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Sammanfattning

Syftet med denna studie var att gora en genetisk kartliggning av 6ringen i Oster-
daldlven, samt att utvérdera ett projekt med malsdttningen att aterintroducera Sil-
jansoring i de dvre delarna av Osterdalilven genom utsittningar av frimst befruktad
rom i biflodet Fjatdlven. Resultaten dr baserade pd DNA-analyser av s.k. mikrosa-
tellitmarkdrer och visar pa en pataglig populationsstruktur i omradet. Mer eller
mindre tydliga genetiska skillnader observerades mellan i princip samtliga analyse-
rade stickprov av naturligt forekommande 6ring fran omradet. Sammanfattningsvis
bildar 6ringen i Stordn (en av Osterdalilvens huvudsakliga tillfldden) en genetiskt
distinkt grupp, likasé den i biflédet Grovlan, medan oringen i bifloden lingre ned-
stroms i Osterdalilven, som Sérilven, Fjitilven och Krypan, bildar en tredje grupp
med mindre tydliga genetiska skillnader sinsemellan.

Den storvuxna, vandrande 6ring som halls pa odlingen i Sidrna och som bendmns
Siljansoring avvek genetiskt fran samtliga stickprov av naturligt féorekommande
oring i ovre Osterdaldlven med bifloden. Detta gjorde det mdjligt att utvirdera
utsittningarna i biflodet Fjatdlven med hjilp av genetiska analyser. Forekomst av
atervindande vuxna individer med genuppséttningar typiska for Siljansoring visar
att den utsatta fisken dverlevt i omradet och att andelen storvuxen, vandrande dring
successivt har okat i Fjatdlven sedan utsittningarna pabdrjades. Den utsatta 6ringen
nyttjar sannolikt Tringslets regleringsmagasin som uppvéixtomrade. Analyser av
datorsimulerade individer av olika ursprung visar vidare att det i framtiden finns
mdjlighet att studera den utsatta Siljandringens reproduktiva framgéng i Fjitélven,
samt utreda i vilken grad stammarna hybridiserar.

Analys av storvuxna dringar fran andra delar av Osterdalilven visar att det dven
finns en annan storvuxen, vandrande ring naturligt i omradet, som sannolikt nyttjar
fraimst biflodena Sordlven och Krypadn som lekomradden. Denna 6ring paminner
genetiskt om den odlade Siljansoring som satts ut i Fjatidlven, dven om vissa skill-
nader finns. Det &r osdkert om denna stam é&r att betrakta som en rest av den oring i
Osterdaldlven som innan vattenkraftsutbyggnaden nyttjade Siljan som uppvixtom-
rade, eller om den utgér en storvuxen Oringstam som hela tiden nyttjat andra omré-
den ldngre uppstroms under uppvixtfasen (som t.ex. Idresjon och Sérnasjon).

Resultaten pekar pa en pitaglig populationsstruktur i vre Osterdalilven, och det
kan inte uteslutas att 6ring fran olika populationer anpassats genetiskt till lokala
miljdbetingelser. Oringen i omradet bor dirfor forvaltas lokalt, vilket bl.a. innebér
att utsittningar av frimmande oringstammar inte bor ske, och eventuella forflytt-
ningar av O0ring inom omrédet bor genomforas med hiansyn till den populationsge-
netiska struktur som foreligger.



Abstract

The aim of this genetic study was to identify genetic variation within and between
trout populations in the river Osterdalilven. Another aim was to evaluate a restora-
tion project with the goal of reintroducing a large, migratory trout from Siljan in the
upper reaches of Osterdalilven by releases of fertilized eggs in the tributary Fjitil-
ven. This migratory strain has historically utilized the upper parts of Osterdaldlven
for reproduction but disappeared from the area when the river was exploited with
hydropower stations and dams in the 1960’s. The strain has since then been kept as
a hatchery strain and managed through lake-ranching in lake Siljan.

Results are based on analysis of microsatellite genetic markers and show a sub-
stantial population structure in the area. More or less clear genetic differences were
observed between virtually all analyzed samples of naturally occurring trout. In
summary, the trout in Storan (one of the main tributaries situated far upstream in
Osterdalilven) form a genetically distinct group, as well as trout from the closely
situated tributary Grovlan, while the trout in tributaries further downstream in
Osterdalilven, including the rivers Sérilven, Fjitilven and Krypan, form a third
group.

The migratory Siljan trout of hatchery origin diverged genetically from all sam-
ples of naturally occurring trout in the upper parts of Osterdaldlven. This made it
possible to evaluate the success of the reintroduction program in Fjétélven by
means of genetic analysis. Presence of returning adult individuals with genetic
characteristics typical for the Siljan strain indicates that the stocked fish have the
ability to survive in the area, and the results show that the proportion of large, mi-
gratory adults has increased gradually in Fjdtdlven since the stocking program was
initiated. Analyses of computer simulated individuals of different origins show that
it is possible to study reproductive success of the released Siljan trout in the future,
and to investigate the extent of hybridization between introduced and naturally
occurring trout.

Analysis of large adult trout from other parts of Osterdalilven indicates that there
is also a native, large migratory trout strain present in the area, which probably uses
mainly the tributaries Sorélven and Krypéan for reproduction. This trout shows ge-
netic similarities with the Siljan strain stocked in Fjdtélven, although some differ-
ences exist. It is uncertain whether this native strain is a remnant of the trout in
Osterdalélven that utilized Siljan for feeding migrations before the river was ex-
ploited by hydropower, or if it represents a separate strain that used other areas
further upstream in the system during the migratory growth phase (e.g. Idresjon
and/or Sdrnasjon).

The results revealed a clear population genetic structure in the upper parts of
Osterdalilven, and it cannot be excluded that trout from different areas/populations
have become genetically adapted to local environmental conditions. Trout in the



area should therefore be managed locally, and it is recommended that releases of
foreign trout strains should not occur, and any movements of trout within the area

should be carried out taking into account the population genetic structure that ex-
ists.
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1 Inledning

Svenska bestand av sjovandrande oring har pa méanga stillen uppvisat en negativ
utvecklingstrend under de senaste decennierna (Degerman m.fl. 2006, Dellefors &
Dannewitz 2007, Dannewitz m.fl. 2012). Anldggande av kraftverksdammar, andra
typer av vattenregleringar samt forsurningseffekter antas vara viktiga orsaker, men
dven mer storskaliga fordandringar i klimatet har sannolikt paverkat dringbestan-
dens utveckling negativt. Analyser baserade pa elfiskedata visar t.ex. att tatheter
av Oringungar i bade stromlevande och insjovandrande bestand i s6dra Sverige har
minskat over tid, och att denna minskning sammanfaller med 6kande temperaturer
i vattendragen (Degerman m.fl. 2006).

Den vandrande &ring som fortplantar sig i Osterdaldlven och nyttjar Siljan som
uppvixtomrade har historiskt vandrat ldngt upp i dvre Osterdalilven for att fort-
planta sig. Det finns uppgifter om att storvuxen Oring vandrade s& langt som
170 km upp i systemet (Bjernulf 1989). Nir Osterdalilven exploaterades genom
att Trangseldammen togs i drift 1961, blockerades emellertid 6ringens vandrings-
végar. Senare tillkom fler kraftverk och Siljansdringen kan idag inte vandra langre
an till Spjutmo kraftverk knappt 20 km fr&n mynningen. Den successiva minsk-
ningen av tillgingliga lek- och uppvixtomraden i Osterdalilven resulterade i att
dlvens produktion av vandrande 6ring minskade radikalt (Bjernulf 1989).

Som kompensation for bortfallet av naturlig 6ringproduktion blev kraftbolagen
skyldiga att sdtta ut odlad oring. En odlad oringstam (”Siljansoring”) skapades
1969 baserad pé avelsfisk fangad vid centralfisket i Sés, beldget omkring 15 km
fran Osterdaldlvens mynning i Siljan. Denna Siljanséring betraktades som relativt
langsamvixande, badde i naturen och i fiskodling, men stora individer pa
7,6-8,2 kg har fangats i centralfisket (Bergman m.fl. 1989). For produktion av
sattfisk har avelsfisk fangats arligen néar den atervander till Sds frén vandringen i
Siljan. Antalet fangade Oringar i Sés har varierat mellan 59 och 355 individer per
ar, dir andelen honor varit omkring 60—70 %. Efter att fillan i Sds blev permanent
1 borjan av 1970-talet sker den arliga fngsten av avelsfisk under hela uppvand-
ringsperioden. En del 6ring har sléppts forbi féllan for lek ndrmast uppstréms och



1973 transporterades ett par hundra fiskar langre upp i dlven, forbi kraftverken.
Annars har merparten av den fangade Oringen fran Sésfillan anvénts i aveln
(Bruks m.fl. 2000). Den odlade avkomman sétts sedan ut pa smoltstadiet i en ex-
periment- och tillvinjningsanldggning i anslutning till centralfisket. Utséttnings-
méngderna har varierat Gver tid och 6kat fran ca 25 000 smolt under 1980-talet till
som mest drygt 45 000 smolt &r 2006. Smolten fettfeneklipps numera, och studier
visar att dtervandringen av odlad 6ring minskat sedan borjan av 2000-talet. Sedan
2007 péagér dven utsittningar av yngel av Siljanséring i Osterdalilvens vattensy-
stem. Omfattningen pa dessa utséttningar har 6kat frdn omkring 20 000 yngel ar
2007 till ca 2 miljoner yngel &r 2014.

Det kan ha funnits flera lokala 6ringpopulationer som nyttjade Siljan som upp-
vixtomride innan sjons olika tillfléden exploaterades. I Osterdalilven kan det t.ex.
ha funnits flera delpopulationer som vandrade olika langt upp i systemet och som
kanske nyttjade olika bifloden for lek. Det ar oklart i vad mén den odlade stam
som idag bendmns Siljansoring representerar den population/de populationer som
tidigare fanns i omradet.

Trots att uppforandet av bl.a. Tréngslets regleringsmagasin gjorde det omgjligt
for dringen att vandra mellan Siljan och lek- och uppvixtomradena i dvre Oster-
daldlven har storvuxen, vandrande 6ring funnits kvar i en mindre méngd i de Gvre
delarna av Osterdalilven. Sannolikt nyttjar dagens vandrande 6ring Idresjon, Sir-
nasjon och/eller Tringsletmagasinet som uppvixtomrade. Det dr dock oklart om
dagens stordring utgdr ett separat bestand som en géng existerade parallellt med
den &ring som vandrade upp fran Siljan innan Osterdalilven exploaterades, eller
om den helt enkelt utgdr en “rest” av den vilda Siljansoring som tidigare fanns i
dessa omraden. Det kan dessutom inte uteslutas att den vandrande 6ring som finns
idag kan vara péaverkad av tidigare utsattningar av odlad 6ring av frimmande stam
(t.ex. Granbodring, som harstammar fran Indalsélven nedom Storsjon).

Eftersom stordring fortfarande forekommer arbetar Sarna-Idre fiskevardsomra-
desforening (SIFVOF) aktivt med olika dtgérder for att framja bestdndet. Bl.a. har
utséttningar av Siljansoring skett aren 2000-2008 i Fjatdlven strax séder om Sérna
(Figur 1) inom projektet ’Storéring i Fjéatdlven” i syfte att bygga upp ett sjélvre-
producerande bestédnd av stor sjovandrande 6ring. Siljansdring har under senare ar
dven satts ut i mindre méngd 1 Sordlven och Grovlan. For att tillgédngliggora Fjét-
dlven for i omradet forekommande stordring, anlades redan 1960 tva fisktrappor i
fallen soder om Sédrna i enlighet med domen for Tréngslets kraftverk. Trappornas
funktion utvirderades 1999-2003 av SIFVOF som kunde konstatera att omfattande
restaureringsatgirder behovdes. Bida trapporna atgidrdades under sommaren 2004
genom ett samarbete mellan Vattenregleringsforetagen och SIFVOF. En félla i
form av en stor mjérde installerades ldngst upp i Ovre trappan for att mojliggdra
kontroll av passerande fisk. Vid ett kraftigt hogvatten forsommaren 2011 havere-
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rade Ovre trappan i Fjitidlven och féllan fangade inte lingre nagon fisk. Under
2012 och 2013 renoverades trappan. Den forsta lekvandrande ringen efter reno-
veringen konstaterades i fillan den 7 oktober 2013.

Lekvandrande stororing fangad i fisktrappan i Fjétdlven. Efter prov-
tagning dterutsattes oringen uppstroms trappan. Foto: Idre Nord AB.

Parallellt med arbetet med att introducera vandrande oring i Fjétdlven har an-
passningar av regelverket kring fisket gjorts i flera omgangar. Elfiske har varit en
viktig del av arbetet med att f6lja upp genomforda atgirder samt for att samla re-
ferensmaterial for genetiska analyser (se nedan). Inom projektet har dven en utvér-
dering av storéringens mdjligheter att fullf6lja livscykeln i omradet gjorts, baserad
pa inventeringar av bottenfauna och siklgjetillgang (Sarna-Idre FVOF:s rapporter,
del av fiskevardsplan 2001-2004: Fiskeriundersdkningar i Trangselsjon).

Som en del av arbetet med att utveckla dringférvaltningen i Osterdalilven och
Storan har Sotvattenslaboratoriet (tidigare Fiskeriverket, nu tillhérande Sveriges
lantbruksuniversitet, institutionen for akvatiska resurser), pa uppdrag av SIFVOF
och lénsstyrelsen i Dalarna, gjort en genetisk kartliggning av den naturligt fore-
kommande &ringen i de dvre delarna av Osterdalilven (inklusive viktiga till- och
bifldden), samt pé uppdrag av SIFVOF &ven utvérderat utsdttningarna av Siljanso-
ring i biflodet Fjatdlven. Huvudsyftet har varit att kartldgga de kvarvarande 6ring-



populationerna i omradet samt studera om den utsatta Siljanséringen Gverlever i
omrédet efter utsdttning. Resultat fran detta arbete har successivt publicerats i
kortfattade PM fran soétvattenslaboratoriet (t.ex. Dannewitz m.fl. 2004). I dessa
tidigare analyser anvidndes endast sex genetiska markdrer, vilket inte ar tillrdckligt
for att med hog precision beddma ursprunget pd vandrande oring som fangas i
systemet.

Det 6vergripande syftet med den studie som presenteras i denna rapport var att
gora en utokad, mer detaljerad analys av det material som tidigare samlats in ge-
nom att utoka antalet genetiska markorer och anvinda ytterligare statistiska meto-
der for att utvédrdera genetiska data. Mer i detalj var syftet att:

1) genomfdra en genetisk kartliggning av de naturligt forekommande Gring-
populationerna i Storan och de &vre delarna av Osterdalilven, dvs. identifiera
genetiskt distinkta populationer och kvantifiera graden av genetisk variation
mellan och inom dessa — kunskap som &r nédvéndig for att i nista steg kunna
besvara fragestillningarna under punkterna 2 och 3 nedan,

2) utvérdera utsittningarna av Siljansoring i biflodet Fjatilven genom genetisk
analys,

3) undersoka forekomsten av ytterligare storéringbestdnd genom att analysera
stororing fangad i andra omraden, samt

4) utreda framtida mdjligheter att med olika metoder och material studera den
utsatta Siljansoringens reproduktiva framgang i Fjatdlven.



2 Material och metoder

2.1 Oringutsattningar i Fjatélven och andra vattendrag

Storre delen av utsdttningarna av Siljansoring inom “Storéring 1 Fjatdlven” (det
projekt som utvérderas i denna studie) har gjorts med 6gonpunktad rom som ge-
nom isen placerats ut i bottengruset med hjélp av en romutséttare. Utséttningar av
Siljansoring i Fjatilven skedde arligen under aren 2000-2008. Utséttningslokaler-
nas geografiska lage framgar av Figur 1 och omfattningen i antal individer per &r
ges i Tabell 1. Oring av varierande ursprung har dven tidigare satts ut i Fjitilven,
men dessa utséttningar var sporadiska och mindre omfattande, och det &r oklart om
de haft nagon effekt pa det lokala 6ringbestandet i dlven.

Utséttningar av oring har dven skett i andra vattendrag i omradet. Innan den nya
fiskevardsplanen for Sdrna-ldre Fiskevirdsomrade antogs 2001 gjordes under
perioden 1960-2000 utséttningar av oring av dldre stadier pa strommande strackor
av vattendragen Grovlan, Sordlven och Stordn. Ursprunget pa utsittningsmateri-
alet varierade och det ar oklart vilken effekt, om nagon, dessa utséttningar haft (se
diskussion under slutsatser nedan). Under aren 2003-2008 sattes det vidare ut
oring i mindre omfattning (16 000—46 000 romkorn per &r) i de nedre delarna av
Storan. Denna 6ring hirstammade fran uppstroms beldgna lokaler i samma vatten-
drag. Genetiska analyser (Dannewitz m.fl. 2004) visade emellertid att Oringen
uppstroms Héllsjon i Stordn avviker genetiskt fran Oringen léngre nedstroms i
systemet och utsittningarna (forflyttningarna) av Storadring upphorde darfoér. Un-
der 2011 och 2012 sattes i stéllet en mindre méngd yngel av Siljansoring ut i nedre
Storan samt i Grévlan och Sorélven.
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Figur 1. Karta 6ver 6vre Osterdalilven med viktiga till- och bifldden och som visar insamlingsloka-
lernas lage.



Tabell 1. Utsdtmingar av Siljanséring i Fjdtdlven inom projektet "Stororing i Fjdtdlven”. Lokaler-
nas geografiska ldge framgar i Figur 1.

Ar Stadium  Antal lokal Ursprung
2000 Rom 43000 Harjedalsvagbron Siljan
2001 Rom 81900 Harjedalsvagbron Siljan
2002 Rom 169000 Harjedalsvagbron Siljan
2003 Rom 291900 Harjedalsvagbron Siljan
2004 Rom 256000 Harjedalsvagbron Siljan
2005 Rom 148490 Nedan Frobergsv. Siljan
2006 Rom 136500 Nedan Frobergsv. Siljan
2007 Yngel 41400 Nedan Frobergsv. Siljan
2008 Rom 44000 Flovallen Siljan

2.2 Genetisk analys

De tidigare genetiska studierna av Oringen i omradet (t.ex. Dannewitz m.fl. 2004)
baserades pé sex genetiska markorer (s.k. mikrosatelliter, se nedan). I denna studie
har antalet genmarkdrer utokats till 10. Av de dver 600 individer som tidigare
samlats in och analyserats fanns vavnadsprover (fenor) forvarade i sprit kvar fran
totalt 558 individer. Samtliga analyser i denna rapport dr baserade pa dessa 558
individer (se nedan). Vi valde saledes att helt utesluta de individer (n=73) som inte
kunde uppdateras till 10 genmarkdrer (p.g.a. att vivnaden tagit slut vid det forsta
analystillfallet).

Insamlingen av prover for genetisk analys gick till pd foljande sétt. Vdvnads-
prover samlades in i 6vre Osterdalélven och Stordn (samt i vissa viktiga bifldden
till dessa) under &ren 2000 till 2010. Insamlingen av 6ring for studier av genetisk
populationsstruktur skedde med elfiske. Vavnadsprover fran totalt 391 yngre indi-
vider (0+ och 1+) fran ett flertal lokaler i 6vre Osterdaldlven och Storén, samt 81
individer fran tva arsklasser av odlad Siljansoring insamlade pa odlingen i Sarna,
fanns kvar sedan de tidigare analyserna. Insamlingslokalernas geografiska ldge
framgér 1 Figur 1, och mer detaljerad information om stickproven presenteras i
Tabell 2. Genetiskt referensmaterial fran Fjétilven samlades in frén ett omrade
som bedémdes vara opéaverkat av den Siljansdring som borjade sittas ut samma ar.
Utover stickprov av yngre Oring har dven védvnadsprover fran storre, vandrande
oring (av okint ursprung) samlats in fran olika platser i 6vre Osterdaldlven med
bifloden. Dessa individer provtogs under aren 2002-2010 av sportfiskare, under
nétprovfiske samt i fiskvdgen (trappan) i Fjatdlven, och omfattar totalt 86 individer



Aqua reports 20149

(varav 55 fran fiskvédgen vid Fjdtfallet; Tabell 3) som samtliga kunde uppdateras
till 10 genmarkdrer. De olika fangstplatsernas geografiska lage framgar i Figur 1.

; o : e e 5 2 \ ; e
Fisktrappan i Fjdtélven. Trappan anlades 1960 och restaurerades 2004 dé bl.a. en félla installerades
for att mojliggora rakning och provtagning av passerande fisk. Foto: Evert Spanberg.

DNA extraherades fran de arkiverade vidvnadsproven och genotypbestimdes
med hjdlp av mikrosatelliter — en typ av genetiska markdrer 1dmpliga vid studier
av populationsstruktur och bestdmning av ursprung for enskilda individer. Totalt
har 10 mikrosatelliter studerats, vilka ursprungligen utvecklats for 6ring eller néir-
besléktade arter: Str15, Str60, Str73 (Estoup m.fl. 1993), Str58 (Poteaux 1995),
Ssa85, Ssal97 (O'Reilly m.fl. 1996), SsOsl417 (Slettan m.fl. 1995), One9 (Scrib-
ner m.fl. 1996), Bs131 (Estoup m.fl. 1998) samt Ssa408 (Cairney m.fl. 2000).



Tabell 2. Lokalnamn, drsklass, stickprovsstorlek (endast individer som analyserats med 10 marko-
rer), forvintad heterozygositet (H,), genomsnittligt antal genvarianter per mikrosatellit (Antal alle-
ler), motsvarande antal korrigerat for skillnader i stickprovsstorlekar (Allelic richness), samt avvi-
kelser fran forvintade genotypproportioner enligt Hardy-Weinbergs lag uttryckt som Fis. Ett positivt
Fis indikerar underskott av heterozygoter, medan ett negativt virde indikerar éverskott (inga Fis -
skattningar var signifikant skilda fran Fig5 =0). Dessa stickprov anvéndes for att studera populations-
strukturen i Osterdaliilven och Stordns vattensystem, och dr i Tabellen listade i ordning med de
ldingst nedstroms beliigna lokalerna i Osterdalélven forst och lokalerna lingst uppstréms i Stordn
Sist.

Lokal Arsklass Stickprovstorlek H, Antal alleler "Allelic richness"Y Fis
Siljan 2000 31 0.61 5.6 4.8 0.06
2001 50 0.63 5.5 4.8 -0.03
Krypan 2006 18 0.66 5.1 4.9 0.05
2007 15 0.67 4.6 4.6 -0.02
Fjatalven 2000 60 0.64 6.4 4.9 0.03
2001 30 0.57 4.8 4.0 0.00
Yxningflon 2002 5 0.54 2.7 - 0.01
2003 15 0.56 3.5 3.5 0.00
Séralven 2006 10 0.67 4.9 - 0.01
2007 16 0.63 4.9 4.8 -0.05
Grovlan 2006 23 0.63 5.2 4.7 -0.05
2007 14 0.56 43 - -0.05
Biotopomradet 2002 15 0.58 4.4 4.3 0.08
2003 31 0.63 5.5 4.9 0.01
Flaken 2002 21 0.52 3.9 3.6 -0.09
2003 35 0.44 3.8 3.2 0.04
Hagan 2004 28 0.51 4.2 3.7 0.05
2005 10 0.52 3.6 - -0.03
Storan nedre 2002 4 0.60 3.0 - -0.14
2003 22 0.48 3.6 3.4 0.08
Storan ovre 2001 11 0.44 3.0 - -0.06
2002 8 0.46 2.8 - -0.14

Yallelic richness skattades ej for stickprov med farre dn 15 fullstandigt analyserade individer



Tabell 3. Insamlingsuppgifter (lokal, insamlingsdar och antal)
for storre éringar av okdnt ursprung som analyserats. Insam-
lingslokalernas geografiska ldge framgar i Figur 1.

Lokal Insamlingsédr | Stickprovstorlek
Soget 2002 8
2004 1
2005 2
2006 1
2010 5
Fjatfallet 2005 5
2006 6
2007 15
2008 16
2009 3
2010 10
Sarnsjon 2010 1
Idresjon 2009 1
Hallsjon 2006 12

Programmen FSTAT (Goudet 1995) och ARLEQUIN (Schneider et al. 2000) har
anvints for olika grundlidggande berdkningar (skattningar av genetisk variation och
F-statistik). Ovriga statistiska metoder och program som anvints for att utvirdera
data dr namngivna i anslutning till presentationen av resultaten nedan.
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3 Resultat och diskussion

3.1 Genetisk variation
Vi fann inga statistiskt sékerstillda avvikelser fran den fordelning av homozygoter
och heterozygoter som forvintas enligt Hardy-Weinbergs lag, sett 6ver samtliga
markdrer inom respektive stickprov (Tabell 2). Daremot fann vi ett statistiskt sig-
nifikant heterozygotunderskott (positivt Fis) for en enskild markor (One9) i stick-
proven fran Fjétilven och Krypan. Denna avvikelse aterspeglar mest sannolikt ett
"tekniskt problem" (férekomst av en s.k. nollallel) eller, mindre sannolikt, att
dessa stickprov bestar av individer frdn mer &n ett genetiskt distinkt bestdnd. Vi
analyserade effekten av denna avvikelse genom att gora vissa analyser med re-
spektive utan One9, men fann inga indikationer pa olika resultat eller slutsatser
vilket gjorde att vi beslot oss for att inkludera denna markor i samtliga analyser.
Maingden genetisk variation, uttryckt som forvintad heterozygositet och antal
patriaffade anlagsvarianter (antal alleler, “allelic richness”), varierade mellan de
studerade vattendragen (Tabell 2). Generellt sett uppvisade stickprov frén mer
uppstroms beldgna lokaler en ligre grad av genetisk variation jamfort med stick-
prov fran mer centrala delar av vattensystemet. Framforallt tycks Oringen upp-
stroms vandringshindret i Stordn (Figur 1), dvs. lokalerna Flaken, Hégan samt
nedre och 6vre Storan ha lagre grad av genetisk variation jamfort med Oring fran
omriden nedstroms detta vandringshinder.

3.2 Populationsstruktur i dvre Osterdalalven

och Storan med bifléden
Parvisa jamforelser av allelfrekvenser (baserade pa Fsr) visade pa tydliga gene-
tiska skillnader mellan de flesta stickprov (Bilaga 1). Dessa skillnader represente-
rar savél jamforelser mellan olika lokaler som temporal variation mellan &rsklasser
inom samma lokal. I vissa fall var de genetiska skillnaderna pétagliga, som t.ex. i

11



jamforelserna mellan lokaler 1 6vre delarna av Stordn med lokaler lingre ned-
stroms i Osterdaldlven. De parvisa jimforelserna visar ocksé att stickproven av
Siljansoéring (frén odlingen) avviker fran samtliga stickprov av oring fran Ovre
Osterdalilven och Storan.

En tydlig genetisk struktur framtrddde da denna askéadliggjordes grafiskt med en
s.k. PCA (principalkomponentanalys, Goudet 1999). Oring fran lokaler uppstroms
vandringshindret i Storan (lokal Flaken och uppstrdms) bildade en separat grupp,
medan stickproven frin Osterdalilven en annan, samtidigt som 6ringen frin Bio-
topomradet (nedre Stordn, nedstrdoms vandringshindret) hamnade nagonstans
mittemellan. Stickproven fran Siljan respektive Grovlan bildade tvé ytterligare
grupper (Figur 2).
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|

0.8

B Fjitilven-2001
Jia Yxningflon-2003

0.6 Storan nedre-2003
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Krypan-2006

| | Hagan-2005
—_ Fjatalven-2000 Storan gvres2002
9 02 - W Sorilven-2007 Storan ne re-ez&BQ
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~ Krypan-2007
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b 0
g Biotgpomradet-2002
Sérélven-2006
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lian-2
Siljan-2000° o ¢ 5\lan-2007
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Figur 2. PCA (principalkomponentanalys) som illustrerar graden av genetiska skillnader/likheter
mellan stickprov av 6ring fran 6vre Osterdalélven, Stordn och Siljan. Axlarna PC-1 och PC-2 forkla-
rar tillsammans 51 % av den genetiska variationen mellan stickproven. Den bla cirkeln representerar
lokaler i 6vre Osterdaldlven och den roda cirkeln representerar lokaler i Storan ovan vandringshind-
ret. Se Figur 1 for mer detaljerad information om insamlingslokalernas geografiska lége.

Det ar viktigt att notera att resultat fran en PCA é&r relativt svéra att presentera i
en tvadimensionell figur, da stickprovens ldge i forhéllande till varandra egentlig-
en bor utvirderas i ett multidimensionellt plan. Ett sliktskapstrad (s.k. dendro-
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gram) baserat pa genetiska distanser (Figur 3) visar emellertid pa samma genetiska
populationsstruktur som PCA-analysen. I dendrogrammet grupperar framforallt
stickproven fran Stordn ovan vandringshindret tillsammans, medan &ringen fran
Grovlan bildar en mycket tydlig separat undergrupp. Oringen fran Osterdalélven
bildar en egen grupp i forhallande till bade Storan och stickproven frén Siljan.
Sordlven tycks hamna négonstans mittemellan Siljan och de 6vriga lokalerna i
Osterdalélven och Storén.
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Figur 3. Dendrogram (”slékttrdd”) som illustrerar graden av genetiska likheter/olikheter mellan

oringar frdn 6vre Osterdalilven, Storan och Siljan. Dendrogrammet &r konstruerat enligt neighbor

joining-metoden (programmet PHYLIP; Felsenstein 2004) och baserat pé parvisa genetiska avstdnd

(chord distance; Cavalli-Sforza & Edwards 1967). Siffrorna vid noderna anger ett matt pé statistisk

sakerhet for respektive nod (andelen i procent vid s.k. bootstrap-analys).

Vi har dven anviént oss av programmet STRUCTURE (Pritchard m.fl. 2000) for
att studera populationsstrukturen i omradet. I korthet syftar denna metod till att
identifiera populationer i ett material av okdnd sammansittning genom att grup-
pera individerna till sa kallade “genetiska kluster” (férmodade populationer) vilka
uppfyller vissa teoretiska kriterier som kénnetecknar genetiskt homogena populat-
ioner. Bland annat grupperas individerna sa att avvikelser frdn Hardy-Weinberg-
proportioner inom de identifierade klustren minimeras. En stor fordel med detta
angreppssatt dr att programmet inte forutséitter ndgon ingédngsinformation om po-
pulationstillhdrighet (motsvarande var indelning i stickprov baserad pa fangst-
plats), utan startar blint utan antaganden om vilka individer som kan tdnkas utgora
en population. Darmed minskar risken for att ett eventuellt misstag vid insamling-
en paverkar resultaten (t.ex. att tvA populationer samlas in i tron att de kommer
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frdn samma population, vilket kan tdnkas ske dd man exempelvis provtar Gring
under vandringen). Vid analys med STRUCTURE varieras antalet kluster fran ett
och uppat. Pé sé vis atskiljs forst de grupper av individer/stickprov som skiljer sig
mest genetiskt. Den mer subtila populationsstrukturen framtrader nir det totala
materialet delas in i ett 6kat antal kluster.

I linje med Gvriga resultat visade resultaten frin STRUCTURE (Figur 4) att de
analyserade Oringarna, nir antalet kluster tillits 6ka, successivt delade upp sig i
grupper/bestdnd som i princip motsvarar de grupper som tidigare observerats med
PCA och dendrogram. Som ett forsta steg delades 6ringen i tvd grupper; stickpro-
ven frén Storan separerades fran Ovriga stickprov. Da fler kluster identifierades
(upp till sju stycken) framtrddde sd smaningom sju grupper som dverensstimmer
ganska vil med resultaten fran de andra analysmetoderna. Vid indelning i fler &r
sju kluster borjar 6ringar inom vissa lokaler att dela upp sig i subtila undergrupper
som sannolikt motsvarar enskilda arsklasser eller familjegrupper.
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Figur 4. A) Schematisk bild av resultat frén analyser av éring frdn évre Osterdalélven, Stordn och Siljan med

Storan nedre

programmet STRUCTURE (K=antalet kluster/populationer i respektive analys). De, enligt analyserna, genetiskt mest

lika stickproven star namngivna i samma ”box”. Bla text markerar mer tillférlitliga resultat (genomsnittliga

sannolikheten hos individerna inom det namngivna stickprovet ér minst 50% att tillhéra den box ddr stickprovet dr

namngivet), medan réd text anger mer osékra resultat (genomsnittliga sannolikheten ndgot ldgre én 50%). B)

Resultat for K=7 illustrerat med ett sjufdrgat stapeldiagram som visar hur stor andel av varje individs arvsmassa

som enligt analysen tillhér respektive kluster (varje éring motsvaras av en smal flerfidrgad stapel och varje kluster
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Fallen i Fjatélven. Fisktrappor anlades redan pa 1960-talet for att géra omraden uppstroms Fjdtfallen
tillgdngliga for vandrande oring. Foto: Evert Spanberg.

3.3 Utvardering av romutsattningarna i Fjatalven

Ett syfte med denna studie var att utvirdera om utséttningarna av Siljansoring i
Fjatilven varit lyckosamma, dvs. om den Oring som satts ut haft mojlighet att
overleva hela livscykeln i naturen. Eftersom Siljansoringen skiljer sig genetiskt
fran den 6ring som finns naturligt i 6vre Osterdalilven och Storan kan vi med
statistiska metoder identifiera individer av troligt Siljanursprung bland de storre
oringar som fangats i omradet. I analysen ingér totalt 86 dldre Oringar av oként
ursprung som fangats pa diverse platser i ovre Osterdalilven och Storns vattensy-
stem (Tabell 3). Vid analyserna har de okédnda storvuxna individerna jamforts med
en referensdatabas som innehaller genetiska data pa de kartlagda inhemska popu-
lationerna i 6vre Osterdalidlven (inklusive bifldden) samt den odlade stammen av
Siljansoring.

Tv4 statistiska program anvéndes for dessa analyser: ONCOR (Kalinowski m.fl.
2007) samt GENECLASS (Piry m.fl. 2004). Med ONCOR kan sammansittningen
av ett stickprov bestdende av okdnda oringar studeras (s.k. ”Mixed Stock Analy-
sis” (MSA)), vilket ger information om hur stor andel av respektive givarpopulat-
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ion som finns i det okénda stickprovet. Som ett komplement kan sedan de enskilda
individerna studeras med s.k. ”individual assignment”, vilket ger information om
vilken av de i referensdatabasen forekommande populationerna som utgér det
mest sannolika ursprunget for den aktuella individen. Metoden fGrutsétter att samt-
liga potentiella givarpopulationer ingdr i referensdatabasen. Om man missténker
att sé inte &r fallet bor ytterligare analyser goras for att undersoka mojligheten att
individen i frdga kommer frdn en annan, hittills okdnd population. Med GE-
NECLASS kan man undersoka denna fraga genom att studera med vilken sanno-
likhet en individs genuppséttning har sitt ursprung i de olika populationerna. Om
sannolikheten &r lag (<0.01) for samtliga potentiella givarpopulationer ar det hogst
troligt att individen i fraga kommer fran en population som inte ingar i den gene-
tiska referensdatabasen.

Resultat fran analysen med ONCOR visar att andelen 6ring av troligt Siljanur-
sprung bland de uppvandrande, vuxna Oringarna okat i fiskvigen i Fjatilven fran
0 % ar 2005 till omkring 75 % 1 stickproven frén 2009 och 2010 (Figur 5). Den
okande andelen Gring av troligt Siljansursprung stimmer vél overens med att ro-
mutséttningarna startade ar 2000, och att det tar ett antal ar innan fisken nar kons-
mognad och atervinder till vattendraget. Insamlingen av prover i Fiskvédgen i Fjat-
dlven har emellertid inte varit fullsténdigt representativ under perioden. Under hela
perioden har ett grovt galler selekterat s att endast fisk stérre 4n 2627 cm har
kunnat fingas. Fiskvdgen fungerade dessutom daligt under 2009 och 2010, vilket
sannolikt gjorde att endast stor 6ring kunde passera dessa ar. Det finns séledes en
risk att andelen Siljansoring dverskattades dessa ar, d& Siljansoringen genomga-
ende tycks vara storre d4n den Oring som finns naturligt i Fjatélven (Figur 6 samt
Bilaga 2).
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Aterutsittning (efter provtagning) av den hittills stdrsta 6ring som passerat fisktrappan i Fjitilven, en
hona som var 76 cm lang och végde 5,8 kg. Genetiska analyser visade att honan (individ 214, Bilaga
2) hogst sannolikt kommer frén de utsdttningar av Siljanséring som skett hogre upp i Fjétédlven. Foto:
Evert Spanberg.

Sammantaget indikerar resultaten dnda att den dkande passagen av storre oring i
fiskvigen, som i néstan samtliga fall dessutom beddmts vara av Siljanursprung
(Bilaga 2), ar ett resultat av de tidigare utsittningarna av denna stam ldngre upp-
stroms 1 Fjétdlven. Den utsatta Siljansoringen tycks séledes ha forméga att Sver-
leva hela livscykeln i dvre Osterdalélven. Det terstar emellertid att utvirdera den
utsatta 6ringens framgang under sjélva reproduktionen (se nedan).
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Figur 5. Resultat frin MSA-analys med ONCOR, som visar att andelen 6ring av troligt Siljanur-
sprung Okat i fiskvédgen i Fjatdlven. Osékerheten i skattningarna anges med 95 % konfidensintervall.
Se text for mer information.
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Figur 6. Individuell vikt for 55 6ringar av oként ursprung som fangats i Fjatfallet i biflodet Fjatéalven.
Staplarna motsvarar enskilda individer som ar sorterade efter vikt i stigande ordning. Ursprunget
enligt ”individual assignment” med ONCOR illustreras i blatt (Siljan) och rétt (Gvriga bestand).
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Resultat frén analyser av ursprunget pa enskilda vuxna dringar frén olika delar
av vattensystemet, inklusive fiskvéigen i Fjétdlven, presenteras i Bilaga 2. Ett in-
tressant resultat var att det redan 2002 fdngades fyra oringar i omradet dér Fjatil-
ven mynnar ut i Osterdalilven (Soget, se Figur 1) som mest sannolikt var Siljanso-
ringar (enligt ”individual assignment” med ONCOR). Dock hade tva av dessa
fiskar odlingsmérken, vilket sannolikt innebér att de var rymlingar frdn odlingen i
Sérna dér Siljansoring halls. De andra tva dringarna som klassades till Siljansoring
var dock av "vildtyp" men med genuppsittningar som enligt analys med GE-
NECLASS (Bilaga 2) dven hade en relativt hog sannolikhet att komma fran Soral-
ven. Dessa resultat antyder att det redan innan utséttningarna i Fjétélven startade
fanns vandrande storéring i systemet som i viss mén liknade Siljansoringen gene-
tiskt sett. Under senare ar har det ocksa fangats storvuxna oringar i bl.a. Soget och
Sérnasjon som sannolikt inte hirstammar fran utséttningarna av Siljanséring. Aven
dessa individers genuppséttningar pdminner i manga fall om 6ringen i Sordlven
och dven Krypén, vilket indikerar att det i dessa bestdnd kan finnas ett inslag av
individer som vandrar. Det har ocksa fingats ett fatal stora individer som sannolikt
harstammar fran Fjatdlven. En mojlighet, som inte helt kan uteslutas, ar att for-
rymda Siljansoringar lekt tillsammans med vild 6ring i vattensystemet, och att
avkomman &r vandrande (och ddrmed storvuxen) och samtidigt delvis genetiskt
"svarplacerad".

De individer av oként ursprung som fangades i Héllsjon var alla ganska sméa och
de flesta hiarstammade troligtvis fran Stordn. Dock fangades ett par individer som
uppvisade lag sannolikhet att hiarstamma fran alla i referensdatabasen ingdende
populationer. Det kan inte uteslutas att dessa hérstammar frén andra, icke prov-
tagna omraden/populationer (t.ex. langre uppstroms) eller fran tidigare utsattningar
av Oring av frimmande stam.

I fallan vid Fjatfallet fangades nagra individer som var genetiskt identiska, 1
vissa fall med flera ars mellanrum (Bilaga 2). Det faktum att samtliga av dessa
individer utom en uppvisade en pataglig viktuppgéng mellan provtagningstill-
féllena antyder att det &r samma individer som provtagits vid olika tillféllen. Den
individ som inte 6kade i vikt mellan provtagningstillfdllena fingades vid tva till-
féllen under samma sésong och viktskillnaden var da mindre &n 5 % vilket mycket
vil kan forklaras av osdkerheter vid sjdlva viktméatningen och/eller olika mycket
foda 1 magen.

3.4 Siljansoringens reproduktiva framgang i Fjatalven
Ovanstéende resultat visar att atminstone en del av den Siljansoring som satts ut i
Fjatdlven har overlevt fran utsittning till lek. En annan fraga géller den utsatta
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oringens framgang under sjdlva reproduktionen. Eftersom vuxen kénsmogen 6ring
av troligt Siljanursprung vandrat upp i Fjétélven sedan 2006 finns mojligheten att
den avkomma som producerats i dlven under senare ar utgér en blandning av rena
Fjatalvsoringar och Siljandringar samt korsningar mellan de tva dringstammarna.

For att utvirdera mojligheten att i framtida studier kunna identifiera “rena”
oringungar samt korsningar (hybrider) mellan stammarna utférdes en riknedvning
baserad pa datorsimuleringar. Vi undersokte fyra olika scenarier dir syftet var att,
med hjélp av tre olika statistiska metoder, analysera stickprov av olika storlek och
sammansittning (datorsimulerade ungar av ként ursprung). De undersdkta scenari-
erna var foljande: ett stickprov bestdende av 96 (scenario 1) eller 288 (scenario 2)
simulerade ungar hdrstammande frdn en foréldrakombination bestdende av 90 %
Fjatalvsoring och 10 % Siljansoring, samt ett stickprov bestdende av 96 (scenario
3) eller 288 (scenario 4) simulerade ungar frdn en fordldrakombination bestdende
av 50 % Fjatalvsoring och 50 % Siljansoring (Tabell 4). De olikstora stickproven
anvindes for att undersdka i vilken mén precisionen i analyserna paverkas av
stickprovsstorleken, medan de tvé olika simulerade andelarna av Fjitilvsoring och
Siljansoring pa motsvarande sétt belyser metodernas kéinslighet for den sanna an-
delen ungar fran respektive stam (inklusive hybrider). Antalet ungar (96 eller 288)
anpassades efter de analysplattor som vanligtvis anvinds for genetiska analyser
och som tillater samtidig analys av 96 individer.

Med programmet HYBRIDLAB (Nielsen m.fl. 2006) datorsimulerades rena”
Fjatdlvs- och Siljansungar, samt hybrider mellan dessa, baserat pa de observerade
allelfrekvenserna i stickproven av Fjatdlvs- och Siljansoring. Under antaganden
om samma reproduktiva framgéng samt slumpmaéssig parning med avseende pa
ursprung kan andelen “rena” ungar av antingen Fjétdlvs- eller Siljanursprung, samt
den forvintade andelen hybrider berdknas for respektive sammansittning av lek-
fiskar (10/90- respektive 50/50-andelar). Baserat pad dessa andelar av Fjatélvs-,
Siljansoringar samt hybrider (Tabell 4) konstruerades de fyra analyserade stick-
proven, dér tvd bestod av 96 simulerade individer (scenario 1 och 3) och tva av
288 simulerade individer (scenario 2 och 4).

Fragan var om vi med véra tio genetiska markdrer kan identifiera sammansétt-
ningen pa stickproven bestdende av datorsimulerade individer av ként ursprung? I
ett forsta steg skattades andelen "siljansgener" i de fyra stickproven med pro-
grammet LEADMIX (Wang 2003). Vi vet att andelen siljansgener i de simulerade
stickproven av ungar &r 10 % i scenario 1 och 2, samt 50 % i scenario 3 och 4.
Resultaten visar att man med LEADMIX lyckas vildigt bra med att identifiera
sammansittningen i genpoolen hos ungarna i respektive stickprov (Tabell 4). Att
utoka stickprovsstorleken fran 96 till 288 paverkar inte resultatet nimnvart annat
dn att skattningarna blir aningen mer precisa (snivare konfidensintervall).
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I ett andra steg anviandes programmet ONCOR och MSA for att undersdka om
vi kunde identifiera andelen rena Fjétélvsoringar och Siljansoringar samt hybrider
i de fyra stickproven av simulerade avkommor. For dessa analyser anvindes en
referensdatabas bestaende av de autentiska stickproven fran Fjitdlven respektive
Siljan kombinerade med ett stickprov av datorsimulerade hybrider. Skattningen av
andelen rena korsningar samt hybrider med ONCOR lyckades bra dven om ande-
len hybrider underskattades ndgot for samtliga stickprov (Tabell 4). Dock omfattar
skattningarnas konfidensintervall i samtliga fall den kénda andelen hybrider, sa
dessa avvikelser #r inte att betrakta som statistiskt signifikanta. Aven i analyserna
med ONCOR verkade inte stickprovsstorleken spela en avgorande roll for precis-
ionen.

Vi provade slutligen programmet NEWHYBRIDS (Anderson & Thompson
2002) som anvénds for att identifiera andelen "rena" individer fran tva foraldrapo-
pulationer samt forsta (och andra) generationens hybrider i stickprov av okénd
sammansittning. Vi valde hér att koncentrera oss enbart pd andelarna rena oringar
av respektive ursprung, samt andelen forsta generationens hybrider (F1) mellan
dessa. Overlag lyckades NEWHYBRIDS skatta forekomsten av de olika ur-
sprungen vil (Tabell 4), dock med undantag for scenario 1 diar andelen hybrider
underskattades samtidigt som andelen Oring av Fjitilvstyp Overskattades. Dessa
avvikelser dr dessutom att betrakta som statistiskt signifikanta da de kidnda ande-
larna inte omfattas av skattningarnas konfidensintervall (se Tabell 4). Problem
med att skatta andelen hybrider med programmet NEWHYBRIDS, framforallt nér
hybridfrekvensen i ett stickprov &r 1&g, har tidigare observerats av Vdhd & Prim-
mer (2006).

Tabell 4. Resultat fran analyser av stickprov av kind sammansdttning bestdende av datorsimulerade
individer, genomforda for att utvirdera maojligheten att i framtiden studera Siljansoringens bidrag
under leken i Fjdtdlven. Avvikelser fran forvintade resultat anges i rétt (se text for mer information).

Scenario 1 Scenario 2 Scenario 3 Scenario 4

Andel lekfisk 10% Siljan/90% Fjat 10% Siljan/90% Fjét 50% Siljan/50% Fjat 50% Siljan/50% Fjat
Forvantade andelar gener hos avkomma®! 10% Siljan/90% Fist 10% Siljan/90% Fist 50% Siljan/50% Fjat 50% Siljan/50% Fjét
Férvintad sammanséttning av avkomma? 1% Siljan, 81% Fjat, 18% hybr. 1% Siljan, 81% Fjat, 18% hybr. 25% Siljan, 25% Fjat, 50% hybr. 25% Siljan, 25% Fjat, 50% hybr.
Stickprovsstorlek (avkomma) 96 288 96 288
Analyser av simulerade avkommor enl. scenario 1-4:
LEADMIX (andel av total genpool) Siljan 0.12 (0.06-0.18) 0.08(0.04-0.13) 0.50(0.43-0.56) 0.49 (0.44-0.56)
ONCOR (andelar av olika korsningar) Siljan 0.04 (0.00-0.11) 0.01(0.00-0.04) 0.29(0.17-0.41) 0.27(0.19-0.35)

Fjat 0.81 (0.63-0.90) 0.84(0.73-0.89) 0.33(0.20-0.47) 0.32(0.23-0.41)

hybrider 0.15(0.04-0.34) 0.15 (0.09-0.26) 0.38(0.22-0.55) 0.41(0.19-0.54)
NEWHYBRIDS (andelar av olika korsningar) Siljan 0.02 (0-0.08) 0.01(0-0.03) 0.26(0.13-0.41) 0.19(0.12-0.27)

Fjat 0.96 (0.87-0.99) 0.86(0.76-0.92) 0.22(0.09-0.38) 0.31(0.22-0.42)

hybrider 0.02 (0-0.09) 0.14 (0.07-0.23) 0.53 (0.36-0.67) 0.50 (0.40-0.59)

*lvid samma reproduktiva framgang (med avseende pa ursprung)

2id slumpméissig parning och samma reproduktiva framgang (med avseende pa ursprung, sammansittning enligt Hardy-Weinbergs lag)
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4 Slutsatser

I denna studie har vi bl.a. gjort en genetisk kartliggning av den vilda 6ring som
idag forekommer i dvre Osterdalilven med bifldden. Den patagliga populations-
struktur som framtréder i analyserna antyder att genflodet mellan 6ring frén olika
delar av 6vre Osterdalilven och Storan ir relativt begrinsat, och det kan inte ute-
slutas att 6ring frén olika omrédden/populationer anpassats genetiskt till lokala mil-
jobetingelser. Aven om tidigare kiinda och okinda utséttningar/forflyttningar kan
ha péverkat den genetiska populationsstrukturen &r det troligen frimst naturliga
processer som skapat de skillnader som idag finns mellan 6ring frén de studerade
omrédena. Denna slutsats stods av den koppling som finns mellan genetik och
geografi; oring vars reproduktionsomréden ar beldgna langt ifrén varandra, eller &r
separerade med vandringshinder, skiljer sig i allménhet mer at genetiskt jamfort
med Oring fran ndrbeldgna lokaler med god konnektivitet. Vi kan dock inte helt
utesluta mojligheten att tidigare utsittningar i viss man paverkat dringens populat-
ionsstruktur i omradet.

Den tydliga populationsstrukturen innebér vidare att 6ring fran olika omréden
kan betecknas som demografiskt oberoende. Detta betyder att det naturliga utbytet
av individer mellan vissa omraden kan vara sa lagt att t.ex. en dverexploatering av
oring i ett omride kan fa langtgdende konsekvenser eftersom det kan ta generat-
ioner innan populationen i fraga aterhdmtar sig. Av delvis olika anledningar kan
det séledes finnas anledning att forvalta éringen lokalt i de olika delar av Oster-
dalédlvens vattensystem dar arten forekommer.

Utsiittningar av stammar hirstammande fran omraden utanfor Osterdaldlven bor
inte ske, och eventuella forflyttningar av 6ring inom det studerade omradet bor
genomforas med hdnsyn till den populationsgenetiska struktur som foreligger.
Siljansoringen &r dock inte att betrakta som en frimmande stam for de delar av
Osterdalélven som ir beldgna nedstroms naturliga vandringshinder. Innan #lven
exploaterades vandrade "stororing" som nyttjade Siljan som fodosoksomrade langt
upp i vattensystemet for lek, och den odlade stammen grundades sannolikt med
sadan fisk, vilket resultat fran denna studie stddjer; dven om genetiska skillnader
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forekommer mellan dagens odlade stam och den 6ring som idag finns i omraden
som ldngvandrande oring historiskt kunde né fran Siljan, sa &r dessa skillnader
relativt sma. En jamforelse med genetiska data pa oring fran en stor del av Sverige
visar ocksa att den odlade stammen grupperar tillsammans med &vriga vilda popu-
lationer i Osterdalilven, framforallt de som lever nedstréms naturliga vandrings-
hinder (Figur 7).

Aven om den odlade Siljansoringen av allt att doma #r av lokalt ursprung si har
den genomgatt ett antal generationer pd odling. Odlingsmiljon skiljer sig kraftigt
frén forhéllandena i naturen, och tidigare studier har visat att fisken kan fordndras
genetiskt relativt snabbt pd grund av domesticering (anpassning till odlingsmil-
jon)(Ford 2002). Denna typ av fordndringar som péverkar olika egenskaper hos
fisken, som t.ex. tillvixt och beteende, &dr svara att studera och kan inte identifieras
med den typ av markorer vi anvént i denna studie. Samtidigt visar resultaten fran
utséttningarna av odlad Siljansoring i Fjdtdlven att denna stam fortfarande har kvar
de egenskaper (vandringsbendgenhet och tillvixtpotential) som kénnetecknar ett
naturligt vandrande “’stordringbestdnd”, &ven om det aterstar att undersoka om den
odlade 6ringen klarar av att reproducera sig i det vilda.

Med hjélp av fortsatta genetiska studier kan man studera den introducerade Sil-
jansoringens reproduktiva framgéng samt i vilken grad den kommer att hélla sig
reproduktivt atskild fran den ursprungliga stromlevande oringen i Fjatdlven. Oav-
sett i vilken grad de bidda stammarna hybridiserar bor man dock forvénta sig att
andelen vandrande 6ring i Fjatialven pa sikt kommer att stélla in sig pa en niva dar
for- och nackdelar med att ldmna vattendraget balanserar varandra ur ett evolut-
ionirt perspektiv (Bohlin m.fl. 2001). Denna nivé styrs bl.a. av vandringsmojlig-
heterna samt predationstrycket och fodotillgdngen i de olika miljoerna 6éringen har
mojlighet att vilja” emellan. Vad géller Fjatdlven s& innebar uppfoérandet av en
fiskvég forbi Fjatfallet att det tidigare stromlevande bestdndet idag har mdjlighet
att vandra ut ur vattendraget och atervanda. Det dr dock oklart var den evolutionért
stabila nivan for vandringsbenégenhet ligger idag och hur stor andel av populat-
ionen som i framtiden kommer att [dmna vattendraget under uppviaxten. Likasé ar
det oklart om tillskottet av “’Siljansgener” i langa loppet kommer att paverka hur
stor andel som vandrar, 4ven om utsdttningarna i Fjatdlven kortsiktigt har resulte-
rat 1 en 0kad andel storvuxen Oring i fisktrappan vid Fjatfallet.
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Figur 7. Dendrogram (”slékttrid”) som illustrerar graden av genetiska likheter/olikheter mellan

oringar frdn undersdkningsomradet i

Osterdaldlven (streckad cirkel), samt insjovand-

rande/stromlevande oringbestdnd (bla cirklar) och havsvandrande oringbestand (réda cirklar) fran
andra delar av Sverige. Dendrogrammet &r konstruerat enligt neighbor joining-metoden (programmet
PHYLIP; Felsenstein 2004) och baserat pa parvisa genetiska avstand (chord distance; Cavalli-Sforza

& Edwards 1967).
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Bilaga 1.

Parvisa jamforelser, kvantifierade med Fst (=andelen av totala genetiska variationen som bestar av allelfrekvensskillnader mellan stickproven), mellan samtliga stickprov som
ingdr i studien av oring frdn évre Osterdaldlven, Stordn och Siljan: Fgr ovan diagonalen och motsvarande P-virden under diagonalen. Se tabell 1 for ytterligare information om
de ingdende stickproven.

Biotopomradet- Biotopomradet- Fjatdlven- Fjitdlven- Flaken- Flaken- Grovlan-  Grévlan-  Hagan- Hagan- Krypan- Krypén- Siljan-2000 Siljan-2001 Storan Storan Storan Storan Soéralven-  Sérdlven-  Yxningflon- Yxningflon-
2002 2003 2000 2001 2002 2003 2006 2007 2004 2005 2006 2007 nedre-2002 nedre-2003 Gvre-2001 Gvre-2002 2006 2007 2002 2003

Biotopomradet-2002 - 0.01 0.08 0.11 0.09 0.15 0.11 0.15 0.14 0.12 0.07 0.07 0.13 0.10 0.10 0.12 0.19 0.17 0.08 0.07 0.09 0.14
Biotopomradet-2003 ns - 0.07 0.10 0.08 0.13 0.10 0.12 0.14 0.11 0.07 0.06 0.11 0.08 0.10 0.14 0.17 0.13 0.07 0.07 0.10 0.15
Fjatalven-2000 * * - 0.03 0.13 0.17 0.11 0.13 0.15 0.13 0.04 0.03 0.08 0.07 0.11 0.14 0.16 0.14 0.04 0.05 0.04 0.03
Fjatalven-2001 * * * - 0.20 0.24 0.17 0.20 0.19 0.16 0.04 0.05 0.18 0.14 0.15 0.16 0.20 0.19 0.09 0.07 0.02 0.04
Flaken-2002 * * * * - 0.02 0.12 0.16 0.11 0.14 0.18 0.15 0.15 0.14 0.13 0.15 0.22 0.19 0.14 0.13 0.23 0.22
Flaken-2003 * * * * * - 0.18 0.20 0.11 0.15 0.24 0.20 0.21 0.21 0.16 0.15 0.25 0.21 0.21 0.17 0.31 0.24
Grévlan-2006 * * * * * * - 0.02 0.18 0.16 0.11 0.09 0.11 0.10 0.13 0.20 0.23 0.18 0.06 0.12 0.18 0.16
Grévlan-2007 * * * * * * * - 0.23 0.20 0.15 0.12 0.12 0.13 0.18 0.25 0.28 0.21 0.10 0.17 0.24 0.19
Hagan-2004 * * * * * * * * - 0.06 0.17 0.14 0.17 0.16 0.11 0.08 0.12 0.10 0.16 0.14 0.20 0.19
Hagan-2005 * * * * * * * * * - 0.13 0.13 0.16 0.15 0.02 0.03 0.07 0.03 0.12 0.11 0.16 0.16
Krypan-2006 * * * * * * * * * * - 0.00 0.11 0.08 0.10 0.15 0.15 0.13 0.04 0.06 0.03 0.07
Krypan-2007 * * * * * * * * * * ns - 0.10 0.07 0.08 0.15 0.15 0.12 0.05 0.05 0.07 0.07
Siljan-2000 * * * * * * * * * * * * - 0.02 0.15 0.21 0.19 0.17 0.04 0.11 0.17 0.17
Siljan-2001 * * * * * * * * * * * * * - 0.13 0.19 0.16 0.14 0.03 0.08 0.12 0.16
Storan nedre-2002 * * * * * * * * * ns * * * * - 0.04 0.15 0.12 0.11 0.06 0.17 0.17
Storan nedre-2003 * * * * * * * * * * * * * * ns - 0.10 0.12 0.16 0.11 0.15 0.16
Storan 6vre-2001 * * * * * * * * * * * * * * * * - 0.02 0.18 0.17 0.21 0.22
Storan 6vre-2002 * * * * * * * * * * * * * * * * ns - 0.16 0.17 0.23 0.20
Sérélven-2006 * * * * * * * * * * * * * * * * * * - 0.04 0.06 0.10
Sérilven-2007 * * * * * * * * * * * * * * * * * * * - 0.07 0.09
Yxningflon-2002 * * * ns * * * * * * ns * * * * * * * * * _ 0.08
Yxningflon-2003 * * * * * * * * * * * * * * * * * * * * * -

*=P<0.05; ns=ej statistiskt sakerstalld skillnad



Bilaga 2.

Resultat fran analyser av storre éringars (ej stirr) ursprung med programmen ONCOR och GENECLASS. ONCOR har anviints for att skatta konditionella sannolikheter for
bestandstillhorighet ("individual assignment”, dér sannolikheterna summerar till 1) under antagandet att samtliga tinkbara givarbestand dr kdnda och ingar i referensdatabasen.
Eftersom det dir svdrt att veta om detta antagande dr korrekt kan man med GENECLASS skatta sannolikheten att en individs genotyp kommer frdan respektive givarbestand. Om
denna sannolikhet dr ldg (<0.01) for samtliga bestand hérstammar den okédnda individen sannolikt fran ett annat, icke provtaget bestand som inte ingdr i referensdatabasen.

Fangst- Antal "Individual assignment" Sannolikhet (P) fér enskilda referenspopulationer (ej "individual assignment
Féangstar Ind.nr.* ) Vikt (gram) Kommentar Biotop- .. . . o Stordn Storan . .. .
plats loci Rank 1 P Rank 2 P Rank 3 P Fjatilven Flaken Grévlan Hagén Krypan Siljan . Soralven Yxningflon
omr. nedre  dvre
2002 308 Soget 10 1100 odlingsmarken Storannedre  0.86  Flaken 0.08 Hagan 0.06 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00
2002 309 Soget 10 2400 vildtyp Siljan 1.00 0.00 0.01 0.00 0.00 0.00 0.00 095 0.00 0.00 0.43 0.00
2002 310 Soget 10 3050 vildtyp Siljan 0.98  Soralven 0.02 0.11 0.01 0.00 0.00 0.00 0.00 013 0.00 0.00 0.13 0.00
2002 311 Soget 10 1500 odlingsmarken Siljan 1.00 0.00 0.02 0.00 0.16 0.00 0.01 0.58 0.00 0.00 0.04 0.00
2002 312 Soget 10 650 vildtyp Flaken 1.00 0.07 0.02 0.25 0.02 0.11 0.00 001 0.03 0.00 0.08 0.00
2002 313 Soget 10 1600 odlingsmarken Siljan 1.00 0.11 0.39 0.00 0.09 0.00 0.04 090 0.00 0.00 0.31 0.00
2002 314 Soget 10 650 odlingsmarken Flaken 0.90 Siljan 0.08 Fjatilven 0.01 0.01 0.02 0.01 0.01 0.00 0.00 0.05 0.00 0.00 0.03 0.00
8! 4 X .

2005 169 Fjatfallet 10 2300 Krypan 0.96 0.03 X . 0.00 0.00 0.00 0.02 0.00 0.00 . 0.01 0.00
2005 170 Fjatfallet 10 500 Krypan 0.92 atal 0.08 . . 0.00 0.00 0.00 0.51 0.01  0.00 . 0.04 0.00
2005 171 Fjatfallet 10 300 Fjatalven 0.99 X . 0.00 0.00 0.00 0.25 0.00 0.00 . 0.06 0.02
2005 210 Fjatfallet 10 200 Krypan 0.98 jatal 0.02 . . 0.00 0.00 0.00 0.67 0.02  0.00 . 0.03 0.01
2005 211 Fjatfallet 10 400 Yxningflon 0.84 jata 0.15  Siljan 0.01 0.00 0.05 0.00 0.26 052 0.00 0.59 0.77
2005 212 Soget 10 3400 Siljan 1.00 0.00 0.00 0.00 0.00 001 0.00 0.01 0.00
2005 213 Ssget 10 300 Sorilven 075  Fjativen 025 000 _o001 __ 000 000 000 000 000 000 000 004 000 _
2006 214 Fjatfallet 10 5800 Siljan 1.00 0.00 0.00 0.00 0.00 029 0.00 0.01 0.00
2006 215 Fjatfallet 9 360 1.00 0.00 0.01 0.00 0.03 0.01  0.00 0.01 0.01
2006 216 Fjatfallet 10 2860 Siljan 1.00 0.00 0.06 0.00 0.03 094 0.00 0.10 0.00
2006 223 Soget 10 2500 odlingsmarken Siljan 0.95 0.05 0.00 0.02 0.00 0.02 023 0.00 0.05 0.00
2006 224 Fjatfallet 10 280 Fjatalven 0.87 0.06  Krypan 0.04 0.00 0.01 0.00 0.41 0.00 0.00 0.55 0.05
2006 225 Fjatfallet 10 1560 Fjatalven 0.91  Soralven 0.07  Yxningflon 0.02 0.00 0.00 0.00 0.02 0.01  0.00 0.25 0.01
2006 226 Fatfaller 10 _ 80 _ _ _ _ _ _Faaven 080 Slan _ 020 _ 000 00l 000 000 000_ 00 _000 000 _ 000 000 _00 __

9 339 1.00 0.73 0.16 0.29 0.01 001 003 0.28 0.00
2006 228 Hallsjon 10 378 1.00 0.22 0.00 0.02 0.00 001 001 0.19 0.00
2006 229 Hallsjon 10 59 Storan nedre  1.00 0.00 0.01 0.05 0.04 000 057 0.12 0.00
2006 230 Hallsjon 9 76 Héagan 0.51  Siljan 0.21 Fjatdlven  0.17 0.02 0.03 0.21 0.00 018 0.01 0.34 0.00
2006 231 Hallsjon 10 141 Flaken 1.00 0.06 0.03 0.00 0.00 0.00 0.00 0.01 0.00
2006 232 Hallsjon 10 101 Flaken 1.00 0.22 0.00 0.01 0.00 0.00 0.02 0.01 0.00
2006 233 Hallsjon 10 1122 odlingsmarken Flaken 1.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.02 0.00
2006 234 Hallsjgn 10 213 Flaken 1.00 0.42 0.01 0.00 0.00 0.04  0.00 0.01 0.00
2006 235 Hallsjon 10 184 Hagan 0.69  Flaken 0.22  Yxningflon 0.04 0.03 0.02 0.16 0.26 005 0.03 0.20 0.04
2006 240 Hallsjgn 7 238 Soralven 0.53  Flaken 0.40  Siljan 0.04 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.02 0.00
2006 242 Hallsjon 8 253 Siljan 1.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.02 0.00 0.00 0.00
2005 244 _ Mallsion 6 _ 28 _ Higin____ 056 Storinnedre 022 Sijan__ 012 000 000 _ 00L _000 _ 011 000 002_002 00l 000 _ 000_ _
2007 248 10 2600 1.00 0.00 0.01 0.00 0.00 056 0.00 0.24 0.00
2007 249 Fjatfallet 10 400 1.00 0.12 0.01 0.05 0.02 0.00 0.00 0.00 0.00
2007 [ESOMMMM Fistfallet 10 2600 078 Fjatalven 022 000 000 000 042 071 000 0.28 0.00
2007 251 Fjatfallet 10 2200 1.00 0.00 0.00 0.00 0.13 0.47 0.00 0.06 0.00
2007 252 Fjatfallet 10 4000 1.00 0.00 0.01 0.00 0.00 0.69  0.00 0.17 0.00
2007 253 Fjatfallet 10 320 1.00 0.00 0.01 0.00 0.10 0.28 0.00 0.03 0.00
2007 254 Fjatfallet 9 300 0.99  Yxningflon  0.01 0.00 0.00 0.00 0.05 0.00 0.00 0.07 0.03
2007 288 Fjatfallet 10 1100 Fjatalven 0.80  Siljan 0.20 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00
2007 [BESNIMN Fiitfallet 10 2500 Siljan 078 Fjatslven 022 000 000 000 042 071 000 0.28 0.00
2007 310 Fjatfallet 10 3120 Siljan 1.00 0.00 0.01 0.00 0.00 019 0.00 0.00 0.00
2007 311 Fjatfallet 10 340 Yxningflon 0.91 0.06 Sorélven 0.03 0.00 0.00 0.00 0.01 0.00 0.00 0.05 0.01
2007 312 Fjatfallet 9 370 Yxningflon 0.79 0.21 0.00 0.01 0.00 0.35 0.00 0.00 0.46 0.51
2007 313 Fjatfallet 10 330 Fjatalven 0.94  Yxningflon  0.06 0.00 0.00 0.00 0.06 001 0.00 0.04 0.01
2007 314 Fjatfallet 10 340 Fjatalven 0.59  Krypan 0.41 0.00 0.01 0.00 0.69 0.00 0.00 0.03 0.02
2007 315 Fjatfallet 10 280 0.95  Soralven 0.05 0.00 0.01 0.00 0.28 015 0.01 0.96 0.01




Bilaga 2 fortsattning

Fangst- Antal "Individual assignment" Sannolikhet (P) fér enskilda referenspopulationer (ej "individual assignment")
Fangstar Ind. nr.* N Vikt (gram) Kommentar Biotop- _.. . " - Stordn Storan _, . .

plats loci P Rank 2 P Rank 3 P Fjatdlven Flaken Grévlan Hagén Krypan Siljan " Sérélven  Yxningflon

omr. nedre dvre

2008 1 Fjatfallet 10 1700 1.00 0.00 0.01 0.00 0.22 0.00 0.02 0.19  0.00 0.00 0.04 0.00
2008 2 Fjatfallet 10 1400 0.96  Fjatalven 0.04 0.01 0.17 0.00 0.00 0.00 0.01 033 0.00 0.00 0.06 0.00
2008 3 Fjatfallet 10 2500 1.00 0.05 0.03 0.00 0.00 0.00 0.00 0.23  0.00 0.00 0.06 0.00
2008 4 Fjatfallet 10 2350 1.00 0.06 0.07 0.00 0.01 0.00 0.12 092 0.00 0.00 0.45 0.00
2008 5 Fjatfallet 10 500 1.00 0.00 0.06 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.02 0.00
2008 6 Fjatfallet 10 800 Fjatélven 0.97  Soralven 0.02  Krypan 0.01 0.02 0.91 0.00 0.00 0.00 0.73 0.07  0.00 0.00 0.88 0.09
2008 7 Fjatfallet 10 1930 Siljan 1.00 0.01 0.02 0.00 0.06 0.00 0.32 079 0.00 0.00 0.07 0.00
2008 8 Fjatfallet 10 400 Fjatalven 0.97  Krypan 0.02 0.01 0.73 0.00 0.00 0.00 0.55 001 0.00 0.00 0.15 0.06
2008 9 Fjatfallet 10 1200 Siljan 1.00 0.00 0.06 0.00 0.01 0.00 0.03 0.68 0.00 0.00 0.33 0.00
2008 10 Fjatfallet 10 3050 Fjatélven 0.91  Soralven 0.07  Yxningflon 0.02 0.00 0.22 0.00 0.00 0.00 0.01 001 0.00 0.00 0.24 0.01
2008 1 Fjatfallet 10 300 ja 1.00 0.00 0.37 0.00 0.01 0.00 0.07 0.00 0.00 0.00 0.04 0.01
2008 12 Fjatfallet 10 300 0.67  Fjatalven 0.33 0.01 0.26 0.00 0.00 0.00 0.48 0.02 0.00 0.00 0.09 0.00
2008 13 Fjatfallet 10 3700 1.00 0.00 0.02 0.00 0.03 0.00 0.00 043 0.00 0.00 0.09 0.00
2008 14 Fjatfallet 10 250 Fjatélven 1.00 0.00 0.36 0.00 0.00 0.00 0.01 0.00 0.00 0.00 0.10 0.00
2008 15 Fjatfallet 10 5040 Siljan 1.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 023 0.00 0.00 0.01 0.00
2008 16 _ Fafallet 10 340 sifn__ 100« 001 _00L _ 000 000 _000 000 050 000 000 007 __ 000 __ _
2009 147 Idresjon 10 5800 Siljan 0.97  Soralven 0.03 0.00 0.05 0.00 0.00 0.00 0.12 0.60 0.00 0.00 0.65 0.00
2009 148 Fjatfallet 10 340 Fjatalven 1.00
2009 149 Fjatfallet 10 310 Fjatdlven 0.68  Yxningflon
2000 _ [EEGUNN Fiittallet o s00  ____ _siian 078 Fata !
2010 151 Sérnasjon 10 1800 0.56 iljan 0.37 0.06 0.00 0.13 0.00 0.11 0.00 0.39 0.16  0.00 0.00 0.03 0.01
2010 152 Soget 10 2700 0.83  Yxningflon 0.16 Fjatdlven 0.01 0.00 0.13 0.00 0.03 0.00 0.72 0.01  0.00 0.00 0.28 0.12
2010 153 Soget 10 4200 0.95  Siljan 0.05 0.00 0.01 0.00 0.07 0.00 0.39 0.07 0.00 0.00 0.01 0.00
2010 154 Soget 10 3700 0.51  Soralven 0.47  Siljan 0.01 0.00 0.13 0.00 0.00 0.00 0.00 0.02  0.00 0.00 0.28 0.00
2010 155 Fjatfallet 10 510 0.97  Krypan 0.02 0.01 0.69 0.00 0.00 0.00 0.59 001 0.00 0.00 0.17 0.05
2010 156 Fjatfallet 10 3600 Siljan 1.00 0.01 0.01 0.00 0.06 0.00 0.32 079 0.00 0.00 0.09 0.00
2010 157 Fjatfallet 10 3000 Siljan 1.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.28  0.00 0.00 0.01 0.00
2010 158 Fjatfallet 10 4500 Siljan 1.00 0.02 0.04 0.00 0.01 0.00 0.00 0.74  0.00 0.00 0.01 0.00
2010 159 Fjatfallet 10 3200 Siljan 1.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.01  0.00 0.00 0.00 0.00
2010 160 Fjatfallet 10 4700 Siljan 1.00 0.00 0.00 0.00 0.01 0.00 0.00 019 0.00 0.00 0.00 0.00
2010 161 Fjatfallet 10 2800 Siljan 1.00 0.00 0.01 0.00 0.01 0.00 0.01 033 0.00 0.00 0.01 0.00
2010 162 Soget 10 4060 0.92  Krypan 0.07 0.00 0.38 0.00 0.00 0.00 035 0.03  0.00 0.00 0.23 0.01
2010 163 Fjatfallet 10 1100 1.00 0.00 0.14 0.00 0.00 0.00 0.03 0.62 0.00 0.00 0.16 0.00
2010 164 Fjatfallet 10 1600 0.96  Soralven 0.04 0.00 0.08 0.00 0.01 0.00 0.00 0.47  0.00 0.00 0.53 0.00
2010 165 Fjatfallet 10 2600 1.00 0.00 0.14 0.00 0.00 0.00 0.00 0.49 0.00 0.00 0.02 0.00
2010 166 Soget 10 4000 Siljan 1.00 0.00 0.05 0.00 0.03 0.00 0.00 0.88 0.00 0.00 0.45 0.00

* Samma férg indikerar indentisk genotyp, dvs sannolikt provtagning av samma individ vid olika tillfallen
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