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Sammendrag

Wacker, S. og Karlsson, S. 2023. Genetisk overvakning av anleggsprodusert elvemusling. In-
festasjoner 2020. NINA Rapport 2219. Norsk institutt for naturforskning.

Elvemusling er oppfart som «sarbar» pa Norsk Radliste og en betydelig andel av bestandene
mangler rekruttering i nyere tid. For & sikre disse bestandene mot utryddelse ble det etablert et
kultiveringsanlegg for elvemusling i Austevoll. | denne rapporten har vi undersgkt genetisk va-
riasjon og genetisk integritet i anleggsprodusert elvemusling fra infestasjoner 2020. At genetisk
variasjon og genetisk integritet blir ivaretatt i kultivering er av stor betydning for bestandenes
overlevelse, tilpasningsevne og opprettholdelse av den lokale genetiske tilpasningen.

Vi vurderte genetisk variasjon og genetisk integritet for anleggsprodusert elvemusling fra fem
bestander. For tre av disse bestandene (Etna, Svankilelva og Vollaelva), ble smamuslingene
produsert ved innsamling av gravide muslinger etter befruktning i elva. Denne metoden er fore-
trukket fordi det forventes bidrag fra et stort antall fedre ved befruktning i elva og dermed redusert
tap av genetisk variasjon hos smamuslingene sammenlignet med befruktning i anlegg med et
begrenset antall stammuslinger. For de andre to bestandene (Haukaselva og Lyngstadelva), ble
smamuslingene produsert ved befruktning i anlegget.

Det er gnskelig at genetisk tilstand til anleggsprodusert elvemusling klassifiseres ved et trafikk-
lyssystem som tar utgangspunkt i grenseverdier for tap av genetisk variasjon og genetisk inte-
gritet. I denne rapporten bruker vi grenseverdier foreslatt av miljgdirektoratet for klassifisering av
anleggsprodusert elvemusling, men vi foreslar at disse grenseverdien kan revurderes etter hvert
som flere produksjonsar blir vurdert og det foreligger et starre og bedre datagrunnlag.

Genetisk integritet pa gruppeniva ble ivaretatt for alle bestandene (Fst mellom stammuslinger
og smamuslinger < 0,05). Genetisk integritet pa individniva ble ivaretatt for alle bestandene med
unntak av én smamusling fra Svankilelva som ble funnet blant smamuslingene fra Haukaselva.
Det kan ikke utelukkes at tilordningen skyldes en feil ved prgvetaking eller merking av prgven.
Innvirkningen pa bestanden fra Haukaselva vurderes som lav, siden andelen av smamuslinger
fra feil bestand var lav (0,5 %). Graden av innavl var ikke hgyere i smamuslingene sammenliknet
med stammuslingene og voksenmuslingene for noen av bestandene.

Av de tre bestandene som ble produsert ved innsamling av gravide muslinger, ble to klassifisert
som gr@gnn og én som gul. Alle disse bestandene var grretmuslingbestander med lav genetisk
variasjon. Tap av genetisk variasjon fra bestanden til smamuslingene var under 10 % for Etna
og Vollaelva og produksjonen ble klassifisert som grgnn. For Svankilelva ble 16 % av genetisk
variasjon malt som allelrikdom tapt fra bestanden til smamuslingene og produksjonen ble klas-
sifisert som gul. Tap av genetisk variasjon for Svankilelva kan skyldes et lavt antall mgdre som
bidro til smamuslingene og/eller fa fedre som befruktet eggene til hver mor. Dette kunne ikke
undersgkes videre, fordi prgver for genetisk undersgkelse av stammuslingene manglet.

Begge de to bestandene som ble produsert ved befruktning i anlegget ble klassifisert som gul.
Bestanden i Lyngstadelva er en laksemuslingbestand, mens bestanden i Haukaselva er en gr-
retmuslingbestand, men begge har hgy genetisk variasjon. Tap av genetisk variasjon fra bestan-
den til smamuslingene, malt som allelrikdom, ble estimert som 12% for Haukaselva og 9% for
Lyngstadelva. Resultatene viser dog at tapet av genetisk variasjon ble underestimert for Lyng-
stadelva og kan forventes a veere stgrre enn 10%. Slektskapsanalyse viser at henholdsvis 31 og
42 foreldre hadde bidratt til smamuslingene fra Haukaselva og Lyngstadelva og at bidraget var
skeivt fordelt mellom foreldrene. Dette resulterte i et effektivt antall gytere pa henholdsvis 19 og
21 individer, som forklarer det betydelige tapet av genetisk variasjon.

Sebastian Wacker (sebastian.wacker@nina.no) og Sten Karlsson (sten.karlsson@nina.no)
Norsk institutt for naturforskning, Hagskoleringen 9, 7030 Trondheim.
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Forord

Elvemusling (Margaritifera margaritifera) er listet som sarbar i norsk radliste og som «endange-
red» i IUCN-red list. En stor andel av de gjenlevende bestandene finnes i Norge, men en stor
andel av disse bestandene mangler eller har darlig rekruttering. | 2011 ble det etablert et kulti-
veringsanlegg for elvemusling pa Austevoll, som driftes av Universitetet i Bergen pa oppdrag av
Miljedirektoratet. Basert pa mange ar med utvikling av metodikk for & avle opp elvemusling pa
anlegget og forskningsprosjekter for & forstd elvemuslingens parringssystem, har man i hand-
lingsplanen for elvemusling (2019-2028) som mal & produsere avkom for utsettinger fra fem be-
stander hvert ar. For & ivareta s& mye som mulig av den eksisterende genetiske bredden i be-
standene, skal det tas inn 60 stammuslinger fra hver bestand som er naturlig befruktet i vass-
draget.

For & sikre at mest mulig av den genetiske variasjonen og integriteten til de ulike bestandene av
elvemusling blir ivaretatt ved utsettinger, ensker Miljgdirektoratet at hver produksjon av sma-
muslinger blir analysert genetisk. | 2022 leverte NINA et tilbud pa en anbudskonkurranse fra
Miljadirektoratet om genetisk overvakning av anleggsprodusert avkom av elvemusling, med en
varighet pa fire ar med opsjon om ett pluss ett ars forlengelse av oppdraget. NINA fikk dette
oppdraget. Oppdraget gar ut pa a vurdere i hvilken grad de anleggsproduserte smamuslingene
ivaretar bestandens genetiske integritet og genetiske variasjon, med en ambisjon om at det blir
utarbeidet fungerende grenseverdier for dette.

Vi takker Miljgdirektoratet for oppdraget, Katrine Amdal Sundt ved kultiveringsanlegget pa Aus-
tevoll, UiB for ett godt samarbeid og innsamling av DNA prgver, Martin Hanssen (Midtnorsk Na-
turundersgkelse) og Jon Magergy (NINA) for innsamling av DNA prgver fra Etna, Svankilelva og
Vollaelva, og ingenigrene ved NINAs genetiske laboratorium (NINAGEN) for DNA ekstraksjon

0g genotyping.

5 januar 2023, Sten Karlsson
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1 Innledning

Elvemusling har forsvunnet fra ca. én tredjedel av de historiske lokalitetene, og en betydelig
andel av de gjenvaerende bestandene mangler helt eller delvis rekruttering. For & fremme over-
levelse av disse bestandene inntil miljgforholdene forbedrer seg ble det etablert et kultiverings-
anlegg for elvemusling i Austevoll. Hvert ar blir stammuslinger fra fem utvalgte bestander inn-
samlet for a produsere smamuslinger til utsetting i opphavselvene.

Et viktig mal for kultiveringsarbeidet er a sikre en videre rekruttering av bestandene samtidig som
det ogsa skal ivareta bestandenes genetiske variasjon og integritet. Genetisk variasjon er av stor
betydning for enhver bestands overlevelse og tilpasningsevne (Reed & Frankham 2003,
Frankham 2005, Hoffmann mfl. 2017). Nar miljgforholdene endrer seg er overlevelsen av be-
standen avhengig av genetisk variasjon som tillater en evolusjoneer tilpasning. Det er store for-
skjeller i genetisk variasjon mellom elvemuslingbestander i Norge. Laksemuslingbestander har
alltid stor genetisk variasjon, mens grretmuslingbestander varierer fra nesten ingen genetisk va-
riasjon til stor genetisk variasjon (Karlsson mfl. 2014, Wacker mfl. 2021). Det er ukjent i hvilken
grad tapt genetisk variasjon pavirker overlevelsen av elvemuslingbestander pa kort og lang sikt,
men undersgkelse av genetisk variasjon i forhold til gkologisk tilstand har vist at elvemuslingbe-
stander med lav genetisk variasjon og hgy grad av innavl har st@rre sannsynlighet for & mangle
rekruttering (Wacker mfl. 2021). Malet i kultivering er derfor a ivareta sa mye som mulig av den
genetiske variasjonen som finnes i bestanden.

Tidligere genetiske undersgkelser av stammuslinger og avkom i kultiveringsanlegget har vist at
man kan sikre en hgy grad av genetisk variasjon ved & samle inn gravide stammuslinger som
blitt befruktet i elva. Dette sikrer en betydelig heyere grad av genetisk variasjon i avkommet
sammenliknet med om befruktning skjer mellom et begrenset antall stammuslinger i anlegget
(Wacker mfl. 2019). Hvor mye av den genetiske variasjonen som blir ivaretatt i avkommet vil
vaere pavirket av antall gravide hunner som bidrar til produksjonen, i hvilken grad bidraget varier
mellom hunnene og hvor mange hanner som bidrar til produksjon gjennom befruktning av hunn-
muslinger i elva. Det er derfor viktig & undersgke hver enkelt produksjon av elvemusling ved
kultiveringsanlegget. Dette vil gi et viktig grunnlag for & vurdere kvaliteten av det som settes ut i
elva.

Elvemuslingbestander i Norge har en tydelig genetisk struktur, med differensiering mellom arret-
og laksemusling og genetiske forskjeller mellom de ulike grretmuslingbestandene (Karlsson mfl.
2014, Wacker mfl. 2021). Forvaltningen av elvemusling gjares derfor pa bestandsniva, og be-
standene blir kultivert hver for seg. En blanding av bestandene i kultivering vil kunne bryte ned
genetiske tilpasninger til de lokale miljgforholdene hos de enkelte bestandene. Dette gjelder
spesielt grretmuslingbestander, som vanligvis er reproduktivt isolerte ovenfor vandringshindre
for anadrom fisk og som derfor ikke har genetisk utveksling med andre bestander. Det er derfor
ogsa viktig & undersgke om den genetiske integriteten av bestandene blir ivaretatt i kultivering
av elvemusling.

| denne rapporten undersgker vi genetisk variasjon og genetisk integritet i smadmuslinger fra fem
bestander som ble produsert med infestering i 2020: Etna (Innlandet), Haukaselva (Vestland),
Lyngstadelva (Mare og Romsdal), Svankilelva (Tr@ndelag) og Vollaelva (Trandelag). P& grunn-
lag av resultatene diskuterer vi mulige grenseverdier og hva disse kan bety for den endelige
effekten av kultiveringen pa bestandene pa lang sikt.
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2 Metoder

2.1 Prover

Prever av smamuslinger, som ble produsert ved infestering i 2020, ble tatt mellom 13. juni og
23. juni 2022. Det ble innsamlet 200 smamuslinger fra hver bestand. Smamuslingene ble fiksert
pa sprit. Praver av stammuslinger fra Haukaselva og Lyngstadelva ble tatt henholdsvis 7. juni
og 10. mai 2022. Stammuslingene fra Etna, Svankilelva og Vollaelva ble tilbakefart elvene uten
at det tatt praver for genetisk analyse. For 8 sammenlikne genetisk variasjon mellom bestandene
og smamuslingene produsert i anlegget, ble det isteden samlet inn nye prgver av 60 voksne
muslinger fra Etna, Svankilelva og Vollaelva. Prgvene ble samlet inn 23.-24. juni 2022. Pragver
av voksenmuslinger ble tatt ved & stryke pa overflaten av de indre blgtdelene (fot og kappe) med
en bomullspinne (Q-tip) (Karlsson & Larsen 2013, Karlsson mfl. 2013) og overfart til en buffer-
Igsning for lagring. Etter pravetaking ble muslingene tilbakefart til elva.

| denne rapporten bruker vi begrepet «stammusling» for voksenmuslingene som ble tatt inn i
anlegget for produksjon av smamuslinger. For bestander med befruktning i anlegget (Haukas-
elva og Lyngstadelva), utgjer stammuslingene alle mulige foreldre til smadmuslingene. For be-
stander med befruktning i elva (foretrukket metode for kultivering ved kultiveringsanlegget), fin-
nes alle mgdrene blant stammuslingene, mens ingen eller fa fedre forventes & vaere blant stam-
muslingene. For bestandene med befruktning i elva, er begrepet «stammusling» altsa noe mis-
ledende da det ogsa inkluderer hannmuslinger i elva. Estimater av effektivt antall stammuslinger
omfatter bade innsamlede mgdre og fedre, som star igjen i elva.

2.2 Genotyping

DNA ble ekstrahert som beskrevet av Karlsson og Larsen (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 mfl. (2013). To av mikrosatellittene har
imidlertid vist signifikante avvik fra Hardy-Weinberg likevekt, som sannsynligvis tilskrives usikker
genotyping. Disse har derfor ikke blitt inkludert i de videre analysene. De seks resterende mik-
rosatellittene har imidlertid blitt brukt i mange studier, og i genetisk tilordning av elvemusling til
vertsart. Karlsson mfl. (2016) beskriver utviklingen av et nytt mikrosatellitt-assay, der man be-
holdt seks av de atte opprinnelige markgrene. Man inkluderte ogsa ni nye markgrer fra primer-
sekvenser fra Geist mfl. (2003) og Garlie (2010), fordelt i to ulike PCR-multiplexer. | denne ana-
lysen ble muslingene undersgkt med hensyn til det nye markgrsettet pa 15 mikrosatellitter.

2.3 Statistisk analyse

Genetisk variasjon innenfor bestandene ble undersgkt i form av heterozygositet (forventet og
observert andel heterozygote individer for hver enkelt markgr) og allelrikdom (antall forskjellige
alleler uavhengig av antall prgver). Allelrikdom og innavl ble beregnet ved hjelp av R-pakken
hierfstat (Goudet 2005) og observert heterozygositet ble beregnet ved hjelp av R-pakken ade-
genet (Jombart 2008). Forventet antall alleler ved ulik utvalgsstarrelse ble undersgkt ved bruk
av funksjonen jackmsatpop, i R pakken diveRsity (Keenan mfl. 2013).

Genetisk differensiering mellom bestander ble undersgkt i form av parvise genetiske forskjeller
(genetisk forskjell mellom to bestander) mellom alle de undersgkte elvemuslingbestandene (par-
vis genetisk distanse). Parvis genetisk distanse Fst ble beregnet i R-pakken mmod (Winter
2012). Konfidensintervaller for parvis genetisk distanse Fst ble beregnet ved bruk av bootstrap
(1000 permutasjoner) i R-pakken diveRsity (Keenan mfl. 2013).

Genetisk integritet pa individniva ble undersgkt ved bruk av «discriminant analysis of principal
components» (DAPC) (Jombart mfl. 2010). Metoden maksimerer genetisk variasjon mellom
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grupper (bestander) og minimerer genetisk variasjon innenfor grupper. Metoden er godt egnet
for genetisk tilordning av enkeltindivider til bestander.

Vi undersgkte slektskapet blant smamuslingene og tilordnet smamuslingene til foreldre for
Haukaselva og Lyngstadelva. Smamuslingene i begge bestandene ble produsert ved befruktning
i anlegget og genotyper til alle foreldre var derfor i utgangspunkt tilgjengelig. Det var dog bety-
delig dgdelighet blant stammuslingene fra begge bestandene, fra befruktning til prgveinnsam-
ling. Det ble ikke tatt praver av stammuslinger som dade, og antallet dede stammuslinger er
ogsa ukjent.

Effektivt antall stammuslinger og slektskap mellom smamuslinger og voksenmuslinger ble un-
dersogkt i programmet COLONY (Jones & Wang 2010). Undersgkelsen ble gjort for Haukaselva
og Lyngstadelva. Disse to bestandene hadde starst genetisk variasjon, og det fantes genotyper
av de fleste foreldrene, fordi befruktning skjedde i anlegget. Programmet COLONY estimerer
effektivt antall stammuslinger utfra andelen halv- og helsgsken blant alle parvise sammenlik-
ninger mellom smamuslinger. For hver mulig kombinasjon av to smamuslinger (parvis sammen-
likning), blir slektskap estimert som ubeslektet, halvsasken eller helsgsken (parvis slektskap).
Halv- og helsasken ble identifisert i COLONY med en sannsynlighetsmetode som tar hensyn til
bade sannsynlighet av parvis slektskap og rekonstruksjon av slektskap mellom alle individer
(«full-pedigree likelihood»). Analysen i COLONY ble gjennomfart med mulighet for polygami
blant hunner og hanner, uten oppdatering av allelfrekvenser, med «sibship scaling» og uten
«sibship prior». Andel genotypefeil ble satt til 0,01, som er et konservativt hgyt estimat. Sann-
synlighet for at foreldrene var blant genotypene ble satt til 0,9 basert pa en ukjent andel stam-
musling som vi ikke hadde prover av.

Effekten av feilestimering av slektskap i COLONY, avhengig av antall prgver, ble estimert ved
gjentatt tilfeldig utvelging av prgver og re-analyse i COLONY. Variasjon og bias i estimatet ble
pavirket av bade utvalget av individene og analysen i COLONY. Gjentatt tilfeldig utvelging av
genotyper og inpuffiler til COLONY, ble gjennomfart ved bruk av et R-skript beskrevet i Ackerman
mfl. (2017). Tjuefem, femti og syttifem prosent av prgvene ble prgvetatt og hver prgvetaking ble
repetert fire ganger.

Feilestimering av slektskap i COLONY ble ogsa undersgkt ved bruk av simulerte genotyper. For
a kunne sammenlikne rekonstruert med kjent slektskap, simulerte vi genotyper til smamuslinger
og voksenmuslinger med kjent slektskap og analyserte disse genotypene i COLONY. Genotyper
ble simulert utfra observert slektskap (halv- og helsgsken, foreldre-avkom) blant muslinger fra
Haukaselva og Lyngstadelva. Genotypene ble simulert og analysert i simuleringsmodus i
COLONY, ved bruk av 15 mikrosatellitt-markarer. Observerte allelfrekvenser ble brukt i simule-
ringene. Slektskap rekonstruert i COLONY ble sammenliknet med de kjente (simulerte)
slektskapsforholdene.




NINA Rapport 2219

3 Resultater

3.1 Genotyping

Genotypingen ble mislykket ved flere enn fire av de 15 markgrene for 12 voksenmuslinger og
for 11 smamuslinger. Disse ble ekskludert fra videre analyser.

3.2 Genetisk variasjon i stammusling

Vi undersgkte til hvilken grad den genetiske variasjonen som finnes i bestandene var represen-
tert i voksenmuslingene, ved & undersgke hvor mange ulike alleler (genvarianter) per markgr
som fantes med gkende stikkpragvestarrelser. En utflatende kurve i disse undersgkelsene indi-
kerer at de innsamlede muslingene reflekterer den genetiske variasjonen i bestanden. Denne
undersgkelsen er spesielt relevant for Haukaselva og Lyngstadelva, der stammuslingene ut-
gjorde alle potensielle foreldre. For de andre bestandene, der befruktning skjedde i elva, forven-
tes det at et stort antall fedre bidro til smamuslingene. For Etna, Svankilelva og Vollaelva forven-
tes derfor at det totalt blant avkommet ville veere flere alleler representert enn pavist i undersg-
kelsen av voksenmuslinger.

Resultatene tyder pa at den genetiske variasjonen som foreligger i bestandene i Haukaselva og
Lyngstadelva bare delvis ble dekket av stammuslingene (figur 1). Disse bestandene har stor
genetisk variasjon, og antallet paviste alleler gkte kraftig opp til det undersgkte antallet individer
(figur 1). Dette var ogsa tilfelle nar tidligere genotypete voksenmuslinger ble undersgkt sammen
med stammuslingene fra Haukaselva. Antallet alleler flatet i starre grad ut for Etna, Svankilelva
og Vollaelva, men viste ogséa i disse bestandene en svak gkning helt opp til det undersgkte
antallet individer (figur 1). Dette skyldes alleler med lav frekvens, som forela i bare noen fa av
de genotypete individene. Det kan dog forventes at et betydelig antall fedre bidro til smamusling-
ene og at det totale antallet alleler representert i avkommet dermed var hgyere enn pavist i de
undersogkte voksenmuslingene.

Etna Haukaas Lyngstad Svankil Voll
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Figur 1. Gjennomsnittlig antall alleler ved 15 mikrosatellitt-markarer i voksenmuslinger (rade linjer)
og smamuslinger (grgnne linjer) fra Etna, Haukéaselva, Lyngstadelva, Svankilelva og Vollaelva. Hvert
antall prover ble tilfeldig trukket 1000 ganger fra de undersgkte individene. Bare individer som ble
genotypet ved alle markarer er inkludert i figuren.
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3.3 Genetisk variasjon i smamusling

Vi sammenliknet genetisk variasjon i smamuslingene med genetisk variasjon i stammuslingene
(Haukaselva og Lyngstadelva) eller et tilfeldig utvalg voksenmuslinger fra bestandene (Etna,
Svankilelva, Vollaelva). Genetisk variasjon, malt som observert heterozygositet, var ikke redu-
sert i smamuslingene sammenliknet med stammuslingene eller voksenmuslingene (figur 2).
Graden av innavl var heller ikke hgyere i smamuslingene sammenliknet med stammuslingene
og voksenmuslingene (figur 4).

Genetisk variasjon, malt som antall alleler per markar, ble redusert fra stammuslingene eller
voksenmuslingene til smamuslingene i alle bestandene (tabell 1; figur 1; figur 3). Reduksjonen
i allelrikdom ble estimert til mellom 6 % og 9 % i Etna, Lyngstadelva og Vollaelva (tabell 1; figur
1; figur 3). Reduksjonen var stgrst i Haukaselva (12,3 %) og Svankilelva (16,4 %) (tabell 1;
figur 1; figur 3). Nar genotyper fra tidligere undersgkelser ble slatt sammen med stammusling-
ene fra Haukaselva (for & gke antall praver i estimering av allelrikdom) var reduksjon i allelrikdom
pa 16 % (figur 1). Allelrikdom ved undersgkelse av 123 individer fra Haukaselva ble estimert til
5,65 alleler for voksenmuslinger (stammuslinger og tidligere innsamlete voksenmuslinger) og til
4,72 alleler for smamuslingene (figur 1).

Tabell 1. Antall undersgkte smamuslinger og stammuslinger, effektivt antall stammuslinger (Neb)
(95% konfidensintervall), reduksjon i allelrikdom fra stammuslinger til smadmuslinger (Reduksjon AR
(%)), antall prever brukt i estimering av allelrikdom (N AR) og antall markarer brukt i estimering av
allelrikdom (Markor AR).

Bestand Smamuslinger Stammuslinger Neb Reduksjon N AR Markar
AR (%) AR
Etna 37 60* -- 5,6 36 15
Haukaselva 198 44 19 (11-38) 12,3 40 15
Lyngstadelva 194 41 21 (12-39) 8,8 29 14
Svankilelva 40 60* -- 16,4 34 14
Vollaelva 41 60* -- 7,4 40 14

* Stikkprave fra elva og ikke fra stammuslingene
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Figur 2. Genetisk variasjon malt som observert heterozygositet i stammuslinger (svarte stolper) og
sméamuslinger (gré stolper) fra Etna, Haukaselva, Lyngstadelva, Svankilelva og Vollaelva.
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Figur 3. Genetisk variasjon malt som allelrikdom i stammuslinger (svarte stolper) og smamuslinger
(gré stolper) fra Etna, Haukaselva, Lyngstadelva, Svankilelva og Vollaelva. Allelrikdom er beregnet
innenfor bestander og er derfor ikke sammenliknbar mellom bestander.
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Fig 4. Grad av innavl i stammuslinger (svarte stolper) og smamuslinger (gra stolper), fra Etna,
Haukaselva, Lyngstadelva, Svankilelva og Vollaelva.

3.4 Effektivt antall stammuslinger

Smamuslingene fra Haukaselva ble tilordnet 31 foreldre, hvorav 20 kjente foreldre som det fan-
tes praver fra (figur 5), mens ingen avkom ble identifisert fra 24 andre stammuslinger som det
ogsa fantes praver fra og som var i live ved prgvetaking (figur 5; tabell 1). Antallet av de to
kjgnnene til de tilordnede foreldrene var 17 og 14. Det var betydelig starre variasjon i antall
avkom blant foreldre enn forventet ved tilfeldig fordeling (varians: 94,5; gjennomsnitt: 12,8
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avkom; i Poissonfordeling forventes varians veere likt giennomsnitt) (figur 5). Effektivt antall
stammuslinger ble estimert til 19 (tabell 1).

Smamuslingene fra Lyngstadelva ble tilordnet 42 foreldre, hvorav 26 foreldre har blitt tatt praver
av (figur 6). Av 41 stammuslinger som var i live ved innsamling av prgvene, hadde altsa 26
bidratt til de undersekte smamuslingene (figur 6; tabell 1). Det var starre forskjell i antall mellom
de to kjgnnene (16 vs. 26 foreldre) sammenliknet med Haukaselva. Det var betydelig starre
variasjon i antall avkom blant foreldre enn forventet ved tilfeldig fordeling (varians: 97,6; gjen-
nomsnitt: 9,2 avkom) (figur 6). To foreldre (kjgnn B) hadde til sammen bidratt ca. en tredjedel
av alle smamuslingene (figur 6). Effektivt antall stammuslinger ble estimert til 21 (tabell 1).

Det var gode forutsetninger for slektskapsanalyse for Haukaselva og Lyngstadelva, fordi den
genetiske variasjonen var stor og fordi det foreld prgver av foreldrene. Likevel er det usikkerhet
knyttet til undersokelsen, spesielt fordi vi manglet prever fra mange av stammuslingene. Slekt-
skap kan bli overestimert ved bruk av et utilstrekkelig antall prgver (Ackerman et al. 2017; Wa-
cker et al. 2022). Undersgkelse av tilfeldig utvalgte andeler av smamuslingene tyder pa at antal-
let praver var tilstrekkelig for Haukaselva, mens det ma forventes en underestimering av effektivt
antall stammuslinger for Lyngstadelva (vedlegg 1). Vi undersgkte usikkerheten i slektskap, ved
& analysere simulerte genotyper av kjent slektskap. Slektskapet og allelfrekvenser i simule-
ringene var basert pa observert slektskap og allelfrekvenser i Haukaselva og Lyngstadelva. Re-
sultatene tyder pa at det var bare ubetydelig feiltilordning av slektskap blant smamuslinger (s@s-
ken) og mellom stammuslinger og smamuslinger (foreldre-avkom) (vedlegg 2, vedlegg 3).
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Figur 5. Antall avkom for stammuslinger fra Haukaselva. Kjgnnet til stammuslingene var ukjent. For-
eldre med enkelttall som individbetegning har ikke blitt provetatt.
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Figur 6. Antall avkom for stammuslinger fra Lyngstadelva. Kjgnnet til stammuslingene var ukjent.
Foreldre med enkelttall som individbetegning har ikke blitt provetatt.

3.5 Genetisk integritet

Vi undersgkte om den genetiske integriteten av bestandene ble ivaretatt i produksjonen av sma-
muslingene ved bruk av «Discriminant Analysis of Principal Components» (DAPC). Metoden

grupperer enkeltindivider ved & maksimere genetisk variasjon mellom bestander og minimere
genetisk variasjon innenfor bestander.

Resultatene tyder pa at den genetiske integriteten i bestandene ble ivaretatt i produksjonen av
smamuslinger. Elvemusling fra Etna og Svankilelva ble tydelig differensiert fra de andre bestan-

dene, og alle voksenmuslinger og smamuslinger fra disse bestandene ble gruppert innenfor ty-
delig avgrensede grupperinger (figur 7).

En av de 199 smamuslingene (0,5 %) fra Haukaselva (id Hauk22HS59) ble plassert blant mus-
lingene fra Svankilelva (figur 7). Individet hadde alleler som ikke ble funnet blant andre individer
fra Haukas, ved to markerer. Haukaselva og Svankilelva ble sa tydelig differensiert at denne
smamuslingen med hgy sannsynlighet kommer fra Svankilelva og ikke Haukas. Alle smamus-
lingene fra Etna og Svankilelva ble genetisk gruppert til sine respektive bestander. Med denne
metoden var det ingen tydelig differensiering mellom Vollaelva og Lyngstadelva, og det var derfor
ikke mulig & skille mellom opphavet til smamuslingene fra disse bestandene, men ingen individer
fra disse bestandene ble plassert utenfor grupperingen (figur 7). Som gruppe var det imidlertid
stor og signifikant genetisk forskjell mellom Vollaelva og Lyngstadelva (tabell 2).
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DA eigenvalues

[l

Figur 7. Gruppering av stammuslinger (trekanter) og smamuslinger (sirkler) basert pa discriminant
analysis of principal components (DAPC). Fargene viser muslinger fra Etna (bla), Haukaselva (gra),
Lyngstadelva (gul), Svankilelva (oransje) og Vollaelva (rad).

Vi beregnet parvise genetiske distanser (Fst) mellom alle grupper av voksenmuslinger og sma-
muslinger. Det var ubetydelig genetisk distanse mellom smamuslinger og stammuslinger fra
samme bestand (Fst: 0,001-0,018; tabell 2). Genetisk distanse var betydelig st@rre mellom sméa-
muslinger og stammuslinger fra andre bestander (Fst: 0,044-0,295) og mellom smamuslinger
fra de ulike bestandene (Fst: 0,051-0,280) (tabell 2). Minst genetiske distanse ble funnet mellom
muslingene fra Haukaselva og Lyngstadelva (tabell 2).
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Tabell 2. Parvise genetiske distanser (Fst) mellom stammuslinger (stam) og smamuslinger
(sma) fra Etna, Haukéselva, Lyngstadelva, Svankilelva og Vollaelva. Parvise genetiske distanser
mellom stammuslinger og smamuslinger fra samme bestand er markert gré og parvise genetiske
distanser med gvre 95% konfidensintervall <0.05 er framhevet (se vedlegg 4 for 95 % konfidensin-
tervaller).

Etna Etna Haukas Haukas Lyngstad  Lyngstad  Svankil Svankil Volla Volla

sma stam sma stam sma stam sma stam sma stam
Etna sma 0,014 0,243 0,235 0,218 0,236 0,280 0,255 0,259 0,295
Etna stam 0,014 0,241 0,234 0,216 0,234 0,275 0,250 0,253 0,291
Haukas sma 0,243 0,241 0,001 0,051 0,044 0,107 0,099 0,098 0,090
Haukas stam 0,235 0,234 0,001 0,048 0,042 0,102 0,092 0,094 0,087
Lyngstad sma 0,218 0,216 0,051 0,048 0,004 0,126 0,118 0,097 0,094
Lyngstad stam 0,236 0,234 0,044 0,042 0,004 0,128 0,117 0,099 0,095
Svankil sma 0,280 0,275 0,107 0,102 0,126 0,128 0,018 0,180 0,182
Svankil stam 0,255 0,250 0,099 0,092 0,118 0,117 0,018 0,175 0,181
Volla sma 0,259 0,253 0,098 0,094 0,097 0,099 0,180 0,175 0,006
Volla stam 0,295 0,291 0,090 0,087 0,094 0,095 0,182 0,181 0,006
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4 Diskusjon

4.1 Klassifiseringssystemet

Det skal etableres et klassifiseringssystem som gir lett tilgjengelig informasjon om i hvilken grad
produksjonen av smamuslinger ved kultiveringsanlegget for elvemusling reflekterer genetisk va-
riasjon og genetisk integritet av opphavsbestandene. Det er foreslatt at klassifiseringssystemet
utformes som trafikklys. Klassifiseringen skal veere et hjelpemiddel for forvaltningen i vurde-
ringen av hvor godt smamuslingene representerer bestandens genetiske variasjon og integritet.

Genetisk variasjon kan ga tapt hvis stammuslingene ikke representerer den genetiske variasjo-
nen som finnes i bestanden, hvis ikke alle stammuslingene bidrar til produksjonen eller hvis bi-
draget fra de ulike stammuslingene til produksjonen er veldig forskjellig. Stammuslingene antas
a veere et tilfeldig utvalg av individer fra bestanden og genetisk variasjon i stammuslingene bru-
kes som mal for genetisk variasjon i bestanden. Sammenlikning av genetisk variasjon mellom
stammuslinger og smamuslinger kan derfor brukes til a estimere samlet tap av genetisk variasjon
fra bestanden til smamuslingene.

Tap av genetisk variasjon i smamuslingene sammenliknet med bestanden, males som endringer
i heterozygositet, allelrikdom og innavl. Det er store forskjeller i genetisk variasjon mellom be-
stander og tapet kvantifiseres derfor som relativ endring i prosent og ikke som absolutt endring.
Vi foreslar at klassifiseringen av produksjonen foretas ved bruk av den parameteren som viser
starst relativt tap av genetisk variasjon.

For a bevare genetisk variasjon og genetisk integritet av bestandene ved utsettinger av anleggs-
produserte elvemuslinger, bar grenseverdiene til klassifiseringssystemet bestemmes med hen-
syn til konsekvenser i et lengre tidsperspektiv, der de sma muslingene blir kignnsmodne og bi-
drar inn i bestanden. En klassifisering ut fra et slikt perspektiv er imidlertid vanskelig, fordi man
pa naveerende tidspunkt ikke vil kunne vite hvor stor andel av den opprinnelige bestanden de
utsatte muslingene vil utgjgre og fordi man ikke vil kunne si noe om hvorvidt den opprinnelige
bestanden vil gjenoppta en naturlig rekruttering. Det kan derfor veere hensiktsmessig a avgrense
vurderingen og klassifiseringen til en sammenlikning mellom stammuslingene og avkommet
(smamuslingene). Det forventes at genetisk variasjon kan bli effektivt ivaretatt ved innsamling av
60 stammuslinger og befruktning i elva (Wacker mfl. 2019, Geist mfl. 2021). Innsamling av 30
gravide hunnmuslinger som har blitt befruktet av et stort antall hanner hver kan gi et effektivt
antall gytemuslinger pa over 100, som er forventet & ivareta alleler med lav frekvens (f.eks.
<0,0001 sannsynlig for tap av allel med 0,05 frekvens). Det er allikevel viktig & veere klar over at
for noen bestander vil en jevnt fordelt produksjon fra de gravide stammuslingene ikke kunne
veere tilstrekkelig for & ivareta den samlede genetiske variasjonen i bestanden.

Genetisk integritet forventes generelt & veere ivaretatt i kultiveringen ved kultiveringsanlegget,
siden bestandene kultiveres hver for seg. Genetisk integritet kan likevel bli redusert ved feil, hvis
individer fra ulike bestander blandes i anlegget. Genetisk integritet kan ogsa bli forstyrret ved
skeivt bidrag fra stammuslingene som farer til tilfeldige endringer i allelfrekvenser mellom be-
standen og smamuslingene. Genetisk integritet er vurdert p4 bestandsnivd ved & undersgke
genetisk differensiering mellom stammuslinger og smamuslinger (Fst). Genetisk integritet pa in-
dividniva vurderes ved & undersgke om enkeltindivider faller utenfor grupperingen av bestanden.

Vi brukte et forelgpig klassifiseringssystem for a vurdere produksjonen fra infesteringen i 2020.
Et bedre datagrunnlag er snskelig for & vurdere hvor lite tap av genetisk variasjon som er opp-
naelig ved innsamling av 60 stammuslinger etter befruktning i elva. For ingen av de tre bestan-
dene fra infesteringen i 2020 ved befruktning i elva, ble det tatt prgver av de faktiske stammus-
lingene og for de to bestandene der befruktning skjedde i anlegget manglet vi prgver fra en del
av stammuslingene. Grenseverdiene til klassifiseringssystemet burde derfor farst fastlegges nar
et bedre datagrunnlag foreligger. At det blir tatt prgver av alle stammuslinger ved
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kultiveringsanlegget er av stor betydning for evaluering og optimalisering av produksjonen. End-
ringen i genetisk variasjon i prosent vil veere sammenliknbar mellom infesteringen i 2020 og
seinere produksjoner, selv om grenseverdiene endres.

Det foreslatte klassifiseringssystemet fra Miljgdirektoratet er:

Grgnn: Mindre enn 10 % reduksjon i genetisk variasjon, malt som allelrikdom (Ar) og observert
heterozygositet (Ho), og mindre enn 10 % gkt innavisgrad (Fis) i smamuslinger sammenliknet
med stammuslinger og ikke signifikant avvik i genetisk distanse (Fst) mellom smamuslinger og
stammuslinger.

Gul: Mellom 10 % og 20 % reduksjon i genetisk variasjon, malt som allelrikdom (Ar) og observert
heterozygositet (Ho), og mellom 10 % og 20 % @kt innavisgrad (Fis) i smamuslinger sammenlik-
net med stammuslinger, og signifikant avvik i genetisk distanse (Fst) mellom smamuslinger og
stammuslinger med en Fsr-verdi < 0,05 og fler enn 95 % av smamuslingene har sannsynlig
opphav i stammuslingene.

Radt: Mer enn 20 % reduksjon i genetisk variasjon, malt som allelrikdom (Ar) og observert hete-
rozygositet (Ho), og mer enn 20 % gkt innavisgrad (Fis) i smamuslinger sammenliknet med stam-
muslinger, og signifikant avvik i genetisk distanse (Fst) mellom smamuslinger og stammuslinger
med en Fst-verdi > 0,05, og at < 90 % av smamuslingene har sannsynlig opphav i stammusling-
ene.

| vurderingen av produksjonen fra infestering i 2020 brukte vi grenseverdier pa 0-10 % (grenn),
10-20% (gul) og >20 % (red) tap av genetisk variasjon fra bestanden (malt i stammuslinger) til
smamuslinger. For eksempel har en gjennomsnittlig laksemusling-bestand en allelrikdom pa 6,3
alleler, som blir redusert til henholdsvis 5,7 og 5,0 alleler ved 10% og 20% tap av genetisk va-
riasjon. Lakemusling-bestander i Norge har en allelrikdom fra 5,7 til 6,9 alleler (Wacker et al.
2021). Ved grenn klassifisering har altséd produksjonen fra en gjennomsnittlig laksemuslingbe-
stand en allelrikdom som ligger innenfor variasjonen som finnes blant laksemusling i Norge,
mens dette er ikke tilfelle ved gul klassifisering.

For en samlet grann eller gul klassifisering av produksjonen ma den genetiske distansen veere
ubetydelig, som kan anses & veere tilfelle ved Fst < 0,05. Hvis smamuslingene har en betydelig
genetisk distanse til bestanden (Fst > 0,05), klassifiseres produksjonen som rgd.

Genetisk integritet pa individniva kan ikke klassifiseres ved bruk av faste grenseverdier. Det er
store forskjeller i genetisk distanse mellom elvemusling-bestander i Norge. Laksemuslingbestan-
der er, for eksempel, ikke forskjellig nok fra hverandre for a kunne tilordne enkeltindivider. Ge-
netisk integritet pa individniva undersgkes og vurderes kvalitativt i hvert enkelt tilfelle. Denne
metoden kan oppdage eventuelle tilfeller der stammuslinger eller smamuslinger har blitt blandet
i anlegget.

4.2 Klassifisering av produksjonen fra infestering 2020
Etna

Genetisk variasjon og integritet for produksjonen av smamuslinger fra Etna klassifiseres som
grenn.

Genetisk variasjon, malt som allelrikdom, ble redusert med 6 % fra bestanden til smamuslingene.

Bestanden er en grretmusling med forholdsvis lav genetisk variasjon og resultatene viser at en
stor andel av den genetiske variasjonen (alleler) forela i 60 voksenmuslinger fra bestanden. Lite
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tap av genetisk variasjon fra bestanden til smamuslingene viser at et tilstrekkelig antall foreldre
bidro til smamuslingene.

Elvemusling fra Etna var den eneste bestanden i 2020-produksjonen som hadde en betydelig
grad av innavl. Graden av innavl ble dog redusert med 14 % fra bestanden til smamuslingene.

Genetisk integritet ble ivaretatt og det var ubetydelig genetisk differanse (Fst < 0,05) mellom
bestanden og smamuslingene (Fst: 0,014). Pa individniva ble alle smamuslinger gruppert sam-
men med voksenmuslingene fra Etna.

Det foreld ingen praver av stammuslingene fra Etna for genetisk undersgkelse. Smamuslinger
kunne derfor ikke tilordnes til mgdre og effektivt antall gytemuslinger kunne ikke estimeres.

Haukéselva

Genetisk variasjon og integritet for produksjonen av smamuslinger fra Haukaselva klassifiseres
som gul.

Genetisk variasjon, malt som allelrikdom, ble redusert med 12 % fra bestanden til smamusling-
ene. Bestanden er mest sannsynlig en grretmusling, men har forholdsvis stor genetisk variasjon,
med en nesten er like stor variasjon som i laksemuslingbestander (Wacker mfl. 2021). Forskjel-
len mellom voksenmuslinger og smamuslinger var stgrre nar flere praver ble brukt til estimering
av allelrikdom. Dette forklares med forekomst av sjeldne alleler, altsa alleler med lav frekvens.
Dette er alleler som mest sannsynlig vil ga tapt i produksjonen og ved genetisk drift generelt.
Samtidig bidrar alleler med lav frekvens i starre grad til allelrikdom nar dette blir estimert for et
stort antall individer. Nar allelrikdommen ble estimert for 123 individer (stammuslinger og tidligere
innsamlete voksenmuslinger) ble tapet av allelrikdom fra bestanden til smamuslingene estimert
til 16 %.

Smamuslingene fra Haukaselva ble produsert ved befruktning i anlegget. Antallet stammuslinger
som var i anlegget pa tidspunktet av befruktningen og larveslippet er ukjent, siden det har veert
betydelig dgdelighet mellom innsamlingen av stammuslinger og produksjonen og mellom pro-
duksjonen og innsamlingen av praver. Smamuslingene ble tilordnet 31 foreldre, som er et bety-
delig lavere antall enn forventet ved befruktning i elva og innsamling av gravide stammuslinger.
| tillegg var det betydelig variasjon i bidraget fra foreldrene, som var stgrre enn forventet ved
tilfeldighet. Dette resulterte i et effektivt antall stammuslinger pa 19, som betyr stor sannsynlighet
for at alleler med lav frekvens gar tapt.

Resultatene viser ogsa at de 60 stammuslingene ikke reflekterer den genetiske variasjon i elve-
musling fra Haukas. Selv under optimale forhold for produksjon av smamuslinger ved fertilisering
i anlegget, altsd med lik kjgnnsfordeling og likt bidrag fra alle foreldre, ville en betydelig andel av
genetiske variasjonen fra bestanden ga tapt.

Innavl ble ikke pavist i stammuslinger eller smamuslinger fra Haukas.

Genetisk integritet ble ivaretatt, og det var ubetydelig genetisk forskjell (Fst < 0,05) mellom be-
standen og smamuslingene (Fst: 0,001). Pa individniva ble alle smamuslingene, unntatt ett indi-
vid, gruppert sammen med voksenmuslingene. Det ene individet ble genetisk tilordnet Svankil-
elva. Det var tydelig genetisk differensiering mellom muslingene fra Haukaselva og Svankilelva,
og tilordningen kan derfor anses som a ha lav usikkerhet. Det er ukjent om smamuslingen med
opphav i Svankilelva ble blandet i produksjonen fra Haukaselva i kultiveringsanlegget eller om
tilordning skyldes feil ved prgvetaking eller merking av prgven. Andelen individer med fremmed
opphav (én av 199, 0,5%) vurderer vi som sa lav at det uansett ikke vil fa en stor innvirkning pa
bestanden.
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Lyngstadelva

Genetisk variasjon og genetisk integritet for produksjonen av smamuslinger fra Lyngstadelva
klassifiseres som gul.

Genetisk variasjon, malt som allelrikdom, ble redusert med 8,8 % fra bestanden til smamusling-
ene. Bestanden er en laksemusling, med stor genetisk variasjon. Allelrikdommen ble beregnet
pa grunnlag av 29 individer, men resultatene indikerer at reduksjonen i allelrikdom hadde veert
betydelig st@rre ved beregning pa grunnlag av flere praver. Det forela ingen tidligere genotypete
pragver fra Lyngstadelva, og allelrikdommen kunne derfor ikke undersakes i en utvidet stikkprgve.
| klassifiseringen av produksjonen ble det antatt at tapet av allelrikdom fra bestanden til sma-
muslingene overstiger 10 %, men det kan ikke utelukkes at tapet var starre enn 20 %.

Tap av genetisk variasjon fra bestanden til smamuslingene fra Lyngstadelva kan forklares med
befruktning i anlegget. Som for Haukaselva, var antallet foreldre (totalt 42 foreldre) ikke tilstrek-
kelig for & reflektere den genetiske variasjonen i bestanden og det var stgrre variasjon i bidraget
fra foreldrene enn forventet ved tilfeldighet. Et lavt effektivt antall stammuslinger (21 stammus-
linger) gir stor sannsynlighet for tap av genvarianter fra bestanden.

Svankilelva
Genetisk variasjon og genetisk integritet for produksjonen fra Svankilelva klassifiseres som gul.

Genetisk variasjon, malt som allelrikdom, ble redusert med 16 % fra bestanden til smamusling-
ene. Bestanden er en grretmusling med forholdsvis lav genetisk variasjon, som ble ytterlige re-
dusert i produksjonen. Tapet av genetisk variasjon tyder pa et lavt effektivt antall stammuslinger.
Det forela ingen prgver av stammuslingene fra Svankilelva for genetisk undersgkelse. Smamus-
linger kunne derfor ikke tilordnes til madre, og det er ukjent om et lavt effektivt antall stammus-
linger skyldes fa gravide muslinger, skeivt bidrag fra mgdrene, fa fedre eller en kombinasjon av
disse.

Innavl ble ikke pavist i stammuslingene eller smamuslingene fra Svankilelva.

Genetisk integritet ble ivaretatt, og det var ubetydelig genetisk differanse (Fst < 0,05) mellom
bestanden og smamuslingene (Fst: 0,018). Pa individniva ble alle smamuslinger gruppert sam-
men med voksenmuslingene fra Svankilelva.

Vollaelva
Genetisk variasjon og genetisk integritet for produksjonen fra Vollaelva klassifiseres som grann.

Genetisk variasjon, malt som allelrikdom, ble redusert med 7 % fra bestanden til smamuslingene.
Bestanden er en grretmusling med forholdsvis lav genetisk variasjon, og resultatene viser at en
stor andel av den genetiske variasjonen (alleler) var representert i 60 voksenmuslinger fra be-
standen. Lite tap av genetisk variasjon fra bestanden til smamuslingene viser at et tilstrekkelig
antall foreldre bidro til smamuslingene.

Innavl ble ikke pavist i stammuslinger eller smamuslinger fra Vollaelva.

Genetisk integritet ble ivaretatt, og det var ubetydelig genetisk differanse (Fst < 0,05) mellom
bestanden og smamuslingene (Fst: 0,006). Pa individniva ble alle smamuslinger gruppert sam-
men med voksenmuslingene fra Vollaelva.

Det foreld ingen prgver av stammuslingene fra Vollaelva for genetisk undersgkelse. Smamus-

lingene kunne derfor ikke tilordnes til madre og effektivt antall gytemuslinger kunne ikke estime-
res.
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4.3 Betydning for forvaltning

Vi undersgkte tap av genetisk variasjon og genetisk integritet i produksjonen av smamusling ved
kultiveringsanlegget for elvemusling. Resultatene ble oppsummert ved bruk av et trafikklyssys-
tem med forelgpige grenseverdier. Genetisk overvakning av produksjonen ved anlegget vil gi et
viktig bidrag til forvaltningen av elvemusling. Klassifiseringen av produksjonen kan brukes til a
vurdere om smamuslingene skal settes ut i elva, hvor mye av produksjonen skal settes ut i elva
og om produksjonen bgr repeteres med nye stammuslinger pa et senere tidspunkt. Flere fakto-
rer, som ikke er del av klassifiseringssystemet, vil ha stor betydning for disse avgjgrelsene.

En viktig og ukjent faktor som vil kunne pavirke effekten av kultiveringen er utviklingen av forhol-
dene for naturlig rekruttering i elva. Manglende rekruttering er i dag det viktigste kriteriet for utvalg
av bestander som tas inn til kultiveringsanlegget (Larsen & Magergy 2019). Kultivering er res-
surskrevende og brukes for bestander som sannsynligvis ikke ville overleve uten utsettinger.
Formalet med kultiveringen er altsa & sikre overlevelse av bestander inntil miljgforholdene i elva
tillater naturlig rekruttering og en langsiktig overlevelse. Hvis naturlig rekruttering ikke gjenopp-
rettes fgr den gjenvaerende bestanden av voksenmuslinger har forsvunnet, kommer de tilbake-
forte smamuslingene & utgjare den framtidige bestanden. Hvis naturlig rekruttering gjenoppstar
mens den gjenvaerende bestanden fortsatt er i live, sa vil forholdet mellom gjenveerende individer
og kultiverte muslinger avgjgre den framtidige genetiske sammensetningen av bestanden. En
stor overvekt av kultiverte muslinger ville da kunne svekke den genetiske tilstanden av bestan-
den, hvis de kultiverte muslingene ikke reflekterer den genetiske variasjonen i den opprinnelige
bestanden, ved en sakalt Ryman-Laikre effekt (Ryman & Laikre 1991).

Forholdet mellom gjenvaerende og kultiverte muslinger vil pavirkes av overlevelsen av de utsatte
smamuslingene. Smamuslingene har blitt satt ut i totalt 18 lokaliteter i trearsperioden 2016-2018
(Larsen & Magergy 2019), og oppfalgingen tyder pa god overlevelse av muslinger som var minst
to &r gamle (Magergy mfl. 2019; Magergy mfl. 2022). Bestandene som tas inn til kultiveringsan-
legget i dag har en bestandsstarrelse pa minst 250-500 individer (Larsen & Magergy 2019, Jon
H. Magergy, pers. med.), men det vurderes & ta inn mindre bestander i fremtiden (Larsen &
Mageray 2019). Utviklingen av naturlig rekruttering og overlevelse av den naturlige bestanden
sammenlignet med de kultiverte muslingene, vil vaere viktige faktorer som ma vurderes i tillegg
til den genetiske sammensetningen av de kultiverte muslingene. | tilfeller der kultiverte muslinger
har en betydelig redusert genetisk variasjon og utgjer fullstendig eller med overvekt den framti-
dige bestanden, kan en repetert kultivering med nye stammuslinger vaere en god metode for a
forbedre den genetiske tilstanden av bestanden.
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6 Vedlegg
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Vedlegg 1. Effektivt antall stammuslinger estimert fra ulikt antall smamuslinger fra Etna, Haukéaselva,
Lyngstadelva, Svankilelva og Vollaelva. Hver sirkel viser en analyse i programmet COLONY og linjen
forbinder gjennomsnitt.

Vedlegg 2a. Tilordning av kjente hel- og halvsgskenpar i COLONY, der genotyper og slektskap ble
simulert pa grunnlag av slektskap blant smamuslinger fra Haukaselva og med identiske allelfrekven-
ser. Tabellen viser antall hel- og halvsaskenpar og ubeslektede par («simulert som») som ble tilordnet
som helsgsken, halvsasken og ubeslektet i analysen. Korrekt tilordnet slektskap er markert grgnt.

Tilordnet som

Simulert som Helsgsken Halvsgsken  Ubeslektet

Helsgsken 510 0 0
Halvsgsken 0 2729 0
Ubeslektet 6 24 16234

Vedlegg 2b. Tilordning av kjente foreldre-avkom-par i COLONY, der genotyper og slektskap ble si-
mulert pé grunnlag av slektskap blant smémuslinger fra Haukdselva og med identiske allelfrekvenser.
Tabellen viser antall foreldre-avkom-par og ubeslektede par («simulert som») som ble tilordnet som
foreldre-avkom-par og ubeslektede par i analysen. Korrekt tilordnet slektskap er markert gront.

Tilordnet som

Simulert som Foreldre Ikke foreldre
Foreldre 329 0
Ikke foreldre 1 66

Vedlegg 3a. Tilordning av kjente hel- og halvsagskenpar i COLONY, der genotyper og slektskap ble
simulert pa grunnlag av slektskap blant smémuslinger fra Lyngstadelva og med identiske allelfrekven-
ser. Tabellen viser antall hel- og halvsaskenpar og ubeslektede par («simulert som») som ble tilordnet
som helsgsken, halvsasken og ubeslektet i analysen. Korrekt tilordnet slektskap er markert grgnt.

Tilordnet som

Simulert som  Helsgsken Halvsgsken Ubeslektet

Helsgsken 380 0 0
Halvs@sken 0 2820 1
Ubeslektet 0 2 15325
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Vedlegg 3b. Tilordning av kjente foreldre-avkom-par i COLONY, der genotyper og slektskap ble si-
mulert pa grunnlag av slektskap blant smamuslinger fra Lyngstadelva og med identiske allelfrekven-
ser. Tabellen viser antall foreldre-avkom-par og ubeslektede par («simulert som») som ble tilordnet
som foreldre-avkom-par og ubeslektede par i analysen. Korrekt tilordnet slektskap er markert gront.

Tilordnet som

Simulert som Foreldre Ikke foreldre
Foreldre 317 0
Ikke foreldre 0 69

Vedlegg 4. Parvise genetiske distanser (Fst) mellom stammuslinger (stam) og smamuslinger (sma)
fra Etna, Haukaselva, Lyngstadelva, Svankilelva og Vollaelva og 95% konfidensintervaller. Parvise
genetiske distanser med gvre 95% konfidensintervall <0.05 er framhevet.

Parvis sammenlikning Fst Nedre 95% KI  @vre 95% KI

Etna_juv, vs. Etha_stam, 0.014 0.008 0.041
Etna_juv, vs. Hauk_juv, 0.243 0.231 0.263
Etna_juv, vs. Hauk_stam, 0.236 0.222 0.265
Etna_juv, vs. Lyng_juv, 0.218 0.207 0.238
Etna_juyv, vs. Lyng_stam, 0.236 0.221 0.267
Etna_juv, vs. Svan_juy, 0.280 0.264 0.311
Etna_juv, vs. Svan_stam, 0.255 0.243 0.281
Etna_juv, vs. Voll_juv, 0.259 0.243 0.293
Etna_juv, vs. Voll_stam, 0.295 0.278 0.325
Etna_stam, vs. Hauk_juv, 0.242 0.231 0.257
Etna_stam, vs. Hauk_stam, 0.234 0.222 0.259
Etna_stam, vs. Lyng_juv, 0.217 0.206 0.233
Etna_stam, vs. Lyng_stam, 0.235 0.222 0.263
Etna_stam, vs. Svan_juv, 0.276 0.260 0.304
Etna_stam, vs. Svan_stam, 0.251 0.238 0.272
Etna_stam, vs. Voll_juv, 0.255 0.240 0.284
Etna_stam, vs. Voll_stam, 0.292 0.277 0.318
Hauk_juv, vs. Hauk_stam, 0.001 0.001 0.010
Hauk_juv, vs. Lyng_juv, 0.051 0.048 0.057
Hauk_juv, vs. Lyng_stam, 0.044 0.040 0.056
Hauk_juv, vs. Svan_juv, 0.107 0.100 0.121
Hauk_juv, vs. Svan_stam, 0.099 0.092 0.111
Hauk_juv, vs. Voll_juv, 0.099 0.092 0.113
Hauk_juv, vs. Voll_stam, 0.090 0.085 0.101
Hauk_stam, vs. Lyng_juv, 0.049 0.044 0.061
Hauk_stam, vs. Lyng_stam, 0.042 0.038 0.060
Hauk_stam, vs. Svan_juv, 0.102 0.095 0.122
Hauk_stam, vs. Svan_stam, 0.092 0.086 0.108
Hauk_stam, vs. Voll_juv, 0.094 0.088 0.112
Hauk_stam, vs. Voll_stam, 0.087 0.081 0.103
Lyng_juv, vs. Lyng_stam, 0.004 0.004 0.015
Lyng_juv, vs. Svan_juv, 0.127 0.118 0.141
Lyng_juv, vs. Svan_stam, 0.118 0.1107 0.1312
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0.097
0.094
0.128
0.117
0.098
0.094
0.018
0.180
0.182
0.175
0.181
0.006
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0.0893
0.0867
0.1177
0.1084
0.09
0.0865
0.0134
0.1683
0.1719
0.1643
0.17
0.005
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