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Sammendrag 
 
Karlsson, S., Diserud, O. H., Sægrov, H. Ugedal, O. 2017. Innkrysning av rømt oppdrettslaks i 
Sognefjorden. – NINA Rapport 1387. 13 s. 
 
 
Vitenskapelig råd for lakseforvaltning har vurdert rømt oppdrettslaks som den største  
trusselfaktoren for norske villaksbestander. Innkrysning av rømt oppdrettslaks blir derfor overvå-
ket og inngår som et kvalitetselement i klassifiseringen av villaksbestander etter «Kvalitetsnor-
men for ville bestander av laks (Salmo salar)». Så langt har i alt 175 villaksbestander blitt kate-
gorisert for dette kvalitetselementet. I denne rapporten har vi fokusert på å kvantifisere grad av 
genetisk innkrysning i ville laksebestander i Sognefjorden. Vi presenterer estimater av innkrys-
ning i 11 laksebestander i Sognefjorden. Disse estimatene er basert på tidligere publiserte data 
og på analyser av nye stikkprøver fra 543 individer fra sportsfiske i 2016 i Årdalselva, Vikja, 
Sogndalselva og Daleelva. I våre estimater har vi kun inkludert stikkprøver fra inntil seks år, 
regnet fra siste tilgjengelige stikkprøve. Etter sammenslåing av stikkprøver fra de siste årene ble 
den genetiske innkrysningen av rømt oppdrettslaks i villaks estimert til 10,8 % i Daleeleva, 
11,9 % i Vikja, 4,9 % i Nærøydalsleva, 11,6 % i Flåmselva, 11,2 % i Aurlandselva, 12,6 % i 
Sogndalselva, 14,2 % i Årøyelva, 5,3 % i Lærdalselva, 11,4 % i Årdalselva, 9,0 % i Mørkridselva 
og 9,2 % i Fortunelva.                 
 
 
Sten Karlsson, Ola H. Diserud, Ola Ugedal. NINA, Postboks 5685 Torgarden, 7485 Trondheim. 
Epost: sten.karlsson@nina.no  
 
Harald Sægrov. Rådgivende Biologer AS, Bredsgården, 5003 Bergen. Epost: 
harald.saegrov@radgivende-biologer.no 
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Abstract 
 
Karlsson, S., Diserud, O. H., Sægrov, H. Ugedal, O. 2017. Genetic introgression of escaped 
farmed salmon in the Sogne Fjord. – NINA Report 1387. 13 pp. 
 
 
The Scientific Board for Salmon Management (in Norwegian: Vitenskapelig råd for lakseforvalt-
ning) considers escaped farmed salmon as the largest threat to wild Atlantic salmon populations 
in Norway. Genetic introgression of escaped farmed salmon in wild salmon populations is there-
fore monitored and is included as a quality element in the classification of the Norwegian wild 
salmon populations according to the “National Quality Norm for Wild Salmon (Salmo salar)”. So 
far, 175 Norwegian populations have been classified according to genetic introgression from 
escaped farmed salmon. Here, we present estimates of genetic introgression from escaped 
farmed salmon in 11 wild salmon populations in the Sogne Fjord. Our estimates are based on 
previously published data and additional samples from 543 individuals collected in River År-
dalselva, Vikja, Sogndalselva, and Daleelva during angling season 2016. Our estimates only 
include samples from the last, up to 6 years of sampling. From pooled samples from these years 
we estimated the proportion of farmed genome in the wild populations at 10.8% in River 
Daleeleva, 11.9% in River Vikja, 4.9% in River Nærøydalsleva, 11.6% in River Flåmselva, 11.2% 
in River Aurlandselva, 12.6% in River Sogndalselva, 14.2% in River Årøyelva, 5.3% in River 
Lærdalselva, 11.4% in River Årdalselva, 9.0% in River Mørkridselva, and 9.2% in River For-
tunelva.     
 
 
Sten Karlsson, Ola H. Diserud, Ola Ugedal. NINA, Postboks 5685 Torgard, NO-7485 Trondheim. 
Email: sten.karlsson@nina.no  
 
Harald Sægrov. Rådgivende Biologer AS, Bredsgården, NO-5003 Bergen. Email: 
harald.saegrov@radgivende-biologer.no 
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Forord 
 
På bakgrunn av publiserte estimater av genetisk innkrysning av rømt oppdrettslaks i lakseelver 
i Sognefjorden, ønsket Sogn Villaksråd en utvidet kartlegging av den genetiske integriteten til 
villaksen i Sognefjorden i forhold til rømt oppdrettslaks, i form av flere individer og flere elver. 
Stikkprøver av laks fra sportsfiske i 2016 ble derfor samlet inn og analysert fra Daleeleva, År-
dalselva, Vikja og Sogndalselva og sammen med eksisterende data ble innkrysning av rømt 
oppdrettslaks estimert for 11 laksebestander i Sognefjorden. Et annet delmål med prosjektet var 
å undersøke hvorvidt avkom etter rømt oppdrettslaks har et annet oppvandringstidspunkt enn 
laks med rent villaksopphav. Dette delmålet er ikke inkludert i denne rapporten men vil bli under-
søkt ved en senere anledning der flere elver og et betydelig større datasett vil bli benyttet. Vi 
takker Sogn Villaksråd ved Bjarne Meel for oppdraget og følgende bidragsytere: Fylkesmannen 
i Sogn og Fjordene, Sogn og Fjordene fylkeskommune, Vik Kommune, Lærdal elveeigarlag, Vik 
sportsfiskarlag, Nærøydalen elveeigarlag, Årdal jeger og fiskeforening og Miljødirektoratet. Høy-
anger Jakt- og Fiskelag samlet inn skjellprøver fra Daleelva, mens Statkraft Energi AS be-
talte for analyse av vekstmønster i disse skjellprøvene. Prosjektet har også blitt gjennomført 
ved tilskudd fra Sogn villaksråd og egeninnsats fra NINA.        
 
15.08.17 Sten Karlsson 
 



 

7 

1 Innledning 
 
Avlsprogram for oppdrettslaks ble opprettet tidlig på 70-tallet (Gjedrem mfl. 1991, Gjøen og Bent-
sen 1997) og har ved rettet utvalg oppnådd betydelige genetiske forbedringer i kommersielt vik-
tige egenskaper (Thodesen mfl. 1999, Gjedrem & Baranski 2009, Solberg mfl. 2013). Disse 
egenskapene er imidlertid ikke gunstige i det naturlige miljøet (Fleming mfl. 2000, McGinnity mfl. 
2003, Skaala mfl. 2012, Reed mfl. 2015) og det er også vist at innkrysning av rømt oppdrettslaks 
med villaks fører til forandringer i viktige livshistorieegenskaper (Bolstad mfl. 2017). Tilgjengelige 
innrapporterte tall over antall rømt oppdrettslaks har i årene 2001 til 2016 i gjennomsnitt vært 
340 000 og variert mellom 38 000 og 920 000 (http://www.fiskeridir.no/Akvakultur/Statistikk-
akvakultur/Roemmingsstatistikk), men utfra kontrollerte utsettinger og simuleringsmodeller er 
det vist at det faktiske antallet rømt oppdrettslaks kan være to til fire ganger høyere enn de 
innrapporterte tallene (Skillbrei mfl. 2015).  
 
Rømt oppdrettslaks vandrer opp i laksevassdrag (Fiske mfl. 2006), der de gyter med villaks og 
kan etterlate seg avkom i elva. Det er påvist genetisk innkrysning av oppdrettslaks i en rekke 
norske villaksbestander (Glover mfl. 2013, Karlsson mfl. 2016). Av 109 undersøkte bestander 
ble det påvist signifikant genetisk innkrysning i 51 bestander (47 %) med en gjennomsnittlig grad 
av innkrysning på 6,4 % og så mye som 42,2 % innkrysning i noen bestander (Karlsson mfl. 
2016). I den siste kategoriseringen av norske laksevassdrag etter kvalitetselementet «Genetisk 
integritet» til bruk for klassifisering av norske laksevassdrag i henhold til «Kvalitetsnormen for 
ville laksebestander (Salmo salar)», ble genetisk status i 50 bestander karakterisert som svært 
dårlig (store genetiske endringer påvist), 11 som dårlig (moderate genetiske endringer påvist), 
54 som moderat (svake genetiske endringer indikert) og 60 bestander (34 %) ble kategorisert 
som svært god eller god (ingen genetiske endringer påvist) (Diserud mfl. 2017). På bakgrunn av 
tilgjengelig informasjon om omfanget av rømt oppdrettslaks, innkrysning med villaks og betyd-
ning for villaksens levedyktighet er rømt oppdrettslaks vurdert som den største ikke-stabiliserte 
trusselen mot norske villaksbestander (Forseth mfl. 2017).  
 
Av 10 undersøkte laksebestander i Sognefjorden ble syv kategorisert som å ha svært dårlig 
status, én som dårlig og to som moderat status med hensyn til genetisk påvirkning av rømt opp-
drettslaks (Diserud mfl. 2017). Statusen til disse bestandene er betydelig verre enn landsgjen-
nomsnittet. På grunn av dette bekymringsfulle resultatet var det ønskelig å utvide det eksiste-
rende datasettet med flere individer og flere elver for å få sikrere resultater. Datasettet ble utvidet 
med 543 nye individer fra fire elver, hvorav en elv (Årdalselva) ikke tidligere var analysert. Ana-
lysene av innkrysning av rømt oppdrettslaks i de nye stikkprøvene sammen med tidligere analy-
ser (Diserud mfl. 2017) presenteres her for 11 laksebestander i Sognefjorden: Daleeleva, Vikja, 
Nærøydalselva, Flåmselva, Aurlandselva, Sogndalselva, Årøyelva, Lærdalselva, Årdalselva, 
Mørkridselva og Fortunelva. 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

http://www.fiskeridir.no/Akvakultur/Statistikk-akvakultur/Roemmingsstatistikk
http://www.fiskeridir.no/Akvakultur/Statistikk-akvakultur/Roemmingsstatistikk


 

 

2 Materiale og metoder  
       
Vekstmønsteret i skjellprøver ble analysert for å luke ut rømt oppdrettslaks. Individer karakteri-
sert som enten utsatt laks eller villaks ble videre analysert genetisk for å estimere opphav i rømt 
oppdrettslaks. Fra sportsfiske i 2016 ble det analysert 100 individer fra Sogndalselva, 192 indi-
vider fra Vikja, 61 individer fra Årdalselva og 190 individer fra Daleelva. Sammen med disse nye 
analysene ble eksisterende data fra elver i Sognefjorden i Diserud mfl. (2017) benyttet for å 
oppnå så sikre estimat som mulig på grad av genetisk innkrysning. For å gi en så oppdatert 
status som mulig på innkrysning ble kun stikkprøver fra innsamling de siste seks årene inkludert. 
I alt ble 1810 individer analysert fordelt på 11 laksevassdrag i Sognefjorden (Tabell 1).  
 
Arvestoffet (DNA) ble ekstrahert fra skjell ved hjelp av Dneasy kit fra Qiagen. Samtlige individer 
ble analysert for 96 enkeltnukleotid polymorfe loci (SNP-er). SNP genotyping ble utført med en 
EP1™ 96.96 Dynamic array IFCs (Fluidigm, San Fransisco, CA.). Av de 96 SNP-ene ble 48 
brukt for å skille mellom oppdrettslaks og villaks. Disse markørene er blant de samme som tidli-
gere har blitt identifisert som diagnostiske for å skille mellom oppdrettslaks og villaks uavhengig 
av opphavspopulasjon til villaksen eller avlskjerne til oppdrettslaksen (Karlsson mfl. 2011). Med 
oppdrettslaks i disse analysene menes oppdrettslaks fra avlskjernene til Aqua Gen AS, Marine 
Harvest og Salmobreed. Analysemetoden for å beregne sannsynligheten for hvert enkelt individ 
å ha genetisk opphav i villaks (P(wild)) og oppdrettslaks er utviklet og beskrevet av Karlsson mfl. 
(2014) og videre forklart av Karlsson mfl (2016) og Diserud mfl. (2017). Kort forklart så analyse-
res ett og ett individ sammen med en referansepopulasjon av villaks og en referansepopulasjon 
av oppdrettslaks og sannsynligheten for å tilhøre to antatte populasjoner (vill og oppdrett) bereg-
nes ved hjelp av programmet STRUCTURE (Pritchard mfl. 2000). Vi utførte 50 000 repetisjoner 
som «Burn-in» og 100 000 repetisjoner efter «burn-in» uten forhåndsinformasjon om opprinnel-
sespopulasjon. Tilsvarende beregninger for historiske prøver av villaks fra 31 forskjellige bestan-
der og prøver av oppdrettslaks fra Aqua Gen AS, Marine Harvest og Salmobreed ble brukt som 
referanse for henholdsvis villaks og oppdrettslaks til kvantifisering av innkrysning og statistisk 
testing av hvorvidt stikkprøvene fra de forskjellige elevene i Sognefjorden var genetisk påvirket 
av rømt oppdrettslaks.     
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3 Resultater 
 
Laksebestandene i de undersøkte elvene i Sognefjorden viste stor grad av innkrysning med rømt 
oppdrettslaks. Prosentvis andel av genetisk opphav fra oppdrettslaks i de ni bestandene der vi 
hadde stikkprøver av voksen laks, varierte fra 4,9 % i Nærøydalselva til 14,2 % i Årøyelva (Tabell 
1). Gjennomsnittlig innkrysning for de årene vi hadde prøver av ungfisk fra Aurlandselva og fra 
Mørkridselva var på henholdsvis 11,2 % og 9,0 %. For de sammenslåtte prøvene var det signi-
fikant innkrysning (P<0,05) i alle elver unntatt i Nærøydalselva og i Daleelva. I Daleelva 
(P=0,053) og Lærdalselva (0,1 >P> 0,05) var det imidlertid nesten signifikant innkrysning og utfra 
tester på innsamlingsår var det signifikant innkrysning også i Daleelva og Lærdalselva, men ikke 
i Nærøydalselva (Diserud mfl. 2017).  
 
 
Tabell 1. Estimat (Innkr. %) og statistisk test (P Innkr.) av innkrysning av rømt oppdrettslaks i 11 
laksebestander i Sognefjorden. I tabellen er det også angitt elvenavn (Elv), Vassdragsnummer, 
om stikkprøven består av voksen laks (ad) eller ungfisk (juv), Innsamlingsår (År), Stikkprøves-
tørrelser (N) og kategorisering av kvalitetselementet «Genetisk integritet» gitt av Diserud mfl. 
2017. Dette er første gang Årdalselva har blitt analysert og det foreligger derfor ingen kategori-
sering av denne (na).     

Elv 
Vassdrags-
nummer ad/juv År N Innkr. % P Innkr. 

Status Genetisk integritet  
(Diserud mfl. 2017) 

Daleelva 079.Z ad 2012-2016 313 10.8 0,053 Svært dårlig 
Vikja 070.Z ad 2013-2016 404 11.9 0,029 Svært dårlig 
Nærøydalselva 071.Z ad 2011-2014 75 4.9 ns Moderat 
Flåmselva 072.2Z ad 2015-2016 48 11.6 < 0,05 Svært dårlig 
Aurlandselva 072.Z juv 2012 31 10.5 < 0,01 

Dårlig 
Aurlandselva 072.Z juv 2013 90 10.9 < 0,01 
Aurlandselva 072.Z juv 2014 72 12.3 < 0,01 
Sogndalselva 077.3Z ad 2014-2016 200 12.6 0,013 Svært dårlig 
Årøyelva 077.Z ad 2011-2016 242 14.2 < 0,001 Svært dårlig 
Lærdalselva 073.Z ad 2014-2016 121 5.3 0,1 > P >0,05 Svært dårlig 
Årdalselva 074.Z ad 2016 61 11.4 0,018 na 
Mørkridselva 075.4Z juv 2006 26 15.9 < 0,05 

Moderat Mørkridselva 075.4Z juv 2008 30 2.1 ns 
Fortunelva 075.Z ad 2014-2016 97 9.2 < 0,05 Svært dårlig 
              
Ser man på estimert innkrysning og den geografiske beliggenheten til disse elvene i Sognefjor-
den (Figur 1) er det vanskelig å se noen sammenheng mellom innkrysning og hvor langt inn i 
Sognefjorden disse elvene ligger. Det ser heller ikke ut som at noen fjordarmer har mer eller 
mindre innkrysning enn andre. Et unntak fra dette kan være Nærøydalselva som ligger innerst i 
Nærøyfjorden og som hadde lavest beregnet og ikke signifikant innkrysning.  
 
 
 
 
 



 

 

 
 
Figur 1. Beregnet innkrysning av rømt oppdrettslaks i 11 laksebestander i Sognefjorden. Den røde og blå andelen i kakediagrammene angir andel 
av det samlede arvestoffet i bestanden som har opphav i henholdsvis rømt oppdrettslaks og villaks. Beregningene er gjort fra sammenslåtte stikk-
prøver fra de siste seks årene med innsamling som det foreligger data for. Stikkprøvene fra Mørkridselva og Aurlandselva er fra ungfisk og de andre 
elvene av voksen laks. Den nasjonale laksefjorden er innenfor den røde streken. For detaljer, se tabell 1.         
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4 Diskusjon og konklusjon 
 
De undersøkte laksebestandene i Sognefjorden er sterkt påvirket genetisk fra innkrysning av 
rømt oppdrettslaks. I kun en av de 11 undersøkte bestanden fant vi ingen signifikant genetisk 
påvirkning fra rømt oppdrettslaks, mens de øvrige bestandene viste signifikant innnkrysning der 
andelen av arvestoffet med oppdrettsopphav varierte mellom 5,3 % (Lærdalselva) og 14,2 % 
(Årøyelva). Ti av de undersøkte bestandene har tidligere blitt kategorisert med tanke på genetisk 
integritet i forhold til kvalitetsnormen (Diserud mfl. 2017). Syv av disse er plassert i rød kategori 
(svært dårlig), én i oransje kategori (dårlig) og to i gul kategori (moderat). I denne undersøk-
ningen har vi også analysert Årdalselva og utfra kriteriene brukt av Diserud mfl. (2017) havner 
også denne bestanden i rød kategori med signifikant innkrysningsgrad på 11,4 %. Prosjektet har 
også gitt flere prøver av laks fra sportsfiske i 2016 i Vikja, Daleelva og Sogndalselva. Disse 
prøvene har bidratt til å få sikrere estimater av innkrysning sammenliknet med de tidligere esti-
matene av Diserud mfl. (2017). For disse elvene har estimert innkrysning minsket for Daleelva 
fra 15 % til 10,8 % og for Vikja fra 15,3 % til 11,9 %, mens estimert innkrysning i denne rapporten 
er høyere for Sogndalselva (12,6 %) sammenliknet med estimatet i Diserud mfl. (2017) (9,8 %).   
 
På grunn av store variasjoner i andel rømt oppdrettslaks i villakselver i ulike år (Fiske mfl. 2006) 
forventes innkrysning med villaks å kunne variere mye mellom ulike årsklasser. For å få sikre 
estimater av hvor stor andel av det samlede arvestoffet som har opphav i oppdrettslaks er det 
derfor viktig å analysere mange årsklasser. Det utvidete prøvematerialet analysert i dette pro-
sjektet har bidratt til dette ved at et stort antall individer er blitt analysert og sammen med tidligere 
datasett er mange årsklasser representert: gyteår 2009 til 2012 i Vikja, 2009 til 2011 i Årdalselva, 
2006 til 2012 i Sogndalselva, og 2003 til 2012 i Daleelva.  
 
Det er tidligere vist en noe generelt lavere innkrysning av rømt oppdrettslaks i nasjonale lakse-
elver og nasjonale laksefjorder og en generelt høyere grad av innkrysning i oppdrettsintensive 
områder (Karlsson mfl. 2016). Beskyttelsen fra rømt oppdrettslaks som nasjonale laksefjorder 
gir ser ut å variere mye; for eksempel er det forholdsvis lite innkrysning av rømt oppdrettslaks i 
elver i Trondheimsfjorden som i sin helhet er en nasjonal laksefjord, mens Etneelva i den mye 
mindre nasjonale laksefjorden Etne-Ølsfjorden og elvene i indre Sognefjorden som presentert 
her har en betydelig grad av innkrysning av rømt oppdrettslaks. Det er nærliggende å tro at 
størrelsen på de nasjonale laksefjordene har betydning for hvor effektivt de beskytter mot inn-
krysning av rømt oppdrettslaks. Indre, men ikke ytre Sognefjorden er en nasjonal laksefjord. Alle 
elver som ble analysert i denne studien ligger i indre Sognefjorden, med unntak av Daleleva. 
Graden av innkrysning ser imidlertid ikke ut å henge sammen med om elven ligger i eller utenfor 
den nasjonale laksefjorden. Det var heller ingen tydelig trend til at laksen i elvene langt inn i 
fjorden hadde mindre innkrysning enn laksen i elvene  
lengre ut i Sognefjorden, med unntak av Nærøydalselva der det ikke var en signifikant innkrys-
ning av rømt oppdrettslaks. En faktor her kan være at bestandsstørrelsen i den mest tallrike 
bestanden i Sognefjorden, Lærdalselva, i mange år har vært kunstig lav på grunn av parasitten 
Gyrodactylus salaris. Dette kan ha gjort denne ellers tallrike bestanden mer sårbar for gyting av 
rømt oppdrettslaks.       
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