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Innledning

Forekomsten av elvemusling i Frgylandsbekken er undersgkt ved flere anledninger, siste gang i 2016
(Ledje 2016). Totalt ble det da funnet 72 levende elvemusling og 58 tomme skall. Dette var en bety-
delig reduksjon sammenlignet med tellinger foretatt i 1998 (Nastad 1999). De to minste muslingene
som ble funnet i 2016 var 73 og 88 mm lange. Gjennomsnittslengden for levende muslinger var 110
mm (N = 36). En stor andel tomme skall og ingen nyrekruttering vithet om en bestand som stod i fare
for & forsvinne i lgpet av fa ar.

| forbindelse med tiltak for & bevare og styrke bestanden av elvemusling i Fraylandsbekken var det
ngdvendig & vite hvilken fiskeart (laks eller grret) som var primeervert for muslingenes larver siden
disse har et obligatorisk mellomstadium pa laksefisk. Det fantes ingen opplysninger om vertsfisk i de
tidligere undersgkelsene i Frgylandsbekken.

Malsettingen var derfor & forsgke & fastsla om muslingene i Frgylandsbekken hadde arret eller laks
som vertsfisk i sin livssyklus (om de er «grretmusling» eller «laksemusling»). Dette er viktig & vite for
a kunne forvalte muslingbestanden pa riktig mate og sikre at muslingene overlever pa lang sikt. |
anadrome vassdrag der laks er dominerende fiskeart, vil laks normalt veere den viktigste (og eneste)
vertsarten for muslinglarvene (Karlsson mfl. 2014, Larsen & Berger 2010, Larsen mfl. 2012). | sma
anadrome vassdrag (sjggrretvassdrag) derimot ser det ut til at grret er foretrukket som vert. Ovenfor
naturlige vandringshindre i anadrome vassdrag og i elver og bekker generelt i innlandet, er grret
primeervert (Karlsson mfl. 2014, Larsen 2011). P& grunn av landskapsendringer og endringer i fiske-
samfunnet over tid vil det likevel vaere ngdvendig & bestemme hvilken fiskeart som er primaervert i
hvert enkelt vassdrag.

Fraylandsbekken utgjer den gvre delen av det 102 km? store nedbgrfeltet til Orredna. Orreana er i
dag laksefgrende til Bryne sentrum der en gammel mglledam stanser videre oppvandring. Laksefar-
ende strekning er oppgitt til 9,3 km (http://lakseregister.fylkesmannen.no/lakseregister/public/vi-
sElv.aspx?vassdrag=Orreelva&id=028.4Z). Om laks kunne ga gjennom Frgylandsvatnet og opp i
Fraylandsbekken tidligere er imidlertid noe usikkert. Frgylandsbekken har et nedbgrfelt p& 20 km2 og
drenerer arealene mellom Fjermestadvatnet og Mosvatnet i sgragst og Frgylandsvatnet i vest (figur
1).

Resultatet fra en innledende undersgkelse i Fragylandsbekken i januar 2017, som inkluderte DNA-
analyser av fem elvemusling, kunne ikke konkludere med at disse som gruppe entydig tilhgrte en
bestand av grret- eller laksemusling (Larsen & Karlsson 2017). Elvemuslingene i Frgylandsbekken
sa ut til & ha forskjellig opphav, og kunne med stor sannsynlighet vaere fra to ulike delpopulasjoner.
Dette &pnet opp for at det sannsynligvis var delpopulasjoner av bade laksemusling og grretmusling i
bekken. Vi har indikasjoner pa at dette kan forekomme andre steder ogsa, bl.a. i en lokalitet i Nord-
Trondelag (Larsen mfl. 2014a).

For & falge opp resultatene fra januar 2017 ble det planlagt & gjennomfgre prgvetaking av et starre
antall muslinger pa et senere tidspunkt. Samtidig skulle det gjennomfares et elfiske for & se om det
ble funnet muslinglarver pa gjellene til grret i bekken. Det er resultatene fra disse undersgkelsene
som beskrives i dette prosjektnotatet.

Metoder og materiale
Fisk

Feltarbeid med elfiske ble gjennomfert 2. mai 2017 p& moderat lav vannfaring, og det var gode forhold
for innsamling av ungfisk. Det ble samlet inn fisk til gjelleanalyser fra to stasjoner ved Aasland (stasjon
F1 og F2; figur 2). Det ble tatt vare pa til sammen 36 ettarige @rretunger. All fisk ble fiksert pa 4 %
formaldehyd uten neermere undersgkelser i felt. Fisken ble bearbeidet under lupe pa laboratoriet og
gjellene pa begge sider av fisken ble undersgkt. Resultatene er presentert ved bruk av termene
prevalens (prosentandel infiserte fisk av totalantallet fisk undersgkt), abundans (gjennomsnittlig antall
parasitter pa all fisk undersgkt, dvs. snitt av bade infiserte og uinfiserte fisk) og infeksjonsintensitet
(gjennomsnittlig antall muslinglarver pa infisert fisk).
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Figur 1. Nedbgrsfeltet til Frgylandsbekken (vassdragsnr. 028.4D). Lokaliteten der elvemusling ble
samlet inn for prgvetaking er angitt med en svart prikk.

Figur 2. Lokalisering av elfiskestasjoner (stasjon F1 og F2) samt omrade der elvemusling ble samlet

inn (innenfor blastiplet omrade) i 2017.
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Elvemusling

Det ble sgkt etter elvemusling i Fraylandsbekken ved bruk av vannkikkert pa& en stasjon ved Aasland
(figur 2). Levende muslinger ble plukket opp fra bunnen og det ble tatt prgver til genetiske analyser
ved & stryke pa overflaten av de indre blgtdelene (fot og kappe) med en bomullspinne (Q-tip) (Karls-
son mfl. 2013, Karlsson & Larsen 2013). Antall muslinger som ble samlet inn ble begrenset til 30
individer til sammen, 5 individ den 19. januar og 25 individ den 2. mai 2017 (tabell 1). Muslingene ble
lagt tilbake pa elvebunnen umiddelbart etter pravetaking.

Tabell 1. Materiale samlet inn til genetiske analyser av elvemusling i Frgylandsbekken i 2017.

Stasjon Dato Antall  Gj.snitt lengde £ SD Minste Starste
Aasland 19.01. 5 106,6 £ 7,4 97,3 116,5
Aasland 02.05. 25 1106 £7,8 96,5 1247

DNA ble ekstrahert som beskrevet av Karlsson mfl. (2013) ved bruk Dneasy tissue kit fra Qiagen.
Individene ble analysert for genetisk variasjon for atte mikrosatellitt markarer utviklet av Geist mfl.
(2003) som beskrevet av Karlsson & Larsen (2013). To av disse atte mikrosatellittene har tidligere
blitt beskrevet med signifikante avvik fra Hardy-Weinberg likevekt som tilskrives upalitelig genotyping
(Karlsson & Larsen 2013). P& lik linje med tidligere prosjekter ble derfor to av mikrosatellittene utelatt
fra videre analyser.

Det er tidligere vist at elvemusling-bestander karakterisert som «laksemusling» eller «grretmusling»
utfra infeksjonsgrad pa respektive vertsarter oppviser genetiske forskjeller (Larsen mfl. 2011, Karls-
son & Larsen 2013, Karlsson mfl. 2014). Laksemusling-bestander oppviser generelt en hgyere gene-
tisk variasjon enn grretmusling-bestander, og genetiske distanser (Fsteller Nei’s genetiske distanse;
Nei (1972)) mellom laksemusling- og grretmusling-bestander grupperer seg i to atskilte genetiske
grupper (Karlsson & Larsen 2013, Karlsson mfl. 2014).

For genetisk klassifisering av muslinger fra Frgylandsbekken ble disse sammenliknet med et tidligere
beskrevet datasett med 33 forskjellige lokaliteter/bestander av elvemusling (Karlsson & Larsen 2013).
Genetisk variasjon i form av forventet heterozygositet og allelrikdom ble estimert ved henholdsvis
programvaren Genepop v.4 (Raymond & Rousset 1995) og FSTAT v. 2.9.3 (Goudet 2001). Allelrikdom
er et mal pa antall forskjellige alleler uavhengig av den reelle sample-stgrrelsen. For & sammenligne
ulike elver ma man derfor ta utgangspunkt i stikkpraven med det laveste antall muslinger (i vart tilfelle
var dette en sample stgrrelse pa atte individer).

Parvis genetisk distanse (Fst) mellom bestander (Frgylandsbekken og alle bestander fra Karlsson &
Larsen (2013)) ble estimert og visualisert i en prinsipalkomponentanalyse (PCA, principal component
analysis) ved bruk av programmet GENALEX (Peakall & Smouse 2006).

Hvert enkelt individ fra Frgylandsbekken ble i tillegg forsgkt genetisk tilordnet bestander karakterisert
som laksemusling eller grretmusling inkludert i Karlsson & Larsen (2013). Dette ble gjort ved direkte
individuell genetisk tilordning med den bayesianske metoden (Rannala & Mountain 1997) implemen-
tert i programmet GeneClass2 (Piry mfl. 2004). Med denne metoden blir hver enkelt musling tilordnet
de ulike referansebestandene med en relativ sannsynlighet (log likelihood score). Den relative sann-
synligheten for a bli tilordnet de forskjellige laksemusling-bestandene ble summert og sammenliknet
med den summerte relative sannsynligheten for & bli tilordnet de forskjellige grretmusling-bestan-
dene.

Resultater

Det ble fanget 36 ettarige grretunger til sammen pa stasjon F1 og F2 i Frgylandsbekken ved Aasland
i mai 2017. | tillegg ble det observert flere andre ettarige og enkelte eldre grretunger pa begge sta-
sjonene samt én al pa stasjon F1.
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Fisken vokste godt i Fraylandsbekken (figur 3), og de ettarige grretungene var i gjennomsnitt 96 mm
i begynnelsen av mai 2017 (SD = 15; N = 36).
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Figur 3. Lengdefordeling av
ettarige grretunger fra Fray-
0 landsbekken i mai 2017 som
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N w3 B v M X g 4 o o 3 ble undersgkt med hensyn til
Lengde, mm paslag av muslinglarver.

Det var ingen muslinglarver pa gjellene til grret pa stasjon F2 der de fleste muslingene er lokalisert,
og det var muslinglarver bare pa én av grretungene pa stasjon F1 (tabell 2). Denne hadde 53 larver
til sammen pa alle gjellebuene. Larvene var relativt store (gjennomsnittslengde pa 0,36 + 0,03 mm;
N =11), og det gir en liten usikkerhet hvorvidt enkelte muslinglarver kan ha sluppet seg av grretung-
ene allerede.

Tabell 2. Registreringer av muslinglarver pa ungfisk av grret (gjellene pa begge sider) i Fraylands-
bekken ved Aasland 2. mai 2017. Infeksjonen av muslinglarver er presentert som prevalens (prosent-
andel av undersgkt fisk som er infisert), abundans (gjennomsnittlig antall larver pa all fisk undersgkt)
og intensitet (gjennomsnittlig antall larver pa infisert fisk). N = totalt antall fisk samlet inn; Maks =
maksimum antall muslinglarver pa enkeltfisk; SD = standardavvik.

Abundans Intensitet
Stasjon Alder N Prevalens (%) Gj.snitt+ SD Gj.snitt + SD Maks
F1 1+ 20 5,0 2,7+119 53,0 53
F2 1+ 16 0 0 0 0

For genetisk karakterisering av elvemuslingene fra Frgylandsbekken som enten grret- eller lakse-
musling ble det benyttet et referansemateriale av grret- og laksemusling som tidligere er analysert for
seks mikrosatellitter. Alle muslingene (30 individer) i Frgylandsbekken fikk en vellykket genotyping
for de samme seks markgrene.

Fregylandsbekken hadde en gjennomsnittlig forventet heterozygositet (He) pa 0,27 og en gjennom-
snittlig allelrikdom (Ar) pa 2,7. Dette nivaet av forventet heterozygositet og allelrikdom er lavere enn
det gjennomsnittlige nivaet observert for laksemusling-bestander (He = 0,52, Ar = 3,9; Karlsson &
Larsen 2013) og naermere det totale gjennomsnittlige nivaet for grretmusling-bestander (He = 0,26,
Ar=2.1) (figur 5 og 6).

Muslingene i Frgylandsbekken var likevel genetisk neermere beslektet med bestander beskrevet som
laksemusling enn med grretmusling-bestander, som visualisert i et PCoA-plot (figur 7). Det er tidli-
gere vist at populasjonsgenetisk struktur hos elvemusling i stor grad forklares av vertsspesifisitet (laks
og grret), og at det er starre forskjell mellom ulike bestander av grretmusling enn det er mellom ulike
bestander av laksemusling (Larsen mfl. 2011, Karlsson & Larsen 2013, Karlsson mfl. 2014). Imidlertid
er det ogsa observert at enkelte grretmusling-bestander kan ligge naer, men likevel utenfor gruppe-
ringen av laksemusling-bestander. Fraylandsbekken plasserer seg ogsa litt i utkanten av lakse-
musling-bestandene, noe som gir en usikkerhet om tilhgrighet (figur 12). Denne observasjonen, sam-
men med den relativt lave genetiske variasjonen i populasjonen (figur 5 og 6), gjgr at muslingene i
Fraylandsbekken ser ut til & std i en mellomstilling.
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Figur 5. Sammenligning av gjennomsnittlig forventet heterozygositet i Frgylandsbekken (bla-rgd
gradert) med 17 laksemusling-bestander (bl&) og 16 grretmusling-bestander (rgd) (fra Karlsson &
Larsen 2013) basert pa genetisk variasjon i seks mikrosatellitt-markgrer.
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Figur 6. Sammenligning av gjennomsnittlig allelrikdom i Fraylandsbekken (bla-rad gradert) med 17
laksemusling-bestander (bld) og 16 grretmusling-bestander (rad) (fra Karlsson & Larsen 2013) basert
pa genetisk variasjon i seks mikrosatellitt-markarer og en sample starrelse pa atte individer (som er
den minste sample stgrrelsen blant de 33 undersgkte populasjonene).
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Figur 7. Prinsipalkomponentanalyse plot av laksemusling-bestander (bld), grretmusling-bestander
(red) og Fraylandsbekken (grenn sirkel) basert pa parvise Fsr estimat.
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Individuell genetisk tilordning av muslinger fra Frgylandsbekken til et referansemateriale av 17 lakse-
musling-bestander og 16 grretmusling-bestander viste at 25 av 30 muslinger (83,3 %) hadde en ge-
netisk sammensetning som lignet mer pd sammensetningen i en laksemusling-bestand enn pa sam-
mensetningen i en grretmusling-bestand (relativ sannsynlighet stgrre enn 0,5). Fem individ (16,7 %)
hadde en hgyere sannsynlighet for & kunne tilhgre en grretmusling-bestand (figur 8). Det er imidlertid
usikkert hvor mye vekt vi kan gi disse observasjonene da vi ikke kjenner den forventede fordelingen
av relativ sannsynlighet for & bli tilordnet et referansemateriale av laksemusling- og grretmusling-
bestander, det vil si der vi er sikre pa hvilken art som er primaervert.
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Figur 8. Individuell genetisk tilordning av muslinger fra Frgylandsbekken til et referansemateriale av
17 laksemusling-bestander og 16 grretmusling-bestander. Relativ sannsynlighet er summert log like-
lihood score til henholdsvis laksemusling-bestander (bld) og @rretmusling-bestander (rad).

Oppsummering

Det var bare én av grretungene som hadde muslinglarver pa gjellene i begynnelsen av mai 2017.
@rretungene ble samlet inn like nedstrems eller p4 samme sted som den sterste ansamlingen av
elvemusling som er kjent i Frgylandsbekken forekommer. Det var derfor forventet at det kunne vaere
muslinglarver pa et flertall av grretungene, og noe uventet at det bare var muslinglarver pa én av
grretungene. Selv om enkelte av muslinglarvene allerede var fullt utvokst (nser 0,40 mm), var det
fortsatt enkelte mindre muslinglarver (0,30-0,35 mm) pa gjellene. Om vi antar at en del av musling-
larvene allerede hadde sluppet seg av fra gjellene, var det likevel overraskende at ingen av de andre
grretungene hadde rester av et eventuelt paslag av larver. Selv om antall larver gar ned over tid (lav
abundans og intensitet), vil vi hele tiden likevel kunne ha en relativt hgy prevalens. Inntrykket var
derfor at paslaget av muslinglarver var sveert lavt varen 2017. Dette kan enten bety at grret ikke er
den optimale verten, eller det kan bety at muslingene ikke reproduserer normalt lenger (f.eks. pa
grunn av stress). Det er tidligere observert mye tomme muslingskall pa lokaliteten (Ledje 2016), noe
som indikerer hgy dedelighet. Ved prgvetakingen i mai 2017 ble det ogsa funnet to ferske skall og
fire av de 25 muslingene som ble tatt opp for prevetaking la pa siden i substratet og responderte ikke
ved bergring. Blgtdelene var intakt, og de luktet normalt, men var sannsynligvis dgende eller nylig
dade.

Ved en individuell genetisk tilordning av muslingene fra Fraylandsbekken var det et flertall av indivi-
dene som hadde en genetisk sammensetning som lignet mest pa det vi ser hos bestander med laks
som primeervert. Forventet heterozygositet og allelrikdom var imidlertid lavere enn hos de 17 lakse-
musling-bestandene som var med i referansematerialet. Dette gjgr ogsa at Fraylandsbekken ligger i
utkanten av den ansamlingen av punkter som laksemuslingene danner i et PCoA-plot. Det &pner for
at det likevel kan veere en grretmusling-bestand selv om indikasjonene pa det motsatte er store. En
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lokalitet i Nord-Trgndelag (Langhammerelva) som plasserte seg pa samme sted i et PCoA-plot som
Fraylandsbekken ble for eksempel bestemt til grretmusling (Larsen mfl. 2014b). Denne lokaliteten
hadde en hgyere andel (36 %), men ikke overvekt, av muslinger som hadde en genetisk sammen-
setning som lignet mer pd sammensetningen i en grretmusling-bestand enn pad sammensetningen i
en laksemusling-bestand. Det som var avgjgrende var imidlertid at laks som ble satt ut i Langham-
merelva ikke ble infisert med muslinglarver, mens grretungene var moderat infisert i de to arene som
ble undersgkt (prevalens pa 33 og 59 %).

Summen av undersgkelsene som er gjort i Fraylandsbekken sammen med referanser til andre elver
gir oss ikke grunnlag for & konkludere sikkert om hvilken vertsfisk som er primaervert for muslinglar-
vene i Frgylandsbekken. Det er fortsatt usikkerhet knyttet til om det er grret eller laks som er best
egnet.

Enkelte grretunger beerer imidlertid fram muslinglarver til de er fullt utvokst i Fraylandsbekken, men
antall smamuslinger som produseres er sveert lavt. Hgy dgdelighet gjgr at elvemuslingbestanden i
Fraylandsbekken er kritisk truet. Pa kort sikt er det kanskje bare ett tiltak som kan klare & ta vare pa
den siste rest av musling-bestanden og det genetiske materialet som denne representerer, innsam-
ling av stammuslinger for overfgring og oppbevaring (genbank) i kultiveringsanlegget for elvemusling
pa Austevoll utenfor Bergen. Dette ble etablert i 2011 av Direktoratet for naturforvaltning (naveerende
Miljgdirektoratet). Malet var & sikre truede bestander av elvemusling ved a produsere og dyrke mus-
lingene til de var 1-5 ar gamle for deretter a tilbakefgre dem til vassdraget.

| Frgylandsbekken kan det veere aktuelt & samle inn stammuslinger allerede i 2017 sa sant kultive-
ringsanlegget har kapasitet til & prioritere denne lokaliteten. Stammuslingene vil etter oppholdet i kul-
tiveringsanlegget bli tilbakefart til Fraylandsbekken. Da det i 2016 bare ble talt opp 72 muslinger og
enkelte av disse allerede har dgdd, kan det vaere ngdvendig & samle inn et flertall av de gjenveerende
individene. Det er anbefalt & holde mellom 20 og 50 muslinger fra hver bestand for & sikre at bade
hunner og hanner er representert i avisbestanden (Jakobsen mfl. 2015).

En annen fordel med & oppdrette muslinger ved kultiveringsanlegget er at det da er mulig & sette inn
bade laks og grret i eksponeringskarene. Dette vil dermed kunne gi oss muligheten til & fastsla om
laks og/eller grret er primeaervert for muslinglarvene.
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