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Sammanfattning 

Populationsstudier är viktiga redskap inom naturvården och genetiska analyser används för 

att undersöka genetisk diversitet inom och mellan populationer. Genetisk variation kan bidra 

till ökad fitness och ekologisk resiliens men kunskaperna om genetisk mångfald är låg för de 

flesta vilda arter i Sverige. Kännedom om populationsgenetiska strukturer kan ge kunskap om 

arters ekologi och förbättra bevarandearbetet. Svampar är fundamentala komponenter i 

terrestra ekosystem men är hittills föga uppmärksammade inom naturvården i Europa. I mitt 

examensarbete har jag, genom litteraturstudie och GIS-analyser av fynddata, tagit fram ett 

provtagningsschema för en naturvårdsinriktad, genetisk populationsstudie av violgubbe, 

Gomphus clavatus, en hotad svampart. Populationsstudien ämnar undersöka artens genetiska 

strukturer i Sverige och omgivande länder. Jag samlade in fynddata från nio länder och 

bearbetade totalt 3232 fyndrapporter som sammanställdes i Arcmap. För Sverige gjordes ett 

preliminärt urval av ett tjugotal lokaler, genom att identifiera recenta fyndlokaler i skyddade 

områden. Åtta lokaler av särskilt intresse inkluderades i urvalet, bland dessa en uppländsk 

lokal med fynd av en morfologiskt avvikande variant av violgubbe. För omgivande länder 

valdes preliminärt lokaler med fynd år 2015–2020. I min litteraturstudie visade det sig svårt 

att jämföra tidigare populationsgenetiska studier av mykorrhizasvampar på ett sätt som kunde 

ge vägledning angående bästa provtagningsstrategi för violgubben. För klonbildande arter bör 

antalet lokaler prioriteras över antal prover per lokal, och vice versa för sexuellt 

reproducerande arter. Då violgubben tillhör båda kategorierna rekommenderar jag att man 

kombinerar koncentrerade provtagningsinsatser på ett par lokaler, med insamling av enstaka 

prover från ett större antal geografiskt spridda populationer. 
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Abstract 

Population studies have become important tools in conservation biology and genetic analyses 

are used to investigate genetic diversity within and among populations. Genetic variation can 

help improve fitness and ecological resilience. However, knowledge about genetic diversity 

is scarce for most wild species in Sweden. Insight in genetic population structure, can help us 

understand a species´ ecological traits and improve species conservation. Fungi are 

fundamental components in terrestrial ecosystems, yet they have gotten little attention in 

conservatory work in Europe. In my bachelor thesis, by a short literature review and GIS-

analysis of species occurrence data, I have developed a sampling scheme for a conservatory, 

genetic population study of the threatened pig’s ear mushroom, Gomphus clavatus. The 

population study aims to investigate genetic structures of the pig’s ear mushroom, in Sweden 

and surrounding countries. I collected occurrence data from nine countries and processed a 

total of 3232 findings, which were all compiled in Arcmap. A preliminary selection of 

localities in Sweden was made through identifying around twenty localities with recent 

findings, in protected areas. Eight localities of particular interest were included in the 

selection, one location with findings of morphologically divergent specimens were among 

those localities. For the surrounding countries, the preliminary selection included localities 

with findings reported between years 2015–2020. In my literature review, previous studies 

were not comparable in a way that could guide the design of a sampling scheme for the pig´s 

ear mushroom. For clonal species, one should prioritize the total number of localities rather 

than the number of samples per site, and vice versa for sexually reproducing species. Since 

the pig´s ear mushroom belongs in both groups, I suggest a combination of higher density 

sampling efforts at two localities, together with single sampling at a greater number of 

geographically distributed localities. 
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Inledning 

 

Populationsstudier är viktiga redskap inom naturvården. Allteftersom genetiska 

metoder blivit mer prisvärda, nyttjas nu DNA-analyser för att undersöka genetisk diversitet 

inom och mellan populationer (Appelqvist 2005). Rik genetisk variation bidrar till högre 

fitness i en population (Reed & Frankham 2019) och en ökad ekologisk resiliens vid 

miljöförändringar (Hughes & Stachowicz 2004). Sveriges miljömål, ”Ett rikt växt och 

djurliv” ämnar säkerställa ett långsiktigt bevarande av biologisk mångfald och slår fast att 

den genetiska variationen inom och mellan populationer av arter ska vara tillräcklig. Hittills 

finns, undantaget vissa djur, ytterst lite kunskap om genetisk mångfald hos vilda arter i 

Sverige och området bör uppmärksammas i större utsträckning om miljömålet skall nås 

(Naturvårdsverket, 2019). 

Kunskap om genetiska populationsstrukturer kan ge viktig information om olika arters 

ekologi och leda bevarandearbetet framåt (Douhan et al. 2011). Den geografiska fördelningen 

av genetisk variation hos en art kan t.ex. visa om enstaka populationer är särskilt genetiskt 

viktiga eller sårbara till följd av spridningsbarriärer som hindrar genflöde (Petit, Mousadik & 

Pons 1998; Havs- & vattenmyndigheten 2017) och bör tryggas. Sådan information skulle 

kunna bidra med underlag i arbetet med områdesskydd och åtgärdsprogram för hotade arter 

(ÅGP). I Sverige används genetisk information t.ex. för att övervaka varg, björn och järv 

(Naturvårdsverket 2021) och i ett avelsprojekt med utsättning av fjällräv (Naturvårdsverket & 

Norges Miljödirektorat 2017). Resultat från DNA-analyser har även indikerat ålgräsbestånd 

med särskilt skyddsbehov (Havs- & vattenmyndigheten 2017) och uteslutit fall av oönskad 

hybridisering mellan fjällgås och bläsgås (Naturvårdsverket 2021). 

 

Mitt examensarbete är en del av ett större projekt (SciLifeLab 2020; härefter kallat 

huvudprojektet) vid SLU ArtDatabanken, Uppsala universitet och SciLifeLab. Det 

långsiktiga målet är att ta fram en metod för myndigheter och företag, så att de i framtiden 

kan applicera resultat från genetiska analyser i praktiskt bevarandearbete. Som ett första steg 

på vägen har man valt att studera arten violgubbe, Gomphus clavatus, en naturvårdintressant 

mykorrhizasvamp med eget ÅGP (Aronsson 2006). 

Svampar har en fundamental roll i terrestra ekosystem och utgör en stor del av den 

biologiska mångfalden. Globalt är ca 140 000 svamparter kända (Roskov et al. 2020), vilket 

endast är runt 5% av det uppskattade totala antalet av 2,2–3,8 miljoner arter (Hawksworth & 

Lücking 2017). Upp till 90% av alla växter är beroende av mutualistiska förhållanden med 

mykorrhizasvampar (Boddy, Dyer & Helfer 2010) och de är oumbärliga komponenter i 

ekosystemens näringscykler genom nedbrytning av material som andra organismer inte kan 

sönderdela, t.ex. lignin (Boddy, Robson & Magan 2010). Svampar utgör även en födokälla 

och i vissa fall boplatser åt andra organismer. Trots sin mångfald och betydelse har svampar 

blivit föga uppmärksammade inom naturvården i Europa (Heilmann Clausen et al. 2014). I 

Sverige finns fler än 5000 arter av storsvampar (arter med fruktkroppar ca 1 mm eller större). 

Bland 3628 bedömda arter är 851 (23%) rödlistade, varav 438 (12%) i någon av 

hotkategorierna (SLU ArtDatabanken 2020). Violgubbe är rödlistad i kategorin VU (sårbar) 

på grund av minskande populationsstorlek. Hotet består främst i att violgubbens habitat 

försvinner när äldre kalkpåverkade barrskogar avverkas. Arten förekommer även knuten till 
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bok i södra Sverige där den är mer sällsynt än i dess huvudsakliga utbredningsområdet 

koncentrerat i och kring Uppland (SLU Artfakta 2021). 

Huvudprojektet ska i samarbete med Länsstyrelsen i Uppsala län, pröva att via 

SciLifeLab ta fram DNA-sekvenser för, och analysera populationsgenetiken hos violgubbe. 

Man vill med hjälp av resultaten kunna svara på frågor som: 1. Är artens geografiska 

populationer representativa för dess genetiska populationer? 2. Finns genetiska skillnader 

mellan populationer som växer med gran, Picea abies respektive bok, Fagus sylvatica? 3. 

Vilka barriärer kan hindra genflöde och spridning? och 4. Hur kan bevarandearbetet 

effektiviseras med hjälp av genetiska populationsstudier? För att ta kunna svara på dessa 

frågor behövs prover av violgubbe från geografiskt åtskilda lokaler som är representativa för 

de olika värdträden och med varierande konnektivitet. Lokalerna behöver också väljas ut så 

att man kan utvinna så mycket information som möjligt från ett begränsat antal prover. 

Planen i huvudprojektet är att analysera 100 prover. Av dessa önskades att ca 60% skulle 

fördelas bland uppländska lokaler, ca 10% från omgivande länder (se figur 1), och resterande 

ca 30 % från övriga lokaler i Sverige. 

 

 
Figur 1. Översiktskarta som visar Sverige och de omgivande länderna som ingick i studien. 
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Syftet med mitt examensarbete var i huvudsak att utforma ett provtagningsschema för 

en naturvårdsinriktad populationsgenetisk studie av violgubbe. Först i rapporten presenteras 

arten och dess utbredning samt vad som är känt om dess ekologi. Efter detta har jag 

sammanställt ett urval av tidigare genetiska populationsstudier av svampar, och utvärderat 

dessa i relation till huvudprojektet. Utöver litteraturstudien samlade jag in fynddata för att 

kartlägga artens utbredning i Sverige och omgivande länder samt, i möjligaste mån, 

information om biotop på fyndplatserna. Med fokus på Sverige sammanställdes information 

om fynd och biotoper i ArcMap där jag tillsammans med geodata utvärderade populationer 

av violgubbe. Efter diskussion kring resultaten av litteraturstudie och geografiska analyser 

motiverades ett urval av lokaler att rekommendera för provinsamling. 

 

 

Presentation av arten 

Morfologi och ekologi, enligt åtgärdsprogram för violgubbe 

Violgubbe är en marklevande svamp som bildar ektomykorrhiza med träd (svampens 

myceltrådar bildar ett nätverk kring trädets rotceller men tränger ej in i cellerna) och tillhör 

samma familj som korallfingersvampar. Unga fruktkroppar har en violett färg vilken med 

åldern övergår i gul-brunt. Formen påminner om en kraftig kantarell men man kan även se 

vissa likheter med korallfingersvamparnas morfologi. På en fyndlokal i Uppland har man 

funnit exemplar av violgubbe vars hattkant är fingerlikt utvuxen. Fotografier av violgubbe, 

inklusive ett exemplar av den fingerlika varianten visas i figur 2. Svampen växer ofta i 

fragment av s.k. häxringar vilka uppstår från mycel som växer radiärt utåt så att 

fruktkropparna tillsammans bildar hela eller fragmenterade cirklar. Alternativt hittas 

fruktkroppar i tätt gyttrade grupper eller längs linjer, som misstänks vara kvarstoder av äldre 

häxringar, kanske mer än hundratals år gamla. 

 

 
Figur 2. Fruktkroppar av violgubbe. Bilden till höger visar den speciella fingrade typen som funnits på en lokal i 

Uppland. 

 

 

I Sverige lever violgubben som mutualist med gran i norr och med bok i söder. I andra länder 

framstår det som att den även lever med ädelgran, tall och ek. Växtplatserna finns framförallt 

i äldre skogar med hög bonitet, på kalkhaltiga marker. I granskogar finns den bland 

vegetation av mossrik lågörtstyp medan fyndplatserna i bokskog har ingen eller gles 

vegetation av ängstyp (Aronsson 2006).  
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Utbredning 

Artens utbredning omfattar främst Europa och Nordamerika men fynd har även gjorts 

i delar av Asien (Aronsson 2006) och enligt rapporter i GBIF (2021a) finns ett fynd på 

Madagaskar. Enligt Dahlberg och Croneborg (2003) är antalet kända lokaler efter 1980, för 

länder som behandlas i denna rapport följande: Norge 20, Finland 7, Danmark 2, Tyskland 

60, Polen 1, Estland 21 och Lettland 5. För Litauen saknas data. Sverige hyser enligt deras 

tabell en av Europas största populationer av violgubbe med 132 lokaler med fynd efter 1980. 

Frankrike (500) och eventuellt Schweiz (>100) har fler kända lokaler. Bland de svenska 

lokalerna finns flest rapporterade förekomster i Uppland. I övrigt är violgubben enligt 

Analysportalen (Leidenberger 2016) spridd främst i Mellansveriges östra delar samt glest i 

sydligaste delen av landet. Figur 3 visar artens utbredning i Sverige med fynd från år 2000–

2020. Där syns att populationerna i nordöstra respektive sydvästra delen av landet skiljs åt av 

ett stråk utan fynd. Man tror på grund av detta att violgubben kan ha spridits till Sverige både 

från öster och på sydlig väg. Dessa olika invandringsvägar kan möjligen vara representativa 

för populationer knutna till gran respektive bok. (Aronsson 2006) 

 

   
Figur 3. Violgubbens utbredning i Sverige (Analysportalen 2021) och globalt (GBIF 2021a) år 2000–2020. 

 

 

Vetenskapligt kunskapsunderlag 

Vetenskapliga publikationer om violgubbe är till synes ytterst få. En sökning i Web of 

Science efter publikationer med ”Gomphus clavatus” (alla sökbara fält) ger endast sex 

resultat, inga av dessa rör dess genetik eller naturvårdsfrågor. Motsvarande resultat i SwePub 

är fyra inventeringsrapporter. I en avhandling (Giachini 2004) som inkluderade violgubbe 

konstaterades att sannolikheten att finna arten ökade signifikant med volymen död ved (≥10 

cm diameter). Chanserna att hitta violgubbe ökade från 14% till 92% när volymen död ved 

ökade från 30 m3/ha till 1560 m3/ha. Sambandet gällde oavsett skogens ålder, som inte visade 

något signifikant samband med sannolikheten att violgubbe skulle förekomma. 

  

© OpenStreetMap contributors, © OpenMapTiles, GBIF 
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Material och metoder 

Litteraturstudie 

Publikationer av tidigare genetiska populationsstudier av svampar eftersöktes i Web of 

Science (WoS). Jag gjorde flera sökningar med olika kombinationer av ämnesord som 

population genetics och population structure i kombination med fungi och filtrerade bort 

ämnesord som lichen, pathogen, virus, disease och agriculture. Jag sökte även mer inriktat 

efter studier som behandlade natuvårdsintressanta arter genom att filtrera för ämnesord som 

conservation och endangered. Forskningsområden som valdes för att specificera en del av 

sökningarna var mycology, environmental sciences, ecology, forestry, evolutionary biology 

och biodiversity conservation. Jag utförde även en sökning efter artiklar av en specifik 

författare (Anne Pringle) efter tips från extern kontaktperson. 

Från de samlade resultaten valdes de studier som behandlade svamparter som likt 

violgubben bildar ektomykorrhiza och epigeiska (ovan jord), ”hattlika” fruktkroppar med 

extern sporbildning. Även några publikationer från sökresultatens referenser lades till 

resultaten. 

Från samtliga publikationer noterades följande: behandlade arter och/eller släkten; 

syfte och frågeställning; geografiskt studieområde; antal lokaler och/eller regioner; avstånd 

mellan lokaler; biotop; provtagningsstrategi; typ av prov (fruktkropp, mykorrhiza från rot, 

mycel); antal insamlade respektive analyserade prover; genetiska strukturer som observerats 

inom och/eller mellan populationer; eventuella påverkansfaktorer som undersökts; samt 

eventuella problem som påträffats eller andra kommentarer relaterade till provinsamling. För 

att bättre kunna jämföra studierna avseende antal lokaler och prover per lokal, gjordes en 

uppskattning av hur många områden med avstånd >10 km som ingick i varje studie. 

Fyndplatser med ≤10 km avstånd från varandra, eller i kluster av fyndplatser ≤10 km från ett 

annat kluster, betraktades som tillhörande samma lokal. Om t.ex. författarna angav att de 

undersökt tre lokaler i ett område, men inbördes avstånd mellan dessa tre var ≤10 km, 

räknade jag detta som endast en lokal i min jämförelse, och summerade antalet prover för de 

tre ordinarie lokalerna i området. Om avstånd inte angavs specifikt i artikeln, uppskattades de 

med hjälp av kartor över studieområdet som presenterades i artikeln eller genom att söka upp 

lokalerna i googlemaps och mäta avstånd mellan angivna lokaler. ”Antal lokaler” refererar 

härefter till lokaler med avstånd >10 km. När villkoret om avstånd >10 km hade applicerats 

på data i samtliga artiklar, undersöktes om det fanns några signifikanta samband (SPSS, 

Spearmann correlation) mellan maximalt avstånd mellan lokaler, antal lokaler, totalt antal 

prover och antal prover per lokal. 

 

Datainsamling och bearbetning 

 Tillgängliga fynduppgifter till och med år 2020 inkluderades i materialet. För Sverige 

hämtades fynddata 2021-04-09 från Svenska Lifewatch Analysportal (Leidenberger 2016). 

För Norge, Finland och Estland hämtades fynddata för violgubbe från Artsdatabanken, 

Finlands Artdatacenter/FinBIF respektive Eelurikus. Rapporter från Danmark erhölls från 

Danmarks svampeatlas och från GBIF där även data för Polen hämtades. Fynduppgifter från 

Lettland erhölls från Dabas Dati och Lettlands naturhistoriska museum. För Tyskland och 

Litauen erhöll jag samtliga data genom mailkontakt med mykolog i respektive land. 
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Data för ett och samma land, från olika källor jämfördes med avseende på vilken 

information de innehöll. Källor med data helt utan koordinater valdes bort om det inte var de 

enda tillgängliga. Om flera källor listade samma fynd (identiskt datum, plats, rapportör etc.) 

valdes den källa som innehöll mer komplett information om fyndet, t.ex. information om 

växtplatsens karaktär. 

Fynduppgifter för respektive land sammanställdes i Excel och redigerades så att 

tabellerna fick en så enhetlig struktur som möjligt. I den mån uppgifter fanns innehöll de 

slutgiltiga fyndtabellerna; specifikt ID och/eller URL för varje fynd; län, kommun, ort och 

fyndlokal; observationsdatum; biotop och/eller substrat; kvantitet och enhet (antal 

fruktkroppar och/eller mycel); observatörens och/eller identifierarens namn; kommentar 

angående fyndet; koordinater; samt datakälla. För de dataset där skogstyp kunde tolkas och 

bestämmas adderades två kolumner. En kolumn där skogstypen klassificerades som Lövskog, 

barrskog, barrskog med lövinslag eller blandskog. I den andra tillagda kolumnen lades en 

notis om ett fynd uppfattades särskilt intressant, t.ex. att svampen verkade växa med ett annat 

värdträd än gran eller bok. 

Sveriges län delades in i två regioner, norra respektive södra Sverige enligt figur 4. 

Gränsen mot söder drogs där fyndplatserna blev glesare och violgubbe främst rapporterats i 

lövskogsmiljö. Till södra Sverige räknades Skåne, Blekinge, Hallands, Kronobergs, Kalmar, 

Jönköpings, Västra Götalands och Östergötlands län. Gotland behandlades tillsammans med 

län tillhörande norra Sverige. 

Fynd i sydliga län utan angiven skogstyp undersöktes närmare för att identifiera fynd 

som potentiellt förekommit i lövskogsmiljö. Information om lokalerna eftersöktes hos 

Länsstyrelsen via webben eller personlig kontakt, alternativt genom kontakt med rapportören 

när så var möjligt. För samtliga fynd norr om ovan nämnda län antogs barrskogsmiljö om inte 

annat var specifikt angivet för lokalen. Biotopbeskrivningar i andra rapporter från samma 

lokal kontrollerades innan antagande om barrskog gjordes. Slutligen sparades redigerade 

fynddata i csv-format och importerades i ArcMap där de exporterades till shape-filer. 

Samtliga fynd projicerades i koordinatsystemet SWEREF99. 
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Figur 4. Utbredningskarta för violgubbe (2010—2020) där blå linje markerar gränsen för vilka län som räknades 

till södra respektive norra Sverige. Gotland räknades till norra Sverige. 

 

 

Geodata 

Grundläggande geodata för Sverige hämtades från Lantmäteriet. Jag använde delar ur 

terrängkartan och Sverigekartan 1:10 miljoner samt Sverigekartan 1:1 miljon. Genom 

Skogsstyrelsens (2021) geodatatjänst hämtades shape-filer med biotopskyddade, 

avverkningsanmälda och avverkade områden. 

Kartan ”Countries, 2020 – Administrative Units – Dataset” (EuroGeographics & UN-

FAO 2020), med nationsgränser hämtades från EU:s geodataportal (EUROSTAT). Kartan 

omarbetades i Arcmap till en översikt av de länder som studien behandlade (figur 1). 

 

GIS-analyser och preliminärt urval av populationer i Sverige 

Fokus i GIS-analyserna låg på populationer i Sverige och de två första frågorna i 

huvudprojektet; förhållandet mellan geografiska och genetiska populationer samt om det 

finns skillnader mellan populationer med olika värdträd. De lokaler som hade noterats som 

särskilt intressanta valdes ut. Som ett första filter i urvalet exkluderades sedan fynd tidigare 

än 2010 från analyserna. På så vis sorterades lokaler utan mer recenta fynd bort, där 

sannolikheten att finna violgubbe i nutid, antogs vara lägre. 

För att minska risken att välja ut fyndlokaler som möjligen utsatts för åverkan som 

förändrat naturmiljön och förutsättningarna för violgubbe negativt, identifierades fyndlokaler 

med områdesskydd i form av nationalpark, naturreservat, kulturreservat, eller biotopskydd. 

Sannolikheten att återfinna arten antogs större i dessa områden. För detta omarbetades delar 
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av terrängkartans lager med skyddade områden, från linjeobjekt till polygoner, med 

funktionen ”feature to polygon” i Arcmap. Vidare utfördes överlappningsanalyser där 

kvarstående lokaler kontrollerades mot geodata från Skogsstyrelsen, med 

avverkningsanmälda områden samt utförda avverkningar. 

 

Preliminärt urval för omgivande länder 

För de omgivande länderna gjordes ett snävare första urval än för Sverige. Eftersom geodata 

med skyddade områden, avverkningar etc. inte användes i detta urval, antogs sannolikheten 

för återfynd större vid de mest recenta fyndlokalerna. Observationer från år 2015–2020 

inkluderades. Fyndplatser med ≤10 km avstånd från varandra, eller i kluster av fyndplatser 

≤10 km från ett annat kluster, betraktades som tillhörande samma lokal. Inga vidare analyser 

utfördes för omgivande länder. 

 

 

Resultat 

 

Litteraturstudie 

Sökresultat, Taxa & Geografi 

I litteraturstudien ingick 20 artiklar om genetiska populationsstudier av svamparter 

med levnadssätt likt violgubbens. När sökresultaten hade sållats enligt urvalskriterierna (se 

metod) återstod 17 artiklar från WoS. En av dessa exkluderades senare p.g.a. tveksam kvalitet 

medan fyra publikationer lades till från referenser i återstående artiklar. Bland de taxa som 

studerats var arten Laccaria amethystina, ametistskivling, ensamt objekt för fem studier 

(Gherbi et al. 1999; Roy et al. 2008; Hortal et al. 2012; Vincenot et al. 2012 & 2017). Wadud 

et al. (2014) studerade samma art tillsammans med systerarten L. laccata, laxskivling, och 

Sheedy et al. (2015) behandlade ännu en Laccaria sp. som nyligen identifierats. Släktet 

Tricholoma förekom i fyra artiklar varav tre behandlade T. matsutake, goliatmusseron, 

(Amend et al. 2008; Xu et al. 2008; Narimatsu et al. 2016) och en T. scalpturatum, gulnande 

musseron. Se tabell 1 för samtliga taxa. Geografiskt fanns tre studier som omfattade mer än 

en kontinent. Pringle et al. (2009) jämförde populationer av Amanita phalloides, lömsk 

flugsvamp, från Nordamerika med populationer i Europa och Vincenot et al. (2012) 

analyserade först prover från Europa och Japan för att senare även inkludera Kina i en 

följande studie (Vincenot et al. 2017). I övrigt var studieområdena fördelade inom Europa 

(Gryta et al. 1997; Gherbi et al. 1999; Guidot, Debaud & Marmeisse 2001; Carriconde et al. 

2008; Roy et al. 2008; Hortal et al. 2012 ), Asien (Amend et al. 2008; Xu et al. 2008; Wadud 

et al. 2014; Narimatsu et al. 2016; Feng et al. 2017), Amerika (Bergemann et al. 2005; Rivera 

et al. 2014; Branco et al. 2015; Sánchez-Ramírez et al. 2015; Burchhardt et al. 2017) 

respektive Australien (Sheedy et al. 2015).  
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Tabell 1. En översikt av utvald information från litteraturstudien. Tabellen presenterar vilka taxa och 

geografiska områden studierna behandlat, tillsammans med delvis omvandlade alternativt uppskattade data (se 

metod) för antal lokaler, maximalt avstånd mellan dem samt totalt antal insamlade prover och antal prover per 

lokal (M anger medelantal per lokal). *Prover från >1 år. 

Referens Studerade taxa Geografiskt område 
Största 

avstånd 

(km) 

Lokaler 

>10km 

avstånd 

Prover 

insamlade 

Prover per 

lokal >10km 

avstånd (M) 

Pringle et al. 2009 Amanita phalloides Europa & Nordamerika 7000 31 87 1–8 (3) 

Sánchez-Ramírez et al. 

2015 

Amanita sect. Caesareae Nord- & centralamerika 6000 142 280 1–18 (2) 

Feng et al. 2017 Boletus reticuloceps Kina & Taiwan 3000 23 364* 1–36 (16) 

Gryta et al. 1997 Hebeloma cylindrosporum Frankrike 20 3 364 71–213 (121) 

Guidot, Debaud & 

Marmeisse 2001 

Hebeloma cylindrosporum Frankrike 20 4 353* 36–173 (88) 

Gherbi et al. 1999 Laccaria amethystina Frankrike 0,12 1 1235 1235 

Roy et al. 2008 Laccaria amethystina Frankrike 450 3 510 140-220 

(170) 
Hortal et al. 2012 Laccaria amethystina Polen 2,7 1 1131* 1131 

Vincenot et al. 2012 Laccaria amethystina Europa  & Japan 10000 20 655 15–46 (33) 

Vincenot et al. 2017 Laccaria amethystina Europa, Japan & Kina 10000 12 437 13–50 (36) 

Wadud et al. 2014 Laccaria amethystina, L. 

laccata 

Japan 1 1 892* 892 

Sheedy et al. 2015 Laccaria sp.A Australien & 

Tasmanien 

700 20 250* 1–50 (13) 

Bergemann et al. 2005 Russula brevipes USA 1,09 4 125* 32-57 (31) 

Branco et al. 2015 Suillus brevipes USA 300 4 28 <11 (7) 

Rivera et al. 2014 Suillus spraguei USA 600 15 548 14–57 (37) 

Burchhardt et al. 2017 Suillus spraguei (= S.pictus) USA 2 1 50 50 

Amend et al. 2008 Tricholoma matsutake Kina 265 8 207 9-39 (26) 

Xu et al. 2008 Tricholoma matsutake Kina 950 17 154* 2–19 (9) 

Narimatsu et al. 2016 Tricholoma matsutake Japan 0,3 1 812* 812 

Carriconde et al. 2008 Tricholoma scalpturatum Frankrike 200 2 473* 192–281 
(237) 

 

 

Avstånd, lokaler & prover 

I fem publikationer (Pringle et al. 2009; Sánchez-Ramírez et al. 2015; Vincenot et al. 

2012 & 2017; Feng et al. 2017) undersöktes populationer med maximalt 3000–10000 km 

avstånd. Antalet prover varierade här från totalt 87–820 med 1–50 prover per lokal för 12-

142 lokaler >10 km från varandra (se tabell 1 för studiespecifika data). Sju studier (Amend et 

al. 2008; Carriconde et al. 2008; Roy et al. 2008; Xu et al. 2008; Rivera et al. 2014; Branco et 

al. 2015; Sheedy et al. 2015) utfördes med maximalt 200–950 km avstånd med 28–548 

prover, 1–28 per lokal för 2-20 lokaler. Resterande åtta (Gryta et al. 1997; Gherbi et al. 1999; 

Guidot, Debaud & Marmeisse 2001; Bergemann et al. 2005; Hortal et al. 2012; Wadud et al. 

2014; Narimatsu et al. 2016; Burchhardt et al. 2017) hade studieområden med maximalt 120 

m till 20 km avstånd. Provomfånget för dessa studier var 50–1235 prover, 36–1235 prover 

per lokal för 1–4 lokaler. Ett Spearman correlation test visade att med större maximalt 

avstånd mellan lokaler (större geografiskt område) ökade antalet undersökta lokaler 

signifikant (r=0,87; p<0,001) men antalet prover per lokal minskade signifikant (r=0,71; 
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p=0,001). För tre publikationer (Gryta et al. 1997; Guidot, Debaud & Marmeisse 2001; 

Guidot Hortal et al. 2012) inkluderades prover från både fruktkroppar och mycel och/eller 

rötter med mykorrhiza, övriga hanterade endast prover från fruktkroppar. 

 

Provtagningsstrategier 

Bland de 20 studierna varierade undersökningsdesign även då liknande frågor 

behandlades. Som exempel kan nämnas de 2 studier där man undersökte strukturerna både 

ovan och under markytan. Guidot, Debaud & Marmeisse (2001) samlade prover i form av 

fruktkroppar och jord i slumpmässigt placerade provytor på olika ställen 3 olika år. 

Jordprover togs även från ytor där inga fruktkroppar hade synts under 1–6 år. Hortal et al. 

(2012) däremot, anpassade provytorna så att ungefär lika många fruktkroppar fanns inom 

varje, och jordprover samlades in längs transekter inom provytorna. Även Wadud et al. 

(2014) valde provytor där det fanns många fruktkroppar. 

I en del av studierna gjordes provtagningsinsatser över tid, genom att samla prover 

från samma lokal, vid flera tillfällen, för att täcka hela fruktkroppssäsongen. Vissa samlade in 

prover under fler än 1 år (Bergemann et al. 2005; Carriconde et al. 2008; Wadud et al. 2014). 

Narimatsu et al. (2016) besökte ett område med 4 växtplatser (200-300 m avstånd) och totalt 

7 provytor, var 2a till 3e dag och samlade samtliga fruktkroppar av Tricholoma matsutake 

under 2 månaders säsong, 2 separata år med 9 års mellanrum. Samma art var objekt för Xu et 

al. (2008) som eftersökte fruktkroppar på 17 olika lokaler i ett 60 Mha stort område i Kina 

under 6 års tid. 

För lokaler på olika kontinenter valde Vincenot et al. (2012 & 2017) fruktkroppar på 

avstånd anpassade för att undvika dubbletter från samma mycel. Pringle et al. (2009) nämner 

ingen närmare strategi för lokal provtagning men har valt lokalerna kring latitudinella linjer i 

Europa respektive östra och västra Nordamerika. Även Roy et al. (2008), Rivera et al. (2014) 

och Branco et al. (2015) vars studieområden sträckte sig till 450 km, 600 km respektive 300 

km anpassade avståndet mellan proverna för att undvika flera exemplar från samma genet 

(genetisk individ).   

 Vid studier av strukturer hos mer lokalt (120 m–2,7 km) förekommande populationer 

använder sig 2 av 6 forskningsteam av jämnstora provrutor (Gherbi et al. 1999; Wadud et al. 

2014). Hortal et al. (2012) anpassade ytorna så att ungefär samma mängd fruktkroppar skulle 

rymmas i varje. Gemensamt för dessa var att de behandlade Laccaria amethystina vars 

fruktkroppar kan förekomma i stora mängder på samma plats (Wadud et al. 2014). 

Bergemann et al. (2005), Narimatsu et al. (2016) och Burchhardt et al. (2017) arbetade med 

andra arter där fruktkropparna eftersöktes aktivt på varje lokal, vid flera tillfällen under 

säsong. 

 Kommentarer och reflektioner kring provtagningsstrategier som framkom i 

diskussionsavsnitt gällde främst att man önskade fler prover från en eller flera lokaler (t.ex. 

Amend 2008; Rivera et al. 2014; Burchhardt 2017). En faktor som nämndes var att 

fruktkropparna inte nödvändigtvis ger en fullständig bild av variationen (t.ex. Carriconde et 

al. 2008) med tanke på icke-fruktiserande geneter under markytan. Guidot, Debaud & 

Marmeisse (2001) undersökte detta och konstaterade att det hos Hebeloma cylindrosporum 

fanns ytterligare genotyper representerade under jord men att dessa inte signifikant påverkade 

resultaten jämfört med om endast fruktkroppar analyserades. 
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Syften och resultat 

Samtliga 20 artiklar undersökte på ett sätt eller annat genetiska strukturer inom 

och/eller mellan svamp-populationer. De 2 studierna som behandlade populationer med störst 

avstånd (10 000 km) hade främst taxonomisk inriktning. Inom europeiska populationer av 

Laccaria amethystina konstaterades inga avståndsberoende skillnader på ≤2900 km avstånd 

(Vincenot et al. 2012), men det fanns signifikant differentiering mellan populationer i 

Europa, Japan respektive Kina (Vincenot et al. 2012). Den tredje studien på kontinental skala 

(Pringle et al. 2009) konstaterade att Amanita phalloides sannolikt är introducerad och kan 

anses invasiv i Nordamerika genom att undersöka både nyinsamlade prover och äldre 

herbarieexemplar av tidiga fynd i Nordamerika. I 2 publikationer studerades genflöde mellan 

lokaler åtskilda av landskapsbarriärer. Bergemann et al. (2005) ville se på vilka avstånd 

genflöde kunde ske mellan populationer av Russula brevipes i skogsområden separerade av 

gräsmarker. De fann att fragmenteringen i detta fall inte utgjorde någon barriär, på avstånd 

≤1090 m vilket var det maximala avståndet som prövades. Amend et al. (2008) studerade 

populationer av Tricholoma matsutake på avstånd 15–265 km. Studieområdet utgjordes av 

två flodområden, separerade av kala bergsryggar (inga värdträd) och målet var att ta reda på 

om avstånd (nedanför trädgränsen) eller landskapsbarriärer (potentiell barriär för spridning 

via euklidisk sträcka (fågelvägen)) hade större påverkan på genflödet. Bergsryggar utan träd 

visade sig vara effektiva barriärer och genflöde troddes kunna ske över större avstånd än de 

euklidiska när det finns tillgängliga värdträd utmed sträckan. Ännu en studie (Narimatsu et al. 

2016) rörde genflöde hos T. matsutake men jämförde bestånd från 4 platser inom samma 

område (avstånd <300 m) med 9 års mellanrum. Deras resultat visade på ett begränsat 

genflöde mellan populationerna samt att en del mycel var beständiga och fanns kvar efter 9 

år. Svamparna växte i hela eller delar av häxringar och man kunde konstatera nyetableringar 

såväl som tillväxt hos äldre mycel. Närbesläktade geneter fanns i 87% av fallen <50 m från 

varandra och inom samma plats. 

Roy et al. (2008) undersökte genetiska strukturer hos 13 populationer av Laccaria 

amethystina med 0,5 km–2,5 km avstånd inom 3 olika lokaler 150 km, 420 km respektive 

450 km från varandra. Deras syfte var att avgöra om det fanns skillnad mellan individer som 

bildade mykorrhiza med olika trädarter och de kunde konstatera att arten är generalist då inga 

sådana skillnader upptäcktes. Hos systerarten Laccaria sp.A, som troligt har en specifik värd 

med tydligt överensstämmande utbredningsmönster, fann Sheedy et al. (2015) att genetiska 

strukturer hos svampens populationer, liknade de hos värdträdets populationer. Det vill säga, 

genetiska likheter/skillnader hos populationer av svampen respektive värdträdet, följde 

samma geografiska mönster. 

Ur naturvårdssynpunkt var det bara i en av studierna (Xu et al. 2008) som man lade 

tyngd på artens bevarande. Tricholoma matsutake är en eftertraktad matsvamp men kan inte 

odlas och författarna uttryckte oro över att insamling för kommersiella syften kunde hota dess 

naturliga populationer. De visade att sexuell reproduktion inom populationerna är viktig 

(framför vegetativ tillväxt) och argumenterade för att endast delar av bestånd bör skördas så 

att en viss mängd fruktkroppar får sprida sina sporer. Andra naturvårdsrelaterade syften 

framkom t.ex. i Sánchez-Ramíres et al. (2015) som arbetade med att förstå hur historiska 

klimatförändringar har påverkat diversifieringen av en grupp närbesläktade Amanita spp. och 

i Pringle et al. (2009) där man utvärderade om Amanita phalloides bör anses främmande eller 
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om den tillhör Nordamerikas inhemska funga. I flera artiklar framhåller man betydelsen av 

genetisk variation som en del i bevarandearbetet (Amend et al. 2008; Hortal 2012) och att 

kunskaper om genflöde (Carriconde et al. 2008) och temporala förändringar (Narimatsu et al. 

2016) hos populationer gynnar naturvården. 

 

 

Sammanställning av artförekomster 

 

Tillgängliga fynddata 

Sverige hade störst antal rapporterade förekomster bland de länder jag inkluderade. Jag kunde 

hämta data för 2372 svenska förekomster varav 45% var från år 2010–2020. Motsvarande för 

omgivande länder var: Norge 279, 56%; Finland 43, 19%; Danmark 48, 35%; Tyskland 418, 

21%; Estland 29, 33%; Lettland 23, 87% och Polen 17, 35%. För Litauen fanns information 

om 3 lokaler i form av en kartbild med markörer där violgubbe funnits historiskt. Arten har 

inte observerats i landet sedan 1974 (Kutorga 2021, pers. kom.). Figur 5 visar en översikt 

med samtliga fynddata, i en färgskala som representerar fyndens ålder. 

 

 I tabell 2 finns en översikt av antal rapporterade förekomster i respektive land. Där 

redovisas även antalet fyndrapporter där skogstypen kunde bestämmas vilket för Sverige var 

totalt 2343, varav 45% var förekomster 2010 eller senare och för övriga länder sammanlagt 

var 590, varav 28% fr.o.m. 2010. 
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Figur 5. Samtliga fyndrapporter för violgubbe i Sverige och omgivande länder. Färgskalan representerar 

tidsperiod för observationerna, där mörkare punkt betyder mer recent fynd. De tre fyndplatserna i Lettland är 

manuellt placerade enligt tolkning av kartbild från Lettlands rödlista (Iršėnaitė 2007). 
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Tabell 2. Översikt av de fynddata som använts i denna studie och från vilka källor de hämtats. Här redovisas 

även totalt antal fyndrapporter av violgubbe liksom fyndrapporter 2010–2020 i respektive land samt för hur 

många av förekomsterna jag kunde bestämma i vilken skogstyp svamparna funnits. 

Land Fyndrapporter 

totalt 

Skogstyp 

bestämd 

Fyndrapporter 

2010–2020 

Skogstyp 

bestämd 

Datakälla Referens 

Sverige 2372 2343 1061 1043 Svenska Lifewatch 

Analysportal 

Leidenberger et al. 2016 

Norge 279 177 155 90 Artsdatabanken Artsdatabanken 2021 

Finland 43 0 8 0 Finlands 
Artdatacenter/FinBIF 

Finlands Artdatacenter 
/FinBIF 2021 

Danmark 48 27 17 16 GBIF GBIF 2021b 

     
Danmarks svampeatlas Foreningen til 

svampekundskabens fremme 

2016 

Tyskland 418 386 87 59 Frank Daemmrich Daemmrich (2021) 

     
Naturgucker Munzinger (2021) 

Polen 17 0 6 0 GBIF  GBIF 2021c 

Estland 29 0 10 0 eElurikkus.ee eElurikkus 2021 

Lettland 23 0 20 0 dabasdati.lv Dabas Dati 2021 

     Lettlands Naturhistoriska 

Museum 

Dāniele 2021 

Litauen 3 (lokaler) 0 0 0 Litauens rödlista  Iršėnaitė 2007 
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Förekomster i Sverige 

Majoriteten av observationsrapporterna i Sverige var från barrskogsmiljöer. Av totalt 2372 

fynd var 87% från barrskog, 6% från barrskog med lövinslag, 4% från blandskog och 2% från 

lövskog. För 1% av fynden förblev skogstypen okänd. Endast i Skåne och Hallands län 

dominerar lövskogsfynd och i Kalmar är blandskog angivet för 4 av totalt 5 fynd. 

Stapeldiagrammet i figur 6 illustrerar fördelningen av samtliga observationer i olika 

skogstyper per län. Fyndrapporter med okänd skogstyp är borträknade. Från Västerbottens 

och Kronobergs län fanns inga observationsrapporter och de visas därför inte i diagrammet. 

 

 
Figur 6. Diagram med andelen av det totala antalet fynd, per respektive skogstyp för varje län. Till höger län i 

norra Sverige, och till vänster län i södra Sverige, fr.om. Västra Götaland. Observera parentes med totalt antal 

fynd i länet där skogstypen kunde bestämmas. Inga fynd fanns rapporterade från Västerbottens eller Kronobergs 

län. 

 

 

Preliminärt urval Sverige 

Totalt fanns 292 fyndrapporter mellan år 2010–2020, från lokaler med någon form av 

områdesskydd. Av dessa fanns 78% i norra Sverige. Med villkor om avstånd ≤10 km mellan 

fynd, eller kluster av fynd sammanhängande utan avstånd >10 km kunde fynden grupperas 

till 25 lokaler. Av dessa fanns 7 i södra Sverige. En översikt av rapporter från lokaler med 

områdesskydd visas i figur 7. I de nordliga länen fanns 172 fynd i reservat och 57 fynd i 

biotopskyddsområden och i söder 51 respektive 12 fynd. Antalet lövskogslokaler var 1 i norr 

och 3 i söder. 
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I urvalet inkluderades 8 lokaler jag ansåg särskilt intressanta; 2 lokaler där violgubbe 

misstänks växa med gråal, lokalen med den fingerlikt flikiga varianten, 1 lokal med rapport 

om 1000 fruktkroppar vid ett och samma tillfälle, 2 lokaler med 10 m respektive 13 m stora 

häxringar, 1 strandskogslokal samt lokalen där neotypexemplaret angivits. Detta kan liknas 

vid ett typexemplar, utifrån vilket arten är beskriven, men är ett senare funnet exemplar som 

ersatt ordinarie typexemplar. Neotypexemplaret för violgubbe är insamlat år 1851 av Elias 

Fries, och finns bevarat i herbarium i Uppsala. Koordinaterna för neotypen är angivna med en 

noggrannhet (osäkerhet) av >10 km. 

 

  
Figur 7. T.v. Översiktskarta som visar de 25 lokaler med områdesskydd som filtrerats fram i det preliminära 

urvalet för Sverige. T.h. samma karta i större skala där platser med fyndrapporter av särskilt intresse utpekas. 

 

 

Preliminärt urval i omgivande länder 

För omgivande länder valdes lokaler med fynd 2015–2020. Fynd på avstånd ≤10 km eller 

kluster av fynd, sammanhängande utan avstånd >10 km, definierades som lokaler. Detta 

resulterade i 49 lokaler, varav 14 i Norge, 2 i Danmark, 19 i Tyskland, 7 i Finland, 5 i Estland 

och 2 i Lettland. I resultatet fanns totalt 2 lövskogslokaler, i Danmark respektive Norge. Se 

figur 8 för en översikt av preliminärt urval av fyndlokaler i omgivande länder. 
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Figur 8. Översikt av fyndrapporter på lokaler i det preliminära urvalet för omgivande länder. Gröna 

punkter markerar lövskogslokaler. 
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Övriga lokaler i preliminärt urval 
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Diskussion inför slutgiltigt urval av lokaler 

De mönster som kunde utläsas i litteraturstudien var att med ökande avstånd mellan 

provtagningslokalerna, minskade antalet lokaler, och med ökande antal lokaler, minskade 

medelantalet prover per lokal. I stort var metoderna variabla och till synes utformade ad hoc, 

vilket gör det svårt att jämföra dem på ett sätt som kan ge vägledning angående bästa 

provtagningsstrategi för en genetisk populationsstudie av violgubbe. 

Svampar har sexuell förökning med sporer, men mycel av enskilda genotyper, 

geneter, kan vara fragmenterade i flera, genetiskt identiska kloner, rameter. För sexuellt 

reproducerande arter kan ett större antal prover per lokal vara att föredra, hellre än ett stort 

antal lokaler (Brown & Marshall 1995). Enligt Ward & Jasieniuk (2009) är det vid genetiska 

studier av klonbildande arter, istället lämpligt att prioritera provtagning av ett stort antal 

populationer framför många individer i en och samma population. Dock kan en mer 

koncentrerad provinsamling, med många prover från en och samma lokal, ge viktig 

information om mycelens och klonernas strukturer på lokal nivå. Detta kan vara att föredra i 

de fall kunskaper om arten är små, och underlättar planering av provinsamling från andra 

populationer vid senare tillfälle (Arnaud-Haound et al. 2007). Med detta i åtanke vore det bra 

att på minst två lokaler med sådant avstånd att det osannolikt sker ett genutbyte, göra mer 

koncentrerade provtagningsinsatser. På så vis kan genetiska strukturer på lokal nivå utredas 

och jämföras mellan två olika lokaler. För lokaler på större avstånd kan det sedan räcka med 

enstaka prover per lokal eftersom antalet prover är begränsade. 

 

Det totala antalet prover är en av de viktigaste faktorerna vid studier av genetiska 

strukturer (Kalinowski 2005, Nazareno & Jump 2012), oavsett typ av DNA-markörer (Zhao 

et al. 2006). Dock varierar uppfattningen om vad som är ett tillräckligt antal prover, Chai et 

al. (2017) föreslår att ett 10-tal är tillräckligt för en viss art i ärtfamiljen, medan Kalinowski 

(2005) menar att det kan behövas upp till 100 prover per lokal, beroende av bl.a. antalet 

markörer som analyseras. I litteraturstudien ingick en artikel av Narimatsu et al. (2016) som 

påvisade fleråriga och nyetablerade mycel med ett begränsat genflöde mellan mycel av 

Tricholoma matsutake, på endast 300 m avstånd. De använde sig av 812 prover. Bergemann 

et al. (2005) fann inga tydliga genetiska strukturer bland bestånd av Russula brevipes på 

högst 1 km avstånd, baserat på i genomsnitt 31 prover per lokal. På kontinental skala kunde 

Pringle et al. (2009) konstatera strukturer bland populationer av Amanita phalloides med 

endast 1-8 prover per lokal. Detta stödjer min tanke om att tilldela en större andel prover på 

ett par lokaler och färre prover till lokaler med större avstånd. 

 

För arter med oregelbundet spridda populationer kan en adaptiv strategi (t.ex. 

Morrison et al. 2008; Salehi & Brown 2010) vara ett bra alternativ. En förstudie i GIS kan 

vara en del av en sådan strategi (Morrison et al. 2008), t.ex. genom att ta fram ett preliminärt 

urval av populationer så som jag gjort hittills. Man anpassar sedan provtagningen under 

studiens gång, t.ex. genom att göra en större insats med provtagning där många mycel och 

fruktkroppar påträffas. När en sådan lokal är funnen, kan man tillämpa randomiserad 

provtagning. Brown et al. (2008) har visat att detta kan vara en effektiv adaptiv metod vid 

studier av sällsynta och oregelbundet förekommande populationer. 
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Det fördelaktiga med en adaptiv provtagningsdesign när det kommer till svampar, 

vore att man inte riskerar att spendera resurser på att besöka en mängd slumpmässigt utvalda 

lokaler där det kanske inte finns tillräckligt många, eller inga fruktkroppar alls vid 

besökstillfället.  

 

Det går inte att förutsäga på vilka lokaler violgubbarna kommer bilda fruktkroppar. 

Det preliminära urvalet resulterade i 25 lokaler (avstånd >10 km) i Sverige (figur 7) och totalt 

49 lokaler i omgivande länder (figur 8). Baserat på resonemanget ovan och det tillgängliga 

antalet prover föreslår jag att man, om möjligt, allokerar 30 prover vardera på 2 lokaler där 

man påträffar större populationer, alternativt återbesöker flera gånger under säsongen vilket 

kan innebära att man fångar upp fler genotyper som inte fruktiserar samtidigt. Provrutor kan 

fördelas slumpmässigt och märkas ut vid första tillfället. Ett alternativ till återbesök är att 

istället samla in jordprover som kan innehålla mycel, i rutor som ej hyser fruktkroppar. 

Förslagsvis görs dessa insatser i Uppland där det önskades att ett större antal prover fördelas. 

Lokalerna bör ligga på sådant avstånd att genflöde är osannolikt. Endast 5% av sporerna från 

basidiesvampar (bildar sporer på cellstrukturer som kallas basidier) sprider sig mer än någon 

meter från fruktkroppen, och spridningen avtar hastigt därefter (Galante, Horton & Swaney 

2017). Därav måste provtagningslokalerna troligen inte vara på milsvida avstånd, men med 

tanke på att svampsporer kan spridas av djur, potentiellt flera kilometer (Vašutová et al. 

2019) vore det att föredra om man kan hitta två större populationer på lokaler som är 

isolerade från varandra, på minst 10 km avstånd. 

De två koncentrerade provinsamlingarna förbrukar 60 prover som förhoppningsvis 

kan ge insikt i violgubbens genetiska strukturer på lokal nivå och öka kunskapen om dess 

reproduktionsmönster (fragmentering av mycel respektive sexuell förökning med sporer) och 

mycelens spatiala fördelning. En större insats kan också vara lämplig på någon av 

lövskogslokalerna i söder, men kanske hellre i ett nästa steg för att först kunna inkludera ett 

större antal populationer, något som rekommenderades av Ward & Jasieniuk (2009). 

 

Vad gäller omgivande länder fanns mest information från Norge och Tyskland. I 

Norge fanns en lövskogslokal med ek. Prover därifrån vore av intresse eftersom violgubben 

inte påträffats med ek i Sverige. På så vis inkluderas ytterligare ett trädslag. I Tyskland fanns 

bara fynd i södra delen av landet sedan 2015. Detta område kan vara av intresse då det utgör 

en mer avlägsen utpost som angränsar till övriga Europa. Danmark har endast en lokal med 

fler än ett fynd sedan 2015. Detta är en bokskogslokal och bör förslagsvis inkluderas för 

jämförelse med svenska bokskogslokaler. I Finland var lokalerna relativt få och utspridda. 

Flera fynd finns på Åland mellan 1948 och 2020. Dessa vore intressanta med tanke på att 

populationen är fysiskt isolerad, omgiven av havet. Det finns även ett recent fynd (2020) på 

en lokal nära Finlands östra gräns som kan vara intressant att inkludera för den geografiska 

täckningens skull. Polen och Litauen hade inga fynd rapporterade sedan 2015. Däremot finns 

en del fynd i Estland och Lettland, utan särskilt mycket information utöver koordinater och 

årtal. Ett prov från respektive land kan inkluderas för att få en jämnare geografisk spridning 

av proverna. Jag föreslår att man i detta första stadie inkluderar bokskogslokalen i Danmark, 

2 lokaler i Tyskland, 2 från Finland inklusive Åland, 1 lokal i Estland och 1 i Lettland. I 
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Norge föreslår jag att man samlar in 2 prover från ekskogslokalen och 1 prov från en 

barrskogslokal. 

 

Några lokaler i Sverige är av särskilt intresse på grund av avvikande faktorer (figur 7). 

Först och främst lokalen Bolstan-Vad (Tierp, Uppsala), där varianten med fingerlik hattkant 

funnits. Varianten är rapporterad 2003–2008 med undantag för 2005. En avvikande 

morfologi är självklart av intresse ur genetiskt perspektiv. Lokalen har ingått i olika 

övervakningsprogram (skyddade områden, ÅGP för violgubbe) och har kontinuerliga 

rapporter sedan 2002. Utöver denna lokal finns två lokaler där violgubbe misstänks ha gråal 

som värdträd, två lokaler intill varandra där stora häxringar noterats, en lokal med ca 1000 

fruktkroppar vid samma tillfälle (det absolut högsta antalet bland samtliga rapporter), samt 

lokalen där neotypen är insamlad av Elias Fries år 1851. Fries exemplar finns på herbarium i 

Uppsala, men den angivna positionen för fyndet har en osäkerhet på >10 km. Den angavs 

vara insamlad i ”Kungsparken” i Uppsala och ingen park med det namnet finns idag. Med 

hjälp av historiska dokument (Tham 1850; Lantmäteriet 2021) kan utrönas att Kronoparken i 

Uppsala även kallats Kungsparken vid tiden då Fries samlat in sitt fynd av violgubbe. 

Närmsta lokal i nutid är naturreservatet Hågadalen-Nåsten som ligger ca 3 km från det som 

finns kvar av Kronoparken idag. I reservatet finns fyndrapporter mellan 1985-2019.  

Lokalerna ovan är värda att besöka för provtagning vilket skulle innebära 7 prover. 

Om det passar enligt den adaptiva strategin, skulle t.ex. Bolstan-Vad eller Håga-Nåsten 

kunna utgöra objekt för en av de större provtagningsinsatserna. 

 

Frågan om skillnader mellan populationer med bok respektive gran kräver 

övervägande om vilka anledningar som kan ligga bakom eventuella genetiska skillnader. 

Genflöden mellan populationer i norr respektive söder skulle kunna bero både på miljö och 

avstånd (Sexton, Hangartner & Hoffman 2013). Ur litteraturstudien framgick att  Laccaria 

amethystina är generalist vad gäller värdträd (Roy et al. 2008) men dess systerart Laccaria  

spA. verkade strikt värdspecifik (Sheedy et al. 2015). Amanita muscaria, röd flugsvamp, har 

visats kunnat anpassa sig till helt nya värdträd när den genom mänsklig påverkan spridits 

utanför sitt naturliga utbredningsområde (Geml et al. 2008). I södra Sverige finns fynd både 

med bok och gran, varför jag föreslår att provtagning sker på minst 3 barrskogslokaler i 

söder. Eftersom värdträd är av särskilt intresse kan en något större provstorlek samlas in från 

bokskogslokalerna. Jag föreslår att man även i detta fall arbetar enligt en adaptiv metod och 

samlar in mer material där tillgång finns. Ett prov för vardera lokal och ytterligare 9 på den 

lokal (om någon) där det är möjligt att sprida proverna över så många mycel som möjligt och 

slumpmässigt fördela provrutor i området där mycelen finns. 

 

 Med 60 prover för koncentrerade provinsatser, 10 prover från omgivande länder, 7 för 

lokaler med särskilt intresse och 3 för sydlig barrskog samt upp till 11 prover från 

bokskogslokaler i syd, återstår ca 9 prover. Dessa nyttjas förslagsvis på antingen 

slumpmässigt valda lokaler i norr, och /eller lövskogslokaler. Beroende på neotypens skick 

(om det går att utvinna tillräckligt med DNA) skulle även den kunna inkluderas. Figur 9 visar 

en översiktskarta med föreslagna lokaler för provtagning. 
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Figur 9. Översiktskarta med preliminärt urval samt specifikt rekommenderade lokaler markerade med gul 

triangel. För Tyskland, Estland, Lettland och Finland är de rekommenderade lokalerna godtyckligt placerade i 

föreslagna områden för provtagning. 

  

Lövskogslokal 

 

Rekomenderad lokal 
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 Svampar är nyckfulla och kan inte förväntas producera fruktkroppar på förutsägbara 

platser regelbundet varje år. Med en adaptiv provtagningsstrategi effektiviseras 

provinsamlingen. Vidare, genom koncentrerade provtagningsinsatser, med ett större antal 

prover på ett fåtal lokaler, kombinerat med provtagning av ett större antal, geografiskt spridda 

lokaler, kan information om både lokala och storskaliga genetiska strukturer utvinnas. Detta 

kommer i ett första steg svara främst på frågorna om hur violgubbens geografiska och 

genetiska populationer motsvarar varandra, och om det kan utläsas några skillnader mellan 

populationer med olika värdträd. Frågan om eventuella barriärer för genflöde kan analyseras i 

ett senare skede när man vet vilka populationer som skiljer sig genetiskt och hur. 

Sammantaget kan sedan resultaten utvärderas i relation till dess nytta för, och eventuella 

tillämpningar i naturvården. 

 Provtagningsstrategin som jag har utformat är inte fri från bias, då populationer mer 

eller mindre handplockats. Urvalet är baserat främst på sannolikheten att man ska finna 

fruktkroppar, vilket diskriminerar populationer som eventuellt fruktiserar mer sällan, eller 

potentiella nyetableringar. Färre fyndrapporter från en lokal behöver dock inte betyda att 

något av dessa är sant. Dessa lokaler kanske helt enkelt inte är lika välbesökta som andra, och 

dessutom kan det finnas fynd som inte rapporterats. Metoden jag har använt, med preliminära 

urval med hjälp av fynd- och geodata, kan lätt appliceras på andra svamparter. I framtiden 

vore det gynnsamt att lättare kunna jämföra studier av olika arter, och att som standard kunna 

inkludera data från genetiska studier i bevarandearbetet. För att uppnå detta bör man efter 

pilotprojektet med violgubbe, utvärdera metoden i relation till de resultat som framkommer 

och försöka utforma en standardiserad metod där urval av lokaler och provtagning in situ sker 

enligt en och samma mall, så långt det är möjligt. Svampar har som sagt en fundamental roll i 

våra ekosystem. En standardiserad metod för naturvårdsinriktade, genetiska 

populationsstudier av svampar kan höja deras status inom naturvården och gynna arbetet med 

bevarande av biologisk mångfald i stort. 

 

 

Stort tack till alla som bidragit med stöd, goda råd, fynddata, och annan information. 

Särskilt vill jag tacka min handledare Göran Sahlén, Högskolan i Halmstad, mina 

kontaktpersoner i huvudprojektet, Elisabeth Ottosson SLU ArtDatabanken och Anna Rosling 

Uppsala universitet, och Anders Dahlberg, SLU, som tipsade om projektet. 

 

Framsida, foto: Björn Bråvander, Uppsala. 
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