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Sammendrag

Hagen Arnesen, 1.J., Seegrov, H & Karlsson, S. 2018. Genetiske undersgkelser av villaksen i
Samnangervassdraget. NINA Rapport 1520. Norsk institutt for naturforskning.

Laksebestanden i Samnangervassdraget har veert fatallig i flere tiar. Kraftutbygging, forsuring av
vassdraget, lakselus og innkrysning av reamt oppdrettslaks kan ha veert viktige faktorer.

Denne rapporten inneholder resultatene fra en oppsummering av de gkologiske forholdene i
Samnangervassdraget, en redegjgrelse for status og historikk til laks og sj@grret i vassdraget,
en vurdering av den genetiske integriteten og opphavet til laks i vassdraget, samt anbefalinger
for strategi ved reetablering av laks i Samnangervassdraget.

Det eksisterer ikke tilstrekkelig referansemateriale i form av historiske prgver fra Samnanger-
vassdraget til & si noe om laksen i vassdraget i dag har opphav i den opprinnelige stammen.
Analyser av nyere prgver viser at individene i Samnangervassdraget skiller seg lite genetisk fra
andre neerliggende laksestammer og at det er en hgyst signifikant og betydelig grad av genetisk
innkrysning med remt oppdrettslaks. | gytearsklassene av ungfisk fra 2011 og 2013 beregnet vi
en innkrysningsgrad pa henholdsvis 36 % og 23 %, og vi beregnet en innkrysningsgrad pa 30 %
i en stikkprave av voksen laks innsamlet i arene 2011 — 2016.

Analyser av effektivt antall gytelaks basert pa ungfiskmateriale fra to arsklasser tilsier at gytebe-
standen i vassdraget er liten. Dette understgttes av fangststatistikk og gytefisktellinger. Det er
lite sannsynlig & fange tilstrekkelig antall vill stamlaks som oppfyller kriteriene for genetisk varia-
sjon og liten risiko for innavl i Samnangervassdraget. Ved reetablering foreslar vi derfor at det
suppleres med stamfisk fra Etne, og hvis ngdvendig fra Kinso. Denne vurderingen er basert pa
genetiske sammenlikninger med ngytrale og funksjonelle genetiske markgrer og sammenlik-
ninger av elvemiljg og alders- og stgrrelsessammensetning i laksebestanden med de omkring-
liggende vassdragene Arnaelva, Eidfjord, Etneelva, Kinso, Loneelva, Oselva, Vosso og Ad-
landselva.

Ved reetableringen bar det legges vekt pa a bruke stamfisk som ikke er innkrysset med opp-
drettslaks og & oppna hgy genetisk variasjon i den etablerte bestanden. Siden man sannsynligvis
kun lykkes i & fange et begrenset antall stamlaks hvert ar, og tilslaget fra utsettingene forventes
a kunne veere hgyt det/de farste aret/arene, foreslar vi en langsiktig plan der utsettingene gjares
pa en slik mate at man unngéar konkurranse mellom fisk fra de ulike utsettingsarene. Over tid vil
man sa kunne bygge opp en bestand som har opphav i et stort antall stamfisk der laks med
opphav i ramt oppdrettslaks har blitt luket ut. Utover den obligatoriske stamlakskontrollen for a
luke ut laks med opphav i ramt oppdrettslaks foreslar vi parvise slektskapsanalyser for & unnga
krysninger mellom neert beslektede individer. Videre bar kultiveringen evalueres arlig ved hjelp
av ungfiskundersgkelser og molekylaergenetisk sporing til stamfiskforeldre for a sikre at effektiv
bestandsstarrelse optimaliseres.

Ingerid Julie Hagen Arnesen, NINA, P.O. Box 5685 Torgarden, 7485 Trondheim;
ingerid.arnesen@nina.no

Harald Seegrov, Radgivende Biologer AS, Bredsgarden, 5003 Bergen;
harald.saegrov@radgivende-biologer.no

Sten Karlsson, NINA, P.O. Box 5685 Torgarden, 7485 Trondheim; sten.karlsson@nina.no
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Forord

Laksebestanden i Samnangervassdraget er karakterisert som kritisk truet eller tapt. Fylkesman-
nen i Hordaland vurderer ulike tiltak for & bygge opp bestanden til et baerekraftig niva og sendte
i 2017 ut et konkurransegrunnlag for genetisk undersgkning av laksestamma i Samnangervass-
draget i Samnanger kommune. Fylkesmannen gnsket en kort oppsummering av status og his-
torikk til laks og sjggrret i vassdraget, en kartlegging av den genetiske profilen til laksen i vass-
draget med tanke pa hvorvidt bestanden i vassdraget i dag har opphav i den opprinnelige stam-
men, og i hvor stor grad laksen er genetisk pavirket av innkrysning med rgmt oppdrettslaks, og
basert pa innhentet kunnskap gi rad om valg av stamfisk ved en eventuell reetablering av vass-
draget. Norsk institutt for naturforskning har samarbeidet med Radgivende biologer i dette pro-
sjektet for & imgtekomme kravene til leveranse. Radgivende biologer har bidratt med prgver for
genetiske analyser, skrevet oppsummeringen av status og historikk til laks og grret i vassdraget
og sammen med NINA vurdert valg av stamme til en eventuell reetablering. NINA har ledet pro-
sjektet og gjort de genetiske analysene. Vi takker lab-ingenigrene ved NINAs genetikklab for
DNA-ekstraksjon og genotyping, og Ola H. Diserud, NINA, for & estimere og statistisk teste grad
av innkrysning av rgmt oppdrettslaks. Prgver fra Vosso er innsamlet av Uni Research ved Bjgrn
Barlaup. Veterineerinstituttet ved Bjarn Florg-Larsen har bidratt med prgver av stamlaks fra Ar-
naelva, Eidfjordvassdraget, Etneelva, Kinso, Loneelva, Oselva og Adlandselva. Vi takker Fylkes-
mannen i Hordaland for oppdraget.

Trondheim 23.04.2018
Sten Karlsson
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1 Innledning

1.1 Bakgrunn

Bestandene av anadrom fisk i Samnangervassdraget var naturlig fatallige pa grunn av begrenset
oppvekstareal som skyldtes vandringshindre inkludert en foss helt nederst mot sjgen. Vassdra-
get har veert regulert til vannkraftformal siden 1912, og forsuring sammen med forhold i sjgen
har i varierende grad bidratt til lavt antall fisk. Lite innsig av fisk medfarte at bade villaks og
sjgarret har veert fredet siden 2008. Det ble gjennomfart gytefisktellinger i vassdraget i 2002 og
arlig i perioden 2007 til 2016. |1 2007 ble det ikke observert en eneste gytelaks i vassdraget, og
ved ungfiskundersgkelser de etterfglgende arene ble det heller ikke fanget lakseunger som var
gytt hgsten 2007. | 2011 ble det talt 67 gytelaks, men de gvrige arene feerre enn 23 laks. |
perioden 2006 — 2016 ble det gjennomfert arlige undersgkelser som inkluderte ungfisktelling,
gytefisktelling, analyse av skjellprgver fra voksen fisk, bunndyrundersgkelser, temperaturlogging
og vannkjemiske undersgkelser i Storelva, Frglandselva og Tysseelva (Kambestad mfl. 2016).

Det er usikkert om laksetrappen i fossen nederst ved sjgen har fungert tilfredsstillende. Lakse-
trappen i den ene sidegreinen (Frglandselva) og tiltak for tilrettelegging av oppvandring i den
andre sidegreinen (Storelva) har ikke medfgrt at anadrom fisk har rekruttert ovenfor laksetrap-
pene i de to sidegreinene. Dette kan delvis forklare at det bare unntaksvis har veert mulig a skaffe
nok stamfisk til kultivering p& omradene ovenfor trappene, og liten/ingen produksjon av smolt
som ved tilbakevandring var tilstrekkelig motivert til & vandre opp til de gverste omradene. Ved
beregning av gytebestandsmalet pa 247 kg hunnlaks (185 — 371 kg) for vassdraget ble det tatt
utgangspunkt i en laksefgrende elvestrekning pa 9,9 km inkludert oppvekstareal i Frglandsvat-
net. | realiteten har imidlertid den lakseproduserende elvestrekningen veert begrenset til 3,7 km.

Siden slutten av 1980-tallet har det blitt fanget et stort antall ramt oppdrettslaks i elveosen ne-
derst i vassdraget. Blant skjellpraver fra sportsfisket i perioden 1999 til 2007 varierte andelen
regmt oppdrettslaks mellom 67 % og 96 % (Urdal 2008). Den starste laksefangsten som er blitt
registrert i vassdraget var 526 laks i 1999, men det ble beregnet at bare 134 var villaks, de
resterende 392 var rgmte oppdrettslaks. Den stgrste fangsten av sjgarret var 74 i 2004.

Det lave antallet ville gytelaks, hgye andeler av ramt oppdrettslaks og meget variabel, men jevnt
over lav tetthet av laksunger over tid gjar at det kan stilles spgrsmal om eksistensen av en egen
laksebestand i Samnangervassdraget (Kambestad mfl. 2016). | Lakseregisteret er bestandstil-
standen for laks karakterisert som «kritisk, eller tapt». En avklaring pa dette spgrsmalet er av-
gjgrende for hvordan en kan ga frem for & bygge opp en selvreproduserende laksebestand i
vassdraget. Dette var utgangspunktet for & gjare genetiske analyser av skjellmateriale fra laks-
unger og voksne laks innsamlet i Samnangervassdraget og delmalene for prosjektet var fal-
gende:

1) Redegjgrelse over status og historikk til laks og sjggrret i Samnangervassdraget.

2) Vurdere den genetiske integriteten i Samnangervassdraget med bakgrunn i innkrysning
av oppdrettslaks.

3) Vurdere om den naveerende laksestammen i elven har bakgrunn i den opprinnelige stam-
men.

4) Gi anbefalinger for opphav og antall stamfisk ved en reetablering av laksebestanden i
Samnangervassdraget.

1.2 Vassdragsbeskrivelse
Samnangervassdraget i Samnanger kommune har et samlet nedbgrfelt pa 236 km2 og en be-

regnet middelvannfaring ved utlgp til sjgen pa 28 m3/s (http://nevina.nve.no/). Vassdraget bestar
av to hovedgreiner, Storelva fra nord og Frglandselva fra gst, som begge renner inn i
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Frglandsvatnet (29 moh.). Utlgpselven fra Frglandsvatnet er den 1,7 km lange Tysseelva, som
renner ut i Samnangerfjorden ved Tysse (figur 1).

Samnager-
vassdraget

Kvittingen

(\--./\ e

Kvitings-

vatnet
Gmma-[-/ :

Grendals- .

M :/, vatnet

Fiskevatnet

Eikelaridsy
vatnet

|
Samnanger
fiordien

= \fandringshinder

/ Vannvei

|| Kraftstasjon

Tysseelva

Figur 1. Samnangervassdraget (vassdrags-nummer 055.Z) med omtalte vassdragsdeler, inn-
sjger og kraftverk. Tyssefossen kraftverk nederst i Tysseelva er ikke vist.

Vitenskapelig rad for lakseforvaltning oppgir en anadrom strekning pa 9,9 km i Samnangervass-
draget, men siden det ikke er registret gyting av laks ovenfor laksetrappene i Frglandselva eller
Storelva har laksefgrende elvestrekning i realiteten veert 3,7 km.

Elvene i vassdraget er ifglge Vann-nett (http://vann-nett.no) oppfart som «sveert kalkfattige» og
«klare». Vassdraget har veert pavirket av forsuring, og vannkvaliteten ligger pa grensen av uhel-
dig pavirkning for utvandrende laksesmolt, dette til tross av en positiv utvikling som fglger den
generelle forbedringen i forsuringssituasjonen i vassdrag pa Ser- og Vestlandet (Kambestad mfl.
2016).

Det er store forskjeller i vannfgringsforholdene i de ulike delene av vassdraget (Kambestad mfl.
2016). | Storelva er det meste av nedbgrfeltet frafgrt og her kan det vaere meget lav vannfaring.
Siden 2007 har det blitt sluppet en vannmengde slik at vannfgringen pa anadrom strekning ikke
skal komme under 0,1 m3/s. | perioden 2002-2015 var gjennomsnittlig vannfgring 1,8 m3/s, mens
snittvannfgringen far regulering er beregnet til 15,5 m3/s. Frglandsgreinen av vassdraget er ikke
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regulert og har en gjennomsnittlig vannfgring pa ca. 14 m3/s, mens Tysseelva ved utlgpet i sjgen
har en snittvannfagring pa 29,7 m3/s. Storelva er rundt 2 °C varmere fra midt i mai til midt i august
sammenlignet med Fralandselva og Tysseelva. Fralandselva og Tysseelva har mange ar hatt
omtrent samme temperaturforhold og kan karakteriseres som relativt sommerkalde. Storelva har
betydelig lavere vannfgring, men en bedre vannkvalitet enn Frglandsleva og Tysseelva. Frg-
landselva og Tysseelva har vannkvaliteter om varen som kan veere skadelig for laksesmolt. |
Tysseelva kan det i tillegg veere problem med gassovermetning, men dette er ikke blitt neermere
undersgkt (Kambestad mfl. 2016).

1.3 Fangststatistikk og gytebestand

Det foreligger fangststatistikk for Samnangervassdraget fra perioden 1983 til 2007. Siden 2008
har vassdraget veert stengt for fiske etter vill laks og sjgarret. | arene 1983-86 ble det registrert
fangst av 5-10 laks per ar, og deretter ble det ikke registrert laksefangst far i 1990 (figur 2). |
perioden 1990-2006 var gjennomsnittlig fangst av laks i Samnangervassdraget 201 individer per
ar, men det var stor variasjon mellom ar, fra 51 laks i 1993 til 526 i 1999. En stor andel av disse
fangstene har imidlertid veert oppdrettslaks fanget i elveosen. De arene det er registrert fangst
av sjggrret har tallet variert mellom 11 og 74 stk., med et snitt pa 38 per ar (figur 2).
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Figur 2. Arlig fangst (antall; stolper) i Samnangervassdraget fra 1983 til 2007 (Norges offisielle
statistikk (www.ssb.no) og Kambestad mfl. 2016). Fra 1979 er laksefangstene delt i smalaks (<
3 kg, grann sgyle) og laks > 3 kg (bla sgyle). Fra 1993 er det skilt mellom smalaks (< 3 kg, grann
sgyle), mellomlaks (3-7 kg, rad sgyle) og storlaks (> 7 kg, svart sgyle). Fangstene inkluderer
remt oppdrettslaks som har veert betydelig som vist i figur 4. Linjene viser samlet fangst av laks
og sjagrret i resten av Hordaland (y-aksen til hgyre). Fisket etter villfisk i Samnangervassdraget
har veert stengt siden 2008.

| de 11 &rene Radgivende Biologier AS gjennomfarte gytefisktellinger ved drivtelling i vassdra-
get, ble det observert flesti 2011 med 67 stk. med dominans av mellomlaks (3-7 kg) (Kambestad
mfl. 2016, Anon 2018a). De andre arene ble det talt feerre enn 23 laks, i 2007 ingen og i 2010
bare én laks (figur 3). Det ble ogsa observert meget fa gytefisk av sjgarret (fra 0 til 17 arlig, figur
3), men siden sjggarreten i stgrre grad enn laksen kunne ha oppholdt seg i Frglandsvatnet da
tellingene ble gjennomfart kan antallet gytefisk av sjgarret i starre grad vaert underestimert.
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Figur 3. Antall gytelaks (venstre) og sjggrret (hayre) observert under gytefisketellinger i Sam-
nangervassdraget i 2002 og arlig i perioden 2007 til 2015. | 2002 ble det ikke foretatt tellinger i
Storelva (fra Kambestad mfl. 2016).

1.4 Oppdrettslaks i fangstene

Fra 1999 og frem til fisket ble stengt ble det analysert skjellpragver fra fangsten i Samnangervass-
draget, og innslaget av remt oppdrettslaks varierte disse arene mellom ca. 67 og 96 % (Urdal
2008). Basert pa fangststatistikk og skjellpragver er det beregnet hvor mange villaks og regmt
oppdrettslaks som ble fanget arlig i Samnangervassdraget i perioden 1999 til 2007, med unntak
av i 2004 da kun oppdrettslaks og skadd villaks ble avlivet. Disse beregningene tilsier at det ble
fanget flest villaks i 1999, 2000 og 2005, med henholdsvis 139, 87 og 71 individer (figur 4). De
andre arene ble det fanget faerre enn 50 villaks hvert ar.

Siden 2010 har det veert apnet for fiske etter ramt oppdrettslaks i utlgpsosen av Tysseelva. |
perioden 2010 til 2015 varierte uttaket fra rundt 50 til neer 500 oppdrettslaks per ar. Villaks og
sj@grret har blitt satt levende tilbake (med unntak av feilbestemmelser), og det har blitt registrert
inntil 34 villaks og 23 sjaarret per ar i dette fisket (Hellen mfl. 2015).
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Figur 4. Beregnet total fangst av villaks og remt oppdrettslaks i Samnangervassdraget arlig i
perioden 1999 til 2007. Fra og med 2008 har det ikke veert apnet for fiske etter villaks eller sjg-
arret i vassdraget (se teksten for fangst av oppdrettslaks i senere ar). * | 2004 ble bare opp-
drettslaks og skadd villaks avlivet (data fra Urdal 2008).
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1.5 Ungfisk

Lokalitetene for prgvetaking i Samnanagervassdraget, inkludert plassering av de 10 stasjonene
der det ble elektrofisket er vist i figur 5.
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Figur 5. Oversikt over prgvetakingssteder i Samnangervassdraget. Rgde sirkler med tall viser
elektrofiskestasjonene 1 og 1,7 i Tysseelva, 11-14 i Frglandselva og 21-24 i Storelva.
Soneinndeling ved gytefisktelling er indikert med stiplede linjer. Anadrome vandringshinder er

vist med rgde streker.

| perioden 1989 til 2005 var det generelt registrert lave tettheter av laksunger i Tysseelva og
moderate til lave tettheter i Frglandselva (Kambestad mfl. 2016). Tettheten var ved alle under-
sgkelser betydelig hgyere nederst i Frglandselva enn i Tysseelva, med unntak av i 1998 (se
Kalas mfl. 2000) da andelen utsatt laks (fra klekkeri) i fangsten var hay i Tysseelva.
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| perioden med arlige undersgkelser i samtlige elvedeler (2006—2016) har det generelt veert lav
tetthet av laks i vassdraget som helhet, men enkelte ar peker seg ut med betydelig hayere tetthet
i enkelte elvedeler (figur 6) (Kambestad mfl. 2016). God rekruttering i en av elvene ett ar fore-
kommer ofte uten tilsvarende tilslag i de andre elvene i vassdraget. Det ble ikke registrert ar-
syngel av laks i noen av elvene i Samnangervassdraget i 2011, og denne arsklassen ble heller
ikke registrert som ettaringer i 2012 eller som toaringer i 2013 (figur 6). Det ble heller ikke regi-
strert arsyngel av laks i 2016. Dette samsvarer med at det kun ble observert én gytelaks ved
gytefisktelling hgsten 2010, og to gytelaks hgsten 2015 (figur 6), og det virker sannsynlig at laks
ikke hadde gytesuksess disse arene.
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Figur 6. Gjennomsnittlig estimert tetthet (antall fisk/100 m2) av de ulike aldersgruppene av laks
(oppe) og grret (nede) ved ungdfisktellinger i Tysseelva, Frglandselva og Storelva i Samnanger-
vassdraget fra 2006 til 2016. | Storelva og Frglandselva er kun data fra de to nederste stasjonene
inkludert. Skraverte felt er utsatt laks. Merk at det var en betydelig, men ukjent andel settefisk
blant laksungene som ble fanget i Frglandselva i perioden 2006 til 2010 (siste utsetting var ar-
syngel satt ut i 2007).
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1.6 Betydning av utveksling av individer mellom bestander

Molekyleergenetiske metoder kan gi sveert mye informasjon om opphav, stgrrelse og grad av
isolasjon til en bestand. Store bestander har som regel mer genetisk variasjon enn mindre be-
stander (Frankham 1996, Wright 1931) og bestander som er gjenstand for gjensidig utveksling
av individer fra andre bestander vil ha mer genetisk variasjon og veere genetisk mer like enn
isolerte bestander (Wright 1943). Dette skyldes bade ulike seleksjonstrykk i ulike geografiske
omrader, og at bestander er gjenstand for tilfeldig genetisk drift. Genetisk drift innebzerer at fre-
kvensen av ulike genvarianter (alleler) endrer seg innen bestanden som fglge av tilfeldigheter.
Ngytrale alleler vil derfor drifte i tilfeldige og ofte ulike retninger i ulike bestander. Slike ulikheter
motvirkes ved utveksling av gener mellom bestandene (genflyt). Graden av parvis genetisk iso-
lasjon mellom bestander kan males ved en fikseringsindeks, sakalt Fst-verdi (Wright 1943). Gra-
den av isolasjon har ogsa betydning for den effektive bestandsstarrelsen, der utveksling generelt
vil fare til en gkning i den effektive bestandsstarrelsen. Effektiv bestandsstgrrelse er det samme
som faktisk bestandsstarrelse i en ideell bestand der det er lik kjgnnsfordeling, tilfeldig parring
og der variasjon i antall avkom fra hver familie er den samme som gjennomsnittlig antall avkom
i en stabil bestand, det vil si 2 (Falconer & Mackay 1996). | naturlige bestander er det som regel
stor variasjon i antall avkom hver forelder far, og effektivt antall foreldre er derfor forskjellig fra
antall potensielle foreldre som er til stede i bestanden (Frankham 1995, Nunney 1999, Wright
1931). Effektiv bestandsstarrelse i stamfiskbestanden er som regel mindre enn faktisk antall
(Christie mfl. 2012, Ryman & Laikre 1991) og et sveert ujevnt bidrag fra forskjellige familiegrupper
kan gi store utslag pa den effektive bestandsstarrelsen og tap av genetisk variasjon som falge
av genetisk drift i elven.

1.7 Genetiske effekter av kultivering

Dersom den genetiske variasjonen i stamfisken er lav, enten pa grunn av at stamfiskbestanden
bestar av genetisk like individer (slektninger) eller for fa individer, kan dette fare til lav genetisk
variasjon og en liten effektiv bestandsstarrelse i den kultiverte bestanden. Det er derfor viktig &
evaluere effekten av kultivering slik at eventuelle negative effekter kan unngas (Karlsson mfl.
2016a). Evaluering av kultivering/reetablering krever at utsatt fisk kan bli identifisert og sporet til
sine stamfiskforeldre ved hjelp av molekyleergenetiske metoder. Dette gjagres ved a ta vevs- eller
skijellprgver av alle stamfisk og av avkom fanget i elven. Ved & analysere et tilstrekkelig hgyt
antall gener kan vi med tilneermet 100% sikkerhet identifisere hvilke foreldre et individ har. Med
en tilstrekkelig stor stikkprgve av bestanden kan man ngyaktig beregne tilslag fra hver arsklasse,
varians i antall avkom mellom familiegrupper og effektiv bestandsstarrelse i den kultiverte ande-
len av bestanden. P& denne maten er en molekylsergenetisk tilneerming sveert viktig for & vurdere
effekten av kultivering/reetablering og vil gi informasjon som er avgjarende for & optimalisere
praksisen rundt kultivering. Ved en reetablering av en laksebestand bgr prgvefiske av ungfisk
giennomfgres for & gi informasjon om tilslag og genetisk variasjon i den etablerte bestanden.
Ettersom bestanden i elven vokser bgr praksisen rundt kultivering justeres i henhold til antall
stamfisk og antall utsatte individer for & maksimere den totale effektive bestandsstarrelsen.

Ugunstig praksis ved kultivering kan fgre til negative konsekvenser for bestandene som er gjen-
stand for kultivering. Dette omfatter faktorer som tap av genetisk variasjon (Christie mfl. 2012,
Ryman & Laikre 1991), endret genuttrykk som fglge av unaturlige omgivelser i oppdrettsmiljget
(epigenetiske effekter) (Christie mfl. 2016, Le Luyer mfl. 2017) og utilsiktet seleksjon for tilpas-
ning til oppdrettsmiljg (Christie mfl. 2012). Sistnevnte er saerlig viktig a ta hensyn til i utsettings-
program der stamfisken kan veere genetisk innkrysset med rgmt oppdrettslaks. Nyere forskning
som er gjort p& NINA tilsier at oppdrettsgener kan oppformeres i settefiskanlegg og fare til hayere
innkrysning i den ville bestanden (Hagen mfl., under vurdering i Nature Communications). Dette
er seerlig uheldig pa grunn av at kunstig seleksjon for gkonomisk viktige trekk og genetisk drift i
oppdrettslinjene har fart til at oppdrettslaks skiller seg bade genetisk (Debes & Hutchings 2014,
Einum & Fleming 1997, Fraser mfl. 2010, Solberg mfl. 2013, Thodesen mfl. 1999, Yates mfl.
2015) og fenotypisk (Glover mfl. 2017) fra villaks. Oppdrettslaksen er dermed mindre tilpasset
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livet i naturen enn villaksen og innkrysning av oppdrettsgener inn i ville populasjoner har derfor
negative konsekvenser for villaksen (Fleming mfl. 2000, McGinnity mfl. 2003).

Siden 2014 har all stamfisk blitt gjenstand for stamfiskkontroll, der sannsynligheten for & ikke ha
rent villaksopphav blir beregnet ut i fra genetiske markgrer og referansemateriale fra norske
oppdrettslinjer og norske villaksstammer (Karlsson mfl. 2011, 2014). Individer som sannsynligvis
ikke har rent villaksopphav blir ikke brukt i kultivering (Karlsson mfl. 2018). Individer fra 2014-
gytedret har ikke kommet tilbake til elvene i tilstrekkelig antall til & vurdere effekten av stamfisk-
kontrollen, men det er sannsynlig at denne praksisen medfgrer lavere innkrysning i ville bestan-
der der utsatt fisk utgjer en betydelig andel.
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2 Metode

2.1 Tilgjengelig materiale

Genetiske analyser av ungfisk og voksen laks fra Samnangervassdraget og atte omkringlig-
gende elver er basert pa prgvemateriale listet i tabell 1. Disse har blitt genotypet for SNP-
markgrer (Single Nucleotide Polymorphisms) som gir informasjon om slektskap, genetisk likhet
og sannsynlighet for oppdrettsopphav.

Tabell 1: Antall genotypede individer fra hver bestand som er blitt analysert, samt antall individer
som sannsynligvis er av rent villaksopphav.

Bestand Innsamlingsar Ville individer Individer med
P(wild) 20,71
Samnanger 1999 - 2016 209 127
voksenfisk
Samnanger 2013 - 2016 170 102
ungfisk
Samnanger 1989 -1993 6 3
genbank
Arnaelva 2014 - 2017 162 130
Eidfjord 2000 - 2017 299 231
Etne 2012 - 2017 288 185
Kinso 2015 - 2017 41 30
Loneelva 2012 - 2017 231 204
Oselva 2011 87 81
V0sso 2010 -2017 152 95
Adlandselva 2015 - 2017 46 35

2.2 Effektivt antall gytefisk i Samnangervassdraget

Beregning av effektivt antall gytefisk er basert pa ungfiskmateriale fra alle lokaliteter i Sam-
nangervassdraget (Frglandselva, Tysseelva og Storelva) i en samlet analyse. Beregningen ble
ikke delt opp etter sideelver, da materialet i respektive sideelvene hver for seg er for lite til &
utfgre palitelige beregninger. Effektivt antall vill gytefisk for 2011 og 2013 ble beregnet ved a
benytte en sakalt «Sibship» metode (Wang 2009) som er implementert i programmet COLONY
2.0.2.3 (Jones & Wang 2010). Denne bygger pa prinsippet om forventet genotypisk likhet mellom
halv- og helsgsken. Ut fra andeler av halv- og helsgsken og ubeslektede individer i en stikkprgve
blir effektivt antall gytefisk beregnet. Sibship-analysen for gytearene 2011 og 2013 ble kjgrt bade
ved a inkludere alle individene i stikkpraven og ved a ekskludere individer med en estimert sann-
synlighet for villaksopphav (P(wild)) under 0,71. Denne grenseverdien for P(wild) er den samme
som den vi benytter for & ekskludere stamfisk som sannsynligvis ikke har rent villaksopphav.

2.3 Beregning av genetisk innkrysning av oppdrettslaks

Analyser av genetisk innkrysning av oppdrettslaks ble utfgrt med et sett genetiske markarer
identifisert som gode til & skille mellom villaks og remt oppdrettslaks (Karlsson mfl. 2011). Ge-
notyper fra disse markgrene ble analysert i henhold til en metode utviklet av Karlsson mfl. (2014).
| praksis betyr dette at genetisk innkryssning med oppdrettslaks ble vurdert individuelt og
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presentert som en P(Wild) verdi mellom 0 og 1 i henhold til Karlsson mfl. (2014, 2016b). For a
skille ut individer med sannsynlig oppdrettsopphav har vi benyttet en P(wild)-grenseverdi pa
0,71.

2.4 Genetisk avstand mellom prgver fra Samnangervassdraget og
omkringliggende elver

For & gjare en vurdering av om dagens laksestamme i Samnangervassdraget har opphav i den
opprinnelige stammen forutsettes det at det finnes historiske prgver som beskriver den opprin-
nelige bestanden. For Samnangervassdraget finnes det totalt 26 prgver som er ansett som his-
toriske referanseprgver. En naermere undersgkelse av disse viser at 15 av prgvene represente-
rer ramt oppdrettsfisk, 5 er usikre og at kun 6 prgver er & anse som ren villaks. Materialet pa 6
historiske referanseindivider er ikke tilstrekkelig til & gjare overnevnte vurdering. En vurdering av
genetisk avstand mellom Samnangervassdraget og omkringliggende elver ble basert pa praver
innsamlede i nyere tid fra Arnaelva, Eidfjord, Etneelva, Kinso, Loneelva, Oselva, Vosso og Ad-
landselva. Analyser av genetisk avstand (Fst) mellom individer fra ulike elver ble gjort i R-pakken
Adegenet (Jombart 2008, Jombart & Ahmed 2011).

2.5 Forskjeller i allelfrekvens pa funksjonelle markerer

I tillegg til & vurdere genetisk avstand mellom bestander basert pa 96 ngytrale SNPer som gjen-
speiler slektskap har vi beregnet allelfrekvenser for to markarer som er koblet med funksjonelle
gener som har betydning for egenskaper under seleksjon. Dette ble gjort i GENALEX (Peakall &
Smouse 2006) for markarer i genene SIX6 og VGLL3. Vi har da vurdert forskjeller i allelfrekven-
ser pa disse markgrene mellom prgver fra Samnangervassdraget og praver fra andre omkring-
liggende elver. Disse genene har betydning for sjgalder og starrelse ved kjignnsmodning (Barson
mfl. 2015), som er egenskaper som kan vaere under forskjellig seleksjonstrykk i forskjellige elver.
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3 Resultater

3.1 Effektivt antall gytefisk

For totalbestanden i Samnangervassdraget ble effektivt antall gytefisk beregnet til henholdsvis
47 i gytedret 2011 og 34 i gytearet 2013 (tabell 2). Ved a fjerne ungfisk som sannsynligvis ikke
har rent villaksopphav synker estimatet til henholdsvis 33 og 25.

Tabell 2: Effektivt antall vill gytefisk for gytedrene 2011 og 2013, basert pa alle individer av
ungfisk og kun pa individer med hgy sannsynlighet for & ha rent villaksopphav (hgy P(wild)). Tall
i parentes representerer nedre og gvre konfidensintervall for estimatet.

Gytear Effektivt antall gytefisk
2011 Alle individer 47 (32 -72)
2011 Hey P(Wild) 34 (20 - 58)
2013 Alle individer 33 (21 — 54)
2013 Hoy P(Wild) 25 (15 — 44)

3.2 Genetisk innkrysning av oppdrettslaks

Det er funnet stor grad av innkrysning av oppdrettslaks i bade voksenfiskprgvene (fra fangstar i
perioden 1999 — 2016) og i ungfiskprgvene, som er samlet inn i 2013 — 2016 og representerer
gytearene 2011 og 2013.

For gytearet 2011 har vi P(wild)-verdier for 153 ungfiskpraver. Av disse har 67 individer (44 %)
en P(wild) under 0,71 og disse har sannsynligvis ikke rent villaksopphav. Figur 7 viser forde-
lingen av P(wild) over alle genotypede individer fra 2011-gytearet. For gytearet 2013 er prgve-
materialet mindre, med totalt 62 genotypede prgver. Av disse har 20 individer (32 %) en P(wild)
pa under 0,71. Figur 8 viser fordelingen av P(wild) over alle genotypede individer fra 2013-gy-
tedret. Av figurene 7 og 8 kan man se at fordelingen av P(wild) er lik mellom de to gytearene.
Ungfisken representerer avkom etter individer som har gytt i elva. Hgy innkrysning i disse prga-
vene tilsier at ramt oppdrettslaks og avkom etter tidligere innkrysning av reamt oppdrettslaks har
gytt i Samnangervassdraget.

Av 202 genotypede voksenindivider som er karakterisert som ville etter analyse av skjellpraver
har 81 individer (40 %) en P(wild) under 0,71. Figur 9 viser fordeling av P(wild) i voksenfiskma-
terialet. Fra 2010 til 2016 er P(wild) estimert for 17 voksne laks. Av disse har 8 individer en
P(wild) pa& under 0,71. Disse individene ville blitt forkastet som stamfisk i stamfiskkontrollen
(Karlsson mfl. 2018). En estimering av innkrysning i bestanden tilsier at innkrysning varierer fra
23 % til 36 %, avhengig av fangstar og gytear (tabell 3).

Tabell 3: Total grad av genetisk innkrysning av oppdrettslaks for laksebestanden i Samnanger-
vassdraget. P-verdier under 0,05 er signifikante.

Gruppe Fangstar  Antall individer % innkrysning P-verdi
Ungfisk 2011 2013-2016 91 36 < 0,001
Ungfisk 2013 2015-2016 64 23 < 0,001
Voksenfisk  1999-2001 126 28 < 0,001
Voksenfisk ~ 2003-2007 59 29 < 0,001
Voksenfisk  2010-2016 17 30 < 0,001
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Figur 7: Fordeling av estimert sannsynlighet for a tilhare villaks (P(wild)) (x-aksen) for 153 indi-
vider av ungfisk fra 2011-gytearet fanget i arene 2013-2016.
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Figur 8: Fordeling av estimert sannsynlighet for a tilhgre villaks (P(wild)) (x-aksen) for 62 indivi-
der av undfisk fra 2013-gytearet fanget i arene 2015 og 2016.
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Figur 9: Fordeling av estimert sannsynlighet for a tilhare villaks (P(wild)) (x-aksen) for 202 indi-
vider av voksen laks fanget i arene 1999-2015.

3.3 Genetisk avstand mellom individprever fra Samnangervassdraget
og omkringliggende elver

Analyser av genetisk avstand mellom individer fra Samnangervassdraget og omkringliggende
vassdrag tilsier at det er relativt liten genetisk forskjell mellom Samnanger og de andre bestan-
dene (tabell 4). To av de parvise Fsr estimatene mellom Samnanger og andre vassdrag er ikke
signifikante i henhold til et signifikansniva pa 0,05 (Bonferroni korrigert for antall tester). Etneelva,
Adlandselva og Kinso har de laveste forskjellene i forhold til Samnangervassdraget, hvorav
Kinso — Samnanger og Adland — Samnanger Fst estimatene ikke er signifikante.

Tabell 4: Parvis genetisk avstand basert pa Fst verdier mellom ulike bestander (under diagona-
len). Hayere tall indikerer starre genetisk forskjell. Over diagonalen er signifikansniva (P-verdi)
for de forskjellige Fstverdiene.

Samn

Arnaelva Eidfjord Etneelva Kinso Loneelva Oselva anger  Vosso Adland
Arnaelva 0,002 0,012 0,000 0,002 0,003 0,008 0,003 0,021
Eidfjord 0,0073 0,002 0,044 0,000 0,002 0,001 0,004 0,04
Etneelva 0,005 0,007 0,014 0,007 0,049 0,025 0,025 0,095
Kinso 0,0074 0,003 0,0046 0,003 0,001 0,058 0,002 0,001
Loneelva 0,009 0,0156 0,007 0,0068 0,004 0,002 0,006 0,036
Oselva 0,0096 0,0082 0,0038 0,0106 0,0083 0,009 0,007 0,004
Samnanger 0,0064 0,0088 0,0045 0,0039 0,0099 0,007 0,031 0,275
Vosso 0,0066 0,0085 0,0054 0,010 0,0078 0,0101 0,0074 0,097

Adland 0,0076 0,0058 0,0046 0,0124 0,0074 0,0108 0,0045 0,0087
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3.4 Forskjeller i allelfrekvens pa funksjonelle markorer

Det er observert forskjeller i allelfrekvens mellom bestander for genet VGLL3 (tabell 5). Ad-
landselva og Eidfjord har den starste forskjellen i frekvens for VGLL3 med en forskjell pa 0,318.
Individene fra Samnangervassdraget ligger i gvre del av fordelingen av allelfrekvenser. Forskjel-
lene mellom Samnanger og andre bestander varierer fra 0,015 (Adlandselva) til 0,303 (Eidfjord).
Mellom Samnanger og Etne er det en allelfrekvensforskjell pa 0,199 og for Samnanger og Kinso
en forskjell p& 0,242. For SIX6 finner vi starre forskjeller med 0,524 mellom Eidfjord og Ad-
landselva. Individene fra Samnangervassdraget ligger i nedre del av fordelingen. Forskjeller mel-
lom Samnanger og andre bestander varierer fra 0,012 (Arnaelva) til 0,399 (Eidfjord). Moderate
forskjeller ble funnet mellom Samnanger og Kinso (0,129) og mellom Samnanger og Etne
(0.172).

Tabell 5: Allelfrekvenser for SNPer i de funksjonelle genene VGLL3 og SIX6 for Samnanger-
vassdraget og omkringliggende elver.

VGLL3 SIX6
Bestand Allel A Allel B Allel A Allel B
Arnaelva 0,564 0,436 0,650 0,350
Eidfjord 0,356 0,644 0,937 0,063
Etne 0,460 0,540 0,710 0,290
Kinso 0,417 0,583 0,667 0,333
Loneelva 0,573 0,427 0,691 0,309
Samnanger 0,659 0,341 0,538 0,462
Vosso 0,559 0,441 0,885 0,115
Adlandselva 0,674 0,326 0,413 0,587
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4 Diskusjon

Det har historisk veert fatallige bestander av laks og sj@grret i Samnangervassdraget. Oppvekst-
omradene for laks har veert begrenset til 3,7 km elvestrekning, inkludert omrader med relativt
darlige oppvekstforhold. Anadrom fisk, fortrinnsvis sjggrret kan ogsa vokse opp i Frglandsvatnet
(0,36 km2). Oppvandringsmulighetene fra sjgen er problematiske, pa tross av laksetrapp nederst
i Tysseelva. Vassdraget har veert pavirket av forsuring, som i starst grad har pavirket laksen.
Laksetrapp i den ene sidegreinen og utbedring av oppvandringsmulighetene i den andre har mer
enn doblet potensiell anadrom elvestrekning, men sa langt har disse nye omradene ikke blitt tatt
i bruk. Gytefisktellinger viser at det har vaert svaert fa gytelaks i vassdraget de siste 15 arene, og
ar uten en eneste voksen gytelaks observert. Ungfiskundersgkelsene har ogsa bekreftet at det
lave antallet gytefisk har resultert i lav til sveert lav rekruttering av laks i deler av vassdraget eller
i hele vassdraget for enkelte arsklasser. Det har likevel vandret ut laksesmolt fra vassdraget alle
ar, men antallet har veert lavt og variabelt.

De genetiske analysene viste meget hgy innkrysning av oppdrettslaks blant bade laksunger og
voksne laks i Samnangervassdraget (tabell 3). Dette var ogsa forventet siden det har veert en
hgy andel ramt oppdrettslaks i fisket etter laks i utlgpsosen siden 1999 (Urdal 2008), og trolig
ogsa pa hele 1990-tallet. Etter 2007 har villaksen vaert fredet, mens det etter 2010 har vaert fisket
etter rgmt oppdrettslaks for & redusere innkrysningen.

| 2011 ble det observert 67 laks under gytefisktellinger, det hgyeste noen gang (Kambestad mfl.
2016). Det ble ikke observert ramt oppdrettslaks, og den hgye innkrysningen av ramt oppdretts-
laks blant ungfisken (36 %, tabell 3) i den resulterende arsklassen kan skyldes at mange av
gytelaksene hadde ramt som smolt eller var avkom etter tidligere remt oppdrettslaks. Oppdretts-
laks som har rgmt tidlig og oppholdt seg i havet over en lengre periode kan ha et utseende som
ligner villaks og kan veere vanskelig & skille fra denne. De siste arene er det blitt gjennomfart
undersgkelser for & teste hvor presist de som teller gytefisk under drivtellinger kan skille opp-
drettslaks fra villaks og resultatene sa langt indikerer at presisjonen er overraskende hgy blant
erfarne drivtellere (Anon 2018a). Siden villaksen var fredet og det ikke ble drevet kultivering, er
grad av innkrysning blant foreldrene ikke kjent. Basert pa de genetiske analysene ble effektiv
gytebestand beregnet til 47 (32 — 72) individer, som er noe feerre enn de som ble observert.
Dette er som forventet.

| 2013 ble det observert 13 gytelaks, alle ble vurdert som ville. Den effektive gytebestanden ble
beregnet til 33 (21 — 54) individer, altsa flere enn de som ble observert, men blant avkommet
hadde 32 % sannsynligvis ikke rent villaksopphav. | gytebestanden var det flest mellom- og stor-
laks (11 av 13) og det er sannsynlig at hunner dominerte i antall. Under elektrofiske denne hgsten
ble det fanget et fatall kignnsmodne dverghanner. Selv om tettheten var lav var det totale antallet
betydelig og kan ha bidratt til & gke den effektive gytebestanden. Med den hgye innkrysningen
blant laksene i vassdraget er det sannsynlig at noen av dverghanner ogsa hadde opphav i opp-
drettslaks.

Det eksisterer ikke noen historisk referanse som kan brukes til & beskrive genetisk struktur til
laks i Samnangervassdraget. De tidligste skjellpravene er av voksne laks fanget til genbanken i
perioden 1989 - 1993. Blant disse var det bare 6 sikre villaks, og dette antallet er for lite til &
beskrive en bestand. Beregninger basert pa prever fra nyere tid viser at det i ngytrale markarer
var liten forskjell i genetisk avstand mellom villaks fra Samnangervassdraget og andre analyserte
bestander i Hordaland (tabell 4). Videre var det liten genetisk forskjell mellom de andre starre
bestandene innbyrdes. | Hardangerfjorden er laksebestanden i Etneelva den mest tallrike, og
bestanden i Uskedalselva kommer som den neste etter etableringen som startet i 2001. Utenom
disse er det mest laks i Eidfjordvassdraget og Oselva, den siste ligger naermest Samnanger.

| Uskedalselva er det antatt at laksebestanden dgde ut pa 1970-tallet, sannsynligvis pa grunn av

forsuring. Forsuringen har avtatt og etter den farste vellykkede gytingen hgsten 2000 har det
veert et betydelig innsig av voksne laks i elva siden 2005. | etableringsfasen i a&rene 2000-2004
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bestod gytebestanden av feilvandret villaks og remt oppdrettslaks, og det er registrert en hgy
grad av innkrysning (Karlsson, Saegrov, mfl., under utarbeidelse). Basert pa eksemplet fra Us-
kedalselva kan det regnes som sannsynlig at gytebestanden av laks i Samnangervassdraget
ogsa har inkludert feilvandret villaks fra andre vassdrag, i tillegg til laks vokst opp i vassdraget
0og en hgy andel reamt oppdrettslaks. Sistnevnte understgttes av estimert innkrysning i Sam-
nangervassdraget (tabell 3) som tilsier at innkrysningen er opp mot 36 %, avhengig av arsklasse.
Estimatet viser ogsa at innkrysningen har veert stabilt hay (28 %) i voksenfisk siden tidlig 2000-
tallet (tabell 3).

Basert pa den hgye innkrysningen av ramt laks blant ungfisk og voksne laks i Samnanger og
usikkert opphav til de ville laksene er det ikke sannsynlig at laksen i vassdraget kan defineres
som en stedegen bestand. Stor spredning i genetisk opphav gjgr ogsa at det trolig skjer gene-
tiske forandringer fra ar til ar. @kologiske forhold i vassdragene Etne og Kinso, samt liten gene-
tisk avstand basert pa ngytrale markarer (tabell 4) og kun moderate forskjeller i funksjonelle
gener (tabell 5) tilsier at laks fra disse elvene har en likhet med bestanden som i dag finnes i
Samnangervassdraget. Pa denne bakgrunn foreslar vi at det blir etablert en laksebestand i Sam-
nangervassdraget basert pa stamfisk fra Etneelva og, hvis ngdvendig for & oppna tilstrekkelig
antall stamfisk, fra Kinso, i tillegg til voksne gytefisk og dverghanner man kan fange i Samnanger-
vassdraget. | mange av laksebestandene i Hardangerfjorden er det pavist hgy innkrysning av
remt oppdrettslaks, og genetisk integritet ble vurdert som «sveert darlig» i siste vurdering etter
kvalitetsnormen for de fleste bestandene, inkludert Etne. Unntakene er Oselva og Eio som kom
i kategorien «moderat» (Anon 2018b). Laksebestanden i Etneelva er den mest tallrike i regionen
og det stabilt haye antallet laks gjar at det pa tross av hgy innkrysning av remt oppdrettslaks,
ogsa har veert et stabilt hgyt antall ville gytelaks i elva.

I tillegg til genetiske sammenlikninger har Etneelva i likhet med Samnangervassdraget et stabilt
heyt innslag av mellomlaks (3-7 kg), men ogsa mange smalaks (< 3 kg) og en del storlaks (> 7
kg). Laksens starrelse er korrelert med vassdragets vannfgring, med den minste laksen i elver
med lav vannfgring (Jonsson mfl. 1991). Gjennomsnittlig vannfaring i Etneelva er 22 m3/s, i Sam-
nangervassdraget 28 m3/s. Nar en inkluderer alt potensielt oppvekstareal i Samnangervassdra-
get er det betydelige forskjeller i vannfering i ulike deler av vassdraget, men ogsa i Etneelva er
det sideelver med lavere vannfaring enn hovedelva. Etneelva fremstar derfor som en elv med
likeverdig miljg som Samnangervassdraget og kan ha laks som genetisk er egnet til & kunne re-
etablere Samnangervassdraget. | tillegg kan Kinso vurderes som en potensiell kilde til stamfisk.

4.1 Oppsummering og konklusjon

Molekylaergenetisk analyse av individer fanget i Samnangervassdraget tyder pa at etter stam-
fiskkontroll vil rundt 30 — 50 % av stamfisken bli forkastet pa grunn av hgy sannsynlighet for
innkrysning med oppdrettslaks. Videre er det i utgangspunktet et lavt antall gytefisk i Samnanger-
vassdraget, hvilket tilsier at tilstrekkelig antall stamfisk (voksen gytefisk og dverghanner) ikke
kan hentes fra Samnangervassdraget alene. Et godt alternativ for & oppna tilstrekkelig antall
stamfisk vil veere & hente disse fra Etne, eller alternativt fra Kinso. Denne vurderingen er gjort
basert pa antall gytefisk i Etne, genetisk likhet mellom bestandene i Etne, Kinso og Samnanger
og gkologiske faktorer i de tre vassdragene.

Det er sannsynlig at den fgrste arsklassen etter en reetablering vil fa hgyt tilslag pa grunn av lite
konkurranse fra andre individer i elven. Det er derfor viktig at stamfisken som gir opphav til den
reetablerte bestanden er godt tilpasset, har minst mulig sannsynlighet for opphav i oppdrett og
er minst mulig i slekt for & unngd innavl. Videre vil det vaere saerlig viktig & bruke et stort nok
antall stamfisk til & gi bred genetisk variasjon i den reetablerte bestanden. Erfaringer fra andre
kultiverte vassdrag tilsier at avhengig av variansen i reproduktiv suksess mellom ulike familie-
grupper kan effektiv bestandsstarrelse for stamfisken vaere sa lav som 50 — 60 % av faktisk antall
stamfisk (Hagen Arnesen under utarbeidelse). Denne reduksjonen kan begrenses ved a etter-
strebe like familiestgrrelser sa langt det er mulig. Forutsatt at stamfisken har bred genetisk
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variasjon bgr det derfor brukes minimum 50 hunner og 50 hanner. Siden dette antallet bgr veere
et minimum for en reetablering, men at det sannsynligvis er vanskelig & samle inn dette antallet
godkjent stamfisk for hvert produksjonsar, bgr man opprette en langsiktig plan som tar sikte pa
a samle inn stamfisk og sette ut fisk over flere ar. Dette kan gjares enten ved & hente inn ny
stamfisk for hvert produksjonsar, og/eller opprette en genbank med levende stamfisk og/eller
frossen melke. Siden man gnsker at et stort antall stamfisk skal fa bidra til utsettinger over flere
ar, er det viktig & unnga konkurranse i elven mellom fisk fra ulike ar med utsettinger. Vi foreslar
derfor at utsettinger gjgres pa ulike steder i de ulike utsettingsarene og forslagsvis ved at man
setter ut fisk i de nedre delene av vassdraget farste aret og i pafglgende ar setter ut fisk lengre
opp i vassdraget. | tillegg til den obligatoriske stamfiskkontrollen anbefaler vi molekyleergenetiske
analyser av slektskap mellom stamfisk for & unnga krysninger mellom naert beslektede individer.

Evaluering av reetablering og kultivering bar foretas arlig. Molekyleergenetisk analyse og tilord-
ning til stamfiskforeldre vil gi informasjon om relativt antall avkom produsert fra hver familie-
gruppe, effektiv bestandsstarrelse i kultivert og vill andel av bestanden, samt forholdet mellom
kultivert og naturlig produsert fisk. Dersom kultivert fisk utgjer en stor andel av bestanden, og
den kultiverte fisken er av lav genetisk variasjon vil dette medfgre en reduksjon i effektiv be-
standsstgrrelse for totalbestanden (Ryman-Laikre effekten) (Ryman & Laikre 1991).

Videre har vi fglgende konkrete rad:

e For & maksimere genetisk variasjon i stamfisken bgr denne hentes fra ulike deler av
vassdraget og man bgr forsgke a samle individer som vandrer opp pa ulike tidspunkt og
av ulike starrelser. Bade dverghanner og voksen gytefisk bar brukes.

e Rogn bar settes ut pa gyestadiet. Rognplanting bar skje i ulike deler av vassdraget og i
ulike omrader mellom ar. Forslagsvis kan man starte i de nedre delene av vassdraget for
sa & benytte habitat lengre oppe i elven etter hvert som nye arsklasser settes ut. Dette
vil minske konkurransen mellom arsklassene, da det er mindre sannsynlig at ungfisken
vil bevege seg oppover enn nedover i elven, og rognplantinger i nedre del av elven vil
ha liten effekt p& habitatet lengre oppe.

e Naturlig gyting i elven bgr kartlegges med arlige gytefisktellinger.

e Molekyleergenetisk analyse bgr gjgres av all stamfisk og av stikkprgver av avkommet.
Ungfiskundersgkelser og pafalgende tilordning til stamfiskforeldre vil gi detaljert informa-
sjon om tilslag, genetisk variasjon i ungfisken og effektiv populasjonsstgrrelse (Hagen
Arnesen under utarbeidelse).

e Genetisk variasjon i avkommet bgr maksimeres ved a produsere bade hel- og halvsgs-
ken for alle arsklasser.

e Pa grunn av den hgye graden av innkrysning fra oppdrettslaks kan en vurdere & heve
P(wild) grensen noe fra 0,71 for & unnga & oppformere genetiske variasjoner som er
tilpasset oppdrett.

e Stamfisken bgr ha sé stor genetisk variasjon som mulig. Dette betyr at man ved hjelp av
molekyleergenetisk analyse av alle stamfisk identifiserer slektninger (sgsken, halvsgs-
ken, foreldre og besteforeldre) og unngar a bruke stamfisk som er beslektet med hver-
andre bade innen og mellom generasjonene.

e Etter hvert som bestanden reetablerer seg bgr kultiveringen reduseres. Denne proses-

sen ma evalueres arlig og bar justeres i henhold til tetthet av ungfisk og andel kultivert
fisk i bestanden.
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