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Sammendrag

Magergy, J.H. & Wacker, S. 2023. Har utsetting av a@rret infestert med muslinglarver bidratt til
etablering av nye elvemuslingbestander? Genetiske undersgkelser. NINA Rapport 2134. Norsk
institutt for naturforskning.

Gitt at det er begrensede ressurser til tiltak for & bevare elvemuslingen, er det nadvendig a prio-
ritere mellom muslinglokalitetene nar tiltak skal finansieres. | en slik sammenheng vil stedegne
bestander av muslinger alltid ha heayere verneverdi enn utsatte bestander. Blant stedegne be-
stander vil de bestandene som har stor genetisk variasjon og, spesielt, liten genetisk innavl ha
starst levedyktighet. Dermed bgr stedegne bestander med disse egenskapene prioriteres nar
det gjelder tiltak.

| Oslo fylke og Akershus landskap i Viken fylke er det mistanke om at elvemusling har blitt spredd
til flere nye vassdrag gjennom utsetting av arret infestert med muslinglarver, fra Oslomarkas
Fiskeadministrasjons (OFA) settefiskanlegg ved Serkedalselva. For & avgjgre om muslingene i
disse vassdragene er et resultat av utsettinger eller om de er stedegne bestander, ble det gjen-
nomfart genetiske analyser av muslinger fra de antatte utsettingslokalitetene, Sarkedalselva og
flere referanselokaliteter pa Jstlandet. Disse genetiske analysene ble ogsa benyttet til & vurdere
genetisk differensiering, variasjon og innavl ved lokalitetene.

De genetiske analysene viser at elvemuslingbestandene i Akerselva, Ggrjabekken, Mosjgbek-
ken, Raudsjgbekken og Tunnsjgbekken er et resultat av utsetting av grret fra OFA. Analysene
tyder ogsa pa at den ene muslingen som ble funnet i Rabillflgyta er et resultat av utsetting.
Derimot viser analysene at bestandene i Lomma, Movannsbekken, Skarselva, Skjeersjgelva og
Sognsvannsbekken ikke er et resultat av utsetting, men er stedegne bestander.

Det er stor genetisk differensiering mellom de fleste stedegne elvemuslingbestandene. | hoved-
sak er differensieringen pa niva med det som er observert mellom grretmuslingbestander i resten
av Norge. Unntakene er at det er sma genetiske forskjeller mellom muslinger ovenfor og nedfor
anadrom strekning i Lomma, og ogsa mellom muslinger i Movannsbekken og Skarselva. Fun-
nene viser at alle muslingene i Lomma utgjer én bestand og muslingene i Movannsbekken og
Skarselva utgjar én bestand.

Det er ogsa stor forskjell i hvor stor den genetiske variasjonen og graden av innavl er i de sted-
egne elvemuslingbestandene. Bestandene i Hobglelva, Kjoselva og Sgrkedalselva har stor ge-
netisk variasjon og sveert liten grad av innavl. Bestandene i Askerelva, Finnsrudelva, Movanns-
bekken, Skarselva og Sogna har noe mindre genetisk variasjon, med lav grad av innavl i Sogna
og hay grad av innavl i Finnsrudelva, Movannsbekken og Skarselva, mens Askerelva har noe
innavl. Lomma har sveert liten genetisk variasjon og hay grad av innavl. Kampaa har ogsa sveert
liten genetisk variasjon, men bare noe innavl.

De genetiske analysene viser at flere av elvemuslingbestandene i Oslo fylke og Akershus land-
skap i Viken fylke er et resultat av utsetting av erret fra OFAs anlegg ved Sgrkedalselva. Disse
bestandene har dermed lavere verneverdi enn stedegne bestander. Analysene viser ogsa at det
er store forskjeller i genetisk variasjon og innavl mellom bestandene. De stedegne bestandene
med stor genetisk variasjon og, spesielt, liten innavl, har sterst levedyktighet. Informasjon om
genetikk, rekruttering og bestandsstgrrelse begr vurderes for & forstd den overordnete vernever-
dien og levedyktigheten til muslingbestander. Tiltak bar prioriteres ved de lokalitetene som har
stgrst overordnet verneverdi og levedyktighet.

Jon H. Magergy (jon.mageroy@nina.no), NINA, Sognsveien 68, 0855 Oslo.
Sebastian Wacker (sebastian.wacker@nina.no), NINA, Postboks 5685 Torgarden, 7485 Trond-
heim.
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Abstract

Magergy, J.H. & Wacker, S. 2023. Has stocking of brown trout infested with mussel larvae con-
tributed to the establishment of new freshwater pearl mussel populations? Genetic analyzes.
NINA Report 2134. Norwegian Institute for Nature Research.

Given that there are limited resources for conservation of the freshwater pearl mussel, it is nec-
essary to prioritize between mussel locations when financing conservation actions. In such a
context, local populations of the mussel have higher conservation value than introduced popula-
tions. Among local populations, those that have high genetic diversity and, especially, low ge-
netic inbreeding, will have the highest likelihood of surviving. Thus, conservation of local popu-
lations with these attributes should be prioritized.

In Oslo County and Akershus landscape within Viken County, there is suspicion that the mussel
has spread to new watercourses through the stocking of brown trout infested with mussel larvae,
from a local hatchery. To determine if the mussels in these watercourses are a result of stocking
or if they are local populations, genetic analyzes were completed for the potential stocking loca-
tions and reference locations in Eastern Norway. The analyzes also included the river that has
been the hatchery’s water source. In addition, the genetic analyzes were used to determine ge-
netic differentiation, diversity and inbreeding in the mussel populations.

The genetic analyzes show that the mussel populations in Akerselva, Ggarjabekken,
Mosjabekken, Raudsjgbekken and Tunnsjgbekken are a result of stocking of trout. They also
indicate that the one mussel that was found in Rabillfleyta is a result of stocking. In contrast, the
analyzes show that the populations in Lomma, Movannsbekken, Skarselva, Skjeersjgelva and
Sognsvannsbekken are not a result of stocking, but local populations.

There are high levels of genetic differentiation between most of the local mussel populations.
For most populations, this differentiation is at approximately the same level as between other
trout mussel populations in Norway. The exceptions are that there are very small genetic differ-
ences between the mussels in the anadromous and non-anadromous zones in Lomma and also
between the mussels in Movannsbekken and Skarselva. The results show that all the mussels
in Lomma make up one population and that the mussels in Movannsbekken and Skarselva make
up one population.

There is also great variation in the level of genetic diversity and inbreeding among the local
populations. The populations in Hobglelva, Kjoselva and Sgrkedalselva have high genetic diver-
sity and very low inbreeding. The populations in Askerelva, Finnsrudelva, Movannsbekken and
Skarselva, and Sogna have somewhat lower genetic diversity, with low levels of inbreeding in
Sogna and high levels of inbreeding in Finnsrudelva, Movannsbekken and Skarselva, while Ask-
erelva has some inbreeding. Lomma has very low genetic diversity and a high level of inbreeding.
Kampaa has also very low genetic variation, but only some inbreeding.

The genetic analyzes show that several of the mussel populations in Oslo County and Akershus
landscape within Viken County are a result of stocking of trout infested with mussel larvae. Thus,
these populations have lower conservation value than local populations. The analyzes also show
that there is a high degree of variation in genetic diversity and inbreeding. The local populations
that have high genetic diversity and, especially, low inbreeding, have the highest likelihood of
surviving. Information about genetics, recruitment and population size should be considered to
determine the overall conservation value of and likelihood of survival for mussel populations.
Conservation actions should be prioritized at the locations with the highest conservation value
and highest likelihood of surviving.

Jon H. Magergy (jon.mageroy@nina.no), NINA, Sognsveien 68, NO-0855 Oslo, Norway.
Sebastian Wacker (sebastian.wacker@nina.no), NINA, P.O. Box 5685 Torgarden, NO-7485
Trondheim, Norway.
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Forord

Gitt begrensede ressurser til tiltak for & bevare elvemuslingen, er det ngdvendig a prioritere mel-
lom muslinglokalitetene nar tiltak skal finansieres. | en slik sammenheng vil stedegne bestander
av muslinger alltid ha hgyere verneverdi enn utsatte bestander av musling. | Oslo fylke og Akers-
hus landskap i Viken fylke er det mistanke om at elvemusling har blitt spredd til flere nye vass-
drag gjennom utsetting av erret infestert med muslinglarver, fra Oslomarkas Fiskeadministra-
sjons settefiskanlegg ved Sgrkedalselva. Genetiske metoder kan benyttes for & avgjgre om mus-
lingene i disse vassdragene er et resultat av utsettinger eller om de er stedegne bestander. |
tillegg vil den genetiske informasjonen ogsa kunne bidra til & vurdere levedyktigheten til de sted-
egne bestandene som inngér i de genetiske analysene. Dette vil bidra til & avgjgre hvordan tiltak
skal prioriteres ved de forskjellige elvemuslinglokalitetene, basert pa om de er et resultat av ut-
setting og levedyktigheten til de stedegne bestandene.

Derfor sendte NINA sgknader til Statsforvalteren i Oslo og Viken (tidligere Fylkesmannen i Oslo
og Viken) om tiltaksmidler fra Miljgdirektoratet for & gjennomfere genetiske analyser av elve-
musling fra flere vassdrag i Oslo fylke og Akershus landskap i Viken fylke i 2020 og 2021. Det
ble bevilget midler til de genetiske analysene begge ar, i tillegg til at Statsforvalteren i Oslo og
Viken har gitt andre tilskudd til prosjektet. Jeg vil gjerne takke Terje Wivestad (Statsforvalteren i
Oslo og Viken) og Kjell Sandaas (Naturfaglige konsulenttjenester) for et godt samarbeid under
planleggingen av prosjektet. Lokalitetene som ble undersgkt ble valgt ut basert pa tidligere rap-
porter om vassdragene, samtaler med Kjell Sandaas og Terje Wivestad, og egne vurderinger.
Til sist vil jeg takke Sten Karlsson for gode innspill til denne rapporten.

09.03.2023, Jon H. Magergy
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1 Innledning

Elvemusling (Margaritifera margaritifera) er en art som har gatt drastisk tilbake i mesteparten av
sitt utbredelsesomrade, pa begge sider av det nordlige Atlanterhavet (Araujo & Ramos 2000,
Geist 2010, Jakobsen & Jakobsen 2018, Larsen 2017a; 2018, Lopes-Lima et al. 2017). Dette
har fart til at arten er kategorisert pa IUCNs rgdliste som sterkt truet (Moorkens 2011). | store
deler av Europa er arten forsvunnet fra sitt opprinnelige utbredelsesomrade (Araujo & Ramos
2000, Geist 2010, Jakobsen & Jakobsen 2018, Larsen 2017a; 2018, Lopes-Lima et al. 2017).
Denne utviklingen har ikke veert like dramatisk i Norge, og vi har sannsynligvis om lag én firedel
av de gjenveerende bestandene i Europa. Likevel er ogsa trenden i Norge negativ. Tilbake-
gangen har veert stor i enkelte omrader, og muslingen har dedd ut i flere vassdrag (minst én
firedel av de historisk kjente lokalitetene). | tillegg ser det ut til at rekrutteringen er for liten til &
opprettholde bestanden ved mer enn halvparten av de gjenveerende lokalitetene (Larsen &
Magergy 2019a). Dette har fart til at elvemuslingen er kategorisert som sarbar pa den norske
redlisten bade i 2010, 2015 og 2021 (Artsdatabanken 2021, Henriksen & Hilmo 2015, Kalas et
al. 2010). Da elvemusling er en ansvarsart for Norge, har vi et spesielt ansvar for a stoppe denne
utviklingen og ta vare pa de gjenveerende bestandene. | den sammenheng er det utarbeidet en
egen handlingsplan for arten i Norge, den fgrste i 2006 (Larsen 2005) og en ny og revidert utgave
i 2018 for perioden 2019-2028 (Larsen 2018), der det er foreslatt bevaringstiltak for arten.

| Oslo fylke har elvemuslingen ogsa gatt kraftig tilbake. Det finnes sikre historiske opplysninger
om elvemusling fra 11 lokaliteter og usikre opplysninger fra to lokaliteter til. Na finnes muslingen
bare ved seks av disse lokalitetene. Blant de eksisterende lokalitetene har det kun blitt funnet
rekruttering ved tre av dem, og rekrutteringen var kun stor nok til & opprettholde én av bestan-
dene (Larsen & Magergy 2019a, NINAs upbl. datab.). | Oslo vil det si at muslingen har dgdd ut
ved 45 % av de historisk sikre lokalitetene og stéar i fare for & dg ut i mellom 50 og 83 % av de
gjenveerende lokalitetene.

| Akershus landskap i Viken fylke har elvemuslingen ogsa gatt kraftig tilbake. Det finnes sikre
historiske opplysninger om elvemusling fra 18 lokaliteter og usikre opplysninger fra syv lokaliteter
til. Na finnes muslingen bare ved 13 av disse lokalitetene (Larsen & Magergy 2019a, Magergy
et al. 2021, NINAs upbl. datab.). Dessuten er det funnet positivt miljg-DNA-signal ved én lokalitet
til (Haretonelva), uten at det ble funnet muslinger i forbindelse med vadesgk (Magergy et al.
2021). 1 2015 ble det flyttet muslinger fra Nitelva til sidebekkene Ela og QOrfiskebekken, som et
tiltak for & gke rekrutteringen i vassdraget. | 2020 ble de gjenfunnete muslingene i Ela, imidlertid,
flyttet tilbake til Nitelva, pga. negativ pavirkning pa utsettingsomradet fra beveraktivitet, og i @r-
fiskebekken ble ingen av muslingene gjenfunnet i 2017 (Sandaas & Enerud 2020). Det er likevel
mulig at det finnes noen muslinger i disse to bekkene. Blant de 13 kjente eksisterende lokalite-
tene har det kun blitt funnet rekruttering ved seks av dem, og rekrutteringen var kun stor nok til
a opprettholde én av bestandene (Larsen & Magergy 2019a, NINAs upbl. datab.). Hvis vi ser
bort ifra Haretonelva, Ela og @rfiskbekken, betyr det at muslingen har dedd ut ved 28 % av de
historisk sikre lokalitetene og star i fare for & de ut i mellom 46 og 92 % av de gjenvaerende
lokalitetene.

Pa grunn av den kritiske situasjonen for elvemusling i Oslo fylke og i Akershus landskap i Viken
fylke er det ekstra viktig & forvalte de gjenveerende bestandene og gjennomfgre tiltak for a gke
rekrutteringen der den er mangelfull. Gitt begrensede ressurser til bevaringstiltak for elve-
muslingen, er det ngdvendig & prioritere mellom muslinglokalitetene nar tiltak skal finansieres.
Selv om alle elvemuslingbestander er verneverdige (Larsen 2018), vil stedegne bestander av
muslingen ha hgyere verneverdi enn utsatte bestander i en slik sammenheng (Larsen &
Magergy 2016, Magergy & Larsen 2018). | Oslo og Akershus er det mistanke om at elvemusling
har blitt spredd til nye vassdrag gjennom utsetting av erret infestert med muslinglarver. Det er
kient at grret ved Oslomarkas Fiskeadministrasjons settefiskanlegg, ved Sgrkedalselva, ble in-
festert med muslinglarver ved flere anledninger, fram til nytt filter ble installert i 1993-1994 (opp-
summert i Sandaas et al. 2009). Det er mistanke om at utsetting av grret infestert med musling-
larver fra Sgrkedalselva har fart til etablering av elvemuslingbestander i Akerselva, Garjabekken,
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Movannsbekken, Skarselva (inkludert Dausjgelva), Skjeersjgelva og Sognsvannsbekken i Oslo,
Haretonelva, Lomma, Mangbekken, Mosjgbekken, Rabillflayta, Raudsjgbekken, Sandvikselva
og Tunnsjgbekken i Akershus, og Lysakerelva, som utgjgr nedre del av Sgrkedalselva og renner
langs grensen mellom Oslo og Akershus (Magergy et al. 2021, Saltveit et al. 2012, Sandaas
2019, Sandaas & Enerud 1998; 2014; 2016a; 2016b; 2016c; 2018a, Sandaas et al. 2009; 2011a,
Terje Wivestad, Statsforvalteren i Oslo og Viken, pers. med., egne betraktninger). Det er viktig &
avgjere om disse bestandene er et resultat av utsettinger eller om de er stedegne bestander, for
a kunne forvalte arten pa best mulig mate i Oslo og Akershus.

For a avgjere om elvemuslingbestandene i disse vassdragene er et resultat av utsettinger eller
om de er stedegne bestander, kan man bruke genetiske analyser av muslingene. | Storelva i
Vegarvassdraget i Agder var det kjent at det hadde blitt satt ut muslinger fra Haelva pa Jeeren
(A. Angelstad, E. Angelstad, S. Kvifte og A. Lunde pers. med., videreformidlet av Kleiven et al.
2013), og at vassdraget hadde hatt én eller flere stedegne bestander av elvemusling (oppsum-
mert i Kleiven et al. 2013, Magergy & Larsen 2018, Magergy et al. 2020). | dette tilfellet var det
fra et forvaltningsperspektiv viktig & evaluere om muslingene, som finnes i Storelva og Lilleelv
ved Nes Verk i vassdraget, var et resultat av utsettingen eller en stedegen bestand. Det ble
giennomfgrt genetisk sammenligning av muslinger i Vegarvassdraget og Haelva. Sammenlig-
ningen viser at det i Vegarvassdraget finnes en stedegen grretmusling og en laksemusling med
identisk genetisk profil som muslingene i Haelva. Dermed kan man konkludere med at lakse-
muslingen i Vegarvassdraget stammer fra muslingene som ble satt ut fra Haelva. Et liknende
studie ble ogsa gjennomfgrt for elvemuslingbestandene i Maurstadelva, Nyttingneselva og Re-
dalselva i Sogn og Fjordane landskap i Vestland fylke, men resultatene stgtter ikke utsetting av
muslinger (Karlsson 2017, Kalas 2017). Et studie av elvemuslinggenetikk i flere bestander i indre
deler av Ostlandet viser at bestandene i Leira og Kampaa er sa naert beslektet at den ene sann-
synligvis er et resultat av utsetting fra den andre, uten at man vet hvilken bestand som er opp-
havsbestanden (Linlgkken et al. 2020).

| denne rapporten benyttes en liknende metodikk for & avgjere om elvemuslingbestandene i de
aktuelle vassdragene i Oslo og Akershus stammer fra utsettinger av grret infestert med Saorke-
dalsmuslinglarver eller om de er stedegne grretmuslingbestander. | tillegg vurderes de under-
spkte bestandene med henblikk pa genetisk differensiering, variasjon og innavl. Til sammen
legger dette grunnlaget for vurdering av den genetiske verneverdien og levedyktigheten til be-
standene (se Wacker et al. 2021), da begge disse faktorene er viktige med henblikk pa priorite-
ring av bevaringstiltak for muslingene. Det ble forsgkt samlet inn DNA-prgver fra de antatte ut-
settingslokalitetene, hvis det ikke allerede hadde blitt samlet inn neadvendig antall praver fra lo-
kalitetene (Sten Karlsson, upubl. mat.). Unntakene var Sandvikselva og Lysakerelva. | Sandvik-
selva ble det ansett som overflgdig, ettersom muslingene ved denne lokaliteten ma ansees som
en del av bestanden i nedre del av Lomma (Magergy 2022). | Lysakerelva vil genetiske studier
ikke kunne vise om muslingene i denne delen av elven er et resultat av utsetting eller naturlig
spredning nedstregms fra Serkedalselva. Det ble ogsa samlet inn prever fra Sgrkedalselva, for a
kunne sammenlikne slekiskapet mellom de antatte utsettingslokalitetene og den antatte opp-
havslokaliteten. | tillegg ble det samlet inn praver fra flere referanselokaliteter pa Jstlandet, for
& kunne evaluere om bestandene ved utsettingslokalitetene er naermere beslektet med mus-
linger fra Sgrkedalselva eller naerliggende bestander. Det ble ogsa benyttet tidligere innsamlet
materiale fra referanselokalitetene (Sten Karlsson, upubl. mat.).

| forbindelse med innsamling av DNA-prgver av elvemusling fra én av referanselokalitetene (Kjo-
selva), ble det ogsa samlet inn DNA fra den anadrome strekningen av vassdraget (Aroselva).
Dette ble gjort selv om det er forventet at muslingen er en laksemusling og ikke kunne benyttes
som referansebestand for grretmuslingbestandene i dette studiet, da DNA-prgver fra anadrom
og ikke-anadrom strekning innenfor det samme vassdraget har stor faglig interesse (se Wacker
et al. 2021).
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Figur 2.1. Oversiktskart over lokalitetene det er samlet inn eller forsgkt samlet inn DNA-prgver fra.
Antatte utsettingslokaliteter er markert med oransje sirkel: Akerselva, Garjabekken, Haretonelva,
Lomma, Mangbekken, Mosjobekken, Movannsbekken, Rabillfloyta, Raudsjobekken, Skarselva,
Skjaersjoelva, Sognsvannsbekken og Tunnsjobekken. Referanselokaliteter er markert med svart sir-
kel: Askerelva, Finnsrudelva, Hobglelva, Kampaa, Kjoselva og Sogna. Den antatte opphavslokalite-
ten er markert med rad sirkel: Serkedalselva. | tillegg ble det samlet inn DNA fra Aroselva (bla sirkel)
i forbindelse med innsamlingen fra Kjoselva. For ngyaktig lokalisering av provetakingslokalitetene, se
Tabell 2.1a og 2.1b.

2.1 Oversikt over innsamlede DNA-prgver

| utgangspunktet ble det samlet inn DNA-pragver av elvemusling fra 30 individer fra de antatte
utsettingslokalitetene, 60 individer fra Sgrkedalselva og de mest relevante referanselokalitetene,
og 30 individer fra de minst relevante referanselokalitetene, etter anbefaling fra Karlsson & Lar-
sen (2013). Enkelte antatte utsettingslokaliteter kan ha sveert stor verneverdi, bade gkologisk og
genetisk, hvis det viser seg at de er stedegne bestander. Derfor ble det ogsa tatt praver fra 60
individer ved noen av de antatte utsettingslokalitetene. Ved enkelte lokaliteter hadde det blitt tatt
prover fgr dette prosjektet ble igangsatt (Sten Karlsson, upubl. mat.). Hvis det hadde blitt tatt
praver av feerre individer enn gnskelig, ble det supplert med det ngdvendige antallet pragver. Ved
to lokaliteter ble det ikke funnet muslinger, og ved noen lokaliteter var det ikke mulig & finne det
gnskede antallet individer.

| forbindelse med innsamling av DNA-prgver av elvemusling fra én av referanselokalitetene (Kjo-
selva), ble det ogsa samlet inn DNA fra den anadrome strekningen av vassdraget (Aroselva), da
DNA-prgver fra anadrom og ikke-anadrom strekning innenfor det samme vassdraget har stor
faglig interesse (se Wacker et al. 2021).

Det var ogsa planlagt @ samle inn DNA-prgver av elvemusling fra ett eller to vassdrag i Varmland
l&n i Sverige, til bruk som referansebestander. Dette var planlagt da noen av lokalitetene har
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naermeste muslinglokalitet, innenfor samme vassdrag, i Sverige. Det viste seg dessverre a veere
svaert vanskelig & fa tillatelse til denne innsamlingen.

2.1.1 Antatte utsettingslokaliteter

| Akerselva, Oslo kommune i Oslo fylke, ble det samlet inn prgver fra totalt 30 individer fra tre
stasjoner i 2020. Det ble samlet inn 10 praver fra hver av stasjonene. Se Tabell 2.1a for ngyaktig
lokalisering av stasjonene.

| Garjabekken, Oslo kommune i Oslo fylke, ble det samlet inn prgver fra totalt 30 individer fra
fem stasjoner i 2020. Det ble samlet inn fra fem til atte prgver fra de forskjellige stasjonene. Se
Tabell 2.1a for ngyaktig antall praver pr. stasjon og lokalisering av stasjonene.

| Haretonelva, Aurskog-Hgland kommune i Akershus landskap i Viken fylke, ble det ikke funnet
elvemusling, pa tross av at ca. 65 % av elvestrekningen ble undersgkt. Grunnen til at det ble
gjort sgk etter elvemusling i elven, er at det ble funnet et svakt miljg-DNA-signal for muslingen i
2018. For flere detaljer rundt undersgkelsene i Haretonelva, se Magergy et al. (2021).

| Lomma, Baerum kommune i Akershus landskap i Viken fylke, ble det samlet inn prgver fra totalt
48 individer fra to stasjoner i 2020. Stasjon 1 ligger ovenfor anadrom strekning, og det ble samlet
inn 30 prgver ved stasjonen. Stasjon 2 ligger innenfor anadrom strekning, og det ble samlet inn
prever fra alle de 18 individene som ble funnet pa stasjonen. Muslingene i denne delen av elven
utgjer sannsynligvis en felles bestand med de f& muslingene som har blitt funnet litt lenger ned-
strems i selve Sandvikselva (Magergy 2022). Det ble ikke forsgkt samlet inn prgver fra funnste-
dene i Sandvikselva (Artskart 2022), da det totalt skal ha blitt funnet fire muslinger og det ble sett
som for ressurskrevende & gjenfinne disse. Siden de to stasjonene i Lomma ligger henholdsvis
ovenfor og innenfor anadrom strekning, ble prgvene fra de to stasjonene analysert som to for-
skjellige bestander. Se Tabell 2.1a for ngyaktig lokalisering av stasjonene.

| Mangbekken, Aurskog-Hgland kommune i Akershus landskap i Viken fylke, ble det ikke funnet
elvemusling, pa tross av at alt egnet og tilgjengelig habitat for muslingen ble undersgkt (inkludert
sidebekkene Fagerlitiernbekken og Molidalsbekken). Grunnen til at det ble gjort sgk etter elve-
musling i bekken, er at det ble funnet miljg-DNA-signal for elvemusling i bade 2018 og 2019
(Mageray et al. 2021). | 2021 ble det bekreftet at det finnes muslinger i en dam i Molidalsbekken.
Muslingen ble satt ut der, fra Begna i Oppland landskap i Innlandet fylke, pa slutten av 1970-
tallet. Det ble sist observert levende muslinger for ca. 10 ar siden (Ole Petter Mikkelrud, pers.
med. i Magergy et al. 2021). For flere detaljer rundt undersgkelsene i Mangbekken og sidebek-
ker, se Mageray et al. (2021)

| Mosjgbekken, Enebakk kommune i Akershus landskap i Viken fylke, ble det samlet inn prgver
fra alle de 15 individene som ble funnet i bekken i 2020. Hele bekkestrengen utgjer én stasjon.
Se Tabell 2.1a for ngyaktig lokalisering av stasjonen.

I Movannsbekken, Oslo kommune i Oslo fylke, hadde det blitt samlet inn prgver fra 50 individer
for dette prosjektet ble igangsatt (Sten Karlsson, upubl. mat.). Alle disse prgvene ble analysert
som en del av det naveerende prosjektet.

| Rabillflayta, Nes kommune i Akershus landskap i Viken fylke, ble det tatt prave av den ene
muslingen som ble funnet i bekken i 2020. Totalt fire stasjoner ble kartlagt for elvemusling. For
flere detaljer rundt undersgkelsene i Rabillfeyta, se Mageragy et al. (2021). Se Tabell 2.1a for
ngyaktig lokalisering av stasjonen som det ble tatt pragve fra.

| Raudsjgbekken, Enebakk kommune i Akershus landskap i Viken fylke, ble det tatt prgver av 11

muslinger ved én stasjon i 2020. Se Tabell 2.1a for ngyaktig lokalisering av stasjonen. | tillegg
hadde det blitt samlet inn prever fra 49 individer for dette prosjektet ble igangsatt (Sten Karlsson,
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upubl. mat.). Alle 60 prgvene ble analysert som en del av det ndvaerende prosjektet. Grunnen til
dette er at bestanden i Raudsjgbekken kan ha sveert stor verneverdi, bade gkologisk og gene-
tisk, hvis det viser seg at denne er en stedegen bestand.

| Skarselva (inkludert Dausjgelva), Oslo kommune i Oslo fylke, ble det samlet inn prgver fra totalt
30 individer fra to stasjoner i 2020. En stasjon ligger i Dausjgelva (stasjon 1) og én stasjon ligger
i Skarselva (stasjon 2). Det ble samlet inn 15 praver fra hver av stasjonene. Se Tabell 2.1a for
ngyaktig lokalisering av stasjonene.

| Skjeersjgelva, Oslo kommune i Oslo fylke, ble det tatt praver av alle de 11 muslingene som ble
funnet ved de to stasjonene i bekken i 2020. Atte av individene ble funnet ved stasjon 1 og tre
av individene ble funnet ved stasjon 2. Se Tabell 2.1a for ngyaktig lokalisering av stasjonene.

Tabell 2.1a. Oversikt over de antatte utsettingslokalitetene det ble samlet inn eller forsgkt samlet inn
DNA-praver av elvemusling fra. NA indikerer at sgkeomradet var sa lite at det bare ble tatt én UTM.

Lokalitet Stasjon Antall individ UTM nede UTM oppe
1 10 32V 0598950 6648548 32V 0598947 6648558
Akerselva 2 10 32V 0599090 6649006 32V 0599094 6649033
3 10 32 V 0599595 6649181 32V 0599604 6649197
1 8 32V 0596936 6661491 32V 0596965 6661493
2 6 32V 0597138 6661513 NA
Garjabekken 3 6 32V 0597170 6661509 NA
4 5 32V 0597215 6661495 NA
5 5 32V 0597277 6661477 32V 0597299 6661462
Haretonelva Det ble ikke funnet musling
L 1 30 32V 0583263 6647468 32V 0583218 6647476
emma 2 18 32 V 0583004 6642130 32 V 0583023 6642124
Mangbekken Det ble ikke funnet musling
Mosjgbekken 1 15 32V 0613213 6630976 32V 0613212 6630976
Movanns- DNA-prgver fra 50 individer ble samlet inn fgr dette prosjektet ble igangsatt.
bekken Alle ble benyttet.
Rabillflgyta? 3 1 32V 0654258 6657962 NA
Raudsjo- DNA-prgver fra 49 individer ble samlet inn fgr dette prosjektet ble igangsatt.
bekken Alle ble benyttet.
1 11 32V 0614236 6631105 32V 0614214 6631082
Skarselva 1 15 32V 0599863 6652798 32V 0599864 6652830
2 15 32V 0599622 6654356 32V 0599617 6654368
Skjzersjgelva 1 8 32V 0597773 6652086 32V 0597785 6652091
2 3 32V 0597307 6653040 32V 0597299 6653049
Sognsvanns- DNA-prgver fra tre individer ble samlet inn fgr dette prosjektet ble igangsatt.
bekken Alle ble benyttet.
. 2 17 32V 0632115 6635114 32V 0632130 6635151
g;?;:ﬁ 3 18 32 V 0632157 6635259 32 V 0632155 6635282
4 25 32V 0632497 6635575 32V 0632478 6635593

aStasjonsnummeret er hentet fra Mageray et al. (2021).
bStasjonsnumrene er hentet fra Mageray (2020).
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| Sognsvannsbekken, Oslo kommune i Oslo fylke, hadde det blitt samlet inn praver fra tre indivi-
der fgr dette prosjektet ble igangsatt (Sten Karlsson, upubl. mat.). Disse tre prevene ble analy-
sert som en del av det naveerende prosjektet.

| Tunnsjgbekken, Aurskog-Hgland kommune i Akershus landskap i Viken fylke, ble det tatt prg-
ver fra totalt 60 individer fra tre stasjoner i 2020. Det ble tatt fra 17 til 25 prgver fra de forskjellige
stasjonene. Se Tabell 2.1a for ngyaktig antall prever pr. stasjon og lokalisering av stasjonene.

2.1.2 Referanselokaliteter

| Askerelva, Asker kommune i Akershus landskap i Viken fylke, hadde det blitt samlet inn prgver
fra 32 individer, som ble genotypet far dette prosjektet ble igangsatt (Sten Karlsson, upubl. mat.).
Bestanden i vassdraget er sa liten (Abel 2018, Sandaas & Enerud 2013; 2015a) at det ble ansett
som sveert ressurskrevende & lete etter flere individer. Dermed ble dette ikke prioritert i det na-
vaerende prosjektet.

| Finnsrudelva, Eidskog kommune i Hedmark landskap i Innlandet fylke, ble det samlet inn prgver
fra totalt 60 individer fra tre stasjoner i 2020. Det ble samlet inn 20 praver fra hver av stasjonene.
Se Tabell 2.1b for ngyaktig lokalisering av stasjonene.

| Hobglelva, Indre Dstfold kommune i Jstfold landskap i Viken fylke, ble det samlet inn praver
fra totalt 60 individer fra tre stasjoner i 2020. Det ble samlet inn 20 praver fra hver av stasjonene.
Se Tabell 2.1b for ngyaktig lokalisering av stasjonene.

| Kampaa, Nes kommune i Akershus landskap i Viken fylke, ble det samlet inn prgver fra totalt
30 individer fra to stasjoner (stasjon 4 og 6) i 2020. Det ble samlet inn 15 pragver fra hver av
stasjonene. Se Tabell 2.1b for ngyaktig lokalisering av stasjonene. Dette er et supplement til de
30 pravene som ble samlet inn fra stasjon 1 i forbindelse med det nasjonale overvakingspro-
grammet for elvemusling i 2018 (Larsen 2019, Bjgrn Mejdell Larsen, pers. med.). Alle prgvene
er blitt analysert som en del av det navaerende prosjektet.

| Kjoselva, Asker og Lier kommuner i Buskerud landskap i Viken fylke, ble det samlet inn prgver
fra totalt 30 individer fra tre omrader (stasjon 104-105, 110-111 og 113) i 2021. Det ble samlet
inn 10 prgver fra hver av omradene. Se Tabell 2.1b for ngyaktig lokalisering av omradene.

| Sogna (Sokna), Ringerike kommune i Buskerud landskap i Viken fylke, ble det samlet inn pragver
fra totalt 30 individer fra to stasjoner (stasjon 5 og 10) i 2021. Det ble samlet inn 15 praver fra
hver av stasjonene. Se Tabell 2.1b for ngyaktig lokalisering av stasjonene.

| Serkedalselva, Oslo kommune i Oslo fylke, ble det samlet inn prgver fra totalt 30 individer fra
én stasjon (stasjon 13) i 2020. Denne stasjonen ble valgt fordi den ligger ved settefiskanlegget
til OFA i Sgrkedalen, som antas a veere kilden til spredning av elvemusling til utsettingslokalite-
tene av grret. Se Tabell 2.1b for ngyaktig lokalisering av stasjonen. Dette er et supplement til
de 30 prgvene som ble samlet inn fra stasjon 8 i forbindelse med det nasjonale overvakingspro-
grammet for elvemusling i 2018 (Larsen & Magergy 2019b, Bjgrn Mejdell Larsen, pers. med.).
Alle pravene er blitt analysert som en del av det navaerende prosjektet.

2.1.3 Tilleggsinnsamling
| Aroselva, Asker kommune i Buskerud landskap i Viken fylke, ble det samlet inn prgver fra totalt

atte individer fra én stasjon (stasjon 5) i 2021. Se Tabell 2.1¢ for ngyaktig lokalisering av stasjo-
nen.
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2.2 DNA-provetaking og -analyser

Praver til genetiske analyser ble tatt av levende elvemusling i felt. Det ble tatt prgver ved a stryke
pa overflaten av de indre blgtdelene (fot og kappe) med en bomullspinne (Q-tip) (Karlsson &
Larsen 2013, Karlsson et al. 2013), som s& ble overfgrt til en bufferlasning for lagring.

DNA ble ekstrahert som beskrevet av Karlsson et al. (2013), ved bruk av Dneasy tissue kit fra
Qiagen. NINA har i mange studier genotypet atte mikrosatellitter fordelt pa to PCR multiplexer
som beskrevet av Karlsson & Larsen (2013) og Karlsson et al. (2013). To av mikrosatellittene
har imidlertid vist signifikante avvik fra Hardy-Weinberg likevekt, som tilskrives usikker genoty-
ping. Disse har derfor ikke blitt inkludert i de videre analysene. De seks resterende mikrosatellit-
tene har imidlertid blitt brukt i mange studier, og en stor database med genotyper fra disse fore-

ligger.

Karlsson et al. (2016) beskriver utviklingen av et nytt mikrosatellittassay, der man beholdt seks
av de atte opprinnelige markgrene. De to upalitelige markgrene ble tatt ut fra protokollen og er-

Tabell 2.1b. Oversikt over referanselokalitetene det ble samlet inn DNA-praver av elvemusling fra.
NA indikerer at sokeomradet var sa lite at det bare ble tatt én UTM.

Lokalitet Stasjon Antall individ UTM nede UTM oppe

DNA-prgver fra 32 individer ble samlet inn og analysert fgr dette prosjektet

Askerelva ble igangsatt. Alle ble benyttet.

1 20 33 V 0351308 6653220 33V 0351266 6653239
Finnsrudelva 2 20 33V 0351488 6651815 33V 0351459 6651808
3 20 33V 0351591 6651559 33V 0351611 6651582
1 20 32V 0611455 6613091 32V 0611501 6613122
Hobglelva 2 20 32V 0613437 6616051 32V 0613402 6616092
3 20 32V 0613673 6616418 32V 0613686 6616459
DNA-prgver fra 30 individer ble samlet inn fgr dette prosjektet ble igangsatt.
Kampéa® Alle ble benyttet.
4 15 32V 0631912 6681364 32V 0631901 6681412
6 15 32V 0632192 6680507 32V 0632159 6680528
104-105 10 32V 0574884 6627707 32V 0574788 6627824
Kjoselva® 110-111 10 32V 0574562 6628451 32V 0574527 6628504
113 10 32V 0574351 6628951 32V 0574348 6628970
Sognat 5 15 32V 0564513 6673058 32V 0564492 6673071
10 15 32V 0565625 6671438 NA

DNA-prgver fra 30 individer ble samlet inn fgr dette prosjektet ble igangsatt.

Alle ble benyttet.
13 30

Sarkedalselva?

32 V 0590539 6651048

32V 0590511 6651051

aStasjonsnummer 4 er hentet fra Larsen (2019) og stasjonsnummer 6 er hentet fra Sandaas et al. (2011b).

bStasjonsnumrene er hentet fra Larsen (2006).
¢Stasjonsnumrene er hentet fra Larsen (2017b).

dStasjonsnumrene er hentet fra Larsen & Magergy (2019b).

Tabell 2.1c. Oversikt over tilleggslokaliteten det ble samlet inn DNA-prover fra.

Lokalitet

Stasjon Antall individ UTM nede

UTM oppe

Aroselva? 5 8

32V 0582050 6621758

32V 0582033 6621763

aStasjonsnummeret er hentet fra Sandaas & Enerud (2015b).
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Figur 2.2. Prgveta-
king av muslinger i
felt. Her er musling-
ene lagt pa land for &
ta prover av dem.
Etter noen minutter
apner de seg og stik-
ker ut foten, som er
tilfellet for noen av
muslingene pa bil-
det. Da setter man
en c-ring tang inn i
apningen og bruker
denne til & holde
muslingene  &pne,
mens man stryker
pa overflaten av de
indre blgtdelene (fot
og kappe) med en
bomullspinne  (Q-
tip). Foto: Jon H.
Mageray.

stattet med sa& mange nye som mulig. Nye markgrer ble inkludert fra primersekvenser fra Geist
et al. (2003) og Garlie (2010), fordelt i to ulike PCR multiplexer. | denne analysen ble alle mus-
lingene undersgkt med hensyn til det nye markersettet pa 15 mikrosatellitter. En stor database
med genotyper fra disse har ogsa blitt opparbeidet (Wacker et al. 2021).

2.3 Statistiske analyser

Genetisk variasjon innenfor bestandene ble undersgkt i form av heterozygositet (observert og
forventet andel heterozygote individer for de ulike genetiske markarene) og allelrikdom (antall
forskjellige alleler uavhengig av antall pragver). Innavl ble estimert som innavlkoeffisient Fis. Ob-
servert heterozygositet, allelrikdom og innavl ble beregnet ved hjelp av R-pakken hierfstat
(Goudet 2005), og forventet heterozygositet ble beregnet ved hjelp av R-pakken adegenet
(Jombart 2008). Genetisk differensiering mellom bestander ble undersgkt i form av parvise ge-
netiske forskjeller mellom alle de undersgkte elvemuslingbestandene. Parvis genetisk distanse
malt som Fst (Weir & Cockerham 1984) ble beregnet i R-pakken mmod (Winter 2012). Neis
parvise distanse (Nei 1987) ble beregnet i R-pakken poppr (Kamvar et al. 2014). Neis parvise
distanser mellom alle de undersgkte elvemuslingbestandene ble visualisert i et prinsipalkoordi-
natanalyse-plot (PCA plot), ved bruk av R-pakken stats (R Developmental Core Team 2017).

For 8 av 11 undersgkte bestander, med mulig opphav i Sgrkedalselva, ble minst 15 praver ge-
notypet (tabell 2.1a). For disse atte bestandene ble genetisk distanse og genetisk variasjon es-
timert. Antall undersgkte individer var for lite for de tre andre bestandene til analyser pa be-
standsniva. Individene fra disse bestandene ble dog inkludert i genetisk tilordning av enkeltindi-
vider til Serkedalselva. Individer ble genetisk tilordnet til bestanden Sgrkedalselva med den
bayesianske metoden, implementert i programmet GeneClass2 (Piry et al. 2004). Individene fra
Skjeersjgelva og Sognsvannsbekken ble ogsa genetisk tilordnet til referansebestandene i Mo-
vannsbekken og Skarselva, med samme metodikk, for & evaluere mulig slektskap mellom disse
bestandene. Resultatet av analysene er vist som absolutt sannsynlighet for forekomst av geno-
typen i referansebestanden for hvert individ.
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Bestanden i Aroselva ble genetisk tilordnet lakse- og grretmusling. Genetisk variasjon innenfor
bestanden ble beregnet og sammenliknet med lakse- og @rretmusling. Neis parvise distanser
ble beregnet til grret- og laksemuslingbestander og visualisert i et prinsipalkoordinatanalyse-plot
(Wacker et al. 2021).
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3 Resultater

3.1 Genotypingssuksess

Genotyping for 14 av de 15 undersgkte markgrene var vellykket for et stort flertall av provene,
men for én av markgrene var genotypingen mislykket for en stor andel av prevene og denne
markgren (MarMa4143) ble ekskludert fra analysen. Individer som hadde mislykket genotyping
for mer enn tre av de resterende 14 mikrosatellittmarkgrene, ble ekskludert fra videre analyser

(tabell 3.1a og 3.1b).

3.2 Undersgkelse av opphav ved utsettinger

Bestandene i Akerselva, Garjabekken, Mosjgbekken, Raudsjobekken og Tunnsjgbekken hadde
ingen eller ubetydelig genetisk distanse til bestanden i Serkedalselva (Fst: 0 — 0,006) og har,
med hay sannsynlighet, opphav i elvemusling fra Serkedalselva (figur 3.1 og 3.2). Bestandene
i Movannsbekken, Skarselva og Lomma (anadrom og ikke-anadrom strekning) hadde stor ge-
netisk distanse til muslingene fra Sgrkedalselva (Fst: 0,237 — 0,453) og har ikke opphav i Sgr-
kedalselva (figur 3.1 og 3.2). Genetisk differensiering mellom disse bestandene og Serkedals-
elva var pa samme nivd som mellom grretmuslingbestander ellers i Norge (gjennomsnittlig Fst
= 0,32; Wacker et al. 2021). Det var tydelig genetisk differensiering (Fst > 0.12) mellom alle de
antatte utsettingslokalitetene og de gvrige referansebestandene (Finnsrudelva, Hobglelva,

Kampaa, Kjoselva, Sogna) (tabell 3.2).

Tabell 3.1a. Antall praver fra antatte utsettingslokaliteter forsgkt analysert for genetisk variasjon i 15
mikrosatellittmarkgrer (antall prever) og antall individer med genotypingssuksess for minst 11 mark-
grer etter at én markar blitt ekskludert (Antall praver genotypet).
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Antall praver 30 30 30 18 15 50 1 60 30 11 3 60
Antall praver genotypet 30 30 30 18 15 50 1 60 29 10 3 58

Tabell 3.1b. Antall prover fra referanselokalitetene, Sarkedalselva og Aroselva forsgkt analysert for
genetisk variasjon i 15 mikrosatellittmarkarer (antall praver) og antall individer med genotypingssuk-
sess for minst 11 markarer etter at én markar blitt ekskludert (Antall praver genotypet).
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Antall praver 32 60 60 60 30 30 60 8
Antall praver genotypet 32 60 59 57 30 30 60
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FST til Serkedalselva

Figur 3.1. Parvis genetisk distanse Fst mellom opphavslokaliteten Serkedalselva og antatte utset-
ningslokaliteter (oransje stolper), grretmuslingbestander som har blitt brukt som referanse i genetisk
tilordning (svarte stolper) og avrige grretmuslingbestander fordelt over hele Norge (gra stolper).

Visualisering av parvise genetiske distanser mellom bestandene viste at bestandene i Sgrke-
dalselva, Akerselva, Garjabekken, Mosjgbekken, Raudsjgbekken og Tunnsjgbekken ble grup-
pert tett sammen (figur 3.2). Bestandene i Skarselva og Movannsbekken ble plassert forholdsvis
neer Sgrkedalselva, til tross for betydelig genetisk differensiering (figur 3.2). Ingen av de andre
seks undersgkte referansebestandene ble plassert i naerheten av Sarkedalselva (figur 3.2).

Genetisk differensiering mellom grretmuslingbestandene i Norge er generelt stor (gjennomsnitt-
lig Fst = 0,32; Wacker et al. 2021), og dette var ogsa tilfelle mellom de undersgkte bestandene
(tabell 3.2). Unntakene var bestandene som hadde opphav i Sarkedalselva samt bestandene i
Movannsbekken og Skarselva (Fst = 0,018) og anadrom og ikke-anadrom strekning i Lomma
(Fst = 0,014). Bestanden i Akerselva har sannsynligvis opphav i Sgrkedalselva og hadde stor
genetisk differensiering til de naerliggende bestandene innenfor samme vassdrag i Skarselva
(Fst = 0,227) og Movannsbekken (Fst = 0,270) (tabell 3.2).

Individuell genetisk tilordning tyder ikke pa blandete bestander (utsatte individer og individer fra
opprinnelige bestander) i de undersgkte lokalitetene (figur 3.3). Ingen av de undersgkte indivi-
dene fra Movannsbekken, Skarselva og Lomma hadde sannsynlig opphav i Sgrkedalselva. Ge-
notypene til alle disse individene hadde <1 % sannsynlighet av forekomst i Sgrkedalselva (figur
3.3). Resultatene tyder ikke pa at det var individer med annet opphav enn fra Sgrkedalselva i
Akerselva, Garjabekken, Mosjgbekken, Raudsjsbekken eller Tunnsjgbekken (figur 3.3). Ingen
individer fra Skjeersjgelva eller Sognsvannsbekken hadde sannsynlig opphav fra Sgrkedalselva.
Det undersgkte individet i Rabillflgyta hadde hgy sannsynligvis for opphav fra Sgrkedalselva
(0.671; figur 3.3), men sannsynlighet for tilordning til Hobglelva var noe stgrre (0.771).

3.3 Genetisk differensiering

Som nevnt, er genetisk differensiering mellom grretmuslingbestandene i Norge generelt stor
(gjennomsnittlig Fst = 0,32; Wacker et al. 2021). Dette var ogsa tilfelle mellom de undersgkte
bestandene, med unntak av bestandene som hadde opphav i Serkedalselva (figur 3.2 og tabell
3.2). Blant bestandene som ikke hadde opphav i Segrkedalselva, hadde bestandene i Movanns-
bekken og Skarselva (Fst = 0,018) og anadrom og ikke-anadrom strekning i Lomma (Fst =
0,014) minst genetisk differensiering fra hverandre. Blant referansebestandene var den gene-
tiske differensieringen fra Serkedalselva stor (Fst >0,140). Spesielt bestandene i Askerelva og
Lomma skilte seg ut fra de andre bestandene (figur 3.2 og tabell 3.2). Sammenlignet med
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Figur 3.2. Prinsipalkomponentanalyse (PCA, principal component analysis) basert pad Neis parvise
genetiske distanser mellom 57 arretmuslingbestander, estimert fra fjorten mikrosatellittmarkgrer. Den
rade sirkelen er Sgrkedalselva, som er mulig opphav til flere elvemuslingbestander i Oslo fylke og
Akershus landskap i Viken fylke (oransje sirkler). Svarte sirkler er grretmuslingbestander som har blitt
brukt som referanse i genetisk tilordning, og gré sirkler er gvrige grretmuslingbestander fordelt over
hele Norge.

Sarkedalselva hadde de en genetisk differensiering pa Fst = 0,507 for Askerelva og Fst = 0,445
for Lomma (snitt for bade anadrom og ikke-anadrom strekning).

Det var for fa individer fra Skjeersjgelva og Sognsvannsbekken til & undersgke genetisk differen-
siering pa bestandsniva, men ingen av de undersgkte individene fra disse lokalitetene hadde
sannsynlig opphav i hverken Sagrkedalselva eller Movannsbekken (<1 % sannsynlighet). Indivi-
dene fra Sognsvannsbekken hadde heller ikke sannsynlig opphav i Skarselva, men individene
fra Skjeersjgelva hadde en lav sannsynlighet for ha opphav i Skarselva (<13% sannsynlighet).
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3.4 Genetisk variasjon og innavl

Bestanden i Sgrkedalselva og bestandene med sannsynlig opphav i Sarkedalselva (Akerselva,
Garjabekken, Mosjgbekken, Raudsjgbekken, Tunnsjgbekken) hadde omtrent samme genetisk
variasjon og denne var pa nivd med gjennomsnittet for grretmusling i Norge (gjennomsnittlig
forventet heterozygositet: 0,253; Wacker et al. 2021) (figur 3.4 og 3.5). Det var ingen tegn il
innavl av betydelig grad i bestanden i Sgrkedalselva eller bestandene med opphav i Sarkedals-
elva (figur 3.6).

Bestandene uten sannsynlig opphav i Sagrkedalselva og referansebestandene varierte i hvor stor
den genetiske variasjonen var. Movannsbekken og Skarselva hadde noe mindre genetisk varia-
sjon enn Sgrkedalselva. Bestanden i Lomma hadde sveert liten genetisk variasjon. Kampaa
hadde vesentlig mindre genetisk variasjon enn Sgrkedalselva, mens Askerelva, Finnsrudelva og
Sogna hadde noe mindre genetisk variasjon. Kjoselva hadde omtrent samme genetiske varia-
sjon, mens Hobglelva hadde vesentlig st@rre genetisk variasjon (figur 3.4 og 3.5). Graden av
innavl varierte ogsd mye mellom bestandene. Innavisgraden var stor i bestandene i Movanns-
bekken, Skarselva, Lomma og Finnsrudelva, og Askerelva og Kampaa hadde noe innavl, mens
Hobglelva, Kjoselva og Sogna hadde sveert lav grad av innavl (figur 3.6).

Tabell 3.2a. Parvis genetisk distanse Fst mellom Sgrkedalselva, antatte utsetningslokaliteter og or-
retmuslingbestander som har blitt brukt som referanse i genetisk tilordning. Denne tabellen viser dis-
tansen mellom alle lokalitetene (kolonne 1) og ni av lokalitetene (kolonne 2-10), mens tabell 3.2b
viser distansen mellom alle lokalitetene og de étte siste lokalitetene.
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Askerelva
Akerselva

Finnsrudelva
Hobglelva
Kampaa

Lomma (grret)
Lomma (sjgarret)
Mosjgbekken
Raudsjgbekken

Skarselva 0.629 0.227 0.421 0.228 0.409 0.604 0.624 0.205 0.224
Sorkedalselva 0.507 | -0.001 0.271 0.140 0.226 0.442 0.453 | 0.002 0.001
Tunnsjgbekken 0.474 | -0.002 0.254 0.128 0.207 0.411 0.421 0.002 0.000
Movannsbekken 0.673 0.270 0.467 0.251 0.480 0.668 0.688 0.244 0.264
Gagrjabekken 0.501 0.010 0.260 0.138 0.226 0.442 0.452 0.017 0.004
Kjoselva 0.430 0.283 0.416 0.178 0.437 0.509 0.515 0.274 0.287
Sogna 0.660 0.278 0.522 0.266 0.502 0.643 0.663 0.263 0.277
Skjeersjoelva 0.694 0.276 0.406 0.250 0.500 0.697 0.720 0.261 0.264
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Figur 3.3. Genetisk tilordning av individuell elvemusling fra (A) Akerselva, (B) Garjabekken, (C) Mo-
vannsbekken, (D) Skarselva, (E) Skjeersjgelva, (F) Sognsvannsbekken, (G) Mosjabekken,
(H) Rausjobekken, (I) Tunnsjgbekken, (J) Lomma (sjgarret), (K) Lomma (orret) og (L) Rabbillfloyta
til mulig opphavsbestand Sgrkedalselva. Figuren viser sannsynlighet for at genotypen til det tilordnete
individet forekommer i S@rkedalselva.
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Tabell 3.2b. Parvis genetisk distanse Fst mellom Sarkedalselva, antatte utsetningslokaliteter og or-
retmuslingbestander som har blitt brukt som referanse i genetisk tilordning. Denne tabellen viser dis-
tansen mellom alle lokalitetene (kolonne 1) og atte av lokalitetene (kolonne 2-9), mens tabell 3.2a
viser distansen mellom alle lokalitetene og de ni farste lokalitetene.
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Askerelva 0.629 0.507 0.474 0.673 0.501 0.430 0.660 0.694
Akerselva 0.227 -0.001 -0.002 0.270 0.010 0.283 0.278 0.276
Finnsrudelva 0.421 0.271 0.254 0.467 0.260 0.416 0.522 0.406
Hobglelva 0.228 0.140 0.128 0.251 0.138 0.178 0.266 0.250
Kampaa 0.409 0.226 0.207 0.480 0.226 0.437 0.502 0.500
Lomma (erret) 0.604 0.442 0.411 0.668 0.442 0.509 0.643 0.697
Lomma (sjgarret) 0.624 0.453 0.421 0.688 0.452 0.515 0.663 0.720
Mosjgbekken 0.205 0.002 0.002 0.244 0.017 0.274 0.253 0.261
Raudsjgbekken 0.224 0.001 0.000 0.264 0.004 0.287 0.277 0.264

Skarselva
Sorkedalselva
Tunnsjgbekken
Movannsbekken
Garjabekken
Kjoselva

Sogna

Skjeersjgelva
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Allelrikdomn
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Figur 3.4. Gjennomsnittlig allelrikdom estimert fra fjorten mikrosatellittmarkarer i 57 ulike bestander
av grretmusling. Den ragde stolpen er Sgrkedalselva, som er mulig opphav til flere elvemuslingbestan-
der i Oslo fylke og Akershus landskap i Viken fylke (oransje stolper). Svarte stolper er grretmusling-
bestander som har blitt brukt som referanse i genetisk tilordning og gra stolper er gvrige grretmus-
lingbestander fordelt over hele Norge.

Forventet heterozygositet (He)

Figur 3.5. Gjennomsnittlig forventet heterozygositet estimert fra fiorten mikrosatellittmarkarer i 57
ulike bestander av grretmusling. Den rade stolpen er Sgrkedalselva, som er mulig opphav til flere
elvemuslingbestander i Oslo fylke og Akershus landskap i Viken fylke (oransje stolper). Svarte stolper
er grretmuslingbestander som har blitt brukt som referanse i genetisk tilordning og gra stolper er
gvrige arretmuslingbestander fordelt over hele Norge.

3.5 Genetisk tilordning av Aroselva

Bestanden i Aroselva liknet genetisk grretmusling. De ti undersgkte individene hadde en forven-
tet heterozygositet som var mindre (He = 0.427) enn i alle de tidligere undersgkte laksemusling-
bestandene (Wacker et al. 2021). | visualisering av parvise genetiske distanser mellom bestan-
dene ble bestanden i Aroselva plassert blant grretmuslingbestandene. Bestanden ble plassert i
nzerheten av Kjoselva, som ligger i samme vassdraget, men ikke i umiddelbar neerhet (resultater
ikke vist).
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Figur 3.6. Grad av innavl estimert fra fjorten mikrosatellittmarkarer i 57 ulike bestander av grretmus-
ling. Den rade stolpen er Sarkedalselva, som er mulig opphav til flere elvemuslingbestander i Oslo
fylke og Akershus landskap i Viken fylke (oransje stolper). Svarte stolper er grretmuslingbestander
som har blitt brukt som referanse i genetisk tilordning og gra stolper er gvrige grretmuslingbestander
fordelt over hele Norge.
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4 Oppsummering og diskusjon

Undersgkelsene viser at flere av bestandene i Oslo fylke og Akershus landskap i Viken fylke er
et resultat av utsetting av grret infestert med muslinglarver fra Oslomarkas Fiskeadministrasjons
(OFA) settefiskanlegg ved Serkedalselva. Undersgkelsene viser ogsa at det er stor variasjon i
hvor neert beslektet de forskjellige stedegne grretmuslingbestandene er og i den genetiske va-
riasjonen og graden av innavl innad i disse bestandene. | tillegg viser analysene at muslingen i
Aroselva ikke er en laksemusling, som antatt, men at den er en grretmusling. Denne kunnskapen
har stor nytteverdi for a kunne ivareta de gjenlevende naturlige bestandene av elvemusling i
dette omradet pa best mulig mate.

4.1 Lokaliteter som er et resultat av utsetting

Undersgkelsene av opphav ved utsettinger viser at bestandene av elvemusling i Akerselva, Ggr-
jabekken, Mosjgbekken, Raudsjobekken og Tunnsjgbekken er sveert naert beslektet med be-
standen i Sgrkedalselva. Genetisk tilordning av individer viser ogsa at disse bestandene ikke
bestar av en blanding av muslinger fra en opprinnelig bestand og muslinger fra Serkedalselva,
da alle genotypene ved disse lokalitetene ogsa var representert i Sarkedalselva. Genetisk tilord-
ning av individer viser ogsa at muslingen fra Rabillfleyta hadde hay sannsynlighet for tilordning
til Sgrkedalselva, men minst like hgy sannsynlighet for tilordning til Hobglelva. Vi har ingen god
forklaring pa hvorfor dette er tilfellet. Likevel anser vi det som sannsynlig at dette individet ogsa
er et resultat av utsetting av grret, siden det er kjent at det har blitt satt ut grret i vassdraget fra
OFAs anlegg, mellom slutten av 1980-tallet og midten av 1990-tallet (Bjgrn Reidar Hansen, tidl.
OFA, nd NMBU, og @istein Buhol, tidl. Rakeie JFF, videreformidlet i Magergy et al. 2021). Til
sammen tilsier de forskjellige analysene at elvemusling i Akerselva, Ggrjabekken, Mosjabekken,
Rabillfleyta, Raudsjebekken og Tunnsjgbekken er et resultat av utsetting av grret infestert med
muslinglarver fra OFAs anlegg.

Alle elvemuslinglokaliteter har verneverdi (Larsen 2018), men lokalitetene som er et resultat av
utsetting har mindre verneverdi enn stedegne bestander av muslingen (Larsen & Magergy 2016,
Magergy & Larsen 2018), da de ikke representerer egne genetisk tilpassete bestander (Larsen
& Magergy 2016, Magergy & Larsen 2018). Et unntak fra dette kan vaere hvis den opprinnelige
bestanden har darlig @kologisk status eller er utryddet. Da kan muslingene ved den nye lokalite-
ten vaere den beste muligheten til & bevare den opprinnelige bestanden. Dette gjelder ikke mus-
lingene ved lokalitetene som stammer fra Sgrkedalselva, da den opprinnelige bestanden er stor
og det er noe rekruttering i elven (Larsen & Magergy 2019b). Tiltak for a bevare muslingene i
Akerselva, Garjabekken, Mosjgbekken, Rabillflgyta, Raudsjgbekken og Tunnsjgbekken bgr der-
med prioriteres lavere enn tiltak ved lokaliteter med stedegne bestander av elvemusling.

Det betyr likevel ikke at muslingene i Akerselva, Ggrjabekken, Mosjgbekken, Rabillflgyta, Raud-
sjgbekken og Tunnsjgbekken er fullstendig uten verneverdi. Den genetiske variasjonen ved
disse lokalitetene, med unntak av Rabillflayta, er like stor og graden av innavl er omtrent like lav
som i Sgrkedalselva. Dermed kan disse bestandene fungere som en ekstra sikkerhet for a iva-
reta den opprinnelige bestanden i Sgrkedalselva. At det ikke er starre forskjeller i genetisk va-
riasjon og innavl er overraskende, da man skulle forvente at etablering av muslinger gjennom
utsetting av infestert fisk ville fare til en genetisk flaskehalseffekt (se Klitsch et al. 2021, Roques
et al. 2018, Savary et al. 2017, for eksempler pa genetiske flaskehalseffekter knyttet til utsetting
av fisk). En genetisk flaskehalseffekt oppstar nar etableringen av den nye bestanden skjer gjen-
nom et forholdsvis lite antall individer. Genetisk variasjon kunne ogsa blitt tapt hvis det bare
hadde veert et mindre utvalg av genotypene fra muslingene i Sgrkedalselva som hadde greid a
feste seg pa @rreten i OFAs anlegg, overleve pa grreten og overleve nar muslinglarvene slapp
fra arreten ved den nye lokaliteten. Den store genetiske variasjonen ved alle utsettingslokalite-
tene (utenom Rabillflayta) tyder pa at et betydelig antall muslinger har blitt introdusert og at store
deler av de genetiske variantene fra Sgrkedalselva har greid a etablere seg ved disse
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lokalitetene. Med tanke pa elvemuslingens paringssystem (Wacker et al. 2018) og infestering av
vertsfisk, kan det tenkes at hver grret som ble utsatt i de undersgkte lokalitetene var infestert
med muslinglarver fra flere madre og fedre. Dette ville fremme genetisk variasjon i de nyetablerte
bestandene.

Sammenstilling av genetisk variasjon og gkologisk status for elvemusling, viser at det er en po-
sitiv sammenheng mellom stor bestandsstgrrelse, stor genetisk variasjon og, spesielt, liten inn-
avl, pa den ene siden, og god gkologisk status, pa den andre siden (Wacker et al. 2021). Be-
standene i Akerselva, Ggrjabekken, Mosjgbekken, Raudsjgbekken og Tunnsjgbekken har der-
med et godt genetisk utgangspunkt for & kunne opprettholde levedyktige bestander, under for-
utsetning at et godt elevmiljg opprettholdes. Spesielt muslingene i Ggrjabekken og Tunnsjgbek-
ken ser ut til & greie seg godt, med relativt store bestander og god rekruttering (Sandaas &
Enerud 2022, Sandaas et al. 2017). | Raudsjgbekken har det ogsa veert perioder med god re-
kruttering, selv om beverpavirkning har veert et stort problem i andre perioder (Sandaas 2019).

4.2 Stedegne bestander

Stedegne bestander av elvemusling representerer en stor bredde av genetisk variasjon og er
over lang evolusjoneer tid genetisk tilpasset de spesifikke elevmiljgene. Slike bestander har der-
for starre verneverdi enn bestander som har blitt etablert ved utsettinger (Larsen & Mageray
2016, Magergy & Larsen 2018). Det betyr at bestandene i Lomma, Movannsbekken, Skarselva,
Skjeersjeelva og Sognsvannsbekken har stgrre verneverdi enn bestandene som stammer fra
Sarkedalselva. Det samme gjelder ogsa bestanden i Sgrkedalselva, de undersgkte referanse-
bestandene og bestanden i Aroselva. Unntaket er muligens referansebestanden i Kampaa, da
Linlgkken et al. (2020) viste naert slektskap mellom muslinger fra Kampaa og Leira og at disse
to bestandene sannsynligvis har samme opphav. Dermed er én av disse to bestandene sann-
synligvis et resultat av utsetting.

Undersgkelsene viser sma og ikke-signifikante genetiske forskjeller mellom elvemusling pa ana-
drom og ikke-anadrom strekning i Lomma, og ogsa mellom muslinger i Movannsbekken og
Skarselva. Basert pa disse funnene bgr alle muslingene i Lomma forvaltes som én bestand. Det
samme gjelder muslingene i Movannsbekken og Skarselva. Individuell tilordning av individene
fra Skjeersjgelva tyder ikke pa at de tilhgrer samme bestand som muslingene i Movannsbekken
og Skarselva. Videre viser undersgkelsene av genetisk differensiering at bestanden i Movanns-
bekken og Skarselva er nzermere beslektet med bestanden i Sgrkedalselva enn de andre sted-
egne bestandene. At alle disse bestandene er relativt neert beslektet er kanskje ikke overras-
kende, gitt den geografiske naerheten mellom bestandene. Likevel, Wacker et al. (2021) viser at
det ikke er et konsekvent samsvar mellom geografisk neerhet og genetisk differensiering blant
grretmuslingbestander i Norge. Det vil si at det finnes mgnster som ser ut til & samsvare med
geografisk neerhet for noen omrader (som i Linlgkken et al. 2020), men ikke for andre omrader.
Blant bestandene vi undersgkte, viser Sogna liten genetisk differensiering fra bestanden i Mo-
vannsbekken og Skarselva, selv om den geografiske avstanden er relativt stor. Ellers er det
ganske stor genetisk differensiering mellom de andre stedegne bestandene som vi undersgkte.
Bestandene i Lomma og Askerelva har, i enda starre grad, stor genetisk avstand til de andre
bestandene.

Den genetiske variasjonen og graden av innavl varierer ogsa blant de stedegne elvemuslingbe-
standene. Bestandene i Hobglelva, Kjoselva og Sarkedalselva har stor genetisk variasjon og
sveert liten innavl. Bestandene i Askerelva, Finnsrudelva, Movannsbekken og Skarselva, og
Sogna har noe mindre genetisk variasjon. Blant disse bestandene er graden av innavl sveert lav
i Sogna og hay i Finnsrudelva, Movannsbekken og Skarselva, mens Askerelva har noe innavl.
Lomma har sveert liten genetisk variasjon og hgy grad av innavl. Kampaa har ogsa sveert liten
genetisk variasjon, men bare noe innavl. Wacker et al. (2021) viser, som nevnt, at det er en
positiv sammenheng mellom stor genetisk variasjon og, spesielt, liten innavl, pa den ene siden,
og god gkologisk status, pa den andre siden. Dermed har bestandene med stor genetisk
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variasjon og liten innavl gode genetiske forutsetninger for & greie seg, mens bestandene med
mindre genetisk variasjon og/eller stgrre innavl har darligere forutsetninger.

Rekrutteringsniva er den faktoren som tradisjonelt sett har blitt ansett som viktigst nar man vur-
derer verneverdien og levedyktigheten til elvemuslingbestander. | tillegg har man vurdert bestan-
dene basert pa bestandsstarrelse, tetthet og utbredelse, men de to siste legges mindre vekt pa
i dag (Larsen 2017a, Larsen & Magergy 2019a). Wacker et al. (2021) viser ogsa viktigheten av
bestandsstgrrelse i denne vurderingen, da resultatene viser en positiv sammenheng mellom be-
standsstgrrelse og god gkologisk status. Fra et slikt perspektiv har bestandene i Finnsrudelva
og Hobglelva hay verneverdi, pga. stor rekruttering og relativt store bestander (Larsen &
Magergy und. arb., Sandaas & Enerud 2021). Kampaa, Kjoselva, Sogna og Serkedalselva har
ogsa relativt hgy verneverdi fra et slikt perspektiv (Larsen 2006; 2019, Larsen & Magergy 2019b,
und arb.). Darligere star det til i Lomma, og Movannsbekken og Skarselva, der rekrutteringen er
svaert mangelfull og bestandene (til dels) sma (Magergy 2022, Sandaas & Enerud 2018b; 2019a;
2019b). Darligst star det til i Askerelva, der det ikke har veert noen tegn pa rekruttering pa lengre
tid og bestanden er sveert liten (Abel 2018, Sandaas & Enerud 2013; 2015a).

Hvis man vurderer genetisk variasjon, graden av innavl, rekruttering og bestandsstgrrelse samlet
sett, kan man gi en overordnet vurdering av levedyktigheten til de stedegne elvemuslingbestan-
dene i denne undersgkelsen. For noen bestander blir vurderingen av levedyktighet ganske lik
basert pa den tradisjonelle tilnaermingen og basert pa en genetisk tilnaerming. Askerelva,
Lomma, og Movannsbekken og Skarselva ansees uansett & ha relativt lav levedyktighet. Hobg-
lelva og Kjoselva ansees uansett & ha relativt hgy levedyktighet. Derimot ansees Kampaa a ha
middels levedyktighet basert pa den tradisjonelle tilnaermingen, men lav levedyktighet basert pa
den genetiske tilnaermingen, selv hvis man antar at denne bestanden er stedegen. For Sarke-
dalselva ansees ogsa levedyktigheten som middels basert pa den tradisjonelle tilneermingen,
men hgy basert pa den genetiske. Starst er kontrasten for Finnsrudelva, der levedyktigheten
ansees som hgy basert pa den tradisjonelle tiineermingen og lav basert pa den genetiske. Dette
er forst og fremst tenkt som et tankeeksperiment, for a illustrere viktigheten av & vurdere gene-
tiske data nar man er tvunget til & prioritere mellom forskjellige bestander pa grunn av begren-
sede tiltaksmidler. Forelagpig er kunnskapen var om sammenhengen mellom genetikk og leve-
dyktighet for begrenset til & vite hvor mye man skal vektlegge de forskjellige tiinaermingene.

4.3 Konklusjon

Dette studiet gir viktig genetisk informasjon om elvemuslinglokalitetene som ble undersgkt. Un-
dersgkelsene viser at flere av lokalitetene i Oslo fylke og Akershus landskap i Viken fylke er et
resultat av utsetting av grret fra OFAs settefiskanlegg ved Serkedalselva. Blant de stedegne
bestandene er det stor variasjon i graden av genetisk differensiering fra de andre bestandene,
genetisk variasjon og genetisk innavl. | tillegg viser analysene vare at muslingene pa anadrom
og ikke-anadrom strekning i Lomma er én bestand og at muslingene i Skarselva og Movanns-
bekken er én bestand. Selv den genetiske tilordningen av muslingene i Arosoelva viser hvor
nyttig genetiske analyser kan vaere, da dette viser seg a vaere grretmusling og ikke laksemusling,
som vi hadde antatt. Likevel er denne bestanden ikke spesielt naert beslektet med grretmusling
i Kjoselva, som er et sidevassdrag lenger oppe i Arosvassdraget.

Alle elvemuslingbestander har verneverdi (Larsen 2018), men bestandene som er et resultat av
utsetting vurderes & ha lavest verneverdi (Larsen & Magergy 2016, Magergy & Larsen 2018).
De bagr dermed prioriteres lavere enn de stedegne bestandene, hvis prioritering av bevaringstil-
tak blir pakrevd. Bestander med unike genotyper vil ogsa ha stgrre verneverdi enn bestander
med vanlige genotyper (Crandall et al. 2000, Pennock & Dimmick 1997, Waples 1998). Hoy
genetisk differensiering mellom elvemuslingbestander kan kanskje veaere en indikasjon pa tilste-
deveaerelsen av unike genotyper, men dette er ikke undersgkt. Den genetiske informasjonen kan
ogséa benyttes for videre vurdering av levedyktighet. Bestander med stor genetisk variasjon og,
spesielt, liten innavl (f.eks. Hobglelva, Kjoselva og Sgrkedalselva) har hay levedyktighet fordi de
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har sterre forutsetninger for & tilpasse seg endringer i miljget og opprettholde stor rekruttering
(Wacker et al. 2021). | tillegg gir informasjon om hvilke lokaliteter som til sammen utgjer én
bestand (f.eks. Skarselva og Movannsbekken) eller hvilke vassdrag som inneholder flere be-
stander (f.eks. Kjoselva og Aroselva i Arosvassdraget), kunnskap om hvordan bestandene bgr
forvaltes, dvs. pa bestandsniva heller en dagens lokalitetsbaserte forvaltning (Larsen & Magergy
2019a). Informasjonen om at muslingene i Aroselva er grretmusling er ogsa forvaltningsmessig
viktig, da det viser at det bar tilrettelegges for grret i denne delen av vassdraget, heller enn for
laks.

Dagens praksis er at elvemuslinglokalitetenes verneverdi og levedyktighet i hovedsak blir fast-
satt basert pa rekruttering (og bestandsstarrelse), mens tetthet og utbredelse ogsa ble lagt mer
vekt pa tidligere (Larsen 2017a, Larsen & Mageragy 2019a). Verneverdien og levedyktigheten til
lokalitetene bgr vurderes basert pa rekruttering og bestandsstarrelse, men ogsa basert pa den
genetiske verdien til muslingene. Det vil si at de mest verneverdige og levedyktige lokalitetene
er de som er stedegne, har god rekruttering, er store, er genetisk unike, har stor genetisk varia-
sjon og liten genetisk innavl. For a fa til en slik vurdering av verneverdi, er vi avhengig av a ha
genetiske data fra flest mulig muslinglokaliteter. | dag har vi genetiske prgver fra i overkant av
100 av de ca. 450 elvemuslinglokalitetene i Norge (Larsen & Magergy 2019a, NINAs interne
databaser, upubl. mat.). Ideelt sett burde vi forvalte elvemusling basert pa bestander og ikke
lokaliteter. For & kunne gjgre det, vil vi vaere avhengige av enda bredere og mere detaljerte
genetiske data, ved & analysere genetiske data fra flere omrader innenfor hver lokalitet. Slik vil
vi kunne avgjgre om lokalitetene bestar av én eller flere bestander. Ikke minst, er det behov for
a bedre forstaelsen av sammenhengen mellom genetikk og gkologisk status hos elvemusling.
Wacker et al. (2021) viser at det er en positiv sammenheng mellom stor genetisk variasjon og,
spesielt, liten innavl, pa den ene siden, og god gkologisk status, pa den andre siden. Likevel vet
vi ikke om det er innavlen som er arsaken til den darlige statusen, den darlige statusen som er
arsaken til innavlen eller om begge faktorer er et resultat av miljgpavirkninger (som f.eks. liten
tilgang pa vertsfisk). Med all sannsynlighet er det et samspill her som vi har behov for & forsta,
for & forvalte elvemuslingen pa en god mate.
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