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Bakgrund

Ett set med genetiska markorer har utvecklats som pa generellt grundlag kan skilja mellan
oppdrettslaks och villaks (Karlsson m fl.). Detta markorset’et har anvants i ett avslutande
projekt, finansierat av FHL-miljgfond och Nord-Trgndelag fylkeskommune. Huvudmalena i

projektet har varit att undersoka:

1. Hur stor andel av oppdrettslaks som inkryssats med villaks i Namsen.
2. Hur vil korrelerar det fysiska inslaget av oppdrettslaks i fangstene fra overvakingsfiske med

andelen som kryssas med vildlaks?
3. Hur stor dr andelen hybrider mellan oppdrettslaks och vildlaks bland arsyngel jamfort med

andelen hybrider bland vuxen lekande fisk?

Material och Metoder

For att undersoka i hur stor grad oppdrettslaks har inkryssats med villaks i Namsen
inkluderade vi existerande prov av vuxen fisk karaktariserade som villaks och oppdrettslaks
utifran fiskfjallanalyser fran 1989 och ett villaks sample fran 2007, samt nya samples av
oppdrettslaks och villaks fangad i Namsen 2010. Dessa samplena tillsammans med
existerande genotype data fran 12 avelslinjer bildade datagrundlaget for att estimera mojligt
genetiskt inslag av oppdrettslaks i Namsen.

Totalt 190 individer av O+ infdngad vid nio olika stationer i 2011 (Figur 1) bildade
grundlaget for att identifiera mojliga hybrider mellan oppdrettslaks och villaks, for att
undersoka i vilken grad hybridisering sker i storre grad i de 6vre delarna av Namsen ddr man
observerar en stdrre andel oppdrettslaks jamfért med de nedre delarna av Namsen.
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Figur 1. Insamlinglokaliteter av 0+ i Namsen 2011.

Totalt genomiskt DNA extraherades fran 60 vuxenfisk insamlade i 2010, bestdende av 30
villfisk och 30 oppdrettsfisk, samt 190 0+ insamlade i 2011. Individerna blev analyserade for
genotyp vid 59 genetiska markorer, som pa generellt grundlag tillsammans skiljer mellan
oppdrettsfisk och villfisk, som beskrivet i Karlsson m fl. (2011). Det genetiska datamaterialet
blev analyserat med hjilp av GENALEX 6.0 (Peakall & Smouse 2006) i ett principal koordinat
analys (PCoA) plot, baserad pa parvisa genetiska distanser i form av Fsy for att utforska
fordelningen av genetisk variation mellan olika samples fran Namsen och samples fran
oppdrettspopulationer. Vidare undersoktes diskriminering av individuell fisk fran olika
vildfisk samples fran Namsen med samples av oppdrettsfisk, utan a priori information om
ursprungspopulation, men endast utifran individuell genetisk sammansattning med hjalp av
STRUCTURE (Pritchard et al. 2000).

Resultater

Figur 2 visar ett Principal koordinat analyse plot baserad pa parvisa genetiska distanser
mellan samples av oppdrettsfisk fran de dominerande avelslinjerna i Norge fran Aqua Gen
AS, Marine Harvest (Mowi) och Salmobreed, samt samples av fisk fran Namsen i olika ar
kardkteriserade som villfisk och oppdrettsfisk utifran fiskfjdllanalyser. Plottet visar att
oppdrettsfisk insamlad i Namsen 1989 ej skiljer sig mycket fran villfisken, medans
oppdrettsfisken insamlad i 2010 &r betydligt olika villfisken och grupperar med
oppdrettsfiskreferenserna fran avelskarnorna. Vidare visar plottet att villfisken insamlad i
2007 &r mera olika villfisken fran 1989, men mera lika oppdrettsfisken fran 1989 och
nirmare oppdrettsfisk gruppen, jamfort med villfisken insamlad i 2010 som genetiskt
placerar sig néara villfisken fran 1989. Ungfisken (0+) insamlad i 2011 placerade sig genetiskt
langre ifran villfisken fran 1989 i riktning mot oppdrettsgruppen.
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Figur 2. Principal Coordinate Analysis plot fran parvisa genetiska distanser mellan
oppdrettsfisk fran 12 avelslinjer (svarta cirklar), oppdrettsfisk insamlad i Namsen 2010 (gra
cirkel), oppdrettfisik insamlad i Namsen 1989 (6ppen cirkel) och villfisk insamlad i Namsen i
olika ar (diamanter). Bl diamant &r ungfisk sample och réda diamanter &r vuxen fisk.

Gruppering av individuell fisk till tvd antagna populationer, utférdes parvis mellan de olika
vildsamplena fran Namsen och de olika med oppdrettssamplena fran de 12 avelskarnorna
(Figur 3). Detta utfordes utan annan information &n deras fler-markdr-genotype med hjalp
av programmet STRUCTURE (Pritchard m. fl. 2000). Resultatet frén dessa analyserna antyder
som Figur 1 att individer av vuxen fisk insamlad i 2007 och ungfisk insamlad i 2011 har storre
genetisk likhet med oppdrettsfisk dn vuxen fisk insamlad i 1989. Vuxen fisk insamlad i 2010
visade i motsittning till fisken insamlad i 2007 en mycket liten grad av oppdrettsinslag.
Utfiran resultaterna i dessa analyserna verkar det darfor vara beldgg for att havda att
inkryssning av oppdrettslaks med villaks i Namsen sker, men att grad av inkryssning varierar

mycket mellan ar.
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Figur 3. Parvisa analyser av samples frén Namsen med 12 samples av oppdrettsfisk fran
avelskirnor. For varje individ anges genomsnittlig, min och max sannolikheten att tillh6ra en
av tva antagna populationer i parvis jaimférelse med de 12 oppdrettspopulationerna.



Forutom att undersdka oppdrettsinslag i den lekande populationen i Namsen hade projektet
som mal att identifiera férsta generations hybrider mellan oppdrettsfisk och villfisk bland 0+
fisk insamlad i 2011. For denna delen av projektet inkluderas samples potentiella féraldrar
till dessa, dvs villfisk och oppdrettsfisk fran lekdret 2010. Som grupper var den genetisk
separation mellan villfisken och oppdrettsfisken tydlig (Figur 2), men pé& individuellt niva, sag
en del (5 st.) oppdrettsfiskar ut som villfisk och en del villfiskar liknade mera p& oppdrettsfisk
gruppen (Figur 4.) Utifran detta resultatet kunde vi inte pd individniva forvinta att
eventuella forsta generations hybrider kunde identifieras med tillférlitlig sékerhet.
Emellertid, s3 som demonstrerades i Figur 2, visade 0+ samplena fran 2011 en genetisk
signatur att vara mera lika oppdrettsfisken dn deras potentiella villfiskforaldrar i 2010 (Figur

5).
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Figur 4. Individuell sannolikhet att genetiskt tillhéra en av tvd antagna populationer utifran

fler-markér-genotype och ingen information om a priori klassifiering till villfisk/oppdrettsfisk
for vuxen fisk insamlad i 2010.
Namsen 2010, Wild Namsen 2011, 0+

100%
| 90% |

P (Wild)
P (Wild)

0%

Figur 5. Individuell sannolikhet att genetiskt tillhéra en av tva antagna populationer utifrén
fler-markér-genotype och ingen information om a priori klassifiering till villfisk/oppdrettsfisk
for vuxen villfisk och oppdrettsfisk insamlad i 2010 och deras potentiella avkommor i 2011

(0+).



Utifran estimat av individuell sannolikhet att tillh6ra villfisk och oppdrettsfisk gruppen i figur
5, berdknades genomsnittlig sannolikhet 6ver individer samplade vid olika stationer.
Resultatet av detta antyder att det inte var nagon betydlig skillnad i oppdrettsinkryssning
mellan de olika stationerna, eller mellan de 6vre och nedre delarna av Namsenvattendraget

(Figur 6).
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Figur 6. Genomsnittlig estimerad sannolikhet att tillhra en av tva antagna populationer av
individuell ungfisk insamlad i 2011 i jamférelse med vuxenfisk insamlad i 2010, bestaende av
bade oppdrettsfisk och villfisk, presenterad fér varje insamlingsstation.

Slutsatser

» Inkryssning av oppdrettslaks med villaks i Namsen sker, men grad av inkryssning
verkar variera mycket fran ar till ar. For att kvantifiera grad av inkryssning i hela
Namsen populationen bér man darfér undersoka flera paféljande ar, for att
omfamna variation mellan arsklasser.

» Samplena av ungfisk (0+) fran 2011 verkade ha en stérre grad av oppdrettsinslag d@n
deras potentiella vildfisk fordldrar.

» | detta datamaterialet kunde vi inte avtdcka skillnader i oppdrettsinslag i ungfisken
mellan olika insamlingstationer, ej heller mellan de 6vre och nedre delarna av
Namsen. Emellertid, datamaterialet gav ej grundlag for att tillforlitligt identifiera
enskiljda individer som férsta generationshybrider mellan oppdrettsfisk och villfisk,
varfor teststyrkan for undersdka geografisk férdelning av hybrider ansags som svag.

» Huvudorsakerna till den relativt daliga separationen mellan individuell villfisk och
oppdrettsfisk insamlad i Namsen 2010, antas vara en for liten sample storlek av dessa



grupperna i tillagg till att oppdrettslaksen insamlad i Namsen troligtvis har sitt
ursprung i manga olika oppdrettspopulationer. Man kan heller inte utesluta att
nagon av fiskarna blivit felklassifiserade utifran fiskfjallanalyser. Det sistndmda anses
dock inte vara en huvudorsak, da flera av oppdrettsfiskarna grupperades med
villfisken, hade flera tydliga karaktarer (morfologiskt och vaxtmonster) som utpekade
dem som oppdrettsfisk.
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