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Sammanfattning

Syftet med denna studie har varit att DNA-analysera ett storre material av laxfisk
fran Morrumséan for att:

e fi en bittre bild av hur stor andel felbeddmda arthybrider med 6ring, s.k.
laxingar, som forekommit bland vuxen "lax" fran olika &r och fingstmaéna-
der,

e uppskatta den totala andelen laxing bland all vuxen laxfisk i Moérrumsan
(lax, laxing, oring),

o identifiera genetiskt avvikande lax ("felvandrare"), samt

e undersoka hur stora genetiska fordndringar som skett i ans laxbestand se-
dan 1960-talet och om det finns tecken pé genetisk paverkan av felvandrad
lax fran andra vattendrag.

Bakgrund till denna analys &r att en tidigare genetisk pilotstudie av vuxen lax frén
Morrumsén hosten 2011 gav forvanande och orovickande resultat. En betydande
andel (ca 20 %) av den formodade laxen visade sig da vara arthybrider med oring,
s.k. laxingar. Dessutom bar en hog andel (10-20 %) av de rena laxarna pa genupp-
sdttningar som forvintas vara mycket ovanliga bland lax f6dd i Morrumséan, vilket
indikerade att det handlade om felvandrad lax fran andra vattendrag. Resultaten var
dock baserade pa ett litet antal fiskar fran ett enstaka ar.

I denna utdkade studie har vi funnit att den totala andelen arthybrider bland f6rmo-
dad lax frén aren 1961, 1985 och 2004-2012 var klart lagre (ca 6 %) 4n i pilotstu-
dien fran 2011 (ca 20 %). Denna skillnad beror i forsta hand pa att det forekommer
betydligt farre felbedomda arthybrider i fangster av nystigen blanklax i maj—juni &n
under de efterfoljande fiskeménaderna (da fisken fran pilotstudien 2011 var insam-
lad). En trolig forklaring till att andelen felbedomda laxar dkat under sdsongerna ar
att laxingen 1 Morrumsaén, i likhet med Oringen, uppvisar en senare lekvandringstid
@n laxen.

Baserat pé sportfiskestatistik, fiskrdkningsdata och DNA-resultat har vi berdknat att
andelen laxing bland all vuxen laxfisk i Moérrumsan kan ha varit omkring 10 %
under de senaste dren. En sa hog andel arthybrider i an kan ge betydande produkt-
ionsforluster genom "spolierade lekar" nér de i princip sterila laxinghanarna blandar
sig 1 laxens och oringens lek. For en riktig riskanalys behdvs dock béttre kunskap
om laxingarnas lekbeteende och reproduktiva framgang.

Aven andelen formodat felvandrad lax (2-3 % under perioden 2004-2012) visade
sig vara lagre dn i pilotstudien baserad pa sent fingad lax fran 2011 (10-20 %). De
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flesta genetiskt avvikande laxar var fdngade sent under sdsongerna vilket kan for-
klara den hoga andelen i det likaledes sent fangade materialet fran 2011. Samtidigt
har vi kunnat observera smé genetiska fordndringar, som tillsammans med en 6kad
genetisk variationsgrad sedan 1960-talet tyder pa att "frimmande gener" till viss del
har tillforts Morrumsans laxbestdnd. Det dr dock oklart nédr och hur denna genetiska
paverkan har dgt rum.
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Abstract

A previous pilot study of adult salmon sampled 2011 in River Mérrumsan, southern
Sweden, yielded surprising and alarming results. A significant proportion (c. 20 %)
of the putative salmon turned out to be hybrids with sea trout, despite that experi-
enced personnel had handled the fish. Additionally, a high proportion (10-20 %) of
the pure salmon (confirmed with DNA) carried genotypes expected to be very rare
among salmon from the river, indicating that those individuals were "strays" from
other rivers.

However, the above results were based on a low number of fish collected late wit-
hin a single year. In order to allow general conclusions, a more comprehensive
genetic survey was needed. Purposes of the present study were thus to genetically
analyze a considerably larger material in order to:

e obtain a better picture of the percentage hybrids occurring among adult
"salmon" collected in different years and months,

e to estimate the total hybrid proportion among all adult salmonids,

e to identify and estimate the proportion of salmon strays, and

e to study temporal genetic change in the R Mdrrumsén salmon population
since the 1960s, including signs of genetic impact from strayed salmon.

The proportion of salmon-trout hybrids among putative salmon in the extended
material from 1961, 1985, and 2004-2012 was lower (c. 6%) than in the pilot study
from 2011 (c. 20 %). The reason seems to be a considerably lower proportion of
hybrids during the salmon spawning run peak (May-June) than in the subsequent
fishing months (July-October). One reason for this seasonal variation may be that
the hybrids, like the sea trout, exhibit a later spawning run time than the salmon in
R. Mérrumsan.

From catch statistics and fish counting data combined with DNA-results, we esti-
mated the proportion of species hybrids among all ascending salmonids (salmon,
trout, and hybrids combined) to have increased to >10 % in recent years. Such a
high proportion may result in a significant production loss due to "wasted repro-
ductive effort" when effectively sterile hybrid males spawn with salmon and trout
females. A more informed risk analysis is warranted, however, based on better
knowledge of breeding the behavior and reproductive success of hybrids under
natural or semi-natural conditions.

The estimated proportion of salmon strays (2-3 %) was clearly lower than in the
previous pilot study (10-20%). A clear majority of the putative strays from different
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sampling years was caught late during the season (September-October), which may
explain the high proportion of strays among the equally late caught salmon in 2011.
At the same time, small but significant genetic changes in combination with evi-
dence of increased genetic variability over time indicated that "foreign genes" have
been introduced into the salmon population since the 1960s, although it remains
largely unclear when and how this gene flow has occurred.

]

| 2

Flugfiske i pool 1 (fly-fishing in pool 1). Foto: Mérrums Kronolaxfiske
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1 Inledning

Morrumsan som mynnar i Blekinge hyser ett unikt och skyddsvart bestand av lax
(Salmo salar). Under de senaste 10-15 &ren har tdtheterna av ung lax i &n sjunkit
gradvis, och dven fangsterna av vuxen lax har varit vikande. Denna trend star i
kontrast till den positiva utveckling som &gt rum i flera Norrldndska vildlaxélvar
sedan 1990-talets mitt, dd omfattande havsfiske och kraftiga utbrott av reprodukt-
ionsstorningen "M74" fick framtiden att se mycket mork ut for den vilda stersjo-
laxen.

I samband med en mindre studie av M74-relaterade halter av tiamin (vitamin B1)
hos ett begrinsat antal lekmogna laxar fangade i Morrumsan hosten 2011 togs
dven vdvnadsprov for genetisk analys. Syftet var att undersoka om somliga av
laxarna i studien var "felvandrare" (eng. strayers) fran andra vattendrag. Ana-
lyserna, som forst genomfordes av Finska vilt- och fiskeriforskningen och dérefter
replikerades med oberoende viavnadsprov pd Sotvattenslaboratoriet (SLU Aqua),
gav bade forvanande och orovickande resultat.

En anmérkningsvért hog andel av de riktiga laxarna i tiaminstudien bar pa gene-
tiska uppsattningar som &r ovanliga bland lax fodd i Mérrumsén. Den mest nérlig-
gande tolkningen var att dessa avvikande laxar utgjorde "felvandrade" individer
fran andra vattendrag.

Utover den hoga andelen felvandrare bland de provtagna avelsfiskarna, visade
DNA-analyserna dessutom att av totalt 27 formodade laxar var i sjdlva verket fem
av hanarna hybrider med 6ring (s.k. laxingar). Senare visade det sig ocksa att dod-
ligheten bland just dessa hanars avkomma (rom/yngel) var mycket hog — ett i sig
vantat resultat da tidigare studier visat att laxinghanar &r i det ndrmaste sterila.

De nérbeslédktade arterna lax (S. salar) och oring (S. trutta) patraffas ofta i samma
vattendrag dér de normalt haller sig reproduktivt atskilda via skillnad i lektid, lek-
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beteende och val av lekomréden (Heggberget et al. 1988). Det hinder att lax och
oring korsar sig spontant, men under naturliga forhallanden tycks sddan arthybridi-
sering vara mycket ovanlig (Verspoor et al. 2005).

Forekomst av laxing i Mdrrumsan ar dock inget nytt fenomen. Redan under 1960-
talet anger exempelvis forfattaren Hans Lidman (1962, sid. 75) att "bastarder mel-
lan lax och oring ... inte [4r] ovanliga" och att sddana "sdkerligen forekommit i
Morrumsan sen langt tillbaka i tiden". Andelen arthybrider bland vuxen formodad
lax i ovanstaende "pilotstudie" - ca 40 % bland hanar, 20 % bland bada konen - var
dock ovéntat hog. Noterbart var ocksa att ett flertal personer med langvarig erfa-
renhet av laxodling och fiske i Mdrrumséan var med och hanterade den vuxna "lax"
som ingick i undersokningen; endast for en av hanarna (laxing enl. senare DNA-
analys) fanns misstanke om att det kunde rora sig om en arthybrid. I dvriga fall
raddde ingen tveksamhet om att det handlade om lax.

De hoga andelarna av laxing och genetiskt frimmande lax i pilotstudien 2011 var
oroande ur savil ett bevarande- som fiskevéardsperspektiv. En hog andel laxing kan
forvéntas resultera i minskad naturlig produktion nir dessa arthybrider deltar i
laxens och havsoringens lek. Likasa finns risk for att felvandring av lax pa onatur-
ligt hoga nivaer leder till att den genetiska sammansittningen i Mdrrumséns laxbe-
stdnd fordndras patagligt. En hog andel fraimmande lax som korsar sig med in-
fodda individer kan dessutom leda till nedsatt naturlig produktion eftersom av-
komman forvintas vara sdmre genetiskt anpassad till den lokala miljon.

Hybridhane (ursprungligen bedomd som lax). Foto: Mérrums Kronolaxfiske
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Samtidigt var ovanstaende resultat baserade pa ett lagt antal fiskar fran ett enstaka
ar fingade sent under sdsongen. For att kunna dra ndgra mer langtgdende eller
generella slutsatser behovdes en fordjupad och utdkad undersokning. Syftet med
denna studie har varit att, med hjélp av genetisk analys av tidigare insamlade fjall-
prover och nytt material, erhélla béttre kunskap om forekomst av laxingar och
genetiskt frimmande lax i Mdrrumsén, vilket behovs for en korrekt ldgesbeskriv-
ning. Foljande fragor har statt i fokus:

e Hur stort inslag av felklassade laxingar forekommer bland vuxen "lax" som
provtagits i Morrumsén under en langre tidsperiod (olika ar och delar av fiske-
sdsongerna)?

e Hur stor andel av all laxfisk i &n bestar av laxing?

e Hur stort inslag av genetiskt avvikande "felvandrare" har forekommit bland
lax som vandrat upp i Morrumsan under olika ar och ménader?

e Hur stora genetiska fordndringar har skett i Morrumsans laxbestdnd sedan
1960-talet, och finns det tecken pa att dessa fordndringar kan aterspegla omfat-
tande felvandring?

Hybridhane (ursprungligen bedémd som lax). Foto: Mérrums Kronolaxfiske
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2 Material & metoder

Studien omfattar genetisk analys av DNA fran fjill- eller fenprov fran sammanlagt
946 individer av varierande storlek och élder fangade i Morrumsén 1961-2012,
bedémda vid fangsten som lax, laxing eller oring (tabell 1). Samtliga fjéll i S6tvat-
tenslaboratoriets arkiv frén vuxna "laxar" och "laxingar" fangade och provtagna
under 2000-talet (2004-2012) har inkluderats i1 analysen.

Bland den vuxna fisken fran 2011 ingér &ven individerna frdn den da genomforda
tiaminundersokningen. Som jamforelse har dven &ldre fjidllprov av vuxen "lax"
frdn Morrumsén 1961 och 1985 inkluderats. Av Tabell 1 framgér att antalet under-
sokta fiskar varierar patagligt mellan olika ar, vilket aterspeglar variation i fangster
samt hur stor andel av fisken som fjéllprovtagits. Under 2012 togs, utdver fjall-
prov, dven ett storre antal fenprov for DNA-analys av vuxen fisk i samband med
manuella kontroller i Mariebergs fisktrappa. I materialet frin Marieberg detta ar
inkluderades dven ett storre antal formodade Oringar i syfte att ocksa erhalla ett
underlag av andelen felbedomningar av denna "art", samt for att kunna bedéma
totala andelen laxing bland samtlig vuxen laxfisk'.

For att uppskatta hur stor andel av den unga laxfisken f6dd i &n som utgors av
laxingar har DNA-analyser genomforts av 265 smolt provtagna under senare ar
(tabell 1). De senare proverna har samlats in och analyserats inom ramen for pro-
jekt "Indexvattendrag Morrumsan", vilket drivs sedan 2009 av SLU-Aqua i sam-
arbete med Morrums Kronolaxfiske som en del av EU:s datainsamlingsprogram.
Aven en mindre genetisk analys av laxfiskungar (stirr) har ingatt; sammanlagt 54
stirr fangade med elfiske pa olika lokaler hosten 2012, som efter fangsten bedomts
vara lax, laxing eller 6ring, har artbestdmts pd samma vis som vuxen fisk och
smolt.

1. Med laxfisk avses i denna rapport arterna lax och oring (inklusive deras hybrider).
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Tabell 1. Antal DNA-analyserade laxfiskar (vuxna ,smolt, stirr) fran Mérrumsan per fangstar.

Morfologisk artbedémning

Fangstar Lax Laxing Oring Summa Véavnad

Vuxen fisk
1961 48 0 0 48 fijall
1985 59 0 0 59 fijall
2004 39 1 0 40 fiall
2005 33 0 0 33 fijall
2006 40 0 0 40 fijall
2007 31 7 0 38 fiall
2008 21 3 0 24 fijall
2009 51 19 0 70 fijall
2010 13 0 0 13 fiall
2011 42 4 1 47 fjall + muskel
2012 104 20 91 215 fena + fjall
Alla ar 481 54 92 627

Smolt
2010 44 1 49 fena
2011 31 0 35 fena
2012 106 4 71 181 fena
Alla ar 181 12 72 265

Stirr
2012 35 7 12 54 fena

Totalt 697 73 176 946

2.1 DNA-analyser

Samtliga individer som ursprungligen bedomts vara lax eller laxing har genotyp-
bestdmts for 18 s.k. mikrosatelliter, hogvariabla genetiska markorer i cellkdrnans
DNA dir de olika anlagsvarianterna utgors av fragment av olika ldngd. De mikro-
satelliter som studerats betecknas Ssa407 (Cairney et al. 2000), SSsp3016 (Gilbey
et al. 2004), SSaD157 (King et al. 2005), Ssa289, Ssal4 (McConnell et al. 1995),
Ssa85, Ssal97, Ssal7l, Ssa202 (O’Reilly et al. 1996), SSsp1605, SSsp2201,
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SSsp2210, SSsp2216, SSspG7 (Paterson et al. 2004), SsOsl85, SsOsi311, SsOsi417
och SsOs/438 (Slettan et al. 1995). De laborativa analyserna finns till stora delar
beskrivna av Palm et al. (2008) och ytterligare teknisk information kan erhéllas vid
forfragan.

Tva av mikrosatelliterna (Ssa85 och Ssal97) som anvénds rutinmissigt vid Sotvat-
tenslaboratoriet i studier av bade lax och Oring uppvisar i det nidrmaste icke-
Overlappande ldngdfordelningar for anlagsvarianterna inom respektive art.
Laxingar kan dérfor med hog sdkerhet identifieras, dé dessa &r samtidigt heterozy-
gota (allodiploida) for bada markdrerna — de bér pa ett kortare "oring-" och ett
langre "laxfragment" i respektive mikrosatellit. Vid analys av férmodade Oringar
har i1 denna studie endast Ssa85 och Ssal97 analyserats (ej dvriga "O0ringmarko-
rer") da syftet endast varit att identifiera felbedomda individer (laxingar eller
laxar).

en omardag. Foto: Mérrums Kronolaxfiske

2.2 Statistiska analyser av genetiska data (lax)
De individer som efter initial DNA-analys visat sig vara lax analyserades statist-
iskt med avseende pé inslag av potentiella felvandrare och genetiska fordndringar
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over tid. Programmet FSTAT (Goudet 1995) anvindes for berdkningar av genetisk
variationsgrad och s.k. F-statistik.

Graden av genetisk likhet/olikhet mellan stickprov av vuxen lax och smolt fran
olika insamlingsér (1961-2012) illustrerades dven grafiskt med ett dendrogram
("sléktskapstrdd") baserat pa data for sju mikrosatelliter som tidigare studerats hos
laxbesténd runt hela Ostersjon, svenska vistkusten och Vinern (Palm et al. 2008,
2011, 2012; opubl. data). Det aktuella dendrogrammet konstruerades med pro-
grammet PHYLIP (Felsenstein 2005) och var av typen "neighbor-joining" baserat
pa parvisa "chord-distance".

De genetiska skillnaderna mellan de olika laxbestinden kring Ostersjon (och
svenska vastkusten) dr tydliga men inte tillrackligt stora for att utifran ett begrin-
sat antal genetiska markorer direkt kunna identifiera ursprunget for enskilda laxar.
Istdllet behdvs sannolikhetskalkyler. Eventuell avkomma till tidigare felvandrad
fisk som korsat sig med lax frdn Morrumsan, vars genotyper inte nodvandigtvis
"passar in" pa nagon befintlig/kartlagd laxpopulation, kan dessutom vara svara att
sdrskilja fran savil felvandrare som lokalt f6dd lax.

Oring (korrekt bedomd). Foto: Mérrums Kronolaxfiske

Andelen felvandrad lax uppskattades med tva olika berdkningsmetoder, vars resul-
tat jamfordes och kombinerades. Dels identifierades laxar med generellt sett "av-
vikande genotyper”, d.v.s. individer med kombinationer av anlagsvarianter Sver
samtliga 18 mikrosatelliter som forvéntas vara ovanliga bland laxar fodda i Mor-
rumsan. Med programmet GENECLASS 2 (Piry et al. 2004) berdknades sannolik-
heten att en given lax harstammade fran Mdrrumsans "genpool"” genom att jamfora
individen med en referensfordelning bestdende av datorsimulerade genotyper, i sin
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tur baserade pa data for verkliga laxsmolt fodda i Morrumsan (enl. Paetkau et al.
2004).

Inslaget av frimmande lax fran olika stammar berdknades ocksé med hjélp av s.k.
mixed-stock analys (MSA) och programmet ONCOR (Kalinowski et al. 2007).
For dessa analyser anvdndes samma genetiska referensdatabas som ovan (sju mik-
rostalliter). I databasen ingér &ven ett stickprov av elfiskad stirr frain Morrumsén
(2003) som vid analyserna med ONCOR utdkades med motsvarande data for
laxsmolt (2010-2012). Med samma program skattades dven det mest sannolika
ursprunget for varje enskild individ (s.k. individuell ursprungsanalys eller as-
signment, [A).

De genetiska skillnaderna mellan lax fran Morrumsan och Eman dr mycket sma,
och initiala test med programmet visade pa betydande svarigheter att dtskilja indi-
vider fran de bada vattendragen. I samtliga analyser med ONCOR (MSA och IA)
har dessa tva stammar dérfor slagits samman till en gemensam s.k. "rapportgrupp".

For att minska graden av statistisk osdkerhet har 4ven stammar frén andra geogra-
fiska omraden slagits samman (all vild resp. odlad lax frdn Bottniska viken, etc.).
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3 Resultat

3.1 Genetiska artbestamningar

Resultat efter DNA-baserad artbestimning” av samtliga vuxna laxfiskar, smolt och
stirr &terges 1 tabell 2. Bland vuxen fisk observerades den hogsta andelen korrekta
artbeddmningar bland férmodade oringar (98 %), medan motsvarande andel for
lax var nagot lagre (93 %). Den ldgsta andelen korrekt artbedomda individer ater-
fanns bland formodad laxing dir endast 72 % av de morfologiska artbeddmningar-
na kunde bekriftas med DNA, och dir en majoritet av de felbedomda individerna
visade sig vara oring (tabell 2).

Totala inslaget av laxing bland férmodad lax (6 %) var betydligt lagre &n i tiamin-
undersokningen 2011, dar motsvarande andel var ca 20 % (5 laxinghanar utav 27
formodade laxar av badda konen). Bland laxingen (enl. DNA) i denna utdkade stu-
die aterfanns dessutom individer av bada konen (45 % hanar, 55 % honor). En
storleksjamforelse av honor respektive hanar (efter DNA-analys) visar att
laxingens storlek (medelvikt och -lingd) ligger mellan laxens och 6ringen (figur

1.

Sex av de sammanlagt 72 vuxna fiskar (ca 8 %) som efter DNA-analys identifie-
rats som arthybrider befanns vara formodat triploida da de bar pa tre, istéllet for
normala tva, arvsanlag i de "diagnostiska" mikrosatellitmarkorer som studerats. |
samtliga fall utgjordes tva av de tre anlagsvarianterna hos dessa fiskar av "laxan-
lag" medan det tredje var ett "6ringanlag". Dessa fiskar kan utgora avkomma efter
aterkorsning mellan laxing och lax (se diskussionsdelen) och har darfér genomga-
ende slagits samman med 6vriga laxingar i nedanstaende analyser.

2. Med art avses i denna rapport dven arthybrider (laxingar)
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Lax-smolt (korrekt bedomd). Foto: Morrums Kronolaxfiske
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Oring-smolt (korrekt bedomd). Foto: Morrums Kronolaxfiske
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Bland DNA-analyserade smolt visade sig endast en av 12 bedomda laxingar vara
korrekt bedomd — de flesta (83 %) av de formodade arthybriderna var i sjélva ver-
ket lax. Andelen korrekta bedomningar var betydligt hogre bland smolt klassade
som lax eller 6ring (tabell 2).

100 4
85 H
90 ~
85

80 -

Langd (cm)
Vikt (kg)

75 A

70 -

b5~

60 -

Lax |Laxing| Oring

Lax | Laxing Oring | Lax |[Laxing|Oring

Honor

Figur 1. Medelldngd respektive -vikt (£ 1.96 S.E.) hos vuxen lax, laxing och 6ring fran denna studie
(artbestimd med DNA).

Ett liknande resultat erholls for DNA-analyserade stirr. Av totalt 35 formodade
laxstirr visade sig samtliga (100 %) vara lax efter DNA-analys, medan fyra av sju
formodade laxingar (57 %) samt 11 av 12 oringar (92 %) visade sig vara korrekt
bestimda. De tre felklassade "laxingarna" var samtliga lax, medan den felklassade
"Oringen" var en laxing (tabell 2). Inga triploida laxingsmolt eller -stirr observera-
des.

Andelen korrekta artbestimningar kan tdnkas bero pa vem som artbeddmt fisken.
En jamfGrelse genomfordes for vuxen fisk fran 2000-talet mellan bedémningar
gjorda av sportfiskare respektive av personal vid Moérrums Kronolaxfiske. Totalt
sett var andelen felaktigt artbedomda fiskar (samtliga arter) identisk mellan de
béda grupperna av bedomare (10 %) medan andelen felbedomningar bland férmo-
dad lax var lagre i den sportfiskade delen av materialet (7 % jamfort med 15 %).
Anledningen till denna skillnad dr emellertid knappast att sportfiskare &r battre dn
Kronolaxfiskets personal pa att bedoma arttillhérighet — snarare tycks skillnaden
aterspegla att en storre andel av de sportfiskade "laxarna" fdngats under blanklax-
fisket (maj-juni) medan den fisk som provtagits vid manuell kontroll och avels-
fiske har fingats senare under sdsongen (augusti-oktober).
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Tabell 2. Jimforelse mellan ursprunglig morfologisk bedémning av "art" och resultat fran artbe-
stamning med DNA. Materialen fran samtliga insamlingsdr dr kombinerade (se tabell 1).

Artbestamning med DNA (andel)

Morf. artbedémning Lax Laxing Oring Summa

Vuxen fisk (1961, 1985, 2004-2012)

Lax 445 (93 %) 31 (6 %) 5(1%) 481
Laxing 3(6%) 39 (72 %) 12 (22 %) 54
Oring 0 (0 %) 2(2%) 90 (98 %) 92
Summa 448 72 107 627

Smolt (2010-2012)

Lax 177 (98 %) 4(2 %) 0(0%) 181
Laxing 10 (83 %) 1(8%) 1(8%) 12
Oring 2 (3%) 4 (6 %) 66 (92 %) 72
Summa 189 9 67 265
Stirr (2012)
Lax 35 (100 %) 0 (0 %) 0 (0 %) 35
Laxing 3 (44 %) 4 (56 %) 0(0%) 7
Oring 0 (0 %) 1(8%) 11 (92 %) 12
Summa 38 5 11 54

Av figur 2 framgéar hur andelen felklassad vuxen "lax" (laxing enligt DNA-analys)
varierar mellan maj-oktober i materialet fran 2000-talet (2004-2012). En markant
skillnad kan observeras mellan maj-juni, dir andelen felklassade fiskar endast
uppgar till ndgra fa procent, och efterfoljande manader dér andelen &dr avsevért
hogre. Andelen laxing bland beddmd "lax" fingad 1 maj-juni (2 %) respektive i
juli-oktober (17 %) éar klart statistiskt signifikant (P<0,0001; Fisher's exakta test),
vilket ocksé framgar av konfidensintervallen (figur 2).
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Aven figur 3 visar andelen felbedémd lax per manad, men denna ging med avse-
ende pa olika fingstmetoder. Ater framgér att andelen laxing bland formodad lax
varit néra noll under blanklaxfisket i maj-juni, medan den stigit till betydligt hdgre
nivder under senare delen av sdsongen. Didremot finns inga tecken pa nagon sys-
tematisk skillnad i andelen felbedomningar gjorda av sportfiskare respektive per-
sonal vid Kronolaxfisket.

Bland de édldre fjdllprover som DNA-analyserats (frén 1961 och 1985) var andelen
felbedomda "laxar" mycket 1&g — ingen laxing kunde identifieras bland de totalt
107 individerna fran dessa ar (endast en 6ring fran 1961). For prover insamlade i
maj-juni fanns ingen statistisk skillnad avseende andelen felklassningar ("lax" som
enl. DNA ir laxing) mellan aren 1961/1985 och 2000-talet (0 % vs. 2 %; P=0,58;
Fisher's exakta test), medan en motsvarande jamforelse for fingstméanaderna juli-
oktober indikerade en signifikant hogre andel felbedomda fiskar under senare &r
(0% vs. 17 %; P=0,03). Andelen laxing i tiaminforsoket 2011 (ca 20 %) framstar
dérmed inte som anmérkningsvirt hog i jadmforelse med annan "lax" fingad sent
pa sdsongen.

Figur 4 illustrerar andelen laxing bland vuxen fisk ursprungligen bedéomd som lax,
uppdelad pa olika fingstar och delar av fiskesisongen. Aven om andelen felbe-
domda laxar kan ha varierat under 2000-talet &r de enskilda skattningarna baserade
pa fa fiskar och behiftade med stora osékerheter. Nagon statistiskt signifikant
arsvariation kunde heller inte pévisas for varken maj-juni (P=0,12) eller juli-
oktober (P=0,50) nér variationen i andelen felbedomningar under 2000-talet utvar-
derades med hjélp av exakta kontingenstest (programmet RxC; Mark P. Miller,
opubl.).

Lax-stirr (ursprungligen bedémd som hybrid). Foto: Mérrums Kronolaxfiske
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Lax-stirr (korrekt bedémd). Foto: Morrums Kronolaxfiske

Hybrid-stirr (korrekt bedomd). Foto: Mérrums Kronolaxfiske

Oring—trr (korrekt bedémd). Foto: Mérrums Kronolaxfiske
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Figur 2. Vuxen fisk ursprungligen beddmd som lax per fingstmanad (maj-oktober), som efter DNA-
analys visat sig vara laxing (andel med 95 % exakta Binomiala konfidensintervall). Till hoger ges
dven totala andelen felklassad "lax" for maj-juni samt juli-oktober. Endast fisk fran 2000-talet (2004-
2012) dr inkluderad. n = antal fiskar.
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Figur 3. Andel felaktigt artbedomd "lax" (laxing enl. DNA) uppdelad per manad och fiskeme-
tod/bedomare. Endast vuxen fisk frdn 2000-talet dr inkluderad.
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Figur 4. Andelen felaktigt artbestdmd "lax" (laxing enl. DNA) fangad tidigt (maj-juni) respektive
sent (juli-oktober) under olika &r. Fangster fran sport-, resp. fill- och avelsfiske &r sammanslagna. De
streckade linjerna markera oviktade medelvérden for 2000-talet (0,03 resp. 0,18).

3.1.1 Total forekomst av laxing i M&rrumsan

Ovanstaende resultat visar att andelen felbedomd lax varit klart hdgre under senare
delen av fiskesdsongen under 2000-talet. Detta sdger dock inte hur stor total
méngd laxingar som vandrat upp i Morrumsén. For en grov uppskattning av hur
stor den totala andelen laxing bland all vuxen fisk kan ha varit utgick vi ifrén
sportfiskets inrapporterade fangster for perioden 2001-2012.

Det inrapporterade antalet lax, laxing och o6ring per méanad och ar korrigerades
med hinsyn till ovanstaiende DNA-resultat for olika delar av fiskesdsongen (tabell
2, figur 2). Fangstuppgifter frdn maj-oktober anvidndes for att reducera inslaget av
overvintrande lekfisk fran foregdende ar (kelt) samt nystigna dringar ("blédnkare")
som vandrat upp i an for att naringssoka tidigt under sdsongen.

I figur 5 ges okorrigerade och korrigerade andelen laxingar per ar i sportfisket.
Okorrigerade andelen inrapporterad laxing bland all laxfisk har varierat strax un-
der 5 % under hela 2000-talet. Nar artbedomningarna korrigerades med avseende
pa felbedomningar blev den berdknade andelen laxing hogre; fran att under 2001-
2006 ligga strax over 5 % steg den fr.o.m. 2007 (med undantag for 2010) till 6ver
10 % (figur 5). Anledningen till denna 6kning av andelen laxing i sportfiskets
totalfangst beror i forsta hand pa att den "lax" som inrapporterats fangats allt se-
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nare under aren (figur 6). I enlighet med ovanstdende DNA-resultat (figur 2) har
ddrmed ocksa den berdknade andelen laxingar (felbeddmda laxar) i sportfiskets
fingster Okat.
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Figur 5. Andel laxing bland all vuxen laxfisk som fangats vid sportfiske i Mérrumsan 2001-2012
(maj-oktober). Bl& kurvan anger ursprungliga andelen inrapporterade arthybrider, medan roda kurvan
ger motsvarande andel efter korrigering for felbeddmningar enligt DNA-analyser med hénsyn till nér
under sdsongen fisken féngats. I figuren ges dven motsvarande okorrigerade (O) och korrigerade (X)
andelar av laxing som 2012 vandrade uppstroms forbi fisktrappan i Marieberg.

Hybrid (ursprungligen bedémd som lax). Foto: Morrums Kronolaxfiske
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Figur 6. Inrapporterade sportfiskefangster av "lax" i Moérrumséan, 2001-2012 (maj-september). En
relativt stor och med tiden 6kande andel av dessa fiskar har aterutsatts via s.k. "catch and release".

For sdsongen 2012 har dven en oberoende skattning av andelen vuxna laxingar
beréknats utifrén uppgifter som samlats in i Mariebergs fisktrappa (data frdin Hen-
ric Persson, Morrums Kronolaxfiske). [ trappans dvre del finns en automatisk fisk-
raknare utrustad med filmkamera vilket gor det mojligt att bedoma art, kon samt
storlek for fisken som passerat. For individer dér art eller kon var svért eller omgj-
ligt att bedoma antogs att andelen lax/laxing/6ring var densamma som bland 6v-
riga individer som passerade samma ménad.

Berdknat antal fiskar av respektive art som passerade Marieberg 2012 fore och
efter korrigering enligt DNA-resultat aterfinns i tabell 3. Eftersom i princip all fisk
(99,5 %) passerade Marieberg under juli-oktober 6kade andelen laxing i materialet
markant efter omrékningen — frén ca 3 till 12 %. Detta resultat dr dock helt i linje
med motsvarande skattningar for sportfisket samma éar, vilket framgér av figur 5
dar skattningarna fran tabell 3 finns atergivna som jamforelse.
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Tabell 3. Uppskattat antal laxfiskar per art/kon som enligt kamerabilder och nédgra antaganden for
svarbedomda fiskar (se texten) vandrade uppstroms forbi Marieberg 2012, fore och efter korrigering
av artantal med hjélp av resultat frin DNA-baserade artbestdmningar.

Art Kon Fore korrigering Efter korrigering
Lax Hane 821 688

Hona 590 494

Totalt (andel) 1410 (56 %) 1182 (47 %)
Laxing Hane 44 171

Hona 24 123

Totalt (andel) 68 (3 %) 293 (12 %)
Oring Hane 452 458

Hona 568 565

Totalt (andel) 1020 (41 %) 1023 (41 %)
Summa 2498 2498

3.1.2 Genetiskt ursprung hos laxingar

For att ndrmare undersoka ursprunget hos de smolt och vuxna arthybrider som
identifierats gjordes nagra jimforelser baserade pa de tvd mikrosatelliter som an-
vénts vid artbestdmningarna. I ett forsta steg jamfordes forekomsten av samtliga
olika anlagsvarianter (bade "lax-" och "Oringanlag") mellan samtliga vuxna
laxingar och laxingsmolt. Inga statistiskt signifikanta skillnader i anlagsfrekvenser
kunde pavisas (exakta kontingenstest gav P=0,95 och P=0,06 for Ssa85 resp.
Ssal97, samt P=0,22 nir resultaten slogs samman med "Fisher's metod") vilket
innebér att det inte gér att forkasta hypotesen att den vuxna laxingen, likt laxings-
molten, dr f6dd i Morrumsan.

I ett andra steg jaimfordes anlagsfrekvenserna hos samtliga laxingar (vuxna och
smolt sammanslagna) med de hos lax- och 6ringsmolt. I detta fall omfattade jam-
forelserna endast de anlagsvarianter som neddrvts fran respektive forédldraart
(d.v.s. de relativa frekvenserna av "oringanlag" bland hybriderna jaimfordes med
de hos oringsmolten och vice versa). Inte heller i dessa fall erhdlls signifikanta
genetiska skillnader (med Fisher's metod var P=0,05 f6r lax och P=0,09 for 6ring)
vilket indikerar att den genetiska sammanséttningen bland arthybridernas forédldrar
inte avvikit markant fran 6vrig lax och 6ring som lekt i Morrumsén under samma
tid.
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3.2 Genetiska analyser av lax

I detta avsnitt presenteras resultat baserade pa analys av 18 mikrosatelliter hos
individer som efter initial DNA-analys visat sig vara lax. Syften har varit att (a)
identifiera avvikande genotyper (formodade felvandrare) samt att (b) undersoka i
vilken omfattning Mdrrumsans laxbestdnd har fordndrats genetiskt dver tid.

Det material som analyserats bestar dels av vuxen fisk samt smolt (tabell 4). Stat-
istiskt signifikanta avvikelser fran de genotypproportioner som forvéntas enligt
Hardy-Weinbergs lag observerades for vuxen lax fran 1961 och 2010-2012 samt
hos smolt fran 2011. Medan avvikelserna for den vuxna fisken utgjordes av férre
heterozygota individer dn forvantat (F1s>0; tabell 4) bestod avvikelsen bland smolt
fran 2011 av ett Overskott av heterozygoter (Fi5<0).

Tabell 4. Genetisk variation (genomsnitt for 18 mikrosatelliter) hos lax av olika alder fran olika ar
(1961, 1985, 2004-2012). n antal individer, Hg forvintad heterozygositet, Ax "allelic richness" (antal
observerade anlagsvarianter med hinsyn taget till minsta stickprovets storlek, n=12). Fis utgor ett
matt pa genomsnittliga avvikelsen fran de genotyp-proportioner som forvéntas enligt Hardy-
Weinbergs lag (Fis >0 heterozygotunderskott; Fi5 <0 heterozygotdverskott).

Stickprov/fangstar n He Ar Fis

Vuxen fisk (n=448)

1961 47 0.73 6.0 0.04 *
1985 59 0.73 6.1 0.02
2004 34 0.76 6.9 0.03
2005 30 0.73 6.2 0.03
2006 39 0.74 6.6 -0.01
2007 31 0.75 6.7 0.02
2008 17 0.75 6.7 -0.01
2009 43 0.74 6.4 -0.01
2010 12 0.75 7.2 0.07 *
2011 37 0.78 7.5 0.06  ***
2012 99 0.75 6.7 0.02 *

Smolt (n=189)

2010 49 0.74 6.6 0.00
2011 35 0.75 7.2 -0.04 *
2012 105 0.76 7.0 0.01

* P<0.05; ***P<0.001
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Medan ett heterozygotunderskott kan dterspegla blandning av individer fran gene-
tiskt olika populationer eller arsklasser, kan heterozygotoverskott instélla sig om
antalet forédldrar till den fisk som analyserats har varit 14gt och/eller nir samma
fordldrar hdrstammar fran flera genetiskt olika populationer (d.v.s. avkomman kan
delvis besta av stamhybrider).

3.2.1 Genetiskt avvikande lax

Skattade inslag av avvikande lax efter analyser med GENECLASS 2 och ONCOR
aterges 1 tabell 5. Andelen "osannolika genotyper" (genetiskt avvikande individer)
efter analys med GENECLASS 2 varierar beroende pé vilket grénsvirde som an-
véants (hdr 0,05; 0,01; 0,005; 0,001). Inget grinsvirde utgér nodvéndigtvis "det
bista" — ju hogre varde desto storre risk att individer fodda i Morrumséan pekas ut
som avvikande, medan ett lagt gransvirde kan resultera i att eventuell felvandrad
lax "missas". Nedan har vi valt att fokusera pa griansvérdet 0,01, en niva som dver-
lag gett resultat som liknar de som erhallits vid ursprungsanalys med ONCOR. Det
ska dock betonas att de 6vergripande slutsatserna i stort sett blev desamma oavsett
valet av gransvirde och analysmetod.

Totalt sett hade fler vuxna fiskar osannolika genotyper &n forvéntat bland lax fodd
i Morrumsan (tabell 5). Exempelvis erholl 3,6 % (16 av 448) av den vuxna laxen
en sannolikhet ldgre dn 0,01, medan samma andel bland smolt var 1,1 % (d.v.s.
ndra den andel som av slumpskal forvéntas bli identifierad som genetiskt avvi-
kande trots att den harstammar fran Morrumsan). Motsvarande andel féormodade
felvandrare bland vuxen fisk efter ursprungsbestdmning med ONCOR uppgick till
3,8 %, medan samma metod (felaktigt) gav som resultat att 1,1 % av smolten inte
harstammade genetiskt fran Morrumsan.

Sammantaget, och med hinsyn till férekomst av felklassningar, indikerar ovansta-

ende resultat for bdda analysmetoderna att omkring 2-3 % av all vuxen lax som
ingétt i analysen tycks utgdra felvandrare.
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Nystigen blanklax (korrekt artbedomning). Denna individ hédrstammar med hég sannolikhet frdn
Morrumsan. Foto: Mérrums Kronolaxfiske

Noterbart dr att motsvarande andelen "felvandrare”" i tiaminundersdkningen 2011
var betydligt hogre oavsett val av griansviarde och berdkningsmetod (tabell 5). En
uppdelning av materialet med avseende pa uppvandringsar (utlekt lax fangad i
mars-april har antagits vandra upp foregéende ar) visar att 2011 tillsammans med
2010 uppvisar den hogsta andelen genetiskt avvikande lax, dven om de arliga
skattningarna ar osdkra (figur 7). I likhet med arthybrider (laxingar) finns emeller-
tid en tydlig koppling till ndr under sdsongen som fisken har fangats. Av figur 8
framgar att den storsta andelen genetiskt avvikande lax fingats i september-
oktober, och vid jaimforelser av andelen avvikande lax mellan &r maste hénsyn tas
till denna sidsongsvariation.

Nér materialet delats in med héansyn till bAde uppvandringséar och del av sdsong —
maj-augusti respektive september-oktober — framgar ater att andelen genetiskt
avvikande lax varit hogre under hdstménaderna (figur 9). Dock framstar inte
langre &r 2010 och 2011 som lika avvikande. Ingen statistisk skillnad i andelen
avvikande lax mellan ar erhdlls heller fér maj-augusti (P=0,81; exakt konting-
enstest) medan det finns tecken pd eventuell arsvariation i september-oktober
(P=0,04).
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Tabell 5. Antalet (andelen) individer med genotyper som forvintas vara ovanliga/osannolika hos lax
fodd i Morrumsan (GENECLASS 2, 18 mikrosatelliter). Fyra olika griansvérden (sannolikheter) har
anvénts for att definiera "avvikande genotyper" (0.05, 0.01, 0.005, 0.001). I kolumnen till héger
aterfinns motsvarande andel individer som enligt genetisk ursprungsanalys (IA) (ONCOR ,

7 mikrosatelliter) hdrstammar fran andra populationer. Som jamforelse ges dven resultat for laxsmolt.

Gransvarde (GENECLASS)

Analyserat material Assignment
n P<0.05 P<0.01 P<0.005 P<0.001 (ONCcoR)

Vuxen lax
Tiaminstudie 22 7(0,318) 5(0,227)  5(0,227) 5(0,227) 3(0,136)
Ej tiaminstudie 426 35(0,082) 11(0,026) 8(0,019) 3(0,007) 14 (0,033)
1961 47  1(0,021) 0(0,000) 0(0,000) 0 (0,000) 0 (0,000)
1985 59  7(0,119) 3(0,051) 3(0,051) 1(0,017) 4(0,068)
2004 34 4(0,118) 2(0,059) 2(0,059) 1(0,029) 3(0,088)
2005 30 2(0,067) 0(0,000) 0(0,000) 0(0,000) 0 (0,000)
2006 39  1(0,026) 0(0,000) 0(0,000) 0(0,000) 1(0,026)
2007 31 3(0,097) 1(0,032) 0(0,000) 0 (0,000) 2 (0,065)
2008 17 2(0,118) 0(0,000) 0(0,000) 0 (0,000) 0 (0,000)
2009 43 2(0,047) 1(0,023) 0(0,000) 0 (0,000) 0 (0,000)
2010 12 2(0,167) 1(0,083) 0(0,000) 0 (0,000) 0 (0,000)
2011 37  8(0,216) 6(0,162) 6(0,162) 5(0,135) 4(0,108)
2012 99 10(0,101) 2(0,020) 2(0,020) 1(0,010) 3(0,030)
Totalt
(1961- 2012) 448 42(0,094) 16 (0,036) 13(0,029) 8(0,018) 17 (0,038)
End. 2000-talet 342 34(0,099) 13(0,038) 10(0,029) 7(0,020) 13 (0,038)

Smolt
Totalt
(2010-2012) 189 13 (0,069) 2(0,011) 1(0,005) 0 (0,000) 2(0,011)
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Figur 7. Andel vuxen lax med avvikande genotyper per uppvandringsar (P < 0.01; analys med GE-
NECLASS). Langst till hoger ges for jamforelse motsvarande andel for utvandrande smolt (2010-
2012).

Andel (95 % k.i.)

0.05

0.00

Vo1 1 l

maj ‘ juni ‘ juli ‘ aug ‘ sep ‘ okt

Fangstmanad (vuxen fisk) Smolt

Figur 8. Andel vuxen lax med avvikande genotyper per fangstmanad samt smolt (P < 0.01; analys
med GENECLASS).
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Figur 9. Andel vuxen lax med avvikande genotyper (P < 0.01; analys med GENECLASS) per upp-
vandringsér och del av fiskesdsong. Notera att data saknas for september-oktober 1961 och 2005. I
figuren ges dven totalt skattade andelar avvikande lax for respektive del av sdsongen (1,3 % i maj-
aug, 12,8 % i september-oktober).

3.2.2 Ursprung hos felvandrad lax

Resultat fran MSA-analyser (baserade pd 7 mikrosatelliter) dterges i tabell 6. Nér
hénsyn tagits till att metoden delvis tycks Overskatta inslaget felvandrare, vilket
framgér av skattningarna for smolt, blir andelen frimmande vuxen lax av samma
storleksordning som i ovanstadende analyser, d.v.s. 2-3 %. I linje med tidigare ana-
lyser finns inga tecken pa felvandrare i materialet frdin 1961, medan andelen &r
hogre bland lax fran 1985 och 2000-talet. Den storsta andelen felvandrare tycks
hirstamma fran odlade och vilda bestand i Bottniska viken, 4ven om samtliga
skattningar ar forknippade med betydande osékerheter (tabell 6).

3.2.3 Genetiska férandringar

Utifrén de skattningar av forvéntad heterozygositet och antal anlagsvarianter (alle-
lic richness) som finns grafiskt askadliggjorda i figur 10 framgér att méngden ge-
netisk variation tycks ha okat i populationen, eftersom samtliga skattningar for
vuxen lax och smolt fran 2000-talet 4r hogre &n de fran 1961 och 1985. En sadan
evolutionirt sett hastig forédndring férvéntas endast om "nya gener" tillforts popu-
lationen fran andra laxbestind. Samtidigt ska betonas att de genetiska skillnader
mellan stickprov fran olika tidsperioder dndé framstar som relativt sma absolut
sett.

25



Aqua reports 2013:20

Tabell 6. Resultat efter MSA-analys (ONCOR, 7 mikrosatelliter) av vuxen lax frén olika ar (1961,
1985, 2004-2012) samt smolt (2010-2012). En analys av smolt, bevisligen fédda i Mérrumsén, ar
medtagen som jamforelse. Laxbestand fran olika geografiska omraden har slagits samman for att 6ka
graden av precision (dock har vild och odlad lax fran Bottniska viken behéllits atskilda).

Referensprov
(laxstammar)

Andel (95 % konfidensintervall)

Vuxen 1961

Vuxen 1985

Vuxen 2004-2012

Smolt 2010-2012

MOorrumsan
(+Eman)
Bottniska Viken
(vild)

Bottniska Viken
(odlad)
Baltikum/Finska
Viken

Svenska Vast-
kusten

1,00 (1,00, 1,00)
0,00 (0,00, 0,00)
0,00 (0,00, 0,00)
0,00 (0,00, 0,00)

0,00 (0,00, 0,00)

0,92 (0,85, 0,98)
0,02 (0,00, 0,09)
0,06 (0,00, 0,13)
0,00 (0,00, 0,00)

0,00 (0,00, 0,00)

0,95 (0,91, 0,97)
0,02 (0,00, 0,04)
0,03 (0,01, 0,06)
0,00 (0,00, 0,01)

0,00 (0,00, 0,02)

0,97 (0,91, 0,99)
0,01 (0,00, 0,03)
0,02 (0,00, 0,06)
0,00 (0,00, 0,00)

0,01 (0,00, 0,03)

I tabell 7 ges resultat efter parvisa jamforelser av s.k. allelfrekvenser (relativ fore-

komst av olika anlagsvarianter) mellan samtliga stickprov, kvantifierade som Fir.
I genomsnitt var parvisa Fsr 0,003, déar det hogsta vérdet (0,013) berdknades mel-
lan prov av vuxen lax fran 1961 och 2010. Overlag patriffades de storsta och klar-
ast signifikanta genetiska skillnaderna mellan det éldsta provet frén 1961 och lax
fran 2000-talet. Ett dendrogram (figur 11) visar att samtliga stickprov fran Mor-

rumsan ir jamforelsevis lika varandra, medan de avviker klart fran samtliga 6vriga
laxbestand (med undantag for Eman).
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Figur 10. Méngd genetisk variation (vénster: forvantad heterozygositet, hoger: allelic richness) for
vuxen lax och smolt i Morrumsan frén olika ar (1961-2012, virden ur tabell 4). Skattningarna utgor
medelvdrden &ver 18 mikrosatelliter. Sma siffror markerar fangstaret.
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Figur 11. Orotat dendrogram for lax fran Ostersjon, Vinern och svenska vistkusten (baserat pa sju
mikrosatelliter). Laxen frdn Morrumsan &r uppdelad med avseende pa fangstar och &ldersstadium

(Ad=adult/vuxen, Sm=smolt, Pa=parr/stirr). Notera provet frin Emén (elfiske 2003) mitt i gruppen
med lax fran Morrumsén. Dollartecken (8$) markerar stickprov fodda i odling.
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Tabell 7. Genetiska jaimforelser mellan stickprov av vuxen/adult lax (a) respektive smolt (s) fran olika insamlingsar ("a61"= adult lax 1961, etc.). Ovan diagonalen:
genomsnittliga parvisa allelfrekvensjimforelser 6ver samtliga 18 mikrosatelliter kvantifierade som Fsy (ju hogre virde desto stérre genetisk skillnad, noll eller nega-
tivt vdrde tolkas som avsaknad av skillnad). Under diagonalen: motsvarande P-virden efter permutationstest med FSTAT (10 000 randomiseringar). P-vdrden i
understruken fetstil dr signifikanta pd 5 % nivdn, medan gramarkerade virden dven dr signifikanta efter s.k. Bonferroni-korrektion (hénsyn tas till risken for falska
signifikanser vid upprepade test).

a6l a85 a04 a05 a06 a07 a08 a09 alo all al2 s10 sl1 s12
a6l 0,004 0,003 -0,002 0,005 0,003 0,008 0,003 0,013 0,007 0,004 0,008 0,009 0,011
a85 0,001 0,003 -0,001 0,003 0,002 0,007 0,003 0,007 0,008 0,002 0,006 0,009 0,009
a04 0,000 0,028 -0,001 -0,001 0,001 -0,005 -0,002 0,001 -0,002 -0,001 -0,001 0,000 0,000
a05 0,097 0,292 0,305 0,000 -0,003 0,002 -0,003 -0,001 0,005 0,000 0,003 0,003 0,004
a06 0,000 0,049 0,412 0,161 0,002 0,003 -0,001 0,007 0,004 0,000 0,003 0,000 0,004
a07 0,008 0,075 0,391 0,733 0,645 0,005 0,002 0,002 0,001 0,001 0,004 0,006 0,005
a08 0,000 0,001 0,640 0,109 0,160 0,092 0,002 0,004 0,000 0,000 0,000 0,004 0,001
a09 0,000 0,006 0,450 0,599 0,356 0,091 0,107 0,004 0,003 -0,001 0,000 0,002 0,002
alo 0,000 0,001 0,207 0,060 0,072 0,180 0,012 0,020 0,008 0,004 0,003 0,002 0,000
all 0,000 0,000 0,454 0,032 0,054 0,205 0,679 0,004 0,127 0,001 0,002 0,004 0,003
al2 0,000 0,000 0,232 0,161 0,045 0,242 0,096 0,213 0,010 0,023 0,000 0,000 0,002
s10 0,000 0,000 0,651 0,018 0,021 0,033 0,134 0,173 0,026 0,027 0,032 -0,002 0,002
s11 0,000 0,000 0,570 0,047 0,141 0,184 0,189 0,074 0,703 0,406 0,217 0,748 0,001
s12 0,000 0,000 0,036 0,016 0,001 0,002 0,006 0,001 0,247 0,005 0,000 0,003 0,499
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4 Diskussion

4.1 Laxingar — forekomst, uppkomst och effekter

Vi har funnit att en jaimforelsevis hog andel av den vuxna "lax" som fangats och
provtagits i Morrumsén under senare ar i sjélva verket har utgjorts av hybrider
med oOring, s.k. laxingar. Andelen felbedomda laxar under 2000-talet (drygt 8 %
laxing, 1 % oring) &r dock inte lika alarmerande hog som i den tidigare tiaminstu-
dien, dir ca 20 % av den "lax" som ingick visade sig vara laxing efter genetisk
analys. Det har ocksd framkommit att andelen felbedomda laxar okat markant
under fiskesdsongerna. Att individerna i tiaminstudien hade fangats sent (minads-
skiftet september-oktober) tycks vara en viktig forklaring till den héga andelen
laxing som da observerades.

En anledning till att lax och laxing latt forvéxlas kan vara att laxingen ar timligen
variabel 1 sitt utseende, dar vissa individer &r enklare att identifiera 4n andra. Cirka
hilften av all laxing (enl. DNA) i det analyserade materialet har ursprungligen
varit felbedomd som lax, medan Ovriga varit korrekt bestimda. Endast mycket fa
vuxna laxingar har misstolkats som oring.

Genom tréning gar det sannolikt att skilja lax och laxing med 6kad precision. Ba-
serat pa mangarig erfarenhet fran Daldlven, dér man under borjan av 1990-talet
insag att andelen laxing okat kraftigt och genetisk metodik linge anvédndes for att
undvika laxing i aveln, konstaterades att "laxingen oftast dr stor som en lax men
har dringkift" (Hakan Jansson, Ornskdldsviks kommun, pers. komm.). Om detta
talesdtt stimmer in dven i Morrumsan ma vara osagt, men det sdger dnda nadgot om
att det vid artbestimning &r viktigt att fokusera pa rétt karaktirer. Genom att
granska fotografier pa genetiskt artbestimda fiskar frain Morrumsan bor finnas
goda mdjligheter att reda ut vad man i forsta hand bor studera péd fisken for en
erhalla en 6kad andel korrekta artbeddmningar.
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Anledningen till att andelen laxing bland férmodad lax 6kar under sdsongen kan
bero pa att arthybriderna har en lekvandringstid som &r mer lik den hos dringen,
som i Morrumsén anlédnder senare &n laxen. I sé fall kan den 1aga andelen felbe-
domd lax under maj-juni helt enkelt bero pé att det d& dnnu knappt vandrat upp
nagon laxing i an (mojlig att feltolka som lax).

En annan forklaring till en 6kande andel felaktiga artbeddmningar under sdsongen
skulle kunna vara att fisken anldgger lekdrakt. Vi har dock inte kunnat se att det
bland laxingen (enl. DNA) finns nigon tendens till en 6kande andel individer fel-
beddomda som lax under sdsongen, ndgot man kunde ha forviantat om det gradvis
blir allt svarare att dtskilja laxing fran lax (och vice versa).

Med hédnsyn till hur andelen felaktiga artbedomningar varierar mellan olika
fangstméanader har vi utifrén sportfiske- och fiskrakningsdata grovt uppskattat
totala andelen laxing till drygt 10 % bland all vuxen fisk under senare ar. Aven om
dessa éarliga skattingar dr osdkra och bor tolkas forsiktigt (se nedan) indikerar de
att forekomsten av arthybrider i Morrumsan ar oroviackande hog. Tidigare studier
fran delar av Europa och Nordamerika dér lax och dring samexisterar tyder pa att
arthybrider normalt utgdr mindre &n 2 % av all laxfisk i vattendragen, dven omdet
finns lokala exempel pa avsevért hogre hybridférekomster (Verspoor et al. 2005).

Flera olika orsaker till hybridisering har foreslagits, sésom nyintroduktion av éring
till omraden dér arten tidigare saknats (Verspoor 1988), hog forekomst av tidigt
konsmogna laxhanar (Garcia de Leaniz & Verspoor 1989), brist pa lekhabitat i
relation till mingden lekfisk (Jansson & Ost 1997), franvaro av lekfisk av ena
konet (Paaver et al. 2001, citerad av Verspoor et al. 2005) samt sekundéara effekter
av rymning eller utséttning av odlad/domesticerad lax eller 6ring (Hindar &
Balstad 1994; Castillo et al. 2008). En mer generell forklaring till 6kad hybridise-
ring kan vara att arternas lektid och lekhabitat &r mer dverlappande i vissa vatten-
drag én i andra (Jansson et al. 1991).

Den sistnimnda mekanismen kan vara av betydelse i Morrumsan, dar havsoringen
tillsammans med laxen mestadels utnyttjar huvudfaran for lek eftersom storre bi-
floden saknas (annars typiska Oringhabitat dir arterna samexisterar). Tidigare ana-
lyser med enzymelektrofores och maternellt nedarvt mitokondrie-DNA (mtDNA)
har dessutom visat att samtliga da undersokta laxingstirr fran Morrumsan (76 st.
elfiskade 1994-1997) var avkomma efter 6ringhonor som befruktats av laxhanar.
Detta dr ett monster som under samma tid dven observerades i andra laxvattendrag
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kring Ostersjon (av totalt 375 laxingar frin Daldlven, Emén och Mdrrumsén hade
100 % oring-mtDNA; Hékan Jansson, opubl. data). En nérliggande tolkning till
denna enkelriktade hybridisering &r att tidigt konsmogna laxhanar kan spela en
betydande roll, vilket indikeras av tidigare observationer dir andelen kdnsmogna
bland ettarig eller dldre laxstirr av hankon var 55 % i Morrumsan, medan motsva-
rande siffra for Oringstirr i samma vattendrag var 0 % (Hé&kan Jansson, opubl.
data).

Samtidigt finns resultat som tyder pa att forekomsten av laxing i Mdrrumsan
okade i borjan av 1990-talet, for att darefter ater minska. Sedan ménga &r genom-
fors arliga standardiserade elfisken pa ett antal utvalda uppvéixtomraden i Mor-
rumséns huvudfara, och frdn 1991 har all stirr beddmd som laxing registrerats
separat. Eftersom elfisket huvudsakligen utforts av samma personal (Arne Johlan-
der med medhjilpare, f.d. Fiskeriverket) sedan mitten av 1980-talet, och genetiska
stickprovskontroller visat att storre delen av den stirr som beddmts som laxing
varit korrekt artbedomd, bor resultaten for olika ar vara jamforbara och ge en rela-
tivt god bild av utvecklingen.

Utifran elfiskedata framgar en tydlig trend (figur 12); initialt 6kade titheten av
laxingstirr kraftigt for att bli som hogst 1994, dérefter avtog den igen med avbrott
for nagra dterkommande "toppéar" med omkring 5-6 ars intervall. En betydligt
lagre forekomst av laxing i Morrumsén fore 1990-talet antyds ocksa av att ingen
av de vuxna "laxar" frdn 1985 och 1961 som ingatt i denna studie visat sig vara
arthybrid efter DNA-analys.

Vad hénde da under det tidiga 1990-talet? Noterbart &r att Morrumsans laxfiskar
drabbades av sjukdomar. Sensommaren 1990 konstaterades furunkulos, en bakte-
riesjukdom som under de kommande aren drabbade &ns lax och 6ring mycket hart.
Tidvis dog stora médngder fisk i 4n och det finns dven iakttagelser av hur laxar och
oringar, paverkade av furunkulos och sekundédra svampangrepp, lekte med
varandra (Erik Erlandsson-Hammargren, pers. komm.). Ytterligare svampangrepp
med Okade dodligheter har dérefter i varierande omfattning drabbat Morrumsén
vid upprepade tillfillen (de kraftigaste utbrotten dgde rum hdstarna 1999 och
2000).
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Figur 12. Bla kurvan (vénster y-axel): arliga medeltdtheter av stirr beddmd som laxing (arsungar och
dldre sammanslagna) vid elfisken pa tio lokaler i Morrumsan (data fran SERS, SvensktElfiskeRegiS-
ter). I genomsnitt har 8,7 lokaler fiskats per ar, med undantag f6r 2007 nér inget elfiske skedde. Roda
kurvan (hoger y-axel): andelen laxing bland vuxen vildfodd (oklippt) laxfisk i Daldlven (data fran
Jorgen Rask, Fiskeriforsoksstationen Alvkarleby, SLU-Aqua).

Under tidiga 1990-talet accelererade ocksé det s.k. M74-syndromet i Morrumsén
och méinga andra laxbestind kring Ostersjon. M74 mirks i forsta hand pa laxod-
lingarna i form av "vinglande" avelsfisk, blek rom och foérhdjd dodlighet hos av-
komman, men antas dven drabba den vilda laxen. Baserat pa uppgifter fran tiden
nidr man odlade och satte ut laxsmolt i Morrumsan (t.o.m. mitten av 1990-talet)
finns érliga skattningar av M74-relaterad dédlighet som visar att problemet dér var
som storst bland arsklasserna klidckta 1993 och 1994, med uppskattade dodligheter
av 60-80 % (ICES 2013). Den direkta orsaken till M74-syndromet ar akut brist av
tiamin (Lundstrom et al. 1999) och det tycks finnas kopplingar till férdndringar i
laxens foda till havs och de storskaliga fordndringar i Ostersjons ekosystem som
dgt rum sedan 1980-talet (Keindnen et al. 2012).

Sedan inledningen av 1990-talet har de inrapporterade frekvenserna av M74 fran
laxodlingar kring Ostersjon minskat generellt, iven om problemet periodvis ater
okat (ICES 2013). Tiaminhalterna hos den lax som ingick i den tidigare pilotstu-
dien 2011 visade sig ocksa vara orovickande laga &ven om de inte forvintades
resultera i direkt dodlighet. Det ska dock betonas att tiaminbrist inte endast ger
reproduktionsproblem; dven en rad andra centrala funktioner hos drabbade organ-
ismer paverkas negativt, bl.a. immunforsvaret, minnet och formagan till rumslig
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orientering (Lennart Balk, Stockholms universitet, pers. komm.). Direkta orsaks-
samband mellan tiaminbrist ("M74"), sjukdomsutbrott och 6kad arthybridisering
kan darfor inte uteslutas, sérskilt inte d& studier kring sddana eventuella orsaks-
samband hittills tycks saknas.

Preliminéra berékningar baserade pd DNA-resultat kombinerade med data for stirr
(elfiske) och smolt (smoltrakning) tyder pa att andelen arthybrider bland ung lax-
fisk i Morrumsan under de senaste aren varit liagre (< 5 %) dn vad som skattats for
aterviandande vuxen fisk (>10 %). Samtidigt ska det betonas att det av flera anled-
ningar dr oklart hur vil dessa skattningar dterspeglar de sanna andelarna av laxing
bland ung och vuxen laxfisk. Exempelvis ér resultatet for smolt endast baserad pa
fisk uppvuxen uppstrdms Marieberg, vilket inte nddvéandigtvis ger en god bild av
hela ans smoltproduktion. Vad géller vuxen fisk ar andelen laxing berdknad utifran
sportfiskefangster (samt ett ars fiskrdkningsdata) vilket inte heller behover ge en
helt réttvisande bild av hur det ser ut bland all uppvandrande fisk — t.ex. kan skill-
nader finnas i huggvillighet mellan arterna.

Smoltfillor vid Ekeberg. Foto: Stefan Palm
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En forklaring till &ndrade artproportioner med okande &lder kan annars vara skill-
nad i1 dodlighet under tiden ute i havet. Havsdodlighet forvintas dels genom havs-
fiske samt via naturliga orsaker (predation, sjukdom, etc.). Medan laxen foretra-
desvis fodosoker ute 1 Oppet hav uppehéller sig oringen i regel mer kustnira. Av
hittills okénd anledning har den vilda dstersjolaxens dverlevnad under forsta havs-
aret sjunkit markant sedan mitten av 1990-talet — frén tidigare ca 30 till 10-20 % —
medan det saknas indikationer som tyder pd en liknande generell utveckling for
havsoring (ICES 2013). Om laxingarnas havsoverlevnad liknar 6ringens mer &n
laxens, kan detta mojligen forklara en 6kande andel fran smolt till vuxen fisk. 1
dagsldget saknas dock kunskap om laxingarnas tid i havet (vandringsmonster, diet,
etc.).

En hog andel vuxen laxing i Morrumsén forvéntas kunna orsaka problem genom
konkurrens om lekplatser samt "spolierade lekar" om (nir) hybridhanar parar sig
med lax- och 6ringhonor. Det dr emellertid svart att uppskatta hur stort produkt-
ionsbortfallet kan bli, eftersom det saknas central information om laxingarnas par-
ningsbeteende och reproduktiva framgéng. Trots dessa kunskapsluckor har vi gjort
ett forsok att grovt uppskatta de potentiella effekterna genom att utgé ifran antalet
vuxna laxfiskar per "art" och kon som 2012 uppskattningsvis vandrade uppstroms
forbi Marieberg (tabell 3) i kombination med f6ljande antaganden:

1. Samtliga arthybrider av forsta generationen uppstér genom att en 6ringho-
nas rom befruktas av en laxhane (stods av tidigare mtDNA-studie; se ovan).

2. Vuxna laxinghanar uppvaktar honor oberoende av art och sannolikheten att
en laxinghane befruktar en lax , laxing eller 6ringhona éterspeglar relativa fore-
komsten av honor inom respektive art (42 %, 10 % resp. 48 %).

3. Laxhonor later sig befruktas av vuxna lax- respektive laxinghanar i relation
till deras forekomst (80 % och 20 %) och hanarna &r lika konkurrenskraftiga
oavsett art. Séledes har antagits att hanen dr den som avgor partnervalet.

4. Ett motsvarande antagande har anvénts for 6ringhonor, bortsett fran att det
for denna art tillkommer ett inslag av 3 % parningar med laxhanar (enligt punkt
1). En 6ringhona forvéntats séledes bli befruktad av en oring , laxing respektive

laxhane i 71 %, 26 % resp. 3 % av fallen.

5. Tillgangen pa hanar utgdr inte ndgon begrénsande faktor.
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Givet ovanstéende forenklade antaganden kan s& mycket som ca 20 % av produkt-
ionspotentialen for lax teoretiskt ha gatt forlorad tack vare att laxhonor parat sig
med laxinghanar. For 6ringen kan motsvarande produktionsforlust ha varit dnnu
hogre — ndrmare 30 %. Om man dessutom beténker att fullstindig frdnvaro av
hybridisering i foregdende generation hade resulterat i fler atervindande vuxna
laxar och dringar, kan produktionbortfallet dessutom sdgas vara dnnu storre.

A andra sidan kan produktionsforlusterna ocksa vara ligre dn ovan beriknat. S&
kan exempelvis ske om lax- och Oringhonor tenderar att inte acceptera uppvak-
tande laxinghanar, om laxinghanar uppvisar lag konkurrensférmdga med andra
hanar eller om sanna andelen vuxna laxingar ar betydligt lagre &dn uppskattade
10 %. I sammanhanget bor pdminnas om att de vuxna laxinghanar som identifie-
rats via DNA-analys visat sig vara jaimforelsevis storvuxna (figur 1), vilket hos
laxfisk generellt anses forknippat med hog lekframgéng. For en mer vilgrundad
konsekvensbedomning skulle dock behovas en sikrare skattning av totala andelen
vuxen laxing i Morrumsan samt béttre generell kunskap om arthybriders lekbete-
ende och reproduktiva framgéing.

De vuxna arthybriderna med tvé lax- samt ett 6ringanlag (s.k. allotriploider) kan
utgdra avkomma fran aterkorsningar mellan laxing och lax (Castillo et al. 2007).
Ett flertal studier har visat att laxinghanar 4r i det ndrmaste sterila eftersom &ver-
levnaden bland avkomman, efter att de befruktat rom fran lax- eller 6éringhonor,
befunnits vara mycket 1ag (t.ex. Galbreath & Thorgaard 1995). Exempelvis kan
ndmnas att nir laxrom oavsiktligt befruktades med mjolke fran laxinghanar i sam-
band med tiaminstudien hdsten 2011 sa var 6verlevnaden fram till tidiga yngelsta-
diet 0-23 % bland de olika halvsyskongrupperna i forsoket, medan motsvarande
overlevnader for de rena laxkorsningarna var 71-97 % (Hans Olsson, Morrums
Kronolaxfiske, pers. komm.).

Aven dterkorsning mellan laxinghonor och dringhanar har visat sig ge mycket lag
overlevnad (Dannewitz & Jansson 1996). Korsningar mellan laxinghonor och
laxhanar har & andra sidan visat sig kunna ge hogre dverlevnad, atminstone i od-
lingsmilj6. Medan all avkomma efter sddana aterkorsningar utforda av Galbreath
& Thorgaard (1995) befanns vara triploid, fann Johnson & Wright (1986) en
blandning av triploid (60 %) och diploid (40 %) avkomma, dir de diploida indivi-
derna inte kunde &tskiljas genetiskt fran arthybrider av forsta generationen. Om de
triploida individer som patréffats i denna studie (ca 8 % av samtliga vuxna laxing-
ar) utgor avkomma till laxinghonor parade med laxhanar, och om andelen triploid
respektive diploid avkomma fran sddana korsningar dr densamma som i studien av
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Johnson & Wright (1986), skulle omkring 13 % av den vuxna laxingen i Morrum-
san kunna besta av aterkorsad avkomma.

Ar en hog andel vuxen laxing unikt for Mérrumsan? Hér dr kunskapsliget bristfil-
ligt. Det enda vattendrag utéver Mdrrumséan vi kédnner till diar andelen atervén-
dande laxing bland vuxen laxfisk studerats i storre skala dr Daldlven. Dér 6kade
andelen vuxna arthybrider bland vildfodd (oklippt) laxfisk frén 0,1 % 1989 till
atminstone 7,1 % (sannolikt betydligt hogre) under 1994 och 3,1 % 1995 (dér dven
den sistnimnda andelen sannolikt &r underskattad; Jansson & Ost 1997). Kring
millennieskiftet var andelen laxing bland oklippt fisk i avelsfisket &nnu hogre (15-
30 %) for att direfter minska och under senare ér vara 5-10 % (figur 12).

Aven om direkta jimforelser mellan vattendragen #r vanskliga, kan noteras att den
nuvarande andelen vuxen laxing i Daldlven dr av samma storleksordning som den
som skattats for Morrumsén. Trots att data for ytterligare ar under 1990-talet fran
Dalélven inte funnits tillgéngliga, och elfisketitheter inte &r direkt jimforbara med
vuxen fisk, finns dessutom vissa tecken pa att andelen laxing kan ha fordndrats pa
ett likartat vis i de badda vattendragen. Detta dr nidgot som borde studeras nog-
grannare. Likasd vore det intressant att veta hur andelen laxing fordndrats i nagra
ytterligare vattendrag, i den man ldmpliga material (t.ex. fjdllprov for genetisk
analys) for sddana studier kan uppbringas.

Slutet av Kungsforsen i Méorrum. Foto: Morrums Kronolaxfiske.

36



Aqua reports 2013:20

4.2 Felvandrare och genetiska forandringar hos lax

Utifrén genetiska data har vi skattat andelen genetiskt avvikande individer bland
vuxen lax. Efter att hiansyn tagits till att smolt fodda i an till viss del (felaktigt)
identifierats som genetiskt avvikande, visar de béda olika statistiska metoder som
anvénts att ca 2-3 % av den vuxna laxen frén senare ar (2004-2012) utgor "fel-
vandrare" fran andra vattendrag. Denna andel ar betydligt l14gre 4n vad som obser-
verades 1 den tidigare tiaminstudien. Samtidigt ska betonas att vi inte vet hur vél
andelen felvandrare i det DNA-analyserade materialet aterspeglar verkliga andelen
ute 1 an. Andelen sidan fisk kan exempelvis ha varierat mellan olika ar, vilket varit
svart att studera narmare da antalet fjéllprover per ar varit lagt 6verlag.

Vi har ocksé funnit att andelen genetiskt avvikande lax (i likhet med laxing) dkar
markant under senare delen av sdsongen. En nérliggande tolkning &r att den fel-
vandrade laxen helt enkelt anldnt senare. En mgjlig orsak till detta kan vara att
dessa individer, som av ndgon anledning uppvisat ett for lax avvikande beteende,
"irrat" runt i havet innan de slutligen bestdmt sig for att vandra upp i (fel) élv. Ett
liknande ménster har iakttagits for odlad lax satt direkt i havet som smolt, som vid
konsmogen alder vandrade upp i olika vattendrag senare &n laxen av lokalt ur-
sprung (Eriksson & Eriksson 1991).

Utgor 2-3 % felvandring en hog andel? Fragan dr svér att besvara. En jimforelse
kan goras med tidigare storskaliga mérkningsforsok med kompensationsodlad
laxsmolt utsatta i sju norrlandsélvar (perioden 1956-1997) dir i genomsnitt ca 4 %
av adterfynden av vuxen fisk i dlv utgjordes av felvandrad fisk (Karlsson & Perd
2001). Samtidigt finns resultat som tyder pé att felvandringsfrekvensen kan vara
betydligt hogre for odlad adn vildfodd lax (Jonsson & Jonsson 2011).

I bevarandesammanhang &r det dock oftast inte felvandring i sig som brukar disku-
teras utan de genetiska konsekvenser som kan bli f6ljden (t.ex. Palmé et al. 2012).
Eftersom det inte ar givet att all lax som vandrar upp 1 ett annat vattendrag &n dér
den dr fodd (eller utsatt) ocksad reproducerar sig &r det viktigt att gora atskillnad
mellan felvandring och genfldde (genetiskt effektiv migration). Vidare kan den lax
som leker i "fel" miljo forvéntas ge upphov till avkomma med ldgre dverlevnad
tack vare brist pa lokal genetisk anpassning. Av dessa anledningar kan frekvensen
frimmande gener som tillfors populationen bli ligre &n andelen felvandrare, nagot
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som ocksa kunnat observeras i studier av lax frdn andra delar av varlden (Dionne
et al. 2008; Tallman & Healey 1994).

De klara genetiska skillnader som finns mellan laxbestand frén olika omriden
kring Ostersjon indikerar att mingden naturligt genfldde bor ha varit mycket 1ag
historiskt sett, &tminstone mellan vattendrag som mynnar pa lingre inbdrdes av-
stand (Séisé et al. 2005). Direkta skattningar av tidigare och nutida genfldde for
lax i Ostersjon baserade pa genetiska data saknas dock hittills (Palmé et al. 2012),
med undantag for en studie som tyder pa att felvandrad odlad lax under de senaste
artionden har paverkat i Vindeldlvens vilda laxbestdnd ur genetiskt perspektiv
(Vasemaégi et al. 2005).

Aven i denna studie av lax frin Morrumsan har genetiska forindringar observe-
rats. Alla populationer fordndras over tid, &ven under helt "naturliga" (opaverkade)
forhéllanden, och fragan har dérfor inte varit om populationen har foéréndrats, utan
hur mycket och om det finns tecken pa genetisk paverkan av frimmande lax. Den
Okade mingd genetisk variation som observerats sedan 1960- och 1980-talet tyder
pa att gener fran frimmande lax har tillkommit i hogre grad én tidigare. Samtidigt
framstar de genetiska fordndringarna inte som storre dn att de till betydande del
kan bero pé slumpméssig genetisk drift i populationen. En mer detaljerad statistisk
utvardering av den relativa betydelsen av genflode och drift har dock inte kunnat
genomforas inom ramen for denna studie.

Slutligen bor ndmnas att ett 6kat genflode kan ha orsakats pé flera sitt &n att fel-
vandrad fisk fodd eller utsatt i andra vattendrag pa egen hand reproducerat sig i
Morrumsén. Fram till 1997 pagick odling och utséttning av lax i syfte att frimja
&ns sportfiske. Aven om avelsfisket skedde lokalt kan oavsiktlig inblandning av
felvandrad lax inte uteslutas, sérskilt inte eftersom manga av foréldrafiskarna
fangades sent pa aret. Artificiell reproduktion f6ljt av hog dverlevnad i den skyd-
dade uppvixtmiljon — sjédlva syftet med odling — kan ha medfort att den lax som
senare sattes ut i &n och aterkom for lek bar pa ett hdgre inslag av frimmande ge-
ner &n om laxen hade lekt pd egen hand. Denna problematik &r inte unik for Mor-
rumsan, utan finns vid all s.k. sea-ranching dar man varje ar fingar ny avelsfisk
(en modell som totalt dominerar i Sverige vid kompensationsodling, dock inte i
Finland) och didr man ofta saknar mojlighet att kdnna igen individer fran andra
vattendrag’.

3. Sedan 2005 ska all kompensationsodlad svensk lax och havséring vara fettfeneklippt, vilket
bl.a. innebér att man pa odlingarna kan identifiera felvandrad vildfodd eller finsk odlad fisk (ddremot
kan man inte pa odlingarna kinna igen felvandrad odlad lax fran andra svenska vattendrag).
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Tidvis har det ocksa satts ut omfattande mingder laxsmolt i Sédra Ostersjon via
sk. fordrojd utsittning (delayed release)® . Utsittningar med denna omstridda
metod skedde bl.a. utanfoér Bornholm 1995-1998 och 2003-2005, endast ca 10 mil
frdn Morrumsans mynning. Utdver utsédttningsmaterial fran Morrumsén anvéandes
odlad lax fran Luledlven samt finska lijoki (Pedersen et al. 2007; Dannewitz &
Prestegaard 2008). Eftersom fordrdjd utséttning visat sig kunna orsaka omfattande
felvandring kan det inte uteslutas att ndrliggande Morrumsan paverkats genetiskt.

4.3 Kunskapsbehov och framtida studier

Sammanfattningsvis har denna studie gett en mer balanserad bild av situationen
for Morrumséns laxfisk én tidigare. Den hdga andelen vuxna arthybrider i an &r
dock oroande, och ett antal fragor skulle behova belysas ndrmare som en grund for
bedomningar av hotstatus och eventuellt mojliga atgérder:

e Hur stort dr totala inslaget av laxing och felvandrad lax? De berikningar
som presenterats i denna rapport ar baserade pa delvis osdkra antaganden och
skulle behova verifieras/jamforas med skattningar baserade pd vavnadsprov
insamlade slumpvis och kontinuerligt fran all lekfisk (oavsett art), som vand-
rat upp under en hel sésong. En saddan kartldggning skulle dven ge béttre kun-
skap om arternas vandringstid och den totala mangden felvandrad lax.

o Lekbeteende och reproduktiv framgdng hos laxing? For mer vilgrundade
analyser av hur stora produktionsforluster som en hdg andel vuxen laxing kan
orsaka behovs studier dir lekmogen lax, laxing och 6ring, under kontrolle-
rade forhéllanden, tillats konkurera och reproducera sig.

o Uppkommer samtliga laxingar genom att éringhonor befruktas av laxhanar?
Tidigare mtDNA-studier av laxingstirr fran 1990-talet har visat att s& d& var
fallet. Kompletterande analyser av laxing fran senare ar med samma metodik
kan ge ytterligare ledtradar till hur och varfor arthybridisering sker i Morrum-
san.

4. Tanken med denna omstridda metod é&r att dka fiskens 6verlevnad genom att sldppa den direkt i
havet efter en tids tillvéxt i nétkassar ute till havs. Efter nagra ar bedrivs ett riktat fiske i utsittnings-
omradet, dit den lekmogna fisken forvintas atervinda eftersom den inte priglats pa nagot vattendrag.
Denna form av utséttningar har i princip helt upphort (for lax) efter att det visade sig att den fordrdjt
utsatta fisken i hog utstrickning vandrade upp i manga olika vattendrag kring Ostersjon och svenska
véstkusten.
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o Finns direkta orsakssamband mellan tiaminbrist ("M74"), sjukdomsutbrott
och okad arthybridisering? 1 ett forsta steg borde befintliga data fran Mor-
rumséan och andra laxvattendrag (t.ex. Daldlven) sammanstillas och jaimforas
for att se om dessa olika variabler tycks samvariera. Direfter kan det eventu-
ellt finnas anledning till mer detaljerade studier och experiment.

o Forekommer omfattande arthybridisering dven i andra vattendrag? De sva-
righeter som uppenbarligen finns att identifiera arthybrider av olika &lder in-
nebdr att man inte kan utesluta hog forekomst av laxing dven i andra laxvat-
tendrag. Genetiska studier av fjéllprov eller annan vdvnad (t.ex. fenprov fran
stirr) skulle kunna ge viktig information.

Med "beiss-fluga" pa tan vid pool 12. Foto: Morrums Kronolaxfiske
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