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Sammendrag

Karlsson, S., Fiske, P., Diserud, O., Hindar, K. & Staldvik, F. 2012. Genetiske studier av innkrysning av
oppdrettslaks i Namsenvassdraget. - NINA Minirapport 403. 17 s.

Namsenvassdraget er den tredje sterste laksebestanden i Norge malt etter arlige fangster av laks.
Gjennomsnittlig arlig fangst av laks i perioden 1995 til 2011 var pa 24 tonn i Namsenvassdraget. Laks fra
Namsen har stor betydning som rekreasjon for et stort antall fritidsfiskere og som inntektskilde for et stort
antall grunneiere langsmed Namsen og sjgfiskere langs innvandringsrutene til Namsenlaksen. Videre sa
representerer laksebestanden i Namsen, p& grunn av sin starrelse og sin tilpasning til Namsenvassdraget,
en del av det genetiske mangfoldet hos laks i Norge. Namsenfjorden har status som en nasjonal laksefjord
og har derfor blitt gitt spesielt vern. | dette vernet inngar blant annet vern mot pavirkning fra
oppdrettsvirksomhet. Imidlertid har det blitt observert store mengder remt oppdrettsfisk i Namsen, siden
overvakningsfiske ble innfgrt i 1989. | hvilken grad denne oppdrettslaksen har krysset seg med villaksen i
Namsen har imidlertid hvert ukjent. Med hjelp av et nylig utviklet sett med genetisk markarer for & skille
mellom oppdrettslaks og villaks ble det i denne studien pavist genetiske signaturer av oppdrettslaks i
voksen villaks. Grad av innkrysning varierte betydelig mellom ulike innsamlingsar. Det ble ogsa observert
en stgrre grad av oppdrettsinnslag i ungfisk innsamlet i 2011 enn i potensielle villaks-foreldre innsamlet i
2010, hvilket antyder at det har skjedd en hybridisering mellom oppdrettslaks og villaks. Dette er fgrste
forsgk pa a spore innkrysning av oppdrettslaks i villaks fra Namsen. Utfra kunnskap om store variasjoner
av andel oppdrettsfisk og den observerte variasjonen i innkrysning av oppdrettslaks mellom forskijellige ar
kan vi i denne studien ikke tallfeste graden av innkrysning av oppdrettslaks i Namsenlaksen. For & forbedre
presisjonen foreslar vi & ake stikkprevestarrelsen av voksen fisk og & inkludere et starre antall stikkprgver
fra ulike ar.
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Forord

Frykten for at ramt oppdrettslaks pa villaksens gyteplasser kan skade villaksens egenart er stor,
ogsa i Namdalen. Derfor har ulike lokale og regionale lakseinteresser siden 2007 samarbeidet om a
sette i gang gkt overvaking, teste metoder for & sortere ut ramt oppdrettslaks pa vei inn Namsen-
fiorden og vassdraget og & undersgke om rgmt oppdrettslaks har gitt genetiske endringer i Nam-
senlaksen. Kunnskapssenter for laks og vannmiljg (KLV) har siden 2007 koordinert arbeidet hvor en
rekke lokale ressurspersoner, regionale forvaltningsmyndigheter og nasjonale fagfolk har deltatt.
Varen 2011 besluttet en bredt sammensatt arbeidsgruppe* opprettet av «Laksefond Namdalen»
enstemmig & be KLV omsgke finansiering og fa satt i gang prosjekter innenfor omradene:

e Sorteringsfiske etter ramt oppdrettslaks med en spesiallaget kilenot ved Kvatningen.

e Teste ut videoovervaking av relativ andel oppdrettslaks som passerer Selleegshylla.

e Overvakingsfiske etter ramt oppdrettslaks om hgsten pd minst ti stasjoner i vassdraget.

o Genetiske studier av lakseunger og gytelaks ved bruk av nylig publiserte og mer treffsikre

genetiske metoder.

Denne rapporten omhandler de genetiske studiene og den gir helt ny kunnskap om effekter av ramt
oppdrettslaks p& Namsenlaksen. Den kan derfor veere et viktig bidrag i den kunnskapsbaserte lak-
seforvaltningen.

De genetiske studiene er finansiert av Nord-Trgndelag fylkeskommune, Fylkesmannen i Nord-Trgndelag,
FHLs miljgfond og med betydelig egeninnsats i overvakingsfiske av grunneiere langs Namsenvassdraget
og sportsfiske linja ved Grong videregaende skole. | tillegg har NINA egenfinansiert mye av sitt arbeid.

SWECO og NINA har statt for innsamling av laksunger. Skjellprgver av voksen laks er samlet inn av
Namsenvassdragets grunneierforening i forbindelse med overvakingsfiske og sportsfiske. Disse er
analysert av NINA for sikker bestemmelse av gruppene villaks og ramt oppdrettslaks. For villaksen
har NINA i tillegg bestemt smoltalder, sjgalder og tidligere gytealder. NINA har isolert DNA fra prg-
vematerialet, Centre for Integrative Genetics, Universitetet for miljg og biovitenskap, As, har geno-
typet materialet og NINA har analysert resultatene.

Stor takk til alle som har deltatt med stort engasjement pd matene i arbeidsgruppen, uten noen form

for godtgjgrelse. Starst takk ma likevel ga til alle dem som med gratis dugnadsinnsats i sure hgst-
dager har gjennomfgrt overvakingsfisket!

Namsos, Trondheim 20.10.2012

Frode Staldvik Sten Karlsson
prosjektkoordinator fagansvarlig, genetikk
*Arbeidsgruppen
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1 Innledning

Namsenvassdraget er et 210 km langt mangfoldig vassdrag som er brukt til vannkraftproduksjon,
drikkevannskilde, neeringsvirksomhet og rekreasjon. Sportsfiske etter laks i Namsen representerer
en meget viktig inntektskilde til et stort antall grunneiere langsmed Namsenvassdraget. Tall fra Sta-
tistisk sentralbyra (http://www.ssb.no/) viser at arlige fangster av laks i Namsen varierte mellom 16
og 37 tonn i perioden 1995 til 2011, med en gjennomsnittlig fangst pa 24 tonn. Fangstene av Nam-
senlaks i sjgen er sannsynligvis stagrre enn dette, og representerer store verdier for sjglaksefiskere.
Thorstad m fl. (2006) presenterer en grundig gjennomgang av Namsenvassdragets karakter, sam-
mensetning, betydning for samfunnet, naturlige og menneskeskapte faktorer som pavirker Namsen
generelt og laksen i Namsen spesielt. Viktige menneskeskapte pavirkninger pa laksen (og andre
organismer) i Namsen er vannkraftutbygginger, forurensning fra landbruk i visse omrader, forhgye-
de mengder lakselus i sjgen og ra@mt oppdrettslaks (Thorstad m fl. 2006). Parasitten Gyrodactylus
salaris er ikke pavist i Namsen og forsuring anses ikke a veere et stort problem (Thorstad m fl.
2006). Namsenfjorden er en nasjonal laksefjord og Namsen er et nasjonalt laksevassdrag
(St.prp.nr.32, 2006-2007), noe som betyr at villaks her skal gis seerskilt beskyttelse, blant annet mot
pavirkning fra oppdrettsvirksomhet. Det er en betydelig akvakulturvirksomhet i kystomradene uten-
for Namsenfjorden (Figur 1). Total matfiskproduksjon av laks for Nord-Trgndelag fylke i 2010 var
80 162 tonn (http://www.fiskeridir.no/).

U] Laksefjorder
& Laks, orret, regnbuearret
Torsk

€9 Settefisk

sjonale laksefjorder (skravert).

Andelen ramt oppdrettslaks i sjgfiskefangster i Namsenfjorden har blitt registrert siden 1988 (Fiske
m fl. 2001), og andel ramt oppdrettslaks i elvefiskefangster i Namsen har blitt registrert siden 1989
(Fiske m fl. 2001, Fiske & Wennevik 2011, Anon 2012, Figur 2). Andelen remt oppdrettslaks har i
alle ar veert hgyere i pravene fra hgstfiske enn i pravene fra sportsfiske (Figur 2). Sammenlignet
med starre vassdrag i Trondheimsfjorden har innslaget ramt oppdrettslaks i pravene veert hgyere i
Namsen gjennom hele tidsperioden.
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Figur 2. Andel ramt oppdrettslaks i skjellpraver fra sportsfiske, hgstfiske og arsprosent (Diserud m
fl. 2012) fra Namsenvassdraget i perioden 1989 — 2011. Data fra Anon. (2012).

En uttalt bekymring er at remt oppdrettslaks gyter sammen med villaks. Avlsprogram pa laks startet
i begynnelsen av 70-talet (Gjedrem m fl. 1991; Gjgen & Bentsen 1997). Etter fem generasjoner med
avl ble det demonstrert en mer enn fordobling av veksthastigheten (Thodesen m fl. 1999). Andre
avlskriterier som er blitt inkludert er sykdomsresistens, fettinnhold og filetfarge. Oppdrettslaksen har
med andre ord utviklet kommersielt viktige egenskaper som ikke ngdvendigvis er fordelaktige, men
sannsynligvis ufordelaktige i et liv i naturen. Det siste har blitt demonstrert i forsgk i Norge (Fleming
m fl. 2000) og i Irland (McGinnity m fl. 2003), der hybrider mellom oppdrettslaks og villaks viste en
lavere fitness enn villaksen. Videre sa har man observert en lavere genetisk variasjon hos opp-
drettslaks sammenliknet med villlaks (Mjglnergd m fl. 1997; Skaala m fl. 2004, 2005; Karlsson m fl.
2010). Pa bakgrunn av eksisterende kunnskap om mulige effekter fra interaksjon mellom villfisk og
kultivert/oppdretts-fisk fra laksefisk spesielt (Hindar m fl. 1991) og andre arter generelt (Araki &
Schmid 2010) foreligger en bekymring om at innkrysning av oppdrettslaks med villaks kan fare til en
lavere genetisk variasjon i villaksbestanden og en homogenisering av genetiske forskjeller mellom
bestander, samt en lavere fitness (produktivitet) i de ville bestandene. Fra studier av ville laksebe-
stander fra spesifikke ramninger i Irland og Nord-Irland (Clifford m.fl. 1998; Crozier 1993, 2000), har
man demonstrert genetiske forandringer fra innkrysning av oppdrettslaks. | en nylig publisert artikkel
av Glover m fl. (2012) ble det med hjelp av malte genetiske forandringer i ville bestander sannsyn-
liggjort at disse forandringene skyldtes innkrysning av oppdrettslaks. | denne studien ble det benyt-
tet genetiske markgrer (mikrosatellitter) som pa generelt grunnlag ikke skiller mellom oppdrettslaks
og villaks. Ett sett med genetiske markarer som skiller mellom oppdrettslaks og villaks, uavhengig
av opprinnelsespopulasjon har imidlertid blitt identifisert (Karlsson m fl. 2011). Dette markgrsettet
kan saledes benyttes for & skille mellom oppdrettslaks, villaks og mulige hybrider mellom disse uten
a kjenne til hvilke opphavspopulasjoner foreldrene kan komme fra. Utviklingen av dette markarsetet
var bakgrunnen for & forsgke besvare fglgende problemstillinger i dette prosjektet:

1. Hvor stor andel av remt oppdrettslaks som er innkrysset med villaks i Namsen.

2. Hvor godt samvarierer andelen rgmt oppdrettslaks i fangstene i overvakingsfiske med an-
delen som krysses med villaks?

3. Hvor stor er andelen hybrider mellom rgmt oppdrettslaks og villaks hos arsyngel sammen-
lignet med andel hybrider hos voksen gytelaks?




NINA Minirapport 403

2 Metoder og materiale

2.1 Innsamling og analyse av skjellpraver fra voksen laks

Skjellpraver er samlet inn fra sportsfiske (1. juni — 31. august) og fra overvakingsfiske om
hasten (september/oktober). Pravene er i hovedsak tatt pa sportsfiskeredskap om somme-
ren og om hgsten. | tillegg er noen av prgvene fra hgsten tatt pa garn. |1 2011 ble ogsa en
del av prgvene samlet inn ved hjelp av elfiskebat. Prgvene fra sportsfisket er dominert av
prover fra Moumvaldet, mens prgvene fra hgstfisket fram til og med 2006 er i hovedsak
samlet inn fra gvre deler av Namsen nedstrgms Fiskumfoss, samt fra Sseleggshylla. | pe-
rioden 2007 — 2011 er prgvene fra hgstfisket samlet inn fra stgrre deler av vassdraget
(Fiske & Wennevik 2011).

Prgvene ble bestemt til villaks eller oppdrettslaks pa bakgrunn av skjellkarakterer (Lund &
Hansen, 1991, Lund m fl., 1989, Fiske m fl., 2005). I tillegg ble sjgalder, tidligere gytealder
og smoltalder for villaks bestemt ut fra skjellanalyse (ICES, 2011). | denne sammenheng
er det viktig & presisere at laks som karakteriseres som vill utfra skjellanalyser er laks som
hele sitt liv har levd i naturen, men at de likevel kan veere avkom fra remt oppdrettslaks
som gytt i naturen.

2.2 Innsamling av 0+ i Namsen 2011

Innsamling av 0+ (arsyngel) ble utfart av SWECO med elektrisk fiskeapparat i 2011 ved i
alt 14 ulike stasjoner i Namsenvassdraget. Innsamlet materiale fra syv av disse stasjonene
ble inkludert i denne studien, i tillegg til innsamlet materiale med hjelp av el-fiskebat (NINA)
fra to stasjoner (Figur 3). Totalt ble 190 individer av 0+ analysert for mulig innkrysning av
oppdrettslaks.

/
/ Gartland (19)

Nedre Fossland

Q)vre Gro
Dun (i
11 km

0
0 11 km

—

Bertnem ({li9)
Jgrem (26)
Moum (19)

Figur 3. Kart som viser lokalitetene i Namsen der det ble innsamlet 0+ av laks i 2011 som er analy-
sert i denne studien. Nummer i parentes angir antall fisk analysert.
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2.3 Genetiske analyser

DNA ble isolert fra skjell- (voksenfisk) og finneprgver (0+) med E-Z 96™ Tissue DNA kit
(E.ZN.A.™, Omega Bio-Tek Inc, Norcross), i overensstemmelse med protokollen «Tissue and
Mouse Tail protocol». Samtlige individer (250) ble genotypet for 59 enkeltnukleotidpoly-
morfismer (single nucleotide polymorphisms, SNPs), tidligere identifisert som diagnostiske
for & skille mellom oppdrettslaks og villaks uavhengig av opprinnelsespopulasjon (Karlsson
m. fl. 2011). PCR ble utfert i fire multiplekser, etterfulgt av ‘primer extension’ i henhold til
anbefaling fra Sequenom (www.sequenom.com). PCR-fragmentene ble separert og identi-
fisert med en Sequenom MassARRAY™ Analyzer (Autoflex mass spectrometer). Genoty-
pene ble analysert og identifisert med programmet MassARRAY™ RT v3.4 (Sequenom). |
tillegg til de genetiske data generert i denne studien, ble fglgende genetiske data fra andre
pagaende prosjekter inkludert i videre analyser av genetisk oppdrettsinnslag i Namsen: 12
separate avlslinjer fra Aqua Gen AS, Salmobreed og Marine Harvest (Mowi), alle analysert
av Karlsson m. fl. (2011), voksen villaks og oppdrettslaks innsamlet i Namsen i 1989, og
voksen villaks innsamlet i 2007 i forbindelse med NINAs overvakingsprogram for laks ba-
sert pa skjellprgveinnsamling.

Parvise genetiske distanser (Fst) mellom samtlige stikkprgver av rgmt oppdrettsfisk og
villaks ble estimert og visualisert i en prinsipal koordinat analyse (PCoA), ved hjelp av GE-
NALEX 6.0 (Peakall & Smouse 2006). For & vurdere mulig innslag av oppdrettsgener i
Namsen ble samtlige stikkprgver av villaks fra Namsen parvis sammenliknet med de 12
separate avislinjene av oppdrettslaks. Dette ble gjort gjennom individuell allokering av fisk
til to antatte populasjoner, uten annen a priori informasjon enn hvert enkelt individs fler-
markgr-genotype, ved hjelp av programmet STRUCTURE (Pritchard m fl. 2000). Vi utfgrte
50 000 repetisjoner som "burn-in” og 100 000 repetisjoner etter "burn-in” uten a priori in-
formasjon om opprinnelsespopulasjonen til fisken. Enkelt beskrevet sa ble fisken sortert i
et pa forhand bestemt antall populasjoner (2) ut fra deres genotyper slik at avvik fra Hardy-
Weinberg genotype-fordeling og koblings-ulikevekt mellom genetiske markgrer ble mini-
mert. For hvert individ ble det estimert en sannsynlighet for & tilhagre de ulike populasjone-
ne (i dette tilfellet to antatte populasjoner: villaks og oppdrettslaks). Disse sannsynlighets-
estimatene kan ogsa tolkes som en andel av et individs genom som har sin opprinnelse i
den ene eller den andre populasjonen.

Mulig samsvar mellom estimerte andeler ramt oppdrettslaks fra overvakningsfiske og es-
timerte andeler av genetisk innkrysning av oppdrettslaks ble undersgkt. For denne analy-
sen ble voksen laks, karakterisert som villaks fra skjellanalyser, fra innsamlingsarene
1989, 2007 og 2010 sortert til de arene de ble gytt, utfra sjgalder og smoltalder, og estim-
erte genetiske oppdrettsinnslag ble sammenliknet med andeler oppdrettslaks i de forskjel-
lige gytearene.

For & undersgke hvorvidt det var mulig a identifisere mulige ferstegenerasjonshybrider
mellom regmt oppdrettslaks og villaks blant 0+ innsamlet i 2011, ble deres potensielle for-
eldre innsamlet i 2010 allokert til to antatte populasjoner (vill og oppdrett), ved hjelp av
STRUCTURE som beskrevet ovenfor. Ett og ett individ av O+ ble deretter analysert i
STRUCTURE sammen med deres potensielle foreldre. Vi kunne da estimere sannsynlig-
hetene for hver av 0-aringene for a tilhare den ene eller den andre av to antatte populasjo-
ner (vill og oppdrett) og sammenlikne disse estimatene med estimatene for hvert individ av
deres potensielle ville foreldre. Vi undersgkte ogsa om estimatene av sannsynligheter
blant 0-aringene til & tilhare oppdrettslaks eller villaks varierte mellom innsamlingsstasjo-
ner, siden tidligere studier har vist at det er variasjon innenfor Namsenvassdraget i hvor
stor andel ramt oppdrettslaks utgjer i pravefisket om hgsten (Fiske & Wennevik 2011) og
variasjon i hvor radiomerket oppdrettslaks stopper i vassdraget (Thorstad m fl. 1998).
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3 Resultater

3.1 Genetisk variasjon mellom oppdrettslaks og villaks

Figur 4 viser en PCoA-illustrasjon av parvise genetiske distanser (Fst) mellom oppdretts-
fisk og villaks innsamlet i Namsen i forskjellige ar, sammen med 12 avislinjer av oppdretts-
laks. Utfra denne oversikten ser man at ramt oppdrettslaks fra Namsen i 2010 er genetisk
mer like oppdrettslaks enn villaksen i Namsen, og at reamt oppdrettslaks innsamlet i Nam-
sen i 1989 er betydelig mer lik villaksen enn dagens oppdrettslaks. Figuren antyder ogsa
at villaksen fra 2007 og ungfisken fra 2011 likner mer pa oppdrettspopulasjonene enn det
villaksen fra 2010 gjar, om vi bruker villaksen fra 1989 som ’'baseline’ for villaks i Namsen.
De parvise Fsr -estimatene var imidlertid ikke forskjellige fra 0 mellom de ulike stikkprgve-
ne av villaks innsamlet i Namsen.

Principal Coordinates

® AG_00

® 4G 01
NamsenF_10

® 4G 99
® AG 98

Coord. 2

®_Lo 04
® Wio 08 SE0%
Namsen_07 + * Namsen_g0
® Mo_09 * # Namsen_11 Namsen_10
® SB 04 NamsenF_89

® Mo_05

Coord. 1

Figur 4. Prinsipal koordinat analyse (PCoA) basert pa parvise genetiske distanser (Fst) mellom 12
avlslinjer (sorte sirkler), ramt oppdrettslaks innsamlet i Namsen i 1989 (hvit sirkel) og 2010 (gra sir-
kel), voksen villaks fra Namsen i 1989, 2007 og 2010 (r@de diamanter) og 0+ laksunger innsamlet i
Namsen i 2011 (bla diamant).

3.2 Innkrysning av remt oppdrettslaks med villaks

Mulig genetisk pavirkning fra innkrysning av oppdrettslaks for enkeltindivider i stikkpravene
av villaks fra Namsen ble undersgkt ved parvis sammenlikning med de 12 avlslinjene (Fi-
gur 5). I denne analysen estimeres sannsynligheter for hvert enkelt individ & tilhgre den
ene eller den andre av to antatte populasjoner (forklart i Metoder og materiale). Resultate-
ne av disse analysene samsvarer med oversiktsfiguren av genetiske distanser mellom po-
pulasjoner (Figur 4), nemlig at villaksen fra 2007 har en stgrre grad av oppdrettsinnslag
enn villaksen fra 1989 og 2010, samt at O+ fra 2011 har en stgrre grad av oppdrettsinnslag
enn deres ville foreldre i 2010.

10
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Figur 5. Parvise analyser av stikkpraver av villaks fra Namsen med 12 avlslinjer av oppdrettslaks.
Hvert individ er representert med en sgyle, med gjennomsnittlig (bl&), minimal (rgd) og maksimal
(grenn) sannsynlighet & tilhgre én av to antatte populasjoner i parvis sammenlikning med de 12
avlslinjene. Beregningene er gjort kun basert pa fler-markar-genotypen til hver enkelt fisk, og uten
informasjon om opphav. Ad = voksen laks; 0+ = laksunger i forste levear.

Vi observerte ingen samvariasjon over arsklasser mellom andel remt oppdrettslaks i fangs-
tene fra overvakningsfisket og graden av genetisk innkrysning av reamt oppdrettslaks. Ana-
lysen ble utfart ved a fordele den voksne villaksen fra innsamlingsarene 1989, 2007 og
2010 til den arsklassen de tilhgrte (dvs. til foreldrenes gytear), ut fra deres totale alder ved
fangst (smolt- og sjealder). Dernest sa vi om det var noen samvariasjon mellom det be-
regnete oppdrettsinnslaget i foreldrenes gytear (Anon. 2012), og den genetiske signaturen
av rgmt oppdrettslaks i hver arsklasse (Tabell 1). Siden det er betydelig variasjon i livshis-
torie, og fa innsamlingsar, ble det fa antall individer per gytear og stor usikkerhet i estima-
tene. | Tabell 1 har vi definert ett individ som en oppdrett-x-villakshybrid dersom det hadde
et minimumsestimat for a tilhgre villaksgruppen i sammenlikning med de 12 avlslinjene
lavere enn 0,6 (Figur 5). Minimumsestimatet ble benyttet da vi skal forvente en sterkere
genetisk signatur som oppdrettslaks hos hybriden i sammenlikning med den avlslinjen fra
hvilken oppdrettslaksforelderen hadde sitt opphav, enn i sammenlikning med de andre
avislinjene. Dette skyldes at det er betydelige genetiske forskjeller mellom forskjellige avls-
linjer av oppdrettslaks (Figur 4).
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Tabell 1. Sammenlikning mellom beregnet andel oppdrett-X-villakshybrider blant voksen villaks i
Namsen og beregnet arsprosent (Diserud m fl. 2012) for innslaget av ramt oppdrettslaks i gytearet
for hvert enkeltindivid. Voksen villaks fra 1989, 2007 og 2010 inngar i analysen.

Gytear N Andel hybrider (%) Andel ramt oppdrettslaks (%)
(Arsprosent)

1980 1 0

1981 2 0

1982 5 0

1983 14 7

1984 8 0

1985

1986

1987

1988

1989 24
1990 19
1991 10
1992 12
1993 3
1994 8
1995 18
1996 15
1997 18
1998 1 0 17
1999 5 0 4
2000 6 33 3
2001 18 22 7
2002 13 8 22
2003 10 10 7
2004 16 0 13
2005 5 0 4
2006 1 0 11

12
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3.3 Forstegenerasjons oppdrett-x-villakshybrider

Som vist i Figur 4 var det en relativt tydelig forskjell mellom laks kategorisert fra skjell som
remt oppdrettslaks og villaks fra Namsen i 2010. Enkelte individer av oppdrettslaks hadde
en genetisk sammensetning mer lik villaks og to individer av villaks hadde en genetisk
sammensetning mer lik oppdrettslaks (Figur 6).

W Farm

" wild

\ \ J
| |

Namsen 2010 vill Namsen 2010 oppdrett

Figur 6. Individuell sannsynlighet for genetisk tilhgrighet til en av to antatte populasjoner for voksen
villaks og rgmt oppdrettslaks innsamlet i Namsen 2010. Beregningene er gjort kun basert pa fler-
markgr-genotypen til hver enkelt fisk, og uten informasjon om opphav.

Ett og ett O+ individ fra 2011 ble s& analysert sammen med remt oppdretts- og villaksen fra
2010 og sammenliknet med deres potensielle ville foreldre (Figur 7).

Namsen 2010, vill Namsen 2011, O+

Figur 7. Individuell sannsynlighet for genetisk tilhgrighet til en av to antatte populasjoner for hen-
holdsvis voksen villaks innsamlet i Namsen 2010 (venstre panel = Vill fra Figur 6, sortert) og 0+
ungfisk innsamlet i Namsen 2011 (hgyre panel). Ett og ett individ av 0+ ble analysert sammen med
voksen villaks og remt oppdrettslaks fra 2010. Beregningene er gjort kun basert pa fler-markar-
genotypen til hver enkelt fisk, og uten informasjon om opphav.

Den relativt upresise atskillelsen av enkeltindivider av ramt oppdrettslaks og villaks fra
2010 og den relativt store variasjonen av sannsynlighetsestimat for & tilhgre den ene eller
den andre gruppen blant 0+, antyder at individuell identifikasjon av mulige villaks-x-
oppdrettslakshybrider er usikker. Teststyrken for a finne mulige forskjeller i andel farstege-
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nerasjonshybrider blant stikkprgver fra de gvre og nedre delene i Namsen, eller mellom
stasjoner, blir derfor svak. Den optimale atskillelsen hadde vaert om samtlige ramt opp-
drettslakser hadde vist en sannsynlighet tilnaermet lik null og villaksen en sannsynlighet
tilnaermet lik 1 for & tilhgre den ene av to populasjoner, og at deres potensielle avkom (0+,
2011) hadde vist sannsynligheter naer 1 for ren villaks, O for ren oppdrettslaks og 0,5 for
hybrider. Istedenfor & ha som mal & identifisere enkelthybrider, sa brukte vi sannsyn-
lighetsestimatene fra enkeltindivider av 0+ for se hvordan disse var fordelt i de ulike inn-
samlingsstasjonene (Figur 8). Andelen ungfisk fra 2011 klassifisert til gruppen «2010-
oppdrett» viste ingen markerte forskjeller mellom stasjoner, eller mellom de gvre og de
nedre delene av Namsen.

Namsen 2010-oppdrett

0 11

Figur 8. Gjennomsnittlig sannsynlighet for & tilhgre en av to antatte populasjoner for 0+ laksunger
innsamlet ved ulike stasjoner i Namsen 2011 i sammenlikning med voksen vill- og ramt oppdretts-
laks i Namsen 2010.

4 Diskusjon

4.1 Genetisk innkrysning av remt oppdrettslaks hos voksen villaks

Remt oppdrettslaks og villaks fanget i Namsen i 2010 er genetisk forskjellige. Oppdrettslaksen er
genetisk mer lik referansepopulasjoner av oppdrett fra de store avislinjene, mens villaksen ikke
er signifikant genetisk forskjellig fra villaks fanget i 1989. Ramt oppdrettslaks fanget i Namsen i
1989 er mer like villaksen i Namsen enn rgmt oppdrettslaks fanget i 2010. De er ogsa mer lik
villaksen i Namsen enn de er noen av de store avislinjene av oppdrett som inngdr i denne stu-
dien. Dette resultatet antyder at genetiske spor av innkrysning av remt oppdrettslaks som har
skjedd tidligere, vanskelig kan detekteres med de metodene vi bruker. Det er derfor rimelig &
anta at estimat av akkumulert genetisk innkrysning av remt oppdrettslaks i en villaksstamme blir
underestimert.
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| sammenlikning med de 12 avlslinjene viste de ulike villakssamplene fra Namsen en varierende
grad av oppdrettsinnslag. Voksen villaks fra 2007 viste en starre andel fisk med genetisk likhet til
oppdrettspopulasjonene enn voksen villaks fra 2010 og 1989. Siden vi i liten grad kan spore tid-
ligere innkrysninger av ramt oppdrettslaks, og det er variasjon i estimert innslag fra forskjellige
innsamlingsar, bear et starre antall fisk analyseres fra mange forskijellige ar. Dette for a ta hgyde
for store arlige forskjeller i andel remt oppdrettslaks i Namsen (Anon. 2012) og potensielt stor
arlig variasjon i relativ gytesuksess hos disse (Hindar m fl. 2006).

Et forsgk ble gjort pa & undersgke mulig samvariasjon mellom arlig andel remt oppdrettslaks fra
overvakningsfiske og andel fisk med genetisk signatur av oppdrettsgener i motsvarende ar de
ble gytt. Vi fant variasjon mellom gytear i beregnet andel fisk med oppdrettsgener, men fant ing-
en samvariasjon med estimerte andeler remt oppdrettslaks fra overvakningsfisket i Namsen. Det
ber imidlertid papekes at denne analysen er sveert sarbar pa grunn av meget lave utvalgsster-
relser i de ulike gytearene.

42 ldentifisering av oppdretts- x-villakshybrider

Arsyngel fanget i 2011 hadde et starre beregnet oppdrettsgenetisk innslag enn deres potensielt
ville foreldre i 2010. En neerliggende forklaring pa dette er at det skjedde hybridisering mellom
remt oppdrettslaks og villaks i 2010. Identifiseringen av mulige hybrider mellom remt oppdretts-
laks og villaks blant arsyngel innsamlet i 2011 var imidlertid usikker. Det er to sannsynlige ho-
vedgrunner til dette: 1. Sma utvalg av voksen villaks og remt oppdrettslaks i 2010, og 2. Remt
oppdrettslaks i Namsen 2010 hadde sitt opphav i flere ulike avispopulasjoner av oppdrettslaks.
P& grunn av sma utvalg av villaks og remt oppdrettslaks i 2010 var det stor variasjon i hvordan
enkeltfisk genetisk kunne tilhgre den ene eller den andre gruppen. Dette fordi de fa individene
fra hver gruppe ikke vil kunne representere den genetiske sammensetningen til villaksen og
oppdrettslaksen pa en tilfredsstillende mate. Som vist i figur 4 er det meget stor genetisk varia-
sjon mellom forskjellig oppdrettsstammer (avislinjer). Dersom remt oppdrettslaks har opphav fra
flere av oppdrettsstammene vil de innsamlede oppdrettslaksene i Namsen i 2010 ikke represen-
tere en oppdrettspopulasjon, men heller en heterogen gruppe av oppdrettslaks. De analytiske
metodene for & skille mellom grupper av fisk som benyttes, forutsetter at de har sitt opphav i en-
keltpopulasjoner, og at visse individer kan veere en krysning mellom de antatte populasjonene
som inngar. Til tross for at populasjoner av remt oppdrettslaks og villaks genetisk kan plasseres i
to forskjellige grupper (Figur 4), sa er det meget stor variasjon innen hver gruppe (spesielt mel-
lom forskjellige avislinjer). Om referansegruppene (spesielt oppdrettslaksen) bestar av en mix av
laks fra forskjellige populasjoner blir derfor gruppering av enkeltindivider til remt oppdrett- eller
villaks mindre effektiv og identifisering av hybrider vanskelig.

En alternativ mate a identifisere mulige farstegenerasjons hybrider mellom rgmt oppdrettslaks
og villaks pa, kan veere a bruke de forskjellige avispopulasjonene som referanser for oppdretts-
laks istedenfor stikkpraver av ramt oppdrettslaks fra elva. Dette ble ikke forsgkt gjort i denne
studien, da de analytiske metodene for dette ikke er ferdigutviklede og fordi vi mangler genetiske
data fra de siste generasjonene av oppdrettslaks fra Aqua Gen AS, som eventuell oppdrettslaks
fra 2010 stammer fra. Det siste er spesielt viktig, da Agua Gen AS i 2005 slo sammen alle fire
avislinjer til en «superpopulasjon». Oppdrettslaks fra Aqua Gen AS i dag stammer derfor ikke
lenger fra en av de fire avislinjene, men fra en blanding av disse. | denne studien valgte vi derfor
a ikke identifisere enkelt laks som oppdrett-villaks hybrider, men heller beregne den gjennom-
snittlige sannsynligheten (genetiske signaturen) for oppdrettstilhgrighet i forhold til ramt opp-
drettslaks og villaks innsamlet i elva 2010. Vi vil teste ut alternative mater & beregne innslag av
hybrider pa i naer framtid.

Vi observerte ingen apenbare forskjeller i oppdrettsinnslag mellom de ulike innsamlingsstasjo-
nene for ungfisk, og spesielt ikke mellom de gvre og nedre delene av Namsen. Imidlertid var
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analysen for dette svak, da vi ikke med sikkerhet kunne identifisere enkelt individer som hybrider
mellom ramt oppdrettslaks og villaks, men isteden brukte de gjennomsnittlige sannsynlighetses-
timatene for & genetisk tilhare oppdrettslaks og villaks.

4.3 Konklusjoner

1. Signaturer av innkrysning av ramt oppdrettslaks med villaks i Namsen ble obser-
vert og disse varierte mellom innsamlingsar og mellom ulike arsklasser. For & kart-
legge og kvantifisere genetiske forandringer i villakspopulasjonens genom i Nam-
sen som en fglge av innkrysning av ramt oppdrettslaks bgr det derfor analyseres et
stagrre antall fisk fra et stgrre antall innsamlingsar og arsklasser.

2. Viobserverte ingen samvariasjon over arsklasser mellom andel remt oppdrettslaks
i fangstene fra overvakningsfiske og grad av genetisk innkrysning av oppdrettslaks.
Tallmaterialet fra denne analysen ble imidlertid meget liten etter at fisk fra de ulike
innsamlingsarene ble fordelt til arsklasser.

3. Den genetiske signaturen av oppdrettslaks var hgyere i ungfisksamplet (2011) enn
i samplet av voksen villaks i 2010. Ut fra dette er det rimelig & konkludere med at
det skjedde hybridisering mellom rgmt oppdrettslaks og villaks i 2010. Imidlertid,
var det vanskelig a identifisere enkeltfisk som hybrider, noe som i stor grad antas a
veere pa grunn av for sma samples av voksen villaks og remt oppdrettslaks i 2010
og at de rgmte oppdrettslaksene hadde opphav i mange genetisk forskjellige opp-
drettspopulasjoner. For framtidige analyser vil det derfor veere viktig & gke
samplestgrrelsene og forbedre analysemetodene.

5 Referanser

Anon. 2012. Vedleggsrapport med vurdering av maloppnaelse og beskatningsrad for de enkelte
bestandene. Rapport fra Vitenskapelig rad for lakseforvaltning nr 4b: 1-599.

Araki, H. & Schmid, C. 2010. Is hatchery stocking a help or a harm? Evidence, limitations and future
directions in ecological and genetic surveys. Aquaculture, 308: S2-S11.

Clifford, S. L., McGinnity, P. & Ferguson, A. 1998. Genetic changes in Atlantic salmon (Salmo salar)
populations of Northwest Irish rivers resulting from escapes of adult farm salmon. Canadian
Journal of Fisheries and Aquatic Science, 55: 358-363.

Crozier, W. W. 1993. Evidence of genetic interaction between escaped farmed salmon and wild
Atlantic salmon (Salmo salar L.) in a Northern Irsih river. Aquaculture, 113: 19-29.

Crozier, W. W. 2000. Escaped farmed salmon, Salmo salar L., in the Glenarm River, Northern Ire-
land: genetic status of the wild population 7 years on. Fisheries Management and Ecology,
7: 437-446.

Diserud, O. H., Fiske, P. & Hindar, K. 2012. Forslag til kategorisering av laksebestander som er
pavirket av rgmt oppdrettslaks. NINA Rapport 782: 1-32 + vedlegg.

Fiske, P., Lund, R. A. & Hansen, L. P. 2005. Identifying fish farm escapees. In: Stock Identification
Methods, eds. S. X. Cadrin, K. D. Friedland & J. R. Waldman, pp. 659-680. Amsterdam:
Elsevier Academic Press.

Fiske, P., Lund, R., @stborg, G. M. & Flgystad, L. 2001. Rgmt oppdrettslaks i sjg- og elvefiske i
arene 1989-2000. NINA Oppdragsmelding 704, 26 s.

Fiske, P. & Wennevik, V. 2011. Overvaking- og utfisking av regmt oppdrettslaks i Namsen og
Namsenfjorden 2007 — 2009. . Oppdragsrapport Kunnskapssenteret for Laks og Vannmiljg
11:1-18.

16



NINA Minirapport 403

Fleming, I. A., Hindar, K., Mjglnergd I. B., Jonsson, B., Blastad, T. & Lamberg, A. 2000. Lifetime
success and interactions of farm salmon invading a native population. Proceedings of the
Royal Society London B, 267: 1517-1523.

Gjedrem, T., Gjgen, H. M. & Gjerde, B. 1991. Genetic origin of Norwegain farmed Atlantic salmon.
Aquaculture, 98: 41-50.

Gjgen, H. M. & Bentsen, H. B. 1997. Past, present, and future of genetic improvement in salmon
aquaculture. ICES Journal of Marine Science, 54: 1009-1014.

Glover, K. A., Quintela, M., Wennevik, V., Besnier, F., Sarvik, A. G. E. & Skaala, @. 2012. Three
decades of farmed escapees in the wild: A spatio-temporal analysis of Atlantic salmon
population genetic structure throughout Norway. PLoS ONE 7 (8): e43129.

Hindar, K., Ryman, N., Utter, F. 1991. Genetic effects of cultured fish on natural fish populations.
Canadian Journal of Fisheries and aquatic Science, 48: 954-957.

Hindar, K., Flemming, I. A., McGinnity, P., Diserud, O. 2006. Genetic and ecological effects of
salmon farming on wild salmon: modelling from experimental results. ICES Journal of
Marine Science, 63: 1234-1247.

ICES. 2011. Report of the workshop on age determination of salmon (WKADS). ICES CM
2011/ACOM 44: 1-63.

Karlsson, S., Moen, T. & Hindar K. 2010. Contrasting patterns of genetic diversity between
microsatellites and mitochondrial SNPs in farm and wild Atlantic salmon. Conservation
Genetics, 11: 571-582.

Karlsson, S., Moen, T., Lien, S. & Hindar, K. 2011. Generic genetic differences between farmed and
wild Atlantic salmon identified from a 7K SNP-chip. - Molecular Ecology Resources, 11
(Suppl. 1): 247-253.

Lund, R. A. & Hansen, L. P. 1991. Identification of wild and reared Atlantic salmon, Salmo salar L.,
using scale characters. Aquaculture and Fisheries Management 22: 499-508.

Lund, R. A., Hansen, L. P. & Jarvi, T. 1989. Identifisering av oppdrettslaks og villlaks ved ytre
morfologi, finnestarrelse og skjellkarakterer. NINA forskningsrapport 001: 1-54.

McGinnity, P., Prodohl, P., Ferguson, A., Hynes, R., O Maoilédigh, N., Rogan, G., Taggart, J. &
Cross, T. 2003. Fitness reduction and potential extinction of wild populations of Atlantic
salmon, Salmo salar, as a result of interaction with escaped farm salmon. Proceedings of
the Royal Society London B, 270: 2443-2520.

Mijglnergd, I. B., Refseth, U. H., Karlsen, E., Balstad, T., Jakobsen, K. S. & Hindar, K. 1997. Genetic
differences between two wild and one farmed population of Atlantic salmon (Salmo salar)
revealed by three classes of genetic markers. Hereditas, 127: 239-248.

Peakall, R. & Smouse, P. E. 2006. GENALEX 6: genetic analysis in Excel. Population genetic
software for teaching and research. - Molecular Ecology Notes, 6 (1): 288-295.

Pritchard, J. K., Stephens, M. & Donnely, P. 2000. Inference of population structure using multilocus
genotype data. - Genetics, 155: 945-959.

Skaala, @., Hayheim, B., Glover, K. & Dahle, G. 2004. Microstaellite analysis in domesticated and
wild Atlantic salmon (Salmo salar L.) allelic diversity and identification of individuals.
Aquaculture, 240: 131-143.

Skaala, @., Taggart, J. B. & Gunnes, K. 2005. Genetic differences between five major domesticated
strains of Atlantic salmon and wild salmon. Journal of Fish Biology, 67: 118-128.

Thodesen, J., Grisdale-Helland, B., Helland, S. J. & Gjerde, B. 1999. Feed intake, growth and feed
utilization of offspring from wild and selected Atlantic salmon (Salmo salar). Aquaculture,
180: 237-246.

Thorstad, E. B., Heggberget, T. G. & Qkland, F. 1998. Migratory behaviour of adult wild and
escaped farmed Atlantic salmon, Salmo salar L., before, during and after spawning in a
Norwegian river. Aquaculture Research 29(6): 419-428.

Thorstad, E. B., Rikstad, A. & Sandlund, O. T. 2006. Kunnskapsstatus for laks og vannmiljg i
Namsenvassdraget. Kunnskapssenter for Laks og Vannmiljg, Namsos, 64 s.

17






