurve som illustrert i fi-
gur 2. All fangst-gjenfangst metodikk er basert pa dette prinsippet, men de rent matematiske
detaljene varierer mellom ulike modeller. Vi har valgt & bruke metoden til Eggert et al. (2003)
for a estimere sterrelsen pa jervbestanden i Sar- og Midt-Norge.

Sfaktisk bestandsstorrelse

@kende antall individer

Figur 2

Pkende antall prever

Siden jervbestanden i Ser-Norge er genetisk differensiert fra resten av bestanden pa Nordka-
lotten, kan man ved hjelp av hvert enkelt individs genotype bestemme sannsynligheten for om
det har sin opprinnelse i s@r eller nord. Vi har brukt metoden til Pritchard et al. (2001) for &
bestemme neerveeret av nordlige immigranter i den sgr-norske jervbestanden, og visualisert
genotypene ved en "factorial correspondence analysis” (FCA; Benzecri 1973).

Slektskap mellom individer ble bestemt ved hjelp av metoden beskrevet av Marshall et al.
(1998). Kun individer som var samplet i eller ved et ynglehi ble undersgkt. Kandidatforeldre ble
plukket ut blant individer som var samplet i naerhet til det aktuelle ynglehiet.
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Resultater og diskusjon

Ser- og Midt-Norge

Suksessrate og genotypningskvalitet

Vellykket genetisk analyse ble gjennomfert pa 196 av de totalt 397 prevene som ble samlet
inn i 2003 (figur 3, Appendix 1). Dette utgjer ca. 50% av innsamlet materiale, dvs. omtrent
samme suksessrate som for 2002-materialet. Denne suksessraten er imidlertid betydelig lave-
re enn det vi oppnadde i 2001, da den |a pa ca. 70 %. Det er fortsatt uklart for oss hvorfor suk-
sessraten har veert sapass lav for det norske materialet de to siste arene, spesielt siden vi i
samme periode har hatt en adskillig he@yere suksessrate pa ekskrementmateriale fra Sverige
(ca. 70%; se figur 11, Appendix 3). For a ke suksessraten ved senere innsamlinger i Ser-
og Midt-Norge, bear vi diskutere muligheten for ulike lagringsalternativer i felt. Eksempelvis kan
man tenke seg et opplegg der en liten del av praven legges i 70% etanol, mens resten av pre-
ven fryses som tidligere. Ekskrementmateriale som er blitt lagret i alkohol har i flere tilfeller gitt
en hay genotypningsrate for andre arter (se Eggert et al. 2003, Frantz et al. 2003).
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Figur 3

Kvaliteten pa genotypingen av de fungerende prevene er fortsatt god. Allelic dropout (dvs.
genotypningsfeil der kun det ene av to alleler (genetiske varianter) detekteres i analysen) ble
funnet i mindre enn 10% av alle replikater for heterozygote individer detektert i 2003. Gitt at
hver enkelt analyse kjeres i flere replikater, vil en dropout-rate pa 10% gi meget lav sannsyn-
lighet for ikke-detekterte dropouts i det endelige datasettet, med en statistisk forventning om
feiltolkning av genotypen i ca. 3 av 2000 tilfeller.

Geografisk fordeling av fungerende prever og individbestemmelse

De 196 fungerende pr@vene representerte 94 ulike individer (figur 4, Appendix 1). 71 av dis-
se dyra (38 hunner, 33 hanner) var pavist i Ser-Norge, dvs fra og med Ser-Trendelag og se@-
rover. De resterende 23 (13 hunner, 9 hanner, 1 ukjent) var funnet i Nord-Trgndelag. Detaljer-
te kart for alle fungerende prever for 2003 er gitt i figur 5. Som for de foregaende innsam-
lingssesongene ser vi at de aller fleste individer er representert ved prever som er funnet rela-
tivt naer hverandre.
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Figur 4. Fordeling av jerv i Sgr- og Midt-Norge i 2001-2003. Hvert dyr er representert med et
datapunkt, ogsa de individer som var representert med flere praver i ekskrementmaterialet.
Skraverte omrader indikerer avgrensingen for innsamlingsomradet det enkelte ar.

Av de 71 individene som var samplet fra Ser-Trgndelag og sgrover i 2003, var 34 representert
i ekskrementmaterialet innsamlet tidligere (2001 og/eller 2002). De 37 nye individene fordeler
seg sannsynligvis i tre kategorier: (1) Voksne dyr som ikke er blitt samplet tidligere, (2) Indivi-
der som ble fadt i 2002 og som dermed hadde sveert liten sannsynlighet for & bli samplet dette
aret, (3) Nye immigranter.

Individer som er representert i to eller flere innsamlingssesonger er vist i figur 6. De fleste
individer synes a oppholde seg omtrent pa samme sted over tid. Vi ser imidlertid at noen indi-
vider har beveget seg relativt langt (stort sett hanner). Forskjellen mellom kjgnnene i re-
samplingsavstander er statistisk signifikant (p < 0.005; Mann-Whitney U-test). Kjannsforskjel-
lene kan skyldes at hannene har lengre spredningsavstander enn hunnene, noe som er i trad
med generell utvandringsteori. En annen mulighet er at unge hanner kan ha et senere etable-
ringstidspunkt enn unge hunner. Hvis bare ungdyr av det ene kjgnnet er i en spredningsfase
nar innsamlingen av ekskrementer skjer (mars-april), mens det andre kjgnnet allerede har
etablert territorium, sa vil dette kunne sla ut i kjgsnnsforskjeller i resamplingsavstandene.
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Figur 6. Oversikt over individer som er pavist i minst to av innsamlingssesongene 2001-2003

(red=hann; bla=hunn).
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Hiuttak {2001)
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Figur 10. Sannsynlige slektskapsforhold basert pa informasjon fra hiuttak og himerking. De
reproduserende parene finnes innenfor de angitte sirklene. Ynglehiene har fatt individbeteg-
nelsen til den reproduserende hunnen (bla markerer). 19 av de 20 reproduserende individene
er representert med en eller flere prever i ekskrementmaterialet [10 hunner, 9 hanner (rade
markgrer)]. Ynglehi der ingen av foreldrene var kjent er angitt med en stjerne.
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Sverige

Suksessrate og genotypningskvalitet

Vellykket genetisk analyse ble gjennomfart pa 86 av de 138 ekskrement- og sekret-pravene
som ble samlet inn i JAmtland og Dalarma i 2002 og 2003 (figur 11, Appendix 3). Dette gir en
suksessrate pa ca. 62 %, altsa en del hayere enn suksessraten pa ca. 50 % som ble oppnadd
for det norske materialet fra bade 2002 og 2003. Suksessraten varierer noe mellom de to inn-
samlingsarene. For 2002-materialet kunne 53 av 89 prever genotypes (60 %), mens suksess-
raten gkte til 69 % for 2003-materialet (vellykket genotyping for 33 av 48 praver). Som disku-
tert ovenfor, er det uklart hvorfor de svenske pravene generelt synes a fungere bedre enn de
norske for disse to arene.

Kvaliteten pa genotypingen er tilsvarende for prever fra de to landene; dvs. at genotypingsfeil
ble funnet i mindre enn 10% av alle replikater ogsa for svenske individer.
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Figur 11
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Geografisk fordeling av fungerende praver og individbestemmelse

De 86 fungerende pravene representerte 45 ulike individer (24 hunner, 21 hanner; Appendix
3). 23 av disse dyra {13 hunner, 10 hanner) var representert bare i 2002, mens 15 dyr (7 hun-
ner, 8 hanner) var representert bare i 2003. 7 individer (4 hunner, 3 hanner) var representert i
begge innsamlingssesonger. Detaljerte kart for alle fungerende prever er gitt i figur 12. Som
for det norske prevematerialet, ser vi at de aller fleste individer er representert ved praver som
er samplet relativt naer hverandre. Ett individ skiller seg imidlertid ut. Dette gjelder individ 716,
som er representert med flere prever bade i 2002 og 2003. Disse prevene avgrenser relativt
store omrader begge ar, noe som kan tyde pa at vi her star overfor en territorieholdende hann.

2002 A

2003 A

7

0 50 100 150 Kilometers Figur 12
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Slektskapsanalyser

Som for de norske prevene, har vi ogsa for det svenske materialet bare gjort slektskapsanaly-
ser for prever som er samlet pa eller i umiddelbar neerhet av et ynglehi. Vi har tatt utgangs-
punkt i hunner som er funnet ved et ynglehi. Siden har vi sett p& hvilke prever i naerheten av
dette ynglehiet som kan representere sannsynlige avkom for denne hunnen. Til slutt har vi
matchet det hele med kandidatfedre, som er representert med en eller flere praver i naerheten
av det samme ynglehiet. Denne tilnaermingen har gitt oss tre mulige familiegrupper, illustrert i
figur 14. Vi ser at den reproduserende hannen i alle tre tilfeller er representert ved prever som
dekker et relativt stort omrade, mens hunnen alitid er representert med praver samplet tett pa
ynglehiet. Alle disse slektskapsrelasjonene har et hayt sannsynlighetsniva.

Populasjonsstruktur i Skandinavia

Tidligere studier har vist at jervbestanden i Sar-Norge til en viss grad er isolert fra resten av
bestanden pa Nordkalotten (Walker et al. 2001, Flagstad et al. 2004). Isolasjonen innebserer
forskjeller i den genetiske komposisjonen fil delbestandene, som igjien gjer at vi kan detektere
immigranter i den sernorske bestanden. | fiorarets rapport oppgav vi seks sannsynlige migran-
ter representert | ekskrementmaterialet for 2001, hvorav tre av disse var reproduserende hun-
ner. | denne analysen brukte vi Sarek-bestanden som en referansepopulasjon for 4 finne mi-
grantene. Vi har na forspkt 4 f& fram et mer neyaktig og nyansert bilde ved & inkludere jerv fra
Jamtland/Dalarna samt dyr fra Nord-Trendelag i disse immigrasjonsanalysene. Denne tilnzer-
mingen har gitt oss en betydelig bedre forstaelse av populasjonsstrukturen til den Skandina-
viske jervbestanden enn vi hadde tidligere.

Det farste vi gjorde var 4 se pa den genetiske differensieringen mellom jerv i fire ulike geogra-
fiske omrader; (1) Ser-Norge, (2) Nord-Trgndelag, (3) Jamtland/Dalarna, og (4) Sarek. Denne
analysen (tabell 1) viste som ventet at jerver i Sgr-Norge er signifikant differensiert fra jervi
alle de tre andre omradene. Videre viste analysen at jerv fra Nord-Trendelag ikke var genetisk
forskjellige fra jerv i Jamtland/Dalarmna. Dyr fra disse omradene utgjer altsd en felles del-
bestand. Sammenligner en jerv fra Nord-Trgndelag, Jamtland og Dalarna med Sarek-
bestanden, finner vi imidlertid en liten, men signifikant genetisk forskjell.

| kartleggingen av immigranter i delbestanden i Ser-Norge, valgte vi derfor & bruke Nord-
Trendelag/Jamtland/Dalarna som referansebestand. Resultatene av denne analysen er opp-
summert i figur 15 og 16. Det viser seg at alle individer som er samplet @st for korridoren mar-
kert i figur 16, genetisk sett ligner atskillig mer pa dyr fra Nord-Trendelag/Jamtland/Dalarna
enn pa et typisk genetisk individ fra bestanden | Ser-Norge. Individer samplet vest for den
samme korridoren har derimot i stor grad genotyper som er typiske for den sgr-norske be-
standen. Det kan synes som om det eksisterer en relativt distinkt skillelinje mellom de gstligste
0g de mer sentrale delene av utberedelsesomradet i Sgr-Norge. Jerv i den astlige delen av
utberedelsesomradet i Ser-Norge harer til den samme delbestanden som jerv fra Jamt-
Iand!Dalarna/Nord—TrendeIag, mens jerv vest for korridoren utgjgr en genetisk distinkt del-
bestand i Ser-Norge. En sa klar skillelinje kan tyde pa en barriere mot genflyt mellom de to
delbestandene. Vi ma dog medgi at det er vanskelig & fa gye pa en slik barriere i landskapet
som utgjer dette skillet. Et annet plausibelt scenario er at de to delbestandene har vert ogeri
en ekspansjonsafase. Den s@r-norske bestanden ekspanderer gst- 0g nordover, mens Jamt-
land-Dalarna og Nord-Trgndelagsbestanden ekspanderer sgr- og vestover, og de to del-
bestandene er na i ferd med & motes.

Det er interessant & merke seg at bevegelsen mellom de to delbestandene ikke er symmet-
risk. Mens nesten alle dyr samplet i den estlige delbestanden synes a ha foreldre fra sin egen
delbestand (kun individ 730 synes a vaere en immigrant), finner vi en god del individer i den
vestlige delbestanden som sannsynligvis er migranter fra gst. Dette gjelder individene 3, 21,
23, 30, 33, 52, 54 og 68 (figur 15, 16), samt individene 72,73, 108, 112 (figur 16). De fire
siste er ikke med i figur 15 siden disse forelapig bare er genotypet for 10 logi. Sju av de tolv
sannsynlige migrantene er hunner, hvorav tre (individ 21, 23, 33) nylig har reprodusert i den
sgrvestlige delbestanden.

16
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Immigrasjon synes & vaere mye mindre vanlig andre veien. | tillegg til individ 730, har vi imid-
lertid en direkte observasjon av migrasjon mellom Ser-Trendelag og Nord-Trandelag. Dette
gjelder individ 133, som ble samplet i Meldal kommune i april 2003 og i Verdal kommune i mai
2003 (se figur 5). Dette individet bzerer et allel (genetisk variant) som vi forelgpig ikke har
funnet blant de 63 individene i den nordgstlige delbestanden.

Tabell 1. Populasjonsdifferensiering mellom fire ulike delbestander av skandinavisk jerv.
Stiernene angir signifikansnivaet: p<0.05, p<0.01, p<0.001 for en, to og tre stjerner

Nord-Trgndelag Jamtland-Dalarna Sarek

Ser-Norge 0.044**= 0.064** 0.059***
Nord-Tregndelag -0.006 (ns) 0.016*
Jamtland-Dalama 0.020**

B Jamtland/Dalarna

B Nord-Trenderlag

O  Ser-Norge (estlig utberdelse)

O Ser-Norge (vestlig utberdelse)

/A Immigranter

a 14 m>
o gy TR
= A W68/ 45 104 o
2S A 218833 W
30 ™ Y50

]

36

Akse 1 (11,60 %)

Figur 15. To-dimensjonal visualisering (FCA) av multi-locus genotyper fra fire geografiske
omrader. Jerv som er pavist i Sar-Norge, men som har en genotype som indikerer en nordlig
opprinnelse, er angitt som immigranter. Individnummer er angitt for migranter og jerv pavist i
de gstlige delene av det ser-norske utberedelsesomradet.
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Figur 16. Alle individer pavist i Ser-Norge, Nord-Trendelag, Jamtland og Dalarna i 2002 og
2003. BIa sirkel=hunn; Red firkant=hann. Gule symboler indikerer immigranter. Den oransje
linjen indikerer skillet mellom den sgrvestlige og den nordgstlige delbestanden.

Konklusjon

Etter tre innsamlingssesonger, har vi na en ganske klar ide om den navaerende bestandsster-
relsen i Sgr-Norge, som mest sannsynlig er i underkant av 100 individer, inklusive streifindivi-
der. Sett i lys av estimatene fra minimumstellingene av aktive ynglehi, synes bestandsestima-
tene basert pa innsamlede ekskrementer fornuftige (figur 8). De vellykkede slektskapsanaly-
sene gjer at vi na kjenner en god del av de territorieholdende hannene og hunnene i bestan-
den. Viktig er det ogsa at den vestlige delbestanden ikke er helt isolert fra resten av den skan-
dinaviske jervbestanden, og at immigrantene endog reproduserer. Dette bidrar til & oppretthol-
de den genetiske variasjonen i bestanden, og derigiennom redusere sannsynligheten for ska-
delige innaviseffekter.

Vi har forelapig valgt a ikke bruke det svenske materialet til & estimere bestandsstgrrelse ved
hjelp av fangst-gjenfangst metodikk. Dette fordi materialet til dels er litt tynt (spesielt for 2003),
samt at en god del av prgvene er samplet pa ynglehi. Det er dermed uklart hvor mange
nulldringer som finnes i datasettet, og hvordan dette eventuelt vil pavirke et fangst/gjenfangst-
estimat. Delbestanden i JAmtland/Dalarna er gjennom ynglehitellinger estimert til ca. 40 indivi-
der, og med 30 og 22 ulike individer for henholdsvis 2002 og 2003, kan vi forsiktig ansla at vi
har samplet draye 50% av populasjonen.

Vi haper a fa et enda stgrre datasett fra Jamtland og Dalarna for 2004, slik at
fangst/gjenfangst-metodikk forhapentligvis kan bidra til et godt estimat pa bestandsstarrelsen.
Videre haper vi, gjennom a gke antall genetiske markarer for alle detekterte individer, & kunne
lzse opp flere slekiskaps-relasjoner i de to delbestandene, og derigjennom fa gkt kunnskap
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Adresseliste:

Fylkesmannen i Finnmark
Fylkesmannen i Troms
Fylkesmannen i Nordland
Fylkesmannen i Nord-Trgndelag
Fylkesmannen i Sgr-Trgndelag
Fylkesmannen i Mare og Romsdal
Fylkesmannen i Oppland
Fylkesmannen i Hedmark
Fylkesmannen i @stfold
Fylkesmannen i Oslo og Akershus
Fylkesmannen i Vestfold
Fylkesmannen i Buskerud
Fylkesmannen i Telemark
Fylkesmannen i Aust-Agder
Fylkesmannen i Vest-Agder
Fylkesmannen i Rogaland
Fylkesmannen i Hordaland
Fylkesmannen i Sogn og Fjordane
Miljgverndepartementet
DN-viltseksjonen
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Z02M716 716 JS02-137 M 020315 | Z
Z02M716 716 JS02-138A M 020221 Z
Z02M716 716 JS02-145 M 020315 | Z
Z02M716 716 JS03-141 M 030228 | Z
Z02M716 716 JS03-142 M 030129 | Z
Z02M716 716 JS03-144 M 030202 | Z
Z02M717 717 JS02-108 M 020307 | Z
Z02M717 717 JS02-123 M 020325 | Z
Z02M717 717 JS02-134 M 020226 | Z
Z02M718 718 JS02-112 M 020314 | Z
Z02F719 719 JS02-120 F 020506 | Z
Z02F720 720 JS02-121 £ 020225 | Z
Z02F721 721 JS02-124 F 020327 | Z |
IZ02F721 721 JS02-135A F 020509 | Z
[Z02F721 721 JS02-142A F 020508 | Z
[Z02F721 721 JS03-172 F 030218 | Z
IZ02M722 722 JS02-132 M 020307 | Z
Z02F723 723 JS02-140 F 020315 | Z
IZ02F723 723 JS03-157 F 030313 z
\Z02F723 723 JS03-162 F 030311 Z
[Z02M724 724 JS02-146 M 020507 | Z
Z03M726 726 JS03-127 M 030213 | W
ZO3F727 727 JS03-129 F 030130 | W
IF03F728 728 JS03-143 F 030219 | Z
IZ03M729 729 JS03-145 M 030131 Z
Z03M729 729 JS03-146 M 030131 Z
Z03M729 729 JS03-150 M 030131 z
Z03F730 730 JS503-147 F 030131 Z
ZO3M731 731 JS03-148 M 030407 | Z
Z03M732 732 JS03-149 M 030415 | Z
Z03M732 732 JS03-163 M 030131 Y4
Z03F733 733 JS03-153 F 030407 | Z
Z03M734 734 JS03-154 M 030104 | Z
Z03M735 735 JS03-156 M 030407 | Z
Z03M736 736 JS03-158 M 030302 | Z
Z02F737 737 JS02-160 F 020704 | Z
IZ02F738 738 JS02-170 F 020627 | Z
Z03M739 739 JS03-171 M 030201 Z
Z03F740 740 JS03-178 F 030224 | Z
Z03F741 741 JS03-180 F 030326 | Z

'F = hunn; M = hann

2 W = Dalamna; Z = Jamtland
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