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Bild 1a. Azurmesindividerna (Sérnoret till vinster och Oland till héger) som underkindes som sannolika hybrider av Raritetskommittén 2019.

Azurmes, surmes

eller mitt emellan
— VI HAR ETT RESULTAT

Antligen ar den har. Genomgangen av azurliknande mesar med formodade blames-

inslag ar klar. Kan vetenskapen hjalpa till att fa tillbaka Sornoret och Gronhogen? Bor
alla godkanda azurmesar i Europa strykas? Maste vi andra var syn pa vad en hybrid ar?
Folj med i labyrinten av kryss och genetik. rexr. maenn iwesreor, rank sonansson, e mrsan och oman nvianoer

6r 0ss kryssare dr det centralt att

identifiera faglar till den taxono-

miska kategorin art, s att de kan

riknas och adderas till krysslistor.
Den nuvarande taxonomiska trenden, dar
taxa som tidigare betraktats som under-
arter uppgraderas till artniva, har direkt
paverkan pd denna aktivitet.

De ”nya” arterna ir ofta niarbesldktade
och vi kommer dirfor att f4 manga nya ut-
maningar nar det giller artbestimning i falt
—1ivissa fall kan detta enbart goras baserat
pa DNA. Dessutom kommer vi att i hogre
grad behova ta stillning till individer som
har uppkommit genom korsning mellan
arter, s.k. hybrider, eftersom hybridisering
ar vanligare mellan nirbesliktade arter.

En 6kad medvetenhet om att faglar

ROADRUNNER 3—4/2022

hybridiserar har redan fatt konsekvenser
for svenska skadares krysslistor. Fynden av
azurmes ar ett exempel, dar tva av totalt
fyra svenska fynd underkidndes som sanno-
lika hybrider &r 2019 av Raritetskommit-
tén baserat pa att dessa individer uppvisade
mindre avvikelser i fjaderdrakten (Corell
mfl., 2019).

Eftersom dessa tva individer (bild 1a),
Sornoret 1996 och Oland 2016, hade krys-
sats av mangder av fagelskddare (bild 1b),
och utseendemassigt inte avvek nimnvirt
fran azurmes véllade beslutet en hel del
diskussion i skddarleden. Fragor som
stilldes var tex. om avvikelserna mojligen
kunde vara naturlig variation, om det gér
att utesluta att dven de accepterade fynden
kan vara hybrider, och hur ménga procent

hybridinslag som behovs for att klassa
en individ som hybrid (vi manniskor har
ju trots allt ett mindre hybridinslag fran
neandertalare).

Detta vickte idén att genetiskt undersoka
hybridinslaget hos formodade hybrider

Bild 1c. Ett av uppropen i Roadrunner
for att finansiera denna studie.

UPPROP — RADDA
DITT KRYSS

AZURMES
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Bild 1b. Skddare som kryssar den sedemera under- s

kidnda fageln fran Grénhdgen, Oland 2016.
FOTO: HANS BISTER
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mellan azurmes och blames. For att finan-
siera kostnaderna for genomsekvensering
annonserade vi projektet under parollen
”Radda ditt X pd azurmes” (bild 1c) i
Roadrunner, och bad om finansiellt stod
fran kryssar-Sverige. I denna artikel
redovisar vi resultaten fran detta projekt
och diskuterar om och hur resultaten kan
tillimpas i klassi-ficeringen av hybrider
generellt, och de svenska fynden av azur-
mesar i synnerhet (en mer utforlig artikel
kommer att publiceras i limplig vetenskap-
lig tidskrift).

Den genetiska studien

Inom azur/blimeskomplexet erkdnns

idag ett antal arter, men det ir enbart den
europeiska bldmesen som har en utbred-
ning som grinsar till och delvis 6verlappar
azurmesens utbredning. Det gemensamma
utbredningsomradet for dessa tva arter

Bild 1d. Fagelskinn av azurmes férvarade i Naturhistoriska riksmuseets samlingar
av vilka nagras genom har sekvenserats for denna studie.

stracker sig over hela Palearktis, dar bla-
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Bild 2. Karta 6ver insamlingslokaler fér proverna som ingar i denna studie. Fargerna pa ringarna
och trianglarna symboliserar hur individerna klassats morfologiskt, dar mérkbla motsvarar
blames, ljusbla hybrid och vit azurmes. Ringar symboliserar prover med tillforlitliga lokaldata,
medan trianglar symboliserar prover som har mer osakra lokaldata.
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Bild 3.Resultaten fran analys av genetisk blandning (genetic admixture). Fargen pa individens
vouchernummer indikerar om den morfologiskt bedémts som blames (morkbla), hybrid (ljusbla)
eller azurmes (gra). Staplarna visar i vilka proportioner undersokta faglar har uppskattats

vara blames (bl3) respektive azurmes (vit). Alla individer som utseendemassigt hade bedomts
vara blamesar bedéms ocksa genetiskt som rena blamesar, medan tre azurmesar (markerade

i fet text) som utseendemassigt bedémts som rena azurmesar (R-84509, R37233 och R-10667)
genetiskt uppvisar hybridinslag av blames. Av tre individer som utseendemassigt bedomts
som hybrider (markerade i kursivt) ar tva genetiskt rena bldmesar (BMNH_1901.5.4.300 och
BMNH_1901.5.4.317) medan en individ beddmd som azurmeslik hybrid (BMNH_1901.5.4.302)
ar genetiskt en ren azurmes. Den senare dr dock aven ren utifran de morfologiska kriterier som
Raritetskommittén har anvant.

ROADRUNNER 3—4/2022

mesen huvudsakligen patriffas i Europa
och azurmesen i Asien.

Att dessa tva arter ibland hybridiserar
och att hybrider kan variera i fjiderdrikt
fran att framstd som nistan rena azurmesar
till nastan rena bldmesar har varit kant
sedan i bérjan av 1900-talet. Variation i
utseende hos hybrider tyder pa att forsta
generationens hybrider (sk. F1-hybrider)
kan 4terkorsa sig med bade blaimes och
azurmes.

Sekvensering av 17 individer

For att undersoka hybridinslaget hos
formodade hybrider mellan azurmes och
blames sekvenserade vi genomen fran

17 individer som utseendemassigt klassats
som hybrider. Dessa individer varierade i
utseende fran att mer eller mindre se ut som
en blames, till de som istillet var extremt
lika en azurmes. Materialet inkluderar
dven individer som pdminner om de tva
underkinda svenska fynden (fran vilka
DNA-prover saknas).

Som referenser sekvenserade vi ocksa
genomen fran 9 blimesar och 12 azurmesar
utspridda 6ver deras respektive utbred-
ningsomrade (se karta bild 2). Det flesta
DNA-prover i studien kom frén dldre
museiematerial (bild 1d), och for att kart-
ligga de miljontals korta DNA-fragment
som man far fram frdn sddana prover
anvinde vi ett genom frdn talgoxe som
mall. P4 sa sitt kunde vi utforska hundra-
tusentals variabla positioner utspridda
over genomen och jaimfora den genetiska
variationen hos azurmesar och bldmesar
samt bedéma hybridinslag hos formodade
hybrider.

Att bedéma hybridinslag utifran
fjaderdrakt kan vara missvisande

Véra resultat bekriftar att hybridisering
forekommer mellan bldmes och azurmes.
Artgransen ar alltsd delvis genomtranglig,
eftersom vi genetiskt kan bekrifta dter-
korsningar i bida riktningarna (bild 3).
Hybridanalysen visar dessutom ett hybrid-
innehall i vastliga azurmesar som morfo-
logiskt bedomts som rena, men att inget
hybridinslag finns i nigon av de undersokta
bldmesarna. En populationsstrukturanalys
(bild 4) visar ett likartat monster da
azurmesarna dr mer spridda lings den

axel (PC 1) som skiljer de tva arterna it,
medan bldmesarna grupperar sig narmare
varandra utmed denna axel. Detta tyder pa
att genflodet 6verviagande ar fran blames

BMNH 1901.5.4.302 R-10677

| Py
|
|

T

R-37233 R-84509

BMMNH 1965.M.1 5606

BMNH 1901.5.4.310

I
£

BMNH 1901.5.4.349

Bild 4. Principalkomponentanalys (PCA) pa den genetiska variationen hos azurmesar och blamesar samt foton pa ett urval av de faglar som ingar

i analysen.PCA1&r den axel som framst separerar azurmesar fran blamesar. Noterbart dr att azurmesar (vita prickar) har en stérre spridning utmed
denna axel an bldmesar (morkblaa prickar). Alla F1-hybrider (innanfor de streckade linjerna) ar utseendemassigt tamligen homogena och har ett
intermediart utseende mellan azurmes och bldmes ("Pleskes mes”), medan aterkorsningar av Fi-hybrider med azurmes eller blames (individer
mellan de streckade och heldragna linjerna) blir morfologiskt lika den art som de har aterkorsats med. En individ (BMNH-1901.5.4.298) avviker
nagot fran detta monster men hybridanalysen indikerar att det ar en tillbakakorsning som har aterkorsats med en Fi-hybrid. Individerna markerade
med asterisk bedoms vara aterkorsningar mellan en F1 hybrider och en ren azurmes respektive ren bldmes.

till azurmes, en s kallad asymmetrisk hy-
bridisering. Hybridanalysen (bild 3) visar
dessutom att genomen hos alla individer
som bedomts som F1-hybrider har ett
bldmesinnehall som dr ndgot hogre an 50%
(mellan 52 och 59%). Detta indikerar
att F1-hybridisering sker mellan ”rena”
bldmesar och populationer av azurmes som
i sig sjdlva har ett visst hybridinslag.

Det dr intressant att notera att alla indi-

»En okad medvetenhet om att
faglar hybridiserar har redan

vider som bedomts som F1-hybrider (och
aterkorsningar med azurmesar) har mito-
kondriella genom av azurmestyp. Eftersom
mitokondrien drvs av modern tyder detta
pa att blameshanar hybridiserar med azur-
mesar av honkon oftare dn vice versa.

Retroproduktiva barridrer

Med tanke pa att hybrider ir sdllsynta
utanfor regionen dar de tva arterna
overlappar varandra, och att
hybridzonen ar relativt smal,
rader det diremot ingen tvekan
om att det finns reproduktiva

fétt konsekvenser fOf SVCHSka barridrer som foérhindrar fritt

skadares krysslistor«

genflode och total samman-
smaltning av dessa tva arter.

Fjaderdrikten hos F1-hybrider mellan
azurmes och bldmes (individer som gene-
tiskt dr ca 50% azurmes och 50% blames),
sd kallade Pleskes mes, har antagits vara
kannetecknad av intermedidra karaktarer.
Jamfort med azurmes har sddana hybrider
morkare hjassa, blekare graaktiga 6ver-
delar, mindre vitt i stjart och storre tackare,
samt en undersida med spar av mork krage
och/eller gulaktiga inslag.

De individer som genetiskt bedoms som
F1-hybrider i denna studie uppvisar alla
sddana intermediira drag (bild 4). Individer
som genetiskt bedomts som dterkorsningar
liknar daremot 6verlag den art som de har
dterkorsats med (bild 4). Hos dterkors-
ningar finns det en viss korrelation mellan

ROADRUNNER 3—4/2022

47



merrr—

48

BMNH 1901.5.4.302

BMNH 1965 M. 15606

R-10677 R-37233

BMNH 15901.54.310
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BMNH 1901.5.4.349

Bild 5.Variation i stjart och vingteckning hos azurmesar med hybridinslag samt individen (BMNH 1901.5.4.302) som klassificerats som hybrid men
som genetiskt &r en “ren” azurmes. Det ar noterbart hur mycket stjartteckningen kan skilja sig mellan individer med likartat hybridinslag (R84509,

BMNH 1965.M.15606 och BMNH 1901.5.4.310).

graden av hybridinslag och hur lik man
ar den art som 4r genetiskt dominerande.
Som exempel har azurmes-lika hybrider
med forhallandevis mindre hybridinslag
generellt mer vitt i handtackare och stjart
(bild 5).

Detta bekriftar att de fjiderdriktska-
raktdrer som anvinds for att bedéma
hybridinnehdll hos azurmesar har en viss
relevans for att detektera hybridinslag. Hos
flera hybridiserande artpar av skogssdngare
har man visat att det ar relativt fa regioner
i genomen styr uttrycken av fjaderdrakt
(farger osv.).

Dessa studier visar ocksa att fjaderdrik-
ten hos terkorsningar inte ir direkt kor-
relerade med det procentuella hybridinne-
héllet, utan med vilka genvarianter som har
nedirvts (tex. Toews mfl., 2016). Detta kan
forklaras av rekombination under meiosen
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(ndr konscellerna smilter
samman under befruktning-
en). Hos F1 hybrider kommer
varje kromosompar tillsam-
mans innehélla lika mycket
arvsmassa fran bada forald-
rarna, medan de enskilda
kromosomerna i kromosomparen kan ha
ett varierande innehdll. Detta innebir i sin
tur att dterkorsningar kommer f4 mosa-
ikgenom som varierar individuellt, dar de
avsnitt pd kromosomerna som ir “rena”
och respektive hybrid” varierar individu-
ellt (bild 6). Man kan darfor forvinta sig
att fjaderdrakten kommer vara timligen
konstant hos F1 hybrider men variera

hos tillbakakorsningar (dvs korrelerat till
hur manga, och vilka av de genvarianter
som styr fjaderdrikten som har nedirvts,
snarare 4n till ett genomsnittligt hybrid-

»Det finns ingen fix procent-
grans som avgor hur hybrider
ska klassificeras utan det ar
helt godtyckligt«

innehdll). Det ar alltsd inte forvdnande

att ndgra individer som dr morfologiskt
bestimda som rena azurmesar i denna
studie uppvisar liknande hybridnivder som
morfologiskt bedomda hybrider (bild 3).

Ar alla azurmesar i Europa hybrider?
Sammantaget visar resultaten att ett mindre
hybridinslag 4r utbrett hos azurmesar i den
vistra delen av utbredningsomradet. Det

ar darfor sannolikt mdnga av de ”rena”
azurmesar som observerats utanfor dess
naturliga utbredning i Europa ocks4 har

ett visst hybridinslag. Driktkaraktirer som
anvinds for att bedoma hybridinslag kan
vara anvandbara i viss grad, men eftersom
aterkorsningar kommer att ha mosaik-
genom som varierar individuellt kommer
bedémningar utifrn fjaderdrikt med
storsta sannolikhet resultera i att individer
med likartade hybridinslag ibland kommer
att klassas som ”rena” och ibland som
hybrider.

En naturlig inomartsvariation

innehaller dven gener fran andra arter

Allt mer forskning visar att hybridisering
forekommer frekvent i naturen och spelar
en viktig roll i manga biologiska processer.
Till exempel har man visat att det férekom-
mer arter som ar resultatet av hybridisering
(t.ex. italiensk sparv) och att 6verforing

av genetiskt material genom hybridisering
kan ha en viktig evolutionir betydelse
(t.ex. under evolutionen av olika ndbbtyper
hos darwinfinkar). Eftersom hybridisering
foljaktligen dr en naturlig del i manga
evolutiondra processer kan vi férvinta oss
att ndrstdende arter kommer att hybridisera
mer eller mindre frekvent. Den aldre
uppfattningen att hybrider enbart dr
evolutiondra atervandsgrander och att
artgranser ar absoluta har for linge sedan
avfirdats. Detta stiller forstas till problem
for kryssare som vill sortera individer i
olika ”fack”, (d v s kryssbara arter), da det
naturligt forekommer individer med alla
mojliga nivder av hybridinslag hos artpar
dir genutbyte forekommer. Det finns dar-
for inget facit eller en fix procentgrians som
avgor hur hybrider bor klassificeras utan
det ar helt godtyckligt.

Hur kan man "greppa hybriderna”?

I'sin genomgéng av fynden av azurmes
skriver Raritetskommitén att de ”efter-
stravar att konsekvent publicera faglar
som hybrider om dokumentationen visar
att de faller utanfor ramen for rena faglar”
(Corell mfl., 2019). Med termen ”ramen
for rena faglar” syftar Raritetskommitén
pa den inomartsvariation vi kanner till for
stunden. Det faller sig naturligt att dven
inkludera genetiska data i denna inomarts-
variation.

Iljuset av var nuvarande kunskap om
genfldden mellan narbesliktade arter méaste
vi dé dven acceptera — och forhalla oss
till - en varierande grad av hybridinslag.
Baserat pa resultaten fran denna studie
bor alla svenska fynd av azurmes (och
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Bild 6. En forenklad illustration av hur rekombination under meios omfordelar genetiska infor-
mationen mellan kromosomer i ett kromosompar. Den dvre raden exemplifierar hybridisering
mellan en azurmes och en bldmes och hur rekombinationen omférdelat arvsmassan mellan de

tva kromosomerna i ett kromosompar hos F1 hybriden. Den nedre raden illustrerar hur den
genetiska informationen omférdelas nér en F1 hybrid aterkorsar sig med en azurmes och hur
olika den genetiska informationen kan vara férdelad ver en kromosom hos aterkorsningar
beroende pa vilken av F1 hybridens kromosompar som har nedérvs.

»En mojlighet skulle
kunna vara en
klassificering i tre
kategorier«

sannolikt de flesta andra fynd i Europa)
strykas om man bestammer sig for att
hélla Raritetskommiténs linje. Viljer man
diremot att acceptera mindre hybridinslag
och gor bedomningen utifran fjaderdrikts-
kriterier finns det en uppenbar risk att
individer med likartad hybridgrad ibland
accepteras och ibland inte.

Klassificering i tre kategorier

Eftersom det sillan eller aldrig helt gér att
utesluta hybridinnehall utifran fjader-
drikten kan man fundera pd om det finns
en mer pragmatisk l6sning. En mojlig-
het skulle kunna vara en klassificering i
tre kategorier, individer som potentiellt
saknar hybridinslag (d vs vars fjiderdrakt
inte avviker frin det som ir normalt for
arten i frdga), F1-hybrider, och dterkors-
ningar (genetiskt ca 75% eller mer av en
art). Med en sddan klassificering bor tex.

azurmeshybriderna i Falsterbo 1986 och pa
Landsort 1991 (bild 7) hamna i den forsta
kategorin (F1-hybrider) medan alla 6vriga
svenska fynd sannolikt riskerar att hamna

i den andra kategorin (dterkorsningar).
Eftersom F1-hybrider generellt inte bor
variera sirskilt mycket morfologiskt och
aterkorsningar 6verlag kan vara lika den
art som de dterkorsats med, bor en sidan
klassificering gé att tillimpa relativt vl
med hjilp av morfologiska kannetecken for
de allra flesta hybridkomplex. Aven med
en sddan klassificering kommer det forstés
forekomma individer som blir svara att
klassificera (tex. om en F2-individ 4ter-
korsar sig med en F1-hybrid, individen
BMNH 1901.5.4.300 i bild 4 r sannolikt
en sddan variant). Sddana exempel dr dock
sannolikt sdllsynta, och att hitta andra
sakra morfologiska kriterier for olika gene-
rationer av dterkorsningar eller procentsat-
ser lar vara svart om inte omojligt.

Frdgan som maste stillas 4r om det ar
rimligt att bara kryssa individer som helt
“rena” eller ocksd faglar med hybridinslag?
Det finns forstds inget entydigt svar d& det
gar att argumentera for bada alternativen.
I'slutindan handlar det om vilka gemen-
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Bild 7.Bilder pa "surmesar”.Till vanster fageln fran Falsterbo 1986 och till hdger fageln fran Landsort 1991. Bada faglarna har klassiska Pleskes mes
utseenden och ar darfér med storsta sannolikhet F1 hybrider.

samma spelregler kryssare bestimmer sig
for att folja. Var uppfattning ar dock att
aterkorsningar bor kunna kryssas eftersom;
1) artgranser hos nirbesliktade arter ofta
inte dr absoluta utan delvis genomtrang-
liga, 2) dterkorsningar bestar genetiskt sett
mest av en art, 3) terkorsningar ir inte en-
bart evolutionira dtervindsgrander utan en
del av pdgdende naturliga processer, och 4)
draktkaraktirer dr inte tillforlitliga for att
avgora graden av hybridinslag och kommer
dessutom bara kunna tillimpas hos artpar
dar fjaderdrikterna skiljer sig markant.

Mer finansiering for att
underlatta kryssande
Oss veterligen dr greppet att finansiera en
genomisk studie pa faglar med hjalp fran
skddarsamhillet nytt. Sannolikt fanns det
darfor en hel del skepsis kring om detta
projekt skulle vara genomforbart, vilka
resultat som skulle komma ut, och om
det var mojligt att fa in tillrickligt med
finansiering for att projektet skulle kunna
genomforas. Trots detta lyckades vi finan-
siera denna studie till narmare 75% med
medel frin Club300s medlemmar eller
andra intresserade.

For kryssare ar det utan tvekan mest
intressant att forbattra kunskapen om

»For drygt 100 000 kr kan

vi 1 dag sekvensera genomen

for 50-60 indvider«
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artidentifiering inom svara artkomplex, och
att identifiera morfologiska kriterier for att
bedéma hybrider. Studier av andra hybrid-
komplex dr darfor exempel pd mojliga
skddarfinansierade projekt for framtiden.

Det vore dven intressant att studera svira
artkomplex dir olika ledtradar (t.ex. DNA,
morfologi, biogeografi och vokalisering)
inte dr samstimmiga. Genetiska data for
sddana komplex dr idag oftast begrinsat
till ndgra enstaka mitokondriella gener,
samtidigt som vi vet att mitokondriedata
inte alltid speglar arttrad korrekt (mito-
kondrien kan 6verforas mellan olika
evolutiondr linjer enbart genom ganska
marginell hybridisering) och att stora delar
av kdrngenomet kan behéva undersokas
for att hitta regioner som ir under differen-
tiering hos narstiende arter.

Det dr darfor inte osannolikt att flera
sentida taxonomiska fériandringar hos
faglar i vir region kan komma att om-
provas nar genomdata blir tillgiangliga.

Minskade kostnader

Minskade sekvenseringskostnader och
forbattrade verktyg for att analysera geno-
miska data gor projekt som detta varken
sarskilt dyra eller analytiskt komplexa. For
drygt 100 000 kr kan vi idag sekvensera
genomen for 50-60 individer
vilket skulle vara tillrackligt for
att slutgiltigt reda ut sliktska-
pen i vissa knepiga artkomplex
(t.ex. rodstrupiga sdngare eller
svarthakade- och vitgumpade

buskskvittor). Eftersom finansiering for
ren taxonomisk forskning ar begransad
finns det saledes potential for ytterligare
kryssar-finansierade projekt baserade pa
museiprover. Det dr bara fantasin som
sdtter granser for vilka projekt som gar att
genomforas, sd vad sdgs om dessa upprop:
”Mer slit, mindre skit — bringa ordning
bland vitgumpade buskskvittor™ eller
varfor inte ”Lumpa trutarna maximalt
—de ar andd omojliga att bestimma i fale”?

Tack

Vi vill tacka alla medlemmar som har
bidragit till att finansiera denna studie. Ett
extra stort tack gér till Soren Sahlin vars
mycket generosa bidrag var helt avgorande
for projektet. Martin Stervander och Alex-
ander Hellquist tackas for att ha tagit foton
och bedomt driktkaraktirer pa de hybrider
som har ingétt i studien. Vi vill ocksa tacka
styrelsen i Club300 och redaktionen for
Roadrunner som pé olika satt har hjalp till
med annonsering och insamling. X
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