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Sammendrag

Wacker, S., Karlsson, S., Diserud, O.H., Normann, E. & Sagrov, H. 2023. Genetiske undersg-
kelser av laks i Vestland - Modalselva, Ekso, Frgysetelva og Samnangervassdraget. NINA Rap-
port 2395. Norsk institutt for naturforskning.

Genetisk innkrysning fra remt oppdrettslaks regnes som en av de mest alvorlige truslene mot
villaksen, siden innkrysning kan pavirke bestandenes lokale genetiske tilpasning og levedyktig-
het. Bestandens levedyktighet er ogsa avhengig av evnen til a opprettholde den eksisterende
genetiske variasjonen, som er grunnlaget for genetisk tilpasning under miljgendringer. Evnen til
a opprettholde den genetiske variasjonen males som effektivt antall gytefisk. | denne rapporten
har vi undersgkt genetisk innkrysning og effektivt antall gytefisk i fire laksebestander i Vestland:
Ekso, Frgysetelva, Modalselva og Samnangervassdraget. | tillegg beskriver vi den genetiske
strukturen til de undersgkte bestandene og fire andre bestander i regionen.

Det var hgy grad av genetisk innkrysning av reamt oppdrettslaks i Ekso, Modalselva og Sam-
nangervassdraget i gytearsklassene 2017 til 2020. Genetisk innkrysning av remt oppdrettslaks
var meget hgy i Ekso, og hgyest blant de undersakte elvene. Graden av genetisk innkrysning
var lavest og ikke signifikant i Fraysetelva. Genetisk innkrysning i Ekso og Samnangervassdra-
get var hgy og pa samme niva som vist i tidligere studier fra eldre stikkpraver, og den lave graden
av innkrysning i Frgysetelva var pad samme niva som tidligere analyser av eldre stikkpraver.
Dette er forste gangen innkrysning har blitt undersgkt i laks fra Modalselva.

Effektivt antall gytefisk i de fire undersakte elvene og i de ulike gytearene varierte mellom 33 og
124 gytefisk. Estimatene tilsvarte ca. en tredjedel til halvparten (34% - 56%) av laks registrert i
gytefisktellinger i de undersgkte gytearene for Ekso og Samnangervassdraget. Effektivt antall
gytefisk ble i de fleste tilfellene underestimert pa grunn av utilstrekkelig antall prgver og pa grunn
av en hgy grad av slektskap mellom ungfisk innsamlet ved samme stasjon. Disse estimatene
bar derfor anses som minimumsestimater.

Det var en tydelig genetisk struktur mellom de undersokte laksebestandene. Genetiske forskjel-
ler var moderate mellom bestandene i Osterfjorden (Fst: 0,011 — 0,016) og starre til Frgysetelva
i Fensfjorden (0,024 — 0,035). Bestandene i Osterfjorden viste ikke like store forskjeller til Sam-
nangervassdraget (0,015 — 0,021) og Oselva (0,009 — 0,019) i Bjgrnafjorden. Som forventet var
det stor genetisk likhet mellom Modalselva og Vosso (0,002), siden bestanden i Modalselva har
blitt reetablert ved bruk av stamlaks fra Vosso.

Sebastian Wacker, Sten Karlsson, Ola H. Diserud. NINA, Postboks 5685 Torgarden, 7485
Trondheim. Epost: sebastian.wacker@nina.no.

Eirik Normann, NORCE AS, LFI, Postboks 22, Nygardstangen, 5838 Bergen.

Harald Saegrov, Radgivende Biologer AS, Edvard Greigs vei 3D, 5059 Bergen.
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Forord

NINA, NORCE og Radgivende Biologer har pa oppdrag fra Statsforvalteren i Vestland utfgrt
genetiske analyser av laks i fire utvalgte vassdrag i Vestland fylke. Modalselva, Ekso, Frayset-
elva og Samnangervassdraget. Oppdraget var ved hjelp av genetiske markgrer & beregne inn-
krysning av remt oppdrettslaks og estimere effektivt antall gytefisk i de fire ulike bestandene av
laks. Ved hjelp av eksisterende genetiske data har vi i tillegg undersgkt den genetiske strukturen
mellom i alt ni ulike laksebestander i Vestland, malt ved genetisk variasjon i sékalte ngytrale
genetiske markgrer i kierne-DNA og i det mitokondrielle arvestoffet, og i ikke-ngytrale genetiske
markgrer som er sterkt koplede til alder ved kjignnsmodning (Vgll3 og Six6). Vi takker Statsfor-
valteren for oppdraget og NINA genlab (NINAGEN) for DNA ekstraksjon og genotyping.

Sten Karlsson, november 2023
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1 Innledning

Rgmt oppdrettslaks er en av de sterste truslene mot villaksbestandene i Norge (Forseth et al.
2017, Glover et al. 2017). Genetisk innkrysning fra remt oppdrettslaks som gyter med villaks er
dokumentert i mange norske villaksbestander og graden av innkrysning er korrelert med andel
remt oppdrettslaks i elva (Karlsson et al. 2016, Anonym 2018, Diserud et al. 2020, Diserud et al.
2022). Oppdrettslaks har opphav i et begrenset antall ville bestander (Gjedrem et al. 1991; Gjgen
& Bentsen 1997) og har blitt selektert for egenskaper som er fordelaktig i matproduksjon, som
rask vekst og forsinket kignnsmodning mens villaksbestander er genetisk differensierte og til-
passet lokale forhold (Bourrett et al. 2013; Garcia de Leaniz et al. 2007; Taylor 1991; Wennevik
et al. 2019). Oppdrettslaks er derfor genetisk forskjellig fra villaksen og har lavere genetisk va-
riasjon (Skaala et al. 2004, Theodorou & Couvet 2004, Hutchings & Fraser 2008, Karlsson et al.
2010; 2011). Genetisk innkrysning av oppdrettslaks i villaksbestander pavirker viktige biologiske
egenskaper i de lokalt tilpassede bestandene, og det er vist at innkrysning farer til endringer i
smoltalder, sjgalder og vekst (Bolstad et al. 2017, Bolstad et al. 2021). Avkom etter krysninger
mellom villaks og oppdrettslaks (hybrider) er derfor darligere tilpasset det lokale miljget og kan
ha lavere overlevelse og reproduksjonssuksess enn villaks (Fleming et al. 2000, McGinnity et al.
2003, Wringe et al. 2018, Wacker et al. 2021).

| anadrom laksefisk blir bestandsstgrrelse vanligvis malt som innsig eller antall gytefisk etter endt
sportsfiskesesong. Innsig og antall gytefisk er godt egnet for & vurdere bestandens produksjons-
evne og potensialet for hgstbart overskudd, men beskriver ikke ngdvendigvis bestandens evne
til & opprettholde genetisk variasjon. Genetisk variasjon er grunnlaget for bestandens evne il
genetisk tilpasning under miljgendringer (Frankham 2005). Bestander taper genetisk variasjon
over tid ved tilfeldige svingninger i allelfrekvenser (genetisk drift) og dette gar raskere i sma
bestander enn store bestander. Hvor fort den genetiske variasjonen blir tapt avhenger av antall
hunner og hanner som gyter i bestanden og variasjon i antall avkom mellom individene. Effektivt
antall gytefisk er et mal som er direkte knyttet til forventet tap av genetisk variasjon (Wright 1931;
Luikart et al. 2010). Hvis det er like mange hanner og hunner og alle hunner og hanner i bestan-
den bidrar til neste generasjonen og variasjonen i antall avkom mellom individene ikke er starre
enn forventet utfra tilfeldigheter, er effektivt antall gytefisk lik bestandsstgrrelsen (Crow & Kimura
1970; Caballero 1994). | naturlige laksebestander forventes det at ikke alle oppvandrende indi-
vider far avkom eller at alle far like mange avkom. Effektivt antall gytefisk ligger vanligvis mellom
en tredjedel og halvparten av bestandsstarrelsen hos laks (Johnstone et al. 2013; Ferchaud et
al. 2016; Wacker et al. 2022). Effektivt antall gytefisk kan estimeres utfra slektskap blant avkom-
generasjonen (Jones & Wang 2010; Luikart et al. 2010). Hvis det er et stort effektivt antall gyte-
fisk forventes det en lav grad av slektskap blant avkom. Ved bruk av genetisk slektskapsanalyse
kan effektivt antall gytefisk i foreldregenerasjonen estimeres.

De fire vassdragene ligger i tre forskjellige fiordsystem i Vestland fylke. Fraysetelva ligger relativt
naer kysten i Fensfjorden, Modalelva og Ekso inne i Osterfjorden og Samnangervassdraget ligger
langt inne i Bjgrnafjorden. Det er laksetrapper i alle fire elvene, i tre av vassdragene er det om-
fattende vannkraftproduksjon, mens i Frgysetelva er deler av nedbgrfeltet frafgrt. | Modalselva
og Ekso er det kontinuerlige elvestrenger mellom laksetrapper, men i Froysetelva og Sam-
nangervassdraget er det flere elvedeler i hvert vassdrag og disse er adskilt av innsjger. | Frgyset,
Modalselva og Ekso blir det kalket for & motvirke effekter av sur nedbgr. | Frgysetelva var den
lokale laksebestanden trolig utdgdd pga. forsuring og laks ble reetablert etter kalking fra og med
1994. | Modalselva er laksebestanden under reetablering basert pa utsettinger av gyerogn fra
Vosso (genbankmateriale) (VRL - 2023). | alle elvene har det over tid veert hgyt innsig av remt
oppdrettslaks (VRL - 2023). Lengden pa den anadrome elvestrekningen og gytebestandsmalet
er pa henholdsvis 6,0 km og 169 kg hunnfisk, 15,5 km og 598 kg, 6,3 km og 219 kg og 8,1 km
og 247 kg for Froysetelva, Modalselva, Ekso og Samnangervassdraget.

Formalet med rapporten er & undersgke genetisk innkrysning og effektivt antall gytefisk i Ekso,
Frgysetelva, Modalselva og Samnangervassdraget. | tillegg beskriver vi den genetiske struktu-
ren til de undersgkte bestandene, altsa genetiske forskjeller mellom dem.
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2 Metoder
2.1 Materiale

Vi undersgkte innkrysning av remt oppdrettslaks og effektivt antall gytefisk i Ekso (063.Z), Froy-
setelva (067.6Z), Modalselva (064.Z) og Samnangervassdraget (055.Z) ved bruk av ungdfiskprga-
ver (figur 2.1.1; tabell 2.1.1). Ungfisk med alder O+ til 3+ ble innsamlet i 2020 og 2021 (tabell
2.1.1). Ungfisken ble innsamlet ved flere stasjoner i hver elv (figur 2.1.2 — 2.1.5). For a under-
soke genetisk struktur brukte vi i tillegg eksisterende genetiske data fra fem andre neerliggende
bestander i Vestland (figur 2.1.1; tabell 2.1.1).

Froyset

Modalselva

Ekso

@ Vosso
@ Daleelva
@ Lone
@ Arnaelva
Samnanger
@ Oselva

Figur 2.1.1. Kart over Osterfjorden og Fensfjorden som viser vassdragene med laksebestander som
er genetisk sammenliknet. Bestander som er undersgkt for genetisk innkrysning og effektivt antall
gytefisk er framhevet i oransje.

Tabell 2.1.1. Oversikt over pravemateriale som ble brukt i genetiske undersokelser av Ekso, Frayse-
telva, Modalselva og Samnangervassdraget. | undersokelse av genetisk struktur ble i tillegg gene-
tiske data fra fem andre bestander inkludert. Provemateriale fra Ekso ble innsamlet delvis hgsten
2020 og delvis varen 2021.

Elv Innsamlingsar Gytear N Alder
Ekso 2020 2016 3 3+
Ekso 2020 2017 46 2+
Ekso 2020 2018 212 1+
Ekso 2020 2019 198 0+
Froysetelva 2021 2019 101 1+
Froysetelva 2021 2020 106 0+
Modalselva 2021 2018 100 2+
Modalselva 2021 2020 111 0+
Samnanger 2020 2018 122 1+
Samnanger 2021 2019 92 1+
Arnaelva - - 85 voksen
Daleelva - - 135 voksen
Lone - - 66 voksen
Oselva - - 106 voksen
Vosso - - 142 voksen
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Figur 2.1.2. Kart over innsamlingsstasjoner (rade prikker) for ungfisk i Ekso. Undfisk ble i tillegg inn-
samlet i soner (angitt ved strekene).
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Figur 2.1.3. Kart over innsamlingsstasjoner (r@de prikker) for ungfisk i Fraysetelva.
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Figur 2.1.4. Kart over innsamlingssoner for ungfisk i Modalselva.
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Figur 2.1.5. Kart over innsamlingsstasjoner (rade prikker) for ungfisk i Samnangervassdraget.

2.2 Genetiske analyser

DNA fra tarkede skjell og finner fra laksungene ble ekstrahert ved bruk av et Qiagen DNeasy®,
blood and tissue kit (Qiagen). Nittiseks enkelt-nukleotide-polymorfe-markarer (SNPer) ble geno-
typet pa en EP1™ 96.96 Dynamic array IFCs (Fluidigm, San Fransisco, CA.). Sekstiatte ngytrale
SNPer i kjerne-DNA ble brukt for slektskapsanalyse (estimering av effektivt antall gytefisk). De
samme 68 SNPene ble brukt for analyser av genetisk struktur i tillegg til 15 SNP-markgrer i det
mitokondrielle arvestoffet og to funksjonelle ikke-ngytrale SNPer (Vgll3 og Six6), som er vist &
forklare en stor andel av variasjonen i alder og stgrrelse ved kjignnsmodning hos laks (Barson et
al. 2015).

11
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2.3 Innkrysning av remt oppdrettslaks

Genetisk innkrysning ble estimert pa grunnlag av 48 SNPer som er diagnostiske for & skille mel-
lom villaks og oppdrettslaks (Karlsson et al. 2011), og med de statistiske metodene utviklet av
Karlsson et al. (2014). Denne metoden har blitt brukt i landsdekkende undersakelser av genetisk
innkrysning i norske villaksbestander (Karlsson et al. 2016, Diserud mfl. 2020).

For hver fisk estimerer metoden sannsynligheten for & tilhgre villfisk (P(wild)) versus oppdretts-
fisk (Karlsson et al. 2014). Referansegrunnlaget for villfisk bestar av historiske (ikke oppdretts-
pavirkete) praver. Deretter blir graden av genetisk innkrysning i den undersgkte bestanden esti-
mert ved & sammenlikne fordeling av sannsynligheten for a tilhgre villfisk med tilsvarende forde-
ling i en historisk referanseprgve (Karlsson et al. 2014). Vi testet om estimert genetisk innkrys-
ning var signifikant starre enn null (Karlsson et al. 2016). | tillegg rapporterer vi 5-persentilen for
de individuelle sannsynlighetene for & tilhgre villfisk og sammenlikner verdien med den tilsva-
rende verdien for de historiske prgvene. Denne metoden er godt egnet for & oppdage tilfeller der
graden av innkrysning i bestanden er relativt lav, men hvor bestanden likevel inneholder noen
individer med lav sannsynlighet for vilt opphav (Karlsson et al. 2016).

2.4 Genetisk struktur

Genetisk differensiering mellom bestander ble undersgkt i form av parvise genetiske forskjeller.
Parvis genetisk distanse malt som Fst (Weir & Cockerham 1984) og tilhgrende P-verdier ble
beregnet i R pakken StAMPP (Pembleton et al. 2013). Neis parvise distanse (Nei 1987) ble
beregnet i R pakken poppr (Kamvar et al. 2014). Neis parvise distanser mellom de undersgkte
bestandene ble visualisert i et PCA plot (R pakke stats; R Development Core Team 2017).

Genetiske forskjeller mellom bestandene ble i tillegg undersgkt ved & sammenlikne genotype-
frekvenser i de funksjonelle markarene Vgll3 og Six6 og i mitokondrielle haplotyper. De under-
sokte funksjonelle markarene er knyttet til laksens livshistorie (Barson et al. 2015) og ved selek-
sjonsforskjeller mellom elvene kan bestander ha betydelig sterre forskjeller i de funksjonelle
markgrene enn i de ngytrale markgrene. De undersgkte mitokondrielle haplotypene er unike
kombinasjoner av alleler ved 15 SNPer som ligger i det mitokondrielle arvestoffet.

2.5 Effektivt antall gytefisk

Effektivt antall gytefisk ble estimert i programmet COLONY (Jones & Wang 2010). Programmet
estimerer effektivt antall gytefisk for foreldregenerasjonen utfra andelen halv- og helsgsken blant
alle parvise sammenlikninger mellom avkom fangede som ungfisk fra den samme gytearsklas-
sen. For hver parvis sammenlikning av undfisk blir slektskap identifisert som enten ubeslektet,
halvsasken eller helsgsken. Halv- og helsgsken ble identifisert i COLONY med en sannsynlig-
hetsmetode som tar hensyn til bAde sannsynlighet av parvis slekiskap og rekonstruksjon av
slektskap mellom alle individer. For bestander uten betydelig grad av innavl kan effektivt antall
gytefisk Nep estimeres ved bruk av en forenkling av likning (10) i Wang (2009):

Ne, = 1/(0.25 x(Hp+2 xFp))

Der Hp og Fp er henholdsvis andel halvsgskenpar (engelsk: Halfsib) og helsgskenpar (engelsk
Fullsib) blant alle parvise sammenlikninger mellom ungfisk.

Effektivt antall gytefisk blir underestimert i programmet COLONY ved (i) utilstrekkelig antall prg-
ver (genotyper), (ii) utilstrekkelig antall genetiske markgrer og (iii) et ikke-representativt prgveut-
valg, der sa@sken er overrepresentert (Wacker et al. 2022). Estimater av effektivt antall gytefisk i
COLONY bgr derfor i mange tilfeller anses som minimumsestimater. Vi undersgkte om antall
praever og praveutvalget var egnet til & estimere effektivt antall gytefisk uten bias eller om effektivt
antall gytefisk ble underestimert, ved bruk av metoder beskrevet i Wacker et al. (2022).

12
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3 Resultater

3.1 Innkrysning av remt oppdrettslaks

Det var hgy grad av genetisk innkrysning av reamt oppdrettslaks i Ekso, Modalselva og Sam-
nangervassdraget i alle de undersgkte gytearsklassene (figur 3.1.1). Graden av genetisk inn-
krysning var lavere og ikke statistisk signifikant i Froysetelva (figur 3.1.1).

0.3
8)0.2- Gytear
= 2017
P B 2018
2 2019
£ o1 I 2020
ns
0.0

Ekso Frz;/set Modalen Samnanger

Figur 3.1.1. Estimert grad av innkrysning av remt oppdrettslaks i Ekso, Fraysetelva, Modalselva og
Samnangervassdraget i ulike gytearsklassene. Det er forskjeller i alder til ungfisk som har blitt inn-
samlet fra de ulike gytedrene. ns er ikke signifikant og * er signifikant ved en sannsynlighetsgrense
pé < 0,05, ** ved en sannsynlighetsgrense pé < 0,01 og *** ved en sannsynlighetsgrense pa < 0,001.

Ekso

Genetisk innkrysning av ramt oppdrettslaks var meget hgy i Ekso, og hgyest blant de undersgkte
elvene. Tidligere undersgkelser basert pa ungdfiskprgver fra 2009-2011 har vist en enda hgyere
grad av innkrysning i Ekso (2009-2011: 0,542; Diserud et al. 2020). Innkrysningen var like hgy i
1+ undfisk fra gytear 2018 og i 0+ undfisk fra gytear 2019, men litt lavere i 2+ ungfisk fra gytear
2017 (figur 3.1.1; tabell 3.1.1). Det var en betydelig andel ungfisk med veldig lav sannsynlighet
for villopphav, men ogsa en stor andel med P(wild) estimater midt mellom 0 og 1 som vises i
fordelingen av P(wild) (figur 3.1.2) og i en lav 5-persentil av P(wild) (tabell 3.1.1). Dette tyder
pa at innkrysningen kan ha pagatt over lengre tid. Resultatene viser ogsa at innkrysset ungfisk
forekommer i alle delene av elva. Det var hgy (>0,19) og signifikant genetisk innkrysning i ungfisk
fra alle undersgkte soner, med hayest innkrysning i de gverste sonene (2 og 6).

Tabell 3.1.1. Genetisk innkrysning i ungfisk fra Ekso. Genetisk innkrysning er estimert for ulike grup-
peringer av prgvene, innsamlet hgsten 2020 og varen 2021. ns er ikke signifikant og * er signifikant
ved en sannsynlighetsgrense pa < 0,05, ** ved en sannsynlighetsgrense pa < 0,01 og *** ved en
sannsynlighetsgrense pa < 0,001. 5-persentil angir gvre P(wild) estimatet for 5 % av provene med
de laveste P(wild) estimatene.

Elv N  Innkrysning  5-persentil
Alle ar 442 0,276 *** 0,078 ***
Pravear 2020 99 0,281 *** 0,074 ***
Prgvear 2021 343 0,274 *** 0,078 ***
Gytear 2016 (3+ alder) 3 0,505 *** NA
Gytear 2017 (2+ alder) 42 0,176 ** 0,084 *

Gytear 2018 (1+ alder) 202 0,288 *** 0,081 ***
Gytear 2019 (0+ alder) 195 0,281 0,067 ***

13




NINA Rapport 2395

0.2 03 04

Tetthet

0.1

0.0
|
v

-4 -2 1] 2 4

P(Wild) - logit-transformert

Figur 3.1.2. Fordeling av P(wild) verdier pa logit-skala for laks fra Ekso, samlet for alle ar og lokalite-
ter. Bla kurve viser referansen for villaks for hele norske Nord-Atlantiske fylogenetisk gruppe (ikke-
Finnmark), mens rad kurve viser fordelingen for utvalget fra Ekso.

Froysetelva

Genetisk innkrysning av remt oppdrettslaks var lavere i Frgysetelva enn i de andre bestandene
og var ikke statistisk signifikant for de to undersgkte gytedrene (tabell 3.1.2), men 5-persentilen
for gytear 2019 var neer statistisk signifikant (P = 0,052). Graden av genetisk innkrysning tilsvarer
tidligere undersgkte ar (2011-2015: 0,054; Diserud et al. 2020). Graden av genetisk innkrysning
var lav ved fem av seks innsamlingsstasjoner (<0,06), men mye hayere (0,14) og statistisk sig-
nifikant ved stasjon 2. Den betydelig heyere graden av innkrysning ved stasjon 2 skyldes fore-
komst av individer med lav sannsynlighet for villopphav i bade 0+ alder 1+ alder.

Tabell 3.1.2. Genetisk innkrysning i ungfisk fra Fraysetelva. Genetisk innkrysning er estimert for ulike
grupperinger av prgvene, innsamlet hgsten 2021. ns er ikke signifikant og * er signifikant ved en
sannsynlighetsgrense pa < 0,05, ** ved en sannsynlighetsgrense pa < 0,01 og *** ved en sannsyn-
lighetsgrense pa < 0,001. 5-persentil angir gvre P(wild) estimatet for 5 % av prevene med de laveste
P(wild) estimatene

Elv N  Innkrysning 5-persentil
Alle ar 186 0,046 ns 0,387 ns
Gytear 2019 (1+ alder) 87 0,046 ns 0,220 ns
Gytear 2020 (0+ alder) 99 0,046 ns 0,439 ns
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Figur 3.1.3. Fordeling av P(wild) verdier pa logit-skala for laks fra Froysetelva, samlet for alle ar og
lokaliteter. Bla kurve viser referansen for villaks for hele norske Nord-Atlantiske fylogenetisk gruppe
(ikke-Finnmark), mens rad kurve viser fordelingen for utvalget fra Fraysetelva.

Modalselva

Genetisk innkrysning av remt oppdrettslaks var hgy i Modalselva. Innkrysningen var like hay i
2+ undfisk fra gytear 2018 og i 0+ ungfisk fra gytear 2020 (figur 3.1.1; tabell 3.1.3). Graden av
genetisk innkrysning var jevnt hgy i alle de undersgkte stasjonene (0,13 — 0,16).

Tabell 3.1.3. Genetisk innkrysning i ungfisk fra Modalselva. Genetisk innkrysning er estimert for ulike
grupperinger av prgvene, innsamlet varen og hasten 2021. ns er ikke signifikant og * er signifikant
ved en sannsynlighetsgrense pa < 0,05, ** ved en sannsynlighetsgrense pa < 0,01 og *** ved en
sannsynlighetsgrense pa < 0,001. 5-persentil angir gvre P(wild) estimatet for 5 % av prgvene med
de laveste P(wild) estimatene

Elv N Innkrysning 5-persentil
Alle ar 192 0,150 ** 0,167 ***
Gytear 2018 (2+ alder) 96 0,137 * 0,160 *
Gytear 2020 (0+ alder) 96 0,163 ** 0,167 *
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Figur 3.1.4. Fordeling av P(wild) verdier pé& logit-skala for laks fra Modalselva, samlet for alle ar og
lokaliteter. Bla kurve viser referansen for villaks for hele norske Nord-Atlantiske fylogenetisk gruppe
(ikke-Finnmark), mens rad kurve viser fordelingen for utvalget fra Modalselva.

Samnangervassdraget

Genetisk innkrysning fra reamt oppdrettslaks var hgy i Samnangervassdraget. Graden av gene-
tisk innkrysning tilsvarer tidligere undersgkte ar (2014-2016: 0,211; Diserud et al. 2020). Innkrys-
ningen var like hgy i 1+ ungfisk fra gytear 2018 og i 1+ ungfisk fra gytear 2019 (figur 3.1.1; tabell
3.1.4). Det var signifikant genetisk innkrysning ved alle undersgkte stasjonene, med noe lavere
innkrysning (<0,15) i noen av de gvre stasjonene (stasjon 21, stasjon 22 og stasjon 24; tabell
3.1.4).

Tabell 3.1.4. Genetisk innkrysning i ungfisk fra Samnangervassdraget. Genetisk innkrysning er esti-
mert for ulike grupperinger av prgvene, innsamlet hgsten 2020 og hasten 2021. ns er ikke signifikant
og * er signifikant ved en sannsynlighetsgrense pa < 0,05, ** ved en sannsynlighetsgrense pa < 0,01

*kk

og ved en sannsynlighetsgrense pa < 0,001. 5-persentil angir gvre P(wild) estimatet for 5 % av
pravene med de laveste P(wild) estimatene

Elv N Innkrysning 5-persentil

Alle ar 176 0,220 *** 0,102 ***

Pragvear 2020 95 0,234 *** 0,093 ***

Pravear 2021 81 0,204 ™= 0,133 **

Gytear 2018 (1+ alder) 95 0,234 * 0,093 ***

Gytear 2019 (1+ alder) 81 0,204 *** 0,133 **
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Figur 3.1.5. Fordeling av P(wild) verdier pa logit-skala for laks fra Samnangervassdraget, samlet for
alle ar og lokaliteter. Bla kurve viser referansen for villaks for hele norske Nord-Atlantiske fylogenetisk
gruppe (ikke-Finnmark), mens rad kurve viser fordelingen for utvalget fra Samnangervassdraget.

3.2 Genetisk struktur

Det var en tydelig genetisk struktur mellom de undersgkte laksebestandene. Genetiske forskjel-
ler var moderate mellom bestandene i Osterfijorden, men starre til bade Fraysetelva i Fensfjor-
den og Samnangervassdraget og Oselva i Bjgrnafjorden.

Det var statistisk signifikante parvise genetiske forskjeller mellom alle laksebestandene (Ved-
legg tabell 1). Estimert genetisk distanse (Fst) mellom bestandene i Osterfjorden varierte mel-
lom 0,011 og 0,016 (figur 3.2.1), med unntak av Modalselva og Vosso som hadde stor genetisk
likhet (Fst = 0,002; figur 3.2.1). Dette er forventet siden bestanden i Modalselva har blitt reetab-
lert med Vossolaks fra genbanken (Gabrielsen et al. 2021). Genetisk distanse mellom bestan-
dene i Osterfjorden og Fraysetelva i Fensfjorden varierte mellom 0,024 og 0,035 (figur 3.2.1) og
var stgrre enn genetisk distanse mellom bestandene i Osterfjorden og Samnangervassdraget
(Fst: 0,015 -0,021) og Oselva (Fst: 0,009 — 0,019) i Bjgrnafjorden (figur 3.2.1).

| visualisering av parvise genetiske distanser blir bestandene i Osterfjorden gruppert sammen,

mens bestandene i Fraysetelva, Oselva og Samnangervassdraget ligger utenfor denne gruppe-
ringen (figur 3.2.2).
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Figur 3.2.1. Parvise genetiske distanser (Fst) mellom laksebestander i Vestland, basert pa genetisk
variasjon i 68 ngytrale SNP-markgrer.
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Figur 3.2.2. Parvise genetiske distanser (Fst) mellom laksebestander i Vestland basert pa genetisk
variasjon i 68 ngytrale SNP-markarer visualisert i et prinsipal koordinatanalyse plott.

Genetiske forskjeller i de funksjonelle markgrene Vgll3 og Six6 er forventet a avvike fra forskjeller
i de ngytrale genetiske markarene pa grunn av seleksjonsforskjeller mellom bestandene. Be-
stander som ligger naere hverandre og er genetisk naert beslektede kan ha betydelige forskjeller
i de funksjonelle markgrene knyttet til ulike seleksjonsregimer, og omvendt sa kan fjernt beslek-
tede bestander veere like hverandre i de funksjonelle genetiske markarene grunnet like selek-
sjonsregimer. Det var bare moderate forskjeller i genotypefrekvensen for Vgll3 mellom de un-
dersgkte bestandene, med unntak av Frgysetelva, som hadde en hgyere andel av allelet som
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er knyttet til kignnsmodning etter kort oppholdt i sjgen (figur 3.2.3). | motsetning til de ngytrale
genetiske markarene skiller ikke Samnangervassdraget og Oselva seg ut i VglI3 fra bestandene
i Osterfjorden (figur 3.2.3). Genotypefrekvensene for Six6 avviker mest for Oselva og Loneelva,
med en hgyere frekvens av allelet som er knyttet til kjignnsmodning etter kort oppholdt i sjgen
(figur 3.2.3). Frgysetelva viste storst genetisk differensiering i de ngytrale markgrene og skilte

seg ogsa ut for Vgll3, men genotypefrekvensene for Six6 var ikke betydelig forskjellig fra de
andre elvene (figur 3.2.3).
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Figur 3.2.3. Genotypefrekvenser i de funksjonelle genetiske markarene Vgll3 og Six6 i laksebestan-
der i Vestlandet. LL er Homozygot genotype for sein kjignnsmodning (L= Late), EE er homozygot
genotype for tidlig kignnsmodning (E= Early) og EL er heterozygot genotype.

Det var stor variasjon i forekomst av de mitokondrielle haplotypene bade mellom bestandene
innenfor Osterfjorden og til bestandene som ligger utenfor Osterfjorden (figur 3.2.4). Froysetelva
og Samnangervassdraget skilte seg fra de andre bestandene, men det gjorde ogsa Arnaelva og
andre bestander som ligger innenfor Osterfjorden (figur 3.2.4). Den avvikende haplotype-sam-
mensetningen i Oselva kan skyldes at bare 22 prgver ble undersgkt (figur 3.2.4). Det var som
forventet stor likhet mellom Vossovassdraget og Modalselva.
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Figur 3.2.4. Mitokondrielle haplotyper representert ved ulike farger og relative frekvenser i lak-
sebestander i Vestland. Antall prever er vist nederst i stolpene.
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3.3 Effektivt antall gytefisk

Effektivt antall gytefisk i de fire undersgkte elvene og i de ulike gytearene varierte mellom 33 og
124 gytefisk (tabell 3.3.1). Effektivt antall gytefisk ble i de fleste tilfellene underestimert pa grunn
av utilstrekkelig antall prever (figur 3.3.1) og pa grunn av en hgy grad av slektskap mellom
ungfisk innsamlet ved samme stasjon (vedlegg 3). Estimatene forventes ikke & vaere underes-
timert for Ekso og Samnangervassdraget for gytearsklasse 2019. De gvrige estimatene pa ef-
fektivt antall gytefisk bgr anses som minimumsestimater (tabell 3.3.1).

Tabell 3.3.1. Antall sgskenpar og effektivt antall gytefisk for Ekso, Fraysetelva, Modalselva og Sam-
nangervassdraget, estimert ved bruk av ungfiskpraover (alder 0+, 1+ og 2+). Tabellen viser antall pro-
ver og antall innsamlingsstasjoner. Andel sgskenpar der begge ungfiskene ble innsamlet ved samme
stasjon er vist som forventet ved tilfeldig fordeling av sg@sken i elva og som observert. Effektivt antall
gytefisk ble estimert ved bruk av alle praver (95% konfidensintervall) og ved bruk av utelukkende
parvise sammenlikninger gjort innenfor og mellom innsamlingsstasjoner. Antall gytefisk estimert fra
gytefisktellinger er vist som referanse. Asterisk viser estimater for effektivt antall gytefisk som forven-
tes a veere betydelig underestimert og tilfeller der antall ungfiskpraver mest sannsynlig ikke var til-
strekkelig for estimering av effektivt antall gytefisk.

Andel sgskenpar Effektivt antall gytefisk
innenfor stasjon
Gytear N Alder |Antall forventet |observert |Total Innenfor Mellom Gytefisk
stasjoner stasjoner stasjoner
Ekso
2017 46 |2+ 5 0,220 0,247 48 (31-77)* |41 50 -
2018 212 1+ 7 0,201 0,448 85 (64-115) * |39 121 152
2019 198 |0+ 6 0,234 0,353 124 (96-162) |80 148 225
Froysetelva
2019 101" (14 6 0,191 0,370 79 (58-111) * |37 107 -
2020 106 (o+ 6 0,258 0,677 46 (31-71) * 16 133 -
Modalselva
2018 100 * |2+ 5 0,195 0,245 73 (52-104) * |57 78 44
2020 111* |0+ 5 0,195 0,522 73 (563-104) * |25 134 310
Samnanger
2018 122 1+ 8 0,157 0,458 33 (21-54) * 10 60 96
2019 92 1+ 5 0,462 0,606 38 (25-62) 30 50 75
Ekso Fraysetelva Modalselva Samnanger

ﬁ 1251

=

2

= i

o100 Alder
_,E 754 __/- - )+

s | v —
s / : - 2
£ 507% -

g e

W o5 4 I nd

a0 100 150 200 30 100 150 200 50 100 150 200 50 100 150 200
Antall prgver

Figur 3.3.1. Effektivt antall gytefisk for Ekso, Froysetelva, Modalselva og Samnangervassdraget, es-
timert fra ulike antall praver fra 0+, 1+ og 2+ (farge). Hver sirkel viser en analyse i programmet
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COLONY for et tilfeldig utvalg av praver og linjen forbinder giennomsnitt. Ungfisk i 2+ alder fra to
gytedr ble brukt for Samnangervassdraget (trekant: 2019; sirkel: 2018).

Slektskap mellom undfisk fanget i ulike elvedeler kan gi kunnskap om til hvilken grad gytefisk
(foreldre) og/ eller ungfisk (avkom) forflytter seg innad i elven. Undfiskpraver fra Frgysetelva ble
innsamlet nedenfor (stasjoner 1-3) og ovenfor Sleirsvatnet (stasjoner 4-6) (figur 2.1.3). De fleste
helsgskenpar ble funnet innenfor stasjoner (130 av 146), mens 15 helsgskenpar ble funnet mel-
lom stasjonene 1-3 og ett helsgskenpar ble funnet mellom stasjonene 4-6. Dette viser generelt
lite forflytning av 0+ ungfisk mellom elvedelene og at de fleste helsgsken forflyttet seg til naerlig-
gende omrader.

Undfiskprever fra Samnangervassdraget ble innsamlet nedenfor (stasjoner 1 og 1.7) og ovenfor
Frglandsvatnet (stasjoner 21-24), samt i Frolandselva (stasjoner 11 og 12) (figur 2.1.5). De
fleste helsgskenpar ble funnet innenfor stasjoner (gytear 2018: 172 av 223; gytear 2019: 68 av
120). Helsgsken til ungfisk ovenfor Frglandsvatnet (som ikke ble innsamlet ved samme stasjon)
ble nesten utelukkende funnet innenfor elvedelen (gytear 2018: 37 av 38; gytear 2019: 52 av
54). Hels@sken til ungfisk fra Frglandselva ble bare funnet for gytear 2018 og ble funnet bade
innenfor Frglandselva (6 av 14), nedenfor Frglandsvatnet (5 av 14) og ovenfor Frglandsvatnet
(3 av 14).

| tilfeller der det ble undersgkt ulike elvedeler som i stor grad er adskilt fra hverandre i forhold til
gyting og vandring av ungfisk kan man estimere effektivt antall gytefisk i hver elvedel og deretter
summere over de undersgkte elvedelene. For Frgysetelva ble en stor andel av helsgskenpar
(gyteadr 2019: 87%; gytear 2020: 99%) og halvsgskenpar (gytear 2019: 61%; gytear 2020: 79%)
funnet innenfor elvedelene nedenfor og ovenfor Sleirsvatnet. Effektivt antall gytefisk estimert
innenfor elvedelene nedenfor og ovenfor Sleirsvatnet var 71 og 42 for gytear 2019 og 28 og 25
for gytear 2020. Summen av effektivt antall gytefisk i de to elvedelene for gytear 2019 var bety-
delig starre (113 gytefisk) enn estimert fra alle pravene sammenslatt (79; tabell 3.3.1).

For Ekso var det en stgrre avstand mellom de nedre sonene (S3, S4, S5) og @vre sonene (S1,
S2, S6) og de fleste helsagskenpar (gytear 2018: 54%; gytedr 2019: 69%) og halvsaskenpar
(gytear 2018: 79%; gytedr 2019: 61%) ble funnet innenfor elvedelene. Summen av effektivt antall
gytefisk estimert i de nedre sonene og gvre sonene var betydelig starre enn estimatene for alle
pravene sammenslatt. Effektivt antall gytefisk estimert for den nedre og @vre elvedelen var 55
og 76 for gytear 2018 (85 for alle prever sammenslatt) og 105 og 100 for gytear 2019 (124 for
alle praver sammenslatt; tabell 3.3.1).

Estimering av effektivt antall gytefisk innenfor stasjoner kan vise forskjeller i gytefisktetthet mel-
lom ulike omrader i elven, men pavirkes ogsa av forflytning av ungfisk. Det var en lavere grad av
slektskap og dermed starre effektivt antall gytefisk i nedre delen av Fragysetelva (stasjoner 1-3)
enn i gvre delen av vassdraget (stasjoner 4-6) (figur 3.3.2; vedlegg 2b). Dette var tilfelle for
begge undersakte gytedrene (figur 3.3.2; vedlegg 2b). Resultatet tyder enten pa at antall gyte-
fisk innenfor omrader var starre i nedre delen av vassdraget eller at ungfisk har vandret nedover
i vassdraget, som spesielt kan forventes ved hayere alder.

Effektivt antall gytefisk innenfor stasjoner i Modalselva var for begge gytearene lavest for Mo-
dalstunnelen, nederst i vassdraget (figur 3.3.2; vedlegg 2c). Dette tyder pa et lavere antall gy-
tefisk i omradet sammenliknet med gvre deler av elva og pa lite forflytning av ungfisk nedstrems.
Effektivt antall gytefisk var moderat ved de andre tre stasjonene for gytear 2020 (0+), mens
estimatene var betydelig sterre for Eikehaugane og Fiskehytte for gytear 2018 (2+). Dette kan
mest sannsynlig forklares med forflytning av 2+ ungfisk nedstrgms fra gvre deler av elva.

Effektivt antall gytefisk innenfor stasjoner i Samnangervassdraget var for begge undersgkte gy-
tearene lavest i gvre delen av Storelva (stasjon 23 og 24) (figur 3.3.2; vedlegg 2d). Store an-
deler av undfisk fra disse stasjonene var halv- eller helsgsken (vedlegg 2d). Effektivt antall gy-
tefisk var betydelig starre i nedre delen av Storelva (stasjon 21 og 22) og i Frglandselva (stasjon
11 og 12) (figur 3.3.2; vedlegg 2d).
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Figur 3.3.2. Effektivt antall gytefisk ved elfiskestasjoner i Ekso, Froysetelva, Modalselva og Sam-
nangervassdraget estimert fra slektskap blant ungfisk i O+ til 2+ alder.
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4 Diskusjon

4.1 Innkrysning av remt oppdrettslaks

Det var en hgy grad av genetisk innkrysning i Ekso, Modalselva og Samnangervassdraget i gy-
tearsklassene 2017 til 2020. Vestlandet har tidligere blitt funnet & veere blant omradene med
hgyest grad av genetisk innkrysning i ville laksebestander (Diserud et al. 2020). Resultatene i
denne rapporten viser at graden av genetisk innkrysning fortsatt er hay.

Ekso hadde det hgyeste nivaet av genetisk innkrysning blant de undersgkte elvene. | tidligere
undersgkelser av ungdfisk fanget i 2009-2016 ble det estimert enda heyere grad av innkrysning
(Diserud et al. 2020), men dette var basert pa faerre antall fisk og det er uvisst om en lavere grad
av innkrysning estimert med de nyere pr@vene i denne rapporten skyldes en redusert grad av
innkrysning eller er tilfeldig. Genetisk innkrysning i Samnangervassdraget var like hgy som tidli-
gere malt i prgver innsamlet 2014-2016 og tilbake til 1990-tallet (Diserud et al. 2020). Resulta-
tene viser en stabil hgy grad av genetisk innkrysning i Ekso og Samnangervassdraget. Dette er
farste gang innkrysning har blitt undersgkt i laks fra Modalselva. Modalselva har blitt reetablert
med Vossolaks fra genbanken og mann kunne derfor forvente at innkrysningen var liten. Det er
imidlertid pavist innkrysning i en del familier fra genbanken som ble lagt inn fer de genetiske
testene ble innfart, og disse familiene er na tatt ut fra genbanken. Noe av innkrysningen kan
dermed forklares av innkrysset materiale fra genbanken, men fordi ungfisken analysert i dette
prosjektet ble samlet inn nedenfor Hellandsfossen, mens rognplanting fra genbanken tilsvarende
de arsklassene som ble studert i dette prosjektet hovedsakelig ble gjort ovenfor Hellandsfossen,
er det sannsynligvis at innkrysningen i ungfisken stammer fra ramt oppdrettslaks ved naturlig
gyting i elva.

Fraysetelva hadde lavest grad av genetisk innkrysning blant de undersgkte elvene. Genetisk
innkrysning var ikke signifikant i de to undersgkte gytedrene. Samtidig var 5-persentilen naer
signifikant for et av de to gytearene og genetisk innkrysning var signifikant for en av de under-
spkte stasjonene. Resultatene tilsvarer tidligere resultater for prgver innsamlet 2011 til 2015
(Diserud et al. 2020) og tyder pa at det er en stabil lav grad av genetisk innkrysning i Frgysetelva.
Froysetelva skiller seg fra de andre vassdragene ved at den ligger naermere kysten, og er det
vassdraget med minst vannfgring, noe som gir en forventning om lavere andel remt oppdretts-
laks og dermed en lavere grad av innkryssing (Diserud et al. 2022).

Resultatene for genetisk innkrysning pa stasjonsniva viser at genetisk innkrysning forekommer i
alle de undersgkte elvestrekningene. Dette forventes siden genetisk innkrysning er resultatet av
innkrysning av remt oppdrettslaks over flere tiar. Selv med en viss «homing» av gytefisk innenfor
elva og en spesielt hgy forekomst av oppdrettslaks i noen deler av elva forventes genetisk inn-
krysning & fordele seg over elva over tid. | noen tilfeller fant vi en lavere (gvre del Samnanger-
vassdraget) eller hgyere grad (st.2 Freysetelva) av genetisk innkrysning i noen deler av elva
sammenliknet med gjennomsnittet. Ved undersgkelse av ungdfisk fordelt til ulike gytear kan dette
skyldes tilfeldigheter i forekomst av remt oppdrettslaks eller laks med hay grad av innkrysning.

4.2 Effektivt antall gytefisk

Estimatene for effektivt antall gytefisk tilsvarte ca. en tredjedel til halvparten (34% - 56%) av laks
registrert i gytefisktellinger for Ekso og Samnangervassdraget. Dette er innenfor variasjonen i
forholdet mellom effektivt antall gytefisk og bestandsstgrrelse som tidligere har blitt rapportert
for ville laksebestander (Johnstone et al. 2013; Ferchaud et al. 2016). At effektivt antall gytefisk
er mindre enn faktisk antall gytefisk viser at ikke alle gytefisker bidrar med avkom og at det er
betydelig variasjon i bidraget mellom individene. Mindre laksebestander, som noen av de under-
sokte bestandene, har et lavt effektivt antall gytefisk som kan resultere i genetisk drift og tap av
genetisk variasjon. Samtidig forekommer det feilvandring av laks og dermed genflyt mellom be-
stander, som bidrar til & opprettholde den genetiske variasjonen.
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Effektivt antall gytefisk for Modalselva ble estimert til 73 for begge undersgkte gytearsklassene,
mens gytefisktellingene ansla mye flere fisk i gytear 2020 (310 individer) enn i gytear 2018 (44
individer). Det ble plantet ut rogn i gytear 2018 ved tre lokaliteter nedstrems vandringshindre,
som forklarer at effektivt antall gytefisk estimert fra ungfisk var hgyere enn antall individer obser-
vert ved gytefisktellinger. Det ble ogsa plantet ut rogn i gytear 2020, men bare ovenfor vand-
ringshindre. Det er ukjent om ungfisk med kultiveringsopphav har forflyttet seg nedstrems i de
undersgkte omradene og dermed bidratt til estimatene av effektivt antall gytefisk. Nederste rogn-
planting i 2021 (gytear 2020) skjedde 500 meter ovenfor vandringshindre (Hellandsfossen) og
det vurderes som lite sannsynlig at disse forflyttet seg til de nedre delene nedstrgms Hellands-
fossen da de ble fanget som 0+.

Estimatene for effektivt antall gytefisk omfatter bade anadrom gytefisk og gyteparr, mens gyte-
parr ikke blir registrert i gytefisktellinger. Forholdet mellom effektivt antall gytefisk og bestands-
starrelse blir derfor generelt overestimert i laks. Gyteparr kan bidra med en stor andel av avkom
og dermed ogsa til effektivt antall gytefisk (Martinez mfl. 2000, Perrier mfl. 2014). Telling av
gyteparr ved bruk av konvensjonelle metoder er utfordrende, men genetisk merke-gjenfangst er
egnet til & estimere antall og reproduktivt bidrag til gyteparr (Wacker et al. 2021).

Undersgkelsen viser i likhet med tidligere undersgkelser (Barlaup et al. 2022; Wacker et al. 2022)
potensiale og utfordringer i estimering av effektivt antall gytefisk fra ungfiskprever. Et stort antall
ungfisk har blitt innsamlet og undersgkt, men likevel var antallet ungfiskpraver i noen tilfeller for
lavt for & estimere effektivt antall gytefisk. En tommelfingerregel er at man ber ha en stikkprgve
som er like stor som effektivt antall gytefisk (Ackerman et al. 2017; Wacker et al. 2022). Utford-
ringen ved underestimering av effektivt antall gytefisk i COLONY pé grunn av for fa prever vil
kunne lgses ved & bruke et gkt antall genetiske markerer. Ogsa slektskap av ungfisk innenfor
innsamlingsstasjoner er en utfordring, men kan samtidig gi verdifull kunnskap om gyting i ulike
deler av elven. Innsamling i forhold til alder ma avveies mot tilgjengelig antall ungfisk. Eldre
ungfisk er bedre fordelt over elva og familiegrupper oppholder seg i mindre grad samlet. Samtidig
er det ofte enklere a fange flere 0+ enn eldre ungfisk.

| tilfeller der ulike elvedeler i stor grad er adskilte fra hverandre i forhold til gyting og ungfiskvand-
ring kan man estimere effektivt antall gytefisk i hver elvedel for seg og sa summere estimatene.
Dette kan veere fordelaktig nar det er usikkerhet om de totale ungfiskpravene fra alle elvedelene
er representative for hele bestanden. Metoden forutsetter dog at ungfiskproduksjonen i hver el-
vedel er proporsjonal til effektivt antall gytefisk. For eksempel, dersom et lite antall gytefisk pro-
duserer et stort antall avkom i en elvedel vil effektivt antall gytefisk fra denne gi et uproporsjonalt
stort bidrag til den summerte totale effektive bestandsstarrelsen fra andre elvedeler, dersom det
ikke vektes i forhold til produksjonen i de ulike elvedelene. For Frgysetelva og Ekso ble total
effektivt antall gytefisk starre nar vi estimerte innenfor elvedeler og deretter oppsummerte. Dette
skyldes sannsynligvis i stor grad at elvedelene ikke var reproduktivt atskilte, men at en betydelig
andel av halvsgskenpar ble funnet mellom elvedelene.

4.3 Genetisk struktur

Resultatene for genetisk struktur viste som forventet starre genetisk likhet mellom bestandene i
Osterfjorden enn til Frgysetelva i Fensfjorden og Oselva i Bjgrnafjorden. Som forventet var det
stor genetisk likhet mellom Modalselva og Vosso, siden bestanden i Modalselva har blitt reetab-
lert ved bruk av stamlaks fra Vosso. De genetiske forskjellene mellom bestandene var pa samme
nivd som rapportert i tidligere studier (Bourret et al. 2013, Glover et al. 2013). Som fglge av
innkrysning av remt oppdrettslaks forventes det at de naturlige genetiske forskjellene mellom
bestandene blir mindre som vist av Glover et al. (2012, 2013). | tillegg til innkrysning av rgmt
oppdrettslaks vil ogsa kultivering kunne bidra til gkt feilvandring mellom vassdrag og en reduk-
sjon i genetiske forskjeller, og i Arnaelva, Loneelva, Daleelva og Vosso har det blitt satt ut til dels
store menger anleggsprodusert laks inkludert smolt og slep av smolt (Vosso) og historisk ogsa
ved bruk av ikke lokal stamfisk (Hagen et al. 2023). Fra merkestudier er det vist en betydelig
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feilvandring av anleggsprodusert smolt fra Vosso som blitt slept ut fiorden, og med en spesielt
hgy andel registret i Arnaelva (oppsummert av Barlaup et al. 2022). Det er fortsatt tydelige ge-
netiske forskjeller mellom bestandene i Osterfjorden, ogsa mellom Vosso og Arnaelva, men en
vedvarende unaturlig homogeniseringsprosess ved innkrysning av remt oppdrettslaks og feil-
vandring som fglge av kultivering vil over tid kunne bryte ned bestandenes genetiske integritet
og motvirke lokale genetiske tilpasninger.
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6 Appendix

Vedlegg 1. Parvis genetisk distanse Fsr mellom laksebestander i Vestland, med tilhgrende P-verdier
ovenfor diagonalen.

Arna- Frgyset- Sam-

elva Daleelva Ekso elva Loneelva Modalselva Oselva nanger Vosso
Arnaelva <0,001 <0,001 <0,001 <0,001 <0,001 <0,001 <0,001 <0,001
Daleelva 0,011 <0,001 <0,001 <0,001 <0,001 <0,001 <0,001 <0,001
Ekso 0,011 0,009 <0,001 <0,001 <0,001 <0,001 <0,001 <0,001
Frgysetelva 0,024 0,035 0,033 <0,001 <0,001 <0,001 <0,001 <0,001
Loneelva 0,011 0,011 0,016 0,026 <0,001 <0,001 <0,001 <0,001
Modalselva 0,010 0,011 0,015 0,028 0,0156 <0,001 <0,001 0,012
Oselva 0,012 0,016 0,019 0,021 0,009 0,019 <0,001 <0,001
Samnanger 0,021 0,019 0,015 0,034 0,021 0,021 0,020 <0,001
Vosso 0,009 0,012 0,015 0,031 0,015 0,002 0,016 0,025

Vedlegg 2a. Slektskap blant ungfisk med gytear 2017, 2018 og 2019 innsamlet ved sju elfiskestasjo-
ner i Ekso. Tabellen viser antall praver (N), andel halvsgskenpar (antall halvsgskenpar/ antall parvise
sammenlikninger), andel helsgskenpar (antall helsgskenpar/ antall parvise sammenlikninger) og ef-
fektivt antall gytefisk innenfor stasjon (Np).

Stasjon S1 S2 S3 S4 S5 S6 Mysterelva
2017

N - 9 2 14 4 14 -
Halvsgsken -- 0,083 0,000 0,033 0,000 0,410 -
Helsgsken -- 0,028 0,000 0,011 0,000 0,011 -

Nb -- 29 NA 73 NA 30 -

2018

N 19 30 14 69 49 23 8

Halvsgsken 0,058 0,048 0,022 0,122 0,044 0,032 0,036
Helsgsken 0,000 0,007 0,000 0,013 0,004 0,004 0,000

Nob 68 64 182 27 76 101 112
2019
N 40 33 6 75 21 23 --

Halvsgsken 0,038 0,047 0,067 0,035 0,048 0,028 --
Helsgsken 0,003 0,006 0,000 0,008 0,006 0,004 --
Nob 92 68 60 79 70 112 --
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Vedlegg 2b. Slektskap blant ungfisk med gyteadr 2019 og 2020 innsamlet ved seks elfiskestasjoner i
Froysetelva. Tabellen viser antall praver (N), andel halvsgskenpar (antall halvsgskenpar/ antall par-
vise sammenlikninger), andel helsgskenpar (antall helsaskenpar/ antall parvise sammenlikninger) og
effektivt antall gytefisk innenfor stasjon (Np).

Stasjon 1 2 3 4 5 6
2019

N 23 30 9 16 10 13
Halvsgsken 0,051 0,034 0,000 0,100 0,111 0,167
Helsgsken 0,000 0,021 0,000 0,058 0,111 0,026
Nb 78 53 - 18 12 18
2020

N 12 11 45 24 10 4
Halvsgsken 0,061 0,109 0,037 0,120 0,333 0,167
Helsgsken 0,015 0,018 0,101 0,098 0,022 0,000
Nb 44 28 17 13 11 24

Vedlegg 2c. Slektskap blant ungfisk med gyteér 2018 og 2019 innsamlet ved fem elfiskestasjoner i
Modalselva. Tabellen viser antall praver (N), andel halvsgskenpar (antall halvsaskenpar/ antall par-
vise sammenlikninger), andel helsgskenpar (antall helsaskenpar/ antall parvise sammenlikninger) og
effektivt antall gytefisk innenfor stasjon (Np).

Stasjon Eikehaugane Fiskehytte  Modalstu- Hellands- Kyrahgl
nellen foss

2018

N 22 22 15 20 21

Halvsgsken 0,035 0,035 0,086 0,079 0,076

Helsgsken 0,000 0,004 0,029 0,011 0,000

Np 116 92 28 40 53

2019

N 22 18 22 23 26

Halvsgsken 0,082 0,072 0,147 0,158 0,055

Helsasken 0,013 0,020 0,087 0,020 0,006

Np 37 36 12 20 59
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Vedlegg 2d. Slektskap blant ungfisk med gytedr 2018 og 2019 innsamlet ved seks elfiskestasjoner i
Samnangervassdraget. Tabellen viser antall praver (N), andel halvsgskenpar (antall halvsgskenpar/
antall parvise sammenlikninger), andel helsgskenpar (antall helsgskenpar/ antall parvise sammenlik-
ninger) og effektivt antall gytefisk innenfor stasjon (Np).
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Stasjon 1
2018

N 1
Halvsgsken
Helsgsken --
Np --
2019

N —
Halvsgsken --
Helsgsken --
Np -

150 -

100 -

50 -

Vedlegg 3a. Effektivt antall gytefisk i Ekso gytear 2018 beregnet fra slektskap blant 1+ ungfisk. Ung-
fisk ble innsamlet ved elfiskestasjoner og effektivt antall gytefisk er beregnet ved gjentatt utvalg av
praover fra ulikt antall stasjoner. Dette ble gjort for alle mulige kombinasjoner av et gitt antall innsam-
lingsstasjoner. Hver svart sirkel viser en kombinasjon av innsamlingsstasjoner og linjen forbinder

gjennomsnitt,

Effektivt antall gytefisk
0 o o o
[ ]
[ )
oGloNDS (0GP &® o
[ ) [ __J

1.7 11 12

8 22 19

0,107 0,078 0,123
0,000 0,004 0,018

37 46 25

- 0,060
- 0,013 --
- 47 -

4 6

Antall stasjoner
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Vedlegg 3b. Effektivt antall gytefisk i Ekso gyteér 2019 beregnet fra slektskap blant 0+ ungfisk. Ung-
fisk ble innsamlet ved elfiskestasjoner og effektivt antall gytefisk er beregnet ved gjentatt utvalg av
prover fra ulikt antall stasjoner. Dette ble gjort for alle mulige kombinasjoner av et gitt antall innsam-
lingsstasjoner. Hver svart sirkel viser en kombinasjon av innsamlingsstasjoner og linjen forbinder
gjennomsnitt.

75-

50-

Effektivt antall gytefisk

2 4 6
Antall stasjoner

Vedlegg 3c. Effektivt antall gytefisk i Froysetelva gytedr 2019 beregnet fra slektskap blant 1+ ungfisk.
Ungfisk ble innsamlet ved elfiskestasjoner og effektivt antall gytefisk er beregnet ved gjentatt utvalg
av pragver fra ulikt antall stasjoner. Dette ble gjort for alle mulige kombinasjoner av et gitt antall inn-
samlingsstasjoner. Hver svart sirkel viser en kombinasjon av innsamlingsstasjoner og linjen forbinder
gjennomsnitt,
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Vedlegg 3d. Effektivt antall gytefisk i Froysetselva gytear 2020 beregnet fra slektskap blant 0+ ung-
fisk. Ungdfisk ble innsamlet ved elfiskestasjoner og effektivt antall gytefisk er beregnet ved gjentatt
utvalg av prover fra ulikt antall stasjoner. Dette ble gjort for alle mulige kombinasjoner av et gitt antall
innsamlingsstasjoner. Hver svart sirkel viser en kombinasjon av innsamlingsstasjoner og linjen for-
binder giennomsnitt.
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Vedlegg 3e. Effektivt antall gytefisk i Modalselva gytear 2018 beregnet fra slektskap blant 2+ ungfisk.
Ungfisk ble innsamlet ved elfiskestasjoner og effektivt antall gytefisk er beregnet ved gjentatt utvalg
av prgver fra ulikt antall stasjoner. Dette ble gjort for alle mulige kombinasjoner av et gitt antall inn-
samlingsstasjoner. Hver svart sirkel viser en kombinasjon av innsamlingsstasjoner og linjen forbinder
gjennomsnitt.
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Vedlegg 3f. Effektivt antall gytefisk i Modalselva gytedr 2020 beregnet fra slektskap blant 0+ ungfisk.
Ungfisk ble innsamlet ved elfiskestasjoner og effektivt antall gytefisk er beregnet ved gjentatt utvalg
av prgver fra ulikt antall stasjoner. Dette ble gjort for alle mulige kombinasjoner av et gitt antall inn-
samlingsstasjoner. Hver svart sirkel viser en kombinasjon av innsamlingsstasjoner og linjen forbinder
gjennomsnitt.
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Vedlegg 3g. Effektivt antall gytefisk i Samnangervassdraget gytear 2018 beregnet fra slektskap blant
1+ undgfisk. Ungfisk ble innsamlet ved elfiskestasjoner og effektivt antall gytefisk er beregnet ved
gjentatt utvalg av prover fra ulikt antall stasjoner. Dette ble gjort for alle mulige kombinasjoner av et
gitt antall innsamlingsstasjoner. Hver svart sirkel viser en kombinasjon av innsamlingsstasjoner og
linjen forbinder gjennomsnitt.
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Vedlegg 3h. Effektivt antall gytefisk i Samnangervassdraget gytear 2019 beregnet fra slektskap blant
1+ ungfisk. Ungfisk ble innsamlet ved elfiskestasjoner og effektivt antall gytefisk er beregnet ved
gjentatt utvalg av prover fra ulikt antall stasjoner. Dette ble gjort for alle mulige kombinasjoner av et
gitt antall innsamlingsstasjoner. Hver svart sirkel viser en kombinasjon av innsamlingsstasjoner og
linjen forbinder gjiennomsnitt.

35










WWW.Nnina.no

Norsk institutt for naturforskning, NINA,
er en uavhengig stiftelse som forsker pd natur og
samspillet natur-samfunn.

NINA ble etablert i 1988. Hovedkontoret er i
Trondheim, med avdelingskontorer i Tromsg,
Lillehammer, Bergen og Oslo. | tillegg driver NINA
Saeterfjellet avisstasjon for fjellrev pd Oppdal,

og forskningsstasjonen for vill laksefisk pd Ims i
Rogaland.

NINAs virksomhet omfatter bdde forskning

og utredning, miljoovervdking, radgivning og
evaluering. NINA har stor bredde i kompetanse og
erfaring med bdde naturvitere og samfunnsvitere
i staben. Vi har kunnskap om artene, naturtypene,
samfunnets bruk av naturen og sammenhenger
med de store drivkreftene i naturen.

ISSN:1504-3312
ISBN: 978-82-426-5200-3




	Sammendrag
	Innhold
	Forord
	1 Innledning
	2 Metoder
	2.1 Materiale
	2.2 Genetiske analyser
	2.3 Innkrysning av rømt oppdrettslaks
	2.4 Genetisk struktur
	2.5 Effektivt antall gytefisk

	3 Resultater
	3.1 Innkrysning av rømt oppdrettslaks
	3.2 Genetisk struktur
	3.3 Effektivt antall gytefisk

	4 Diskusjon
	4.1 Innkrysning av rømt oppdrettslaks
	4.2 Effektivt antall gytefisk
	4.3 Genetisk struktur

	5 Referanser
	6 Appendix



