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Sammanfattning

Ett fatal laxdlvar runt Ostersjon har uppnatt dagens foérvaltningsmal. For att
gynna svaga vildlaxstammar ar det 6nskvart att kunna styra fisket mer mot
starka vilda- och kompensationsodlade bestand. En forutsattning for detta ar
okad kunskap om var och nar olika stammar av bade vild och odlad lax
exploateras.

[ denna rapport presenteras provtagning och genetisk analys av lax fangad i
svenskt kommersiellt kustfiske under 2013. Huvudsyfte har varit att med
hjalp av erhdllna genetiska data undersoka nar och i vilken omfattning olika
laxstammar fangats langs olika delar av kusten. Till viss del har dven
information om fettfeneklippning (klippt/oklippt) anvants for att identifiera
odlad och vild lax fran stammar dar de genetiska skillnaderna ar allfér sma for
att med endast DNA kunna skilja individerna at (t.ex. Lule- och Pitedlven).

Generellt visar resultaten att de flesta fangster dominerades av lax fran den
narmaste dlven (i forhallande till redskapets position). Samtidigt fann vi att
redskap beldgna i kustomraden utan specifik narhet till lvmynningar fangade
fler laxstammar i en jdimnare fordelning.

Vad giller analyser av de olika laxstammarnas vandringsmonster langs kusten
forsvarades slutsatserna av det faktum att de flesta fangster dominerades av
en eller nagra fa stammar. Likasa forsvarades jamforelser av vandringstid
mellan stammar (samt vild/odlad lax) av att insamlingstiderna varierade
patagligt mellan olika fingstplatser. Det forelag dock signifikanta skillnader i
fangsttid mellan vild och odlad lax i Bottenviken, dar odlade stammar
fangades nagot senare dn vilda, medan inga sadana skillnader kunde
observeras i fangsterna langre sdderut.

Overlag visar resultaten fr&n denna studie att det tycks finnas goda
forutsattningar att i framtiden i hogre grad rikta kustfisket mot de stammar av
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lax man dnskar exploatera, baserat pa kunskaper om laxens rumsliga
fordelning langs olika kustavsnitt. I vissa omraden kan dven en reglering i tid
gynna vissa givna bestand. Kompletterande analyser av laxfangster fran
ytterligare delar av kusten, samt studier av hur de monster som hittills
observerats varierar mellan olika ar, beh6vs dock for att ge mer heltickande
underlag infor en framtida stambaserad laxférvaltning.

Inledning

Denna rapport utgor en del av Havs- och vattenmyndighetens (HaVs)
bestillning av biologiska underlag fran institutionen fér akvatiska resurser,
Sveriges lantbruksuniversitet (SLU Aqua). Syftet med rapporten ar att
presentera provtagning och genetisk analys av lax fangad i kustfiske under
2013. Kunskapsunderlag om laxbestindens vandring lings Ostersjéns svenska
kust kan anviandas som vagledning for framtida laxférvaltning, for
fiskereglering i tid och rum, samt for fordelning av laxkvoten.

Den framtida laxforvaltningen syftar till en sund och langsiktigt hallbar
férvaltning av vara vilda laxstammar, vilket med stor sannolikhet kommer att
innebara att forvaltningen blir mer alvspecifik. EU-kommissionens forslag pa
en ny flerdrig forvaltningsplan fér Ostersjélaxen (COM/2011/0470 final)
kommer troligen att kriva att samtliga vildlaxélvar runt Ostersjon ska uppna
produktionsmalet om 75 procent av Maximum Sustainable Yield (MSY) inom
en ganska snar framtid. Idag har bara ett fatal dlvar uppnatt detta mal, och for
att kunna styra fisket mot starka vilda- och kompensationsodlade bestand
kravs kunskap om var och nar olika stammar av bade vild och odlad lax
exploateras, kunskap som idag dr begrinsad (Ostergren m. fl. 2012).

Den svenska laxkvoten (undantaget lax som bifangst) fiskas idag upp med
fasta redskap langs ostersjokusten. Fisket sker i huvudsak i Bottniska viken,
ICES omrade 30 och 31, och endast en liten del fingas langst kusten i Blekinge
(ICES omrade 25). Fisket i Bottniska viken sker pa vuxen lax som ar pa
lekvandring fran uppvaxtomraden i havet till den dlv dar de harstammar ifran.
Enligt tidigare studier tenderar vild lax att anldnda till dlvarna tidigare pa
sdsongen dn odlad lax, och stor lax kommer tidigare dn liten lax (t. ex.
McKinnell 1997). Den huvudsakliga vandringen sker ldngs den finska kusten
for laxstammarna i ICES omrade 31, laxarna tycks sedan snedda 6ver Kvarken
till den svenska kusten for att fortsatta norrut, en del viander dven séderut
(Karlsson och Karlstrom 1994; Karlsson m. fl. 1995; Siira m. fl. 2009).

Forutom att studera aterfingster av markt lax ar det viktigt att undersoka
vilka stammar som fangas i kustfisket, samt var och nar olika stammar fangas.
Detta kan goras dels avseende vild och kompensationsodlad lax, och dels
avseende enskilda laxbestand. Fettfeneforekomst anvands for att urskilja
svenska odlade bestand, eftersom all odlad lax fettfeneklips i Sverige. For att
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identifiera andra odlade bestand (ej fenklippta) samt for stamidentifiering
kréavs dock genetiska studier.

[ SLU Aqua:s tidigare underlag till HaV, avseende radgivning infor beslut om
kustfiskeregler for lax 2012 och 2013, presenterades en sammanfattning av de
fatal studier som analyserat dstersjolaxens vandringsmoénster samt
fangstfordelning baserat pa fettfeneklippning och genetik (Ostergren m.fl.
2012, 2013). Underlaget 2012 presenterade dven en detaljerad genomgang av
genetiska analyser av vivnadsprov tagna pa lax i kustfisket 2006-2011. Dessa
analyser redovisade detaljer 6ver stamsammansattning pa ett fatal
fangststallen langs kusten, dar det kunde pavisas skillnader i vandringstid
mellan olika stammar, samt mellan vild och odlad lax. De lokaler som
provtagits var dock fa till antalet (3 st), och placerade nira mynningar av
vildlaxadlvar, vilket innebar en 6verrepresentation av vild lax i de prover som
samlades in. Det blev tydligt att det saknades kunskap om laxens vandring
samt var olika stammar fangas i kustfisket, frimst i ICES omrade 30 dér det i
stort sett inte finns nagra studier gjorda éverhuvudtaget.

Det foreliggande underlaget baseras pa en insamling av fjallprover fran fasta
redskap med en betydligt storre geografisk spridning &n tidigare, for att fa en
representativ bild av laxfangsten i det svenska kustfisket. Syftet var att med
genetiska analyser studera vilka stammar som fangas i det svenska kustfisket,
samt att belysa olika stammars vandringsménster i Ostersjon och Bottniska
viken. Viktiga fragestallningar ar:

e Hur vandrar olika stammar i tid och rum langs kusten?

e Hur och var beskattas olika laxstammar i det svenska kustfisket?

e Hur ser fangstférdelningen ut (odlad/vild, samt stamharkomst) vid
olika avstand fran alvmynningar?

Material och metoder
Geografiskt omrdde

Insamling skedde med hjalp av yrkesfiskare, som provtog lax fangade i fasta
redskap pa tolv platser langs den svenska dstersjokusten, fran Karlshamn i
soder till Haparanda i norr (Tabell 1). Platserna valdes for att fa en jamn
spridning langs de kuststrackor dar yrkesfiske efter lax pagick under 2013.
Vid urvalet togs dven hansyn till redskapens avstand till dlvmynningar, sa att
platser bade nira dlvar samt kuststrackor utan dlvmynning ingick i
insamlingen.

Insamlingsmetodik och antal prov

For den genetiska analysen samt for att mojliggoéra dldersbestamning
samlades prov i form av laxfjall in av yrkesfiskare enligt en specifik
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instruktion (Bilaga 1). Totalt samlades det in fjdllprov fran 1528 individer. Av
dessa analyserades 1302 st, av vilka 1274 var laxar som gav tillforlitliga
genetiska data (Tabell 1). Resterande var arthybrider med 6ring (15 st), 6ring
(6 st) och ett fatal (7 st) uteslots p.g.a. dalig DNA-kvalitet.

Genetisk analys

Genetiska analyser genomfordes pa Sotvattenslaboratoriet, SLU Aqua, enligt
tidigare utarbetade protokoll (t. ex. Palm m.fl. 2008). Analyser skedde med 17
mikrosatelliter. Dessa genmarkorer ar val etablerade inom laxgenetikomradet
och anvands dven inom EUs datainsamlingsprogram (DCF) och ICES analyser
(ICES 2013). Analysmetoder och erhallna data koordinerades och
synkroniserades med motsvarande arbete som genomforts inom DCF
respektive ICES/WGBAST (de sistndmnda genetiska analyserna sker vid
Finska vilt- och fiskeriforskningen, RKTL). Fangsten fran tre fiskare (F2, F5
och F7) ingick i DCF-provtagningen och analyserades genetiskt av RKTL.

Statistiska analyser

For att kunna analysera stamtillhdrigheten for de laxar som fangats pa
respektive plats jamfordes DNA med en sa kallad baseline — en databas vilken
inneholl genetiska data for totalt 39 laxbestand (5074 individer). Denna
baseline bestod av sedan tidigare insamlat och analyserar material fran

Tabell 1. Oversikt 6ver det material som analyserats genetiskt. Plats kan kopplas till
figur 2. Fiskedagar motsvarar de antal dagar dd fjdllprov samlats in mellan startdatum
och slutdatum.

ICES . Startdatum Slutdatum  Prov Fiske-
Plats . Lin Kommun . .

Omrade fangst fangst antal dagar
F1 31 BD Haparanda  2013-06-19 2013-07-21 192 23
F2 31 BD Haparanda  2013-06-21 2013-06-25 64 3
F3 31 BD  Lulea 2013-06-30 2013-08-05 50 7
F4 31 BD  Pitea 2013-07-01 2013-07-15 96 3
F5 31 AC  Skelleftea 2013-06-24 2013-07-21 69 12
F6 31 AC  Umed 2013-06-24 2013-07-26 192 14
F7 30 Y Kramfors 2013-06-02 2013-06-20 70 15
F8a 30 Y Sundsvall 2013-07-01 2013-07-30 31 7
F8b 30 Y Sundsvall 2013-06-23 2013-07-30 23 7
F9a 30 X Séderhamn  2013-06-17 2013-07-22 82 13
F9b 30 X Séderhamn  2013-05-31 2013-07-31 13 10
F10 30 X Séderhamn  2013-06-10 2013-07-25 56 7
Fl1la 30 C Alvkarleby 2013-06-04 2013-07-17 80 10
F11b 30 C Alvkarleby 2013-06-04 2013-07-12 64 12
F12 25 K Karlshamn 2013-05-27 2013-08-25 192 24
Tot. 1274 167
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majoriteten av vildlaxalvar och kompensationsutsattningar i hela
ostersjoomradet, och samma baseline anvands dven inom ICES arbete (ICES
2013, Figur 1).

Vissa av stammarna har slagits ihop till s.k. rapportgrupper for att oka den
statistiska sdkerheten i analysen. Detta beror pa att ndgra stammar ar
genetiskt sett mycket lika varandra. Inte minst géller detta de bada
sydsvenska bestdnden (Eman och Mérrumsan), dar det ocksa finns uppgifter
om vuxen lax markt i Eman som aterfangats i Mérrumsan. Andra exempel pa
par av genetiskt mycket lika stammar ar t.ex. den odlade/vilda laxen fran
Ume/Vindelédlven och Lule/Pitedlven samt den vilda laxen fran narliggande
Kalix- och Torneilven och Aby- och Byskeilven (Figur 1).

For att titta pa stamsammansattning i fangsten har proverna fran respektive
plats relaterats till rapportgrupperna fran baseline med hjalp av "Mixed Stock
Analys (MSA)” och "Individual Assignment (IA)” i programmet ONCOR
(Kalinowski m.fl. 2007). Programmet ar utvecklat for lax och anvander sig i
korthet av en "conditional maximum likelihood” - analys for att skatta hur
stora andelar av den analyserade fangsten som harstammar fran olika
stammar (och rapportgrupper) i baseline. For att vidare ge ett matt pa
sakerheten i stamindelningen kan ett konfidensintervall fér varje given
proportion estimeras med hjilp av en "boostrapanalys”. | den foreliggande
rapporten har MSA analysen med tillhérande bootstrapanalys (1000
upprepningar) nyttjats for att kvantifiera den 6vergripande
stamsammansattningen pa respektive plats (Bilaga 1, Figur 2).

[IA analysen har sedan anvants for att klassa stamtillhérigheten for de enskilda
individerna i fangsten tillsammans med kompletterande information om
fettefeneklippning, vilken har anvands for att sarskilja odlad fran vild lax i
rapportgrupper som bestar av en odlad och en vild stam (till exempel Lule-
och Pitedlven), och for att skilja pa de narliggande Ljungan och Indalsalven
(Tabell 2). Vart att notera ar att oklippt lax kan till viss del vara fodd i odling.
Dels kan finsk odlad/oklippt lax till viss del ingd i de svenska fangsterna, och i
Angermanilven har man dren 2007-2012 haft dispens att sitta ut oklippt ett-
arig smolt i forsokssyfte. En 1dg andel missade fenklippningar fran odlade
stammar kan heller inte uteslutas. Dessutom har man i Tornedlven arligen i
forskningssyfte satt ut mindre mangder fenklippt smolt av lokal stam (ICES
2013).

Analyser av statistiska skillnader betraffande exempelvis fangstdatum for
olika grupper av odlad/vild lax, har utforts i programmet R (www.r-
project.org).
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Figur 1. Sldktskapsforhdllande mellan 39 delprov (laxstammar) som ingick i baseline
visat med ett s.k. dendrogram baserat pd Neighbour joining (Cavalli-Sforza Chord
measure). Delprov som sammanslagits i rapportgrupper dr inringade. Ett dollartecken
($) fére dlvsnamnet indikerar att stammen dr odlad.

Resultat

Generellt visade de genetiska analyserna att fangsterna dominerades av lax
fran den narmaste alven i forhallande till redskapets position. Dessutom
visade analyserna att redskap beldgna i omraden utan specifik narhet till
dlvmynningar fangade flest antal stammar och en jamnare fordelning av lax
fran olika stammar (Figur 2, Bilaga 1).

Det fanns vissa regionala skillnader i fangstsammansattning da det fangades
mest odlad lax i ICES omrade 30 (68 %), jamfort med ICES omrade 31 (22 %;
Tabell 2). Overlag fingades det fler stammar i séder dn i norr, med undantag
av redskap i dlvmynningar dar den dlvsegna laxen dominerade. Denna
sammansattning av vild/odlad lax ar i linje med férdelningen i det totala
laxfisket under 2013 (information fran HaV).

Ett intressant resultat var stamsammansattningen pa platsen F12, Karlshamns
kommun. Det ar forsta gdngen fangst fran detta omrade analyseras genetiskt
och med tanke pa narheten till Mérrumsan (ca 4 km) fangades en
Overraskande stor andel lax fran dlvarna Torne- och Kalixalven, ca 33 %
jamfort med den narliggande Morrumsan (ca 36 %; Bilaga 1). Laxen fran
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Torne-Kalixalven hade mindre storlek an Morrumslaxen, vilket kan tolkas som
att den inte var pa lekvandring utan fangades under fédosok (Figur 3).

Vart att notera var att vilda och odlade individer inom rapportgrupperna Lule-
Pitedlven samt mellan dlvarna Indalsédlven och Ljungan, inte gick att skilja at
enbart med genetik (Bilaga 1). Har var information om fettfeneférekomst
vardefull for att kunna separera stammarna at. Indalsédlven och Ljungan borde
darfor ha ingatt i en separat rapportgrupp

En analys av laxens vandringstid ldngs kusten forsvarades av tva
omstindigheter; (1) det forelag skillnader i start- och slutdatum for fiske pa
olika platser, och (2) antal dagar for insamling skiljde for de olika platserna
(Tabell 1). Figur 4 illustrerar spridning av fangsttiden for samtliga platser. Det
lagsta antalet insamlingsdagar var tre dagar (F2, F4) och det hogsta antalet
var 24 dagar (F12). Den tidigaste insamlingen borjade i F7 och F12.
Variationen i bade fisketid och antal insamlingsdagar har betydelse for hur
man kan tolka laxens vandring i havet baserat pa fangsttider.

Ytterligare omstandigheter (dominans av en stam och/eller lagt antal vilda
eller odlade laxar) for majoriteten av platserna gjorde att det inte gick att
faststélla skillnader i vandringstid (fangsttid) mellan olika stammar pa vissa
enskilda platser. I Bottenviken (F5) var detta méjligt och dar fangades odlade
stammar senare an vilda (Figur 5, Bilaga 1).

For att mojliggora analys av stamskillnader i vandringstid i omradet utanfor
Soderhamn gjordes en sammanslagning av fangster pa tre platser med
liknande fangsttid (F9a, F9b och F10). Har forelag inga signifikanta skillnader i
vandringstid mellan vild och odlad lax. Daremot fanns skillnad mellan
enskilda stammar, diar Angermanilvens lax fangades senare dn exempelvis
Ljusnans och Logdealvens (Figur 6).

Fangster per plats

Detaljerade resultat fran analyser av fangster per plats presenteras i bilaga 1
tillsammans med resultaten fran MSA. [ bilaga 1 presenteras dven osdkerheter
for skattningarna i form av 95 % konfidensintervall (CI). Nar det géller
forekomsten av stammar med ett CI som omfattar noll (ofta stammar med en
punktskattning omkring 1-3 %) kan dessa i sjdlva verket helt saknas i den
aktuella fangsten. Stamsammansattningen i relation till geografisk position
finns illustrerad i figur 2.
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Figur 2. Fingstsammansdttning avseende forekomst (andel) av olika laxstammar i
kustfisket 2013. Nummer vid platserna kan kopplas till tabell 1 samt bilaga 1.

Pajdiagrammen visar stamsammansdttning baserat pd Mixed Stock Analys (MSA) gjord
i programmet ONCOR.
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Figur 3. Férdelning éver fdngsttid och vikt av lax som med hég sannolikhet (enligt
genetisk analys/IA och programmet ONCOR) hdrstammar frdn Mérrum-Emdn respektive
Torne-Kalixdlven. Heldragna linjer visar rorliga medelvidrden medan den gréna
streckade linjen ger respektive grupps medelvikt. Dagnummer 160 motsvarar 9:e juni
och dag 200 motsvarar 19:e juli.

Tabell 2. Férdelning av fdngsten av odlad och vild lax baserat pd genetik och i vissa fall
justerat med information om fettfeneférekomst. Se text for detaljer.

Nr ICES omrade Odlad Vild
F1 31 6 186
F2 31 0 64
F3 31 45 5
F4 31 71 25
F5 31 15 54
F6 31 7 185
Delsumma 144 519
F7 30 9 61
F8a 30 30 1
F8b 30 21 2
F9a 30 47 35
F9b 30 9 4
F10 30 33 23
Flla 30 77 3
F11b 30 61 3
Delsumma 284 135
F12 25 18 174
SUMMA 449 825
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Figur 4. Insamlingstid fér de olika platserna som ingick i studien. Dagnummer 160
motsvarar 9:e juni. Boxar motsvarar 50%, med 25 och 75% percentil, samt outliers.
Medianvdrdet indikerat med en linje i varje box.
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Figur 5. Densitet av vilda (wild) respektive odlade (Hatchery) laxar i fAngsten i redskap
F5, Skellefted. Bld trianglar och réda punkter markerar enskilda fangstdatum fér
individer av vild respektive odlad lax. Dagnr 170 motsvarar den 19:e juni.
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Figur 6. Fdngstfordelning av olika laxstammar dver tid (dagnummer) for redskap F9a,
F9b och F10, S6derhamn. Boxar motsvarar 50%, med 25 och 75% percentil, samt
outliers. Medianvdrdet indikerat med en linje i varje box. Vindeldlven motsvarar de vilda
laxarna i rapportgruppen Ume-Vindeldlven.

Diskussion
Stamsammansdttning i fdngsterna

Denna studie visar tydligt att redskap som ar positionerade i narheten av en
dlvmynning fangar en stor eller mycket stor andel av den laxstam som
harstammar fran den ndrmaste dlven. Redskap positionerade med langre
avstand fran dlvmynningar, eller i kustomraden som saknar dalvmynning,
fangar en storre blandning av bade vilda och odlade laxstammar. Detta
resultat ar i linje med tidigare studier som visat att ju ndrmare en alvs
mynning man fiskar, desto hogre blir andelen "alvsegen” lax (Ostergren 2012;
Nilsson 2009). Sambandet mellan avstand till Alvmynning och stamforekomst
ar delvis forvantat eftersom laxen stravar efter att hitta hem till den dlv dar
den ar fodd, och saledes ar det rimligt att andelen lax fran en viss dlv 6kar nar
man niarmar sig dess dlvmynning. Trots detta var det for vissa platser en
overraskande tydlig dominans av enskilda stammar, saval for vild som for
odlad lax.

Denna studie omfattade ett betydlig storre underlag med en stor geografisk
spridning, till skillnad mot tidigare studier av svensk kustfiskad lax som
enbart analyserat fingst fran ett fatal platser (Ostergren m. fl. 2012). Detta ar
ocksa den forsta studie som analyserat fangster fran kustomraden i Blekinge,
Uppland och Gavleborgs 1an med avseende pa genetik.
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I ICES omrade 30 fangades en stor del odlad lax, vilket var forvantat eftersom
det i detta omrade finns ett flertal dlvar med kompensationsodling. Tidigare
utvarderingar av andelen fenklippt lax har ocksa visat att odlad lax dominerar
fangsterna i detta omrade (Ostergren m. fl. 2013). Detta ar dock den férsta
genetiska studien av laxfangster séder om Modlven. Vi har funnit att dven for
odlade stammar var fangsterna dlvspecifika, med en tydlig dominans av den
odlade stam som fangats narmast sin "hemalv”. I omradet mellan Ljusnan och
Ljungan var dock fangsterna blandade. Pa dessa platser faingade mest odlade
stammar med dven en relativt stor andel Logde- och Vindelalvslax. Ett
liknande monster observerades lings kusten norr om Angermanilven. Aven
om det totala antalet laxar som fingas omraden mer avligsna fran
alvmynningar ar forhallandevis 1agt (Ostergren m. fl. 2013) s4 4r detta viktig
information eftersom t.ex. Logdeélven ar en dlv med ett relativt svagt
laxbestdnd.

Lax fran de svaga stammarna Mérrumsan och Eman fangades uteslutande i
ICES omrade 25, medan inga laxar fran de likaledes svaga Baltiska laxilvarna
eller fran vastkusten (Ronned) aterfanns i omrade 25 eller i 6vriga delar av
fangsten fran Bottniska viken. Inslag av finsk odlad lax aterfanns i vissa av
fangsterna, men i mycket liten omfattning. Utanfor Torneélven var andelen
finska stammar ca 5-10 %, i paritet med tidigare studier (Ostergren m. fl.
2012).

Aven om 6vriga svaga stammar (t. ex. Oredlven, Rickle&n, Raneilven) inte
ingick i ndgon namnvard omfattning i det analyserade materialet, bor man ha i
atanke att sannolikheten att fanga lax fran svaga stammar generellt sett kan
férvantas vara lag (forutom nara dlvmynningarna) eftersom dessa producerar
ett betydligt ldgre antal laxar dn de starka och odlade stammarna. Det gar inte,
utifran foreliggande resultat, att bedéma hur omfattande den totala fangsten
av dessa svaga stammar ar i kustfisket, da endast en liten andel av samtliga
fangster analyserats.

Problemet med fiske pa blandade bestand ar generellt att man inte vet vilka
stammar som exploateras, samtidigt som inslaget av individer fran svaga
bestand i regel forvantas vara litet (procentuellt sett). Samtidigt kan dven ett
relativt litet antal fiskar (absolut sett) vara av stor betydelse for svaga
bestands formaga till aterhdmtning. Om den totala tillatna fangsten (Total
allowable catch, TAC) i h6g grad styrs av status hos bestand med hog
produktion riskerar man darfor dverfiske pa svaga bestand.

Ett anmarkningsvart resultat var att mer dn halften av laxen fingad strax
utanfér Morrumsans mynning hiarstammade fran alvar i Bottniska viken.
Jamforelser av medelvikter och hur dessa forandrades under sasongen styrker
bilden av att dessa fiskar fran norra Ostersjon fingats vid fédosék (och inte
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lekvandring). Aven fingsttiden stédjer en sidan tolkning, da de flesta laxar pa
lekvandring norrut passerar Alands hav redan i slutet av maj (Siira m.fl. 2009).

Ett annat resultat som var nagot forvanande var att den storsta
kompensationsodlade stammen, Luledlven, inte dterfanns i nagon namnvard
omfattning férutom i fangsterna in narheten av Lule- och Pitedlven.

Fdngst- och vandringstider

Aven om det var svart att analysera vandringsmonster for olika stammar, pa
grund av den varierande fiske- och insamlingstiden, fanns ndgra omraden dar
fangsten over tid kunde analyseras, och dar resultaten ar intressanta.

I ICES omrade 31,i kustomradet utanfor Lovanger, fanns ett samband mellan
vandringstid och hiarkomst, dar vilda stammar fangades tidigare dn odlade
stammar. Utanfor Soderhamn fanns dock inga sddana skillnader. Daremot
fiangades Angermanalvslax senare 4n vissa av de andra stammarna. En
skillnad i vandringstid for odlad och vild lax ar férvantat da det har visats i
tidigare studier att vild lax 6verlag anlander till sina dlvar tidigare dn odlade
(Karlsson m.fl. 1995, Siira m. fl. 2009).

Generellt limnar laxen sédra Ostersjon och vandrar norrut under
forsommaren (maj) och nar dlvarnas mynningar i borjan pa juni. Laxen
anlander tidigare till de sédra dlvarna och senare till de norra. Stora honor av
vild lax anlander forst. Den kompensationsodlade laxen anldnder lite senare,
vilket dven géller en del mindre hanlax (grilse). Siira m.fl. (2009) sag
emellertid att vandringen norrut inte var linjir och kontinuerlig, d.v.s. laxen
simmade inte med konstant hastighet. Langst i norr tenderade laxen fran vilda
stammar att 6ka sin simhastighet mot dlven. Det senare kan vara anledningen
till att vi inte funnit ndgon skillnad i vandringstid mellan vilda och odlade
laxar i omradet utanfoér Séderhamn, men daremot i omradet utanfér Lovanger
som ligger langre norrut.

Det finns en allmén uppfattning, baserad pa tidigare markningsstudier (Siira
m. fl. 2009), att de norra laxbestanden foretradesvis foljer finska kusten for att
delvis snedda 6ver mot svenska kusten vid Kvarken. Man har dven observerat
att lax till viss del vandrar soderut efter att ha sneddat 6ver vid Kvarken for att
na dlvar som ligger sdder om detta omrade (Siira m.fl. 2009). Detta
vandringsmonster har dven stod av tidigare studier av markt och aterfangad
lax (Karlsson m.fl. 1995). Kanske kan detta forklara att Torne- och Kalixdlven
och Luledlven inte fangats i ndgon stérre omfattning langs kusten i ICES
omrade 30.

Vid fangstplatsen strax norr om Angermanilven fangades en relativt stor
andel av lax fran Lodgeélven tidigt pa sdsongen. Denna plats startade sitt fiske
tidigare an ovriga platser i ICES omrdde 30, och var analys styrker tidigare
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studier dar man noterat att Logdeélven (och andra vildlaxilvar) aterviander
tidigt (Nilsson 2009; Ostergren m. fl. 2012).

Provtagningsdesign och analys

Denna studie gav 6verlag goda och tillforlitliga data avseende stamférekomst i
fangsterna. Totalt sett felklassades endast 1,3 % av de oklippta laxarna till en

odlad stam enligt genetikanalys, om man bortser fran lax fran Angermanilven
(tidigare utsattningar av ettarig oklippt smolt 2007-2012) och finsk odlad lax.

For vissa platser och stamkombinationer i fangsten fanns dock stora
osdkerheter i skattningarna, dar sma genetiska skillnader mellan geografiskt
mer ndrliggande stammar av lax - ett naturligt monster hos arten (Verspoor
m. fl. 2007) - férsvarat analyserna. I dessa fall har det tack vare fenklippning
anda varit mojligt att i efterhand ta hansyn till uppenbara felklassningar
(exempelvis for Lule- och Pitedlven). Detta illustrerar att fettfeneklippning
utgor ett vardefullt komplement till genetiska data. Bland
fettfeneklippta/odlade laxar (undantaget Lule-Pitedlven, Ume-Vindeladlven och
Ljungan/Indalsalven) felklassades 11,3 % till vilda stammar enligt de
genetiska analyserna, men i de flesta fallen kunde en kombination av genetik
och fenklippning anvéindas for att reda ut laxens harkomst.

For sjalva provtagningsdesignen finns mojligheter till forbattringar och
kompletteringar infor framtida studier. For att fa en heltdckande bild av
laxens vandring skulle provtagningen helst ske under hela vandringssdsongen
maj - augusti. En upprepad provtagning under flera ar vore ocksa att vardefull
for att tacka in en eventuell mellanadrsvariation. Tidigare studier har dock visat
att det finns en relativt hog grad av stabilitet 6ver tiden avseende
stamférdelning i fangsten (Ostergren m.fl. 2012). Aven den inbérdes
temporala variationen i vandringstid verkar vara relativt stabil (Ostergren
m.fl. 2012).

Ett ytterligare alternativ till fordjupning kan vara att fokusera pa nagra fa
mynningsomraden och sedan analysera lax fran ett flertal fangstplatser pa
6kande avstand fran detta mynningsomrade. Man skulle da vidare kunna
analysera forhallandet mellan avstand till &lvmynning och antal och numerar
av olika stammar i fangsten. Detta skulle kunna ge ytterligare
bakgrundskunskap om hur frednings- och terminalfiskeomraden skulle kunna
utformas. Vid ett sddant scenario ar det i sa fall viktigt med ett tillrackligt stort
prov per plats sd eventuella statistiska skillnader gar att klarlagga.

Slutord

Denna studie har visat att det borde finnas goda forutsattningar att rikta delar
av kustfisket mot de stammar av lax man onskar exploatera, genom att reglera
den rumsliga fordelningen av fangstredskapen. Var studie indikerar vidare att
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det atminstone for vissa kustomraden, genom regleringar i tid, kan finnas
mojlighet med ett fiske riktat mot 6nskvarda stammar, d.v.s. helst odlade
(eller starka vilda). Laxstammarnas vandringsmonster under sdsongen ar
svarare att uttala sig om, och skulle behova kompletterande studier, dven om
vissa tidigare kinda monster som att odlade stammar lekvandrar senare dn
vilda delvis gick att bekrafta.

Erkiannanden

Ett stort tack riktas till de fiskare som deltagit i studien, samt 6vriga som
medverkat i insamlingsarbetet. Tack ocksa till Marja-Liisa Koljonen och ICES
WGBAST for analyser och baselinedata. Jan Nilsson, Riho Gross, Sergey Titov,
Janis Birzaks och Egidijus Lelitina tackas for tidigare arbete med baselinedata.
Anders Asp tackas for framtagande av figur 2. Studien har finansierats genom
anslag fran HaV och EUs datainsamlingsprogram DCF.
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Bilaga 1.
Insamling av fjdllprov fér genetisk analys

[ samband med provtagning av individuella laxar togs dven fjall for genetisk
analys och mojlighet till aldersbestimning. Fjillproven samlades in av
fiskarena sjdlva enligt sarskilda instruktioner enligt nedan:

e For varje provtagen individ antecknades; fangstplats (pa redskapsniva
dar moijligt), fangstdatum, storlek (1angd, vikt), kon (om moijligt), samt
information om fettfeneférekomst.

e Ett maxantal av 200 laxar per fiskare i ICES omrade 30 och 250 i ICES
omrade 31, fordelade slumpvis oavsett fettfeneférekomst (undantaget
provet fran Obbola som ingick i en markningsstudie med enbart vild
lax).

e Max 20 laxar provtogs per vecka och fiskare, vilket innebar en total
insamlingstid om 10 veckor om maxantalet naddes. I praktiken
innebar begransningen att nagra av fiskarena provtog all sin fangst, da
de inte fangade mer dn 200 laxar under hela sisongen, medan andra
endast provtog delar av fangsten.

Genetisk analys - resultat per fingstplats

Detaljerade resultat fran analyser av fangster per plats och i vissa fall redskap
presenteras nedan tillsammans med resultaten fran MSA. Nedan presenteras
aven osdkerheter vid MSA-analyserna i form av 95 % konfidensintervall (CI).
Notera att da det géller forekomsten av stammar med ett CI som omfattar noll
(ofta stammar med en punktskattning omkring 1-3 %) kan dessa i sjdlva
verket helt saknas i den aktuella fangsten. Sammanséttningen i relation till
geografisk position finns illustrerad i figur 2.

F1 & F2 Haparanda
F1

Fangsten dominerades nastan uteslutande av lax fran de narliggande
vildlaxédlvarna Torne- och Kalixdlven, enligt MSA ca 93 % (CI: 89-98%). En
liten andel harstammade ocksa fran den finska angransande élven lijoki dar
laxen ar odlad (ca 4 %; CI: 1-8 %). Laga konfidensintervall tillsammans med
att en stor andel hade hoga sannolikheter att tillhora respektive bestind med
individual assignment (IA) tyder pa att resultatet ar robust och trovardigt.

Av de 192 fiskar som analyserades var majoriteten av vilt ursprung. Fyra
fiskar saknade fettfena (odlade) och klassades pa individniva (IA) med hog
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sannolikhet till Torne-Kalixalven (tre fiskar) och lijoki (en fisk). De
fettfeneklippta laxarna som genetiskt sett mest sannolikt harstammar fran
Tornedlven kan komma fran smaskaliga utsattningar av fettfeneklippt lax som
i forskningssyfte utforts arligen av Finland (ICES/WGBAST 2013). Tre laxar
saknades information avseende fenklippning. Dessa klassades alla med hog
sannolikhet till Torne-Kalixalven.

Vad géller inbordes fordelningen av lax fran Torne- och Kalixalven i den
analyserade fangsten (enligt MSA), anges dven resultat per stam i Tabell B1.
Det blir tydligt att osdkerheten da 6kar, har illustrerat av 6kade
konfidensintervall (CI). Man kan dock dra slutsatsen att andelen Tornealvslax
var ca 71 % och ligger inom intervallet 47,7-79,7 % medan motsvarande
siffror for Kalixalvslax var ca 17 % (CI: 8,9-37,7 %).

F2

Aven i denna filla dominerades fingsten av lax fran Torne- och Kalixilven (ca
98 %, CI: 92-100 %). Ingen annan stamandel var signifikant skiljd fran noll,
dven om ett inslag fran narliggande fisnka vildlaxidlven Simojoki noterades (ca
2 %, CI: 0-8 %). Den inbordes fordelningen av lax fran Torne- och Kalixdlven i
fangsten (enligt MSA) var lik den i falla F1; Tornedlven 74,7 % (CI: 41,3-92,7
%) och Kalixalven 23,0 % (CI: 4,2-53,4).

Varken for F1 eller F2 var andelen odlad lax eller lax fran olika stammar
tillrackligt hog for att genomfora analys av stamskillnader i vandringstid.

Det bor noteras att i detta omrade, utanfér Tornedlven, fangas en del odlad lax
med ursprung fran Tornedlven men som ar utsatt i Kemi alv i Finland. Under
2013 alderslastes fjallproverna fran F2 samt ytterligare prover fran samma
plats (totalt 159 st). Vid alderslasning noteras om laxen ar odlad, vilket kan
avgoras eftersom de forsta arens tillvaxt ar mycket hogre i odling an i naturen.
Andelen odlad lax var ca 16 % enligt denna metod. Inslaget av odlad lax i
Tornedlvens mynningsomrade har tidigare skattats till ca 15 % (Fiskeriverket,
PM, 2008; Finska vilt- och fiskeriforskningsinstitutet, VFFI, opubl. data for
2010).

F3 Luled

Fangsten dominerades av lax fran rapportgruppen Lule-Pitedlven (ca 81 %;
CI: 46-87 %) och till viss del fran Torne-Kalixilven (ca 6 %; CI: 1-24 %).
Enligt MSA fangades dven lax fran ytterligare fyra stammar, dock med ett CI
som omfattade noll (Tabell B1). Har visar relativt breda CI ett ndgot osdkrare
resultat dn for t. ex. F1 och F2.

Av de 50 laxar som analyserades saknade alla utom sex individer fettfena,
d.v.s. en hog andel (44/50=88%) var bevisligen av odlat ursprung. Enligt
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genetisk analys pa individniva (IA) knots 38 av individerna till Lule-Pitedlven.
Av dessa var 15 fran Pitedlven (enligt IA), men samtliga av dessa saknade
fettfena. Eftersom lax fran Piteédlven ar vild och darmed har fettfenan intakt,
drar vi slutsatsen att endast genetisk analys inte korrekt kan sarskilja
Pitedlvslax fran Luledlvslax. Information om fettfeneférekomst visade att alla
utom en av de laxar som saknade fettfena (av de 38 som enligt IA tillhérde
Lule-Pitedlven) hogst sannolikt bor komma fran Luledlven. Detta innebar
sammantaget att det i falla F3 fangades totalt sett ca 74 % Luleadlvslax och 2 %
Pitedlvslax.

Inte heller for F3 var andelen odlad lax eller lax fran olika stammar tillrackligt
hog for att genomfora analys av stamskillnader i vandringstid.

F4 Pited

Fangsten i denna lokal bestod framst av odlad lax fran Lule-Pitedlven (ca 67
%; CI: 47-74 %), samt till mindre del vild lax fran Aby-Byskeilven (ca 11 %;
CI: 4-20 %) och odlad lax fran Skellefteédlven (ca 6 %; Cl: 0-13 %), d.v.s.
dlvarna i niromradet. Resterande laxar kom fran en blandning av fyra olika
stammar, dock med CI omfattande noll (Tabell B1).

Av de 96 laxar som ingick i fangsten hade 18 st (ca 19 %) intakt fettfena och
atta saknade information om fettfena. Majoriteten av fisken var alltsa av odlat
ursprung, mest sannolikt fran Luledlven och Skelleftedlven(Tabell B1.). Den
vilda fisken var av blandad harkomst fran fem olika stammar (Tabell B1).

Aven hir var det (liksom for F3) oméjligt att skilja Lule- och Piteilvens
laxstammar at med hjdlp av enbart genetik. Av de 67 individer som enligt
genetisk analys (IA) hdarstammade fran Lule-Pitedlven hade elva intakt
fettfena, d.v.s. de var sannolikt vilda och darmed hogst troligen fran Pitedlven.
Detta skulle innebéra att rapportgruppen Lule-Pitedlven i denna fangst bestod
till 16 % av Pitedlvslax och till 84 % av Luledlvslax. Enligt genetisk analys pa
individniva (IA) tillhérde dock endast en av de med fettfena till Pitedlven,
medan tio knots till Luledlven. Vidare kopplades totalt atta individer utan
fettfena till Pitealven. Ater visar detta att den genetiska skattningen vad avser
andelen lax fran Lule- resp. Pitedlven inte stimmer 6verens med
fettfeneférekomst, vilket understryker svarigheten att skilja dessa stammar at
enbart med hjilp av genetiska data.

Det fanns ingen tydlig skillnad i fangsttid mellan vild och odlad lax, likasa var
det svart att separera fangsttider for de olika stammarna.

F5 Skellefted

Fangsten bestod av ett hogt antal stammar, tolv stycken, varav storsta andelen
utgjordes av Aby-Byskeilven (ca 45 %; CI: 31-56 %). Aven Lule-Piteilven (ca



Stamsammansaéttning av lax i kustfisket 2013 — genetisk provtagning och analys

11 %; CI: 3-24 %) och Skelleftedlven (ca 10 %; CI: 3-20 %) var
representerade med relativt stora andelar av fangsten.

Att skilja pa de genetiskt lika laxarna fran Aby- och Byskeélven var enligt
forvantan svart. Analysen ger en indikation om att det dr lax fran Byskedlven
som dominerar, men osdkerheten ar stor (Tabell B1). Eftersom bada dessa
stammar ar vilda kan information om fettfeneforekomst inte heller ge nagon
vagledning.

For denna falla, dar bade vild och odlad lax forekom i hoga andelar, gjordes en
analys av fangstfordelning 6ver tiden med avseende pa vild/odlad lax. Den
vilda laxen fangades vid ett signifikant sett tidigare datum dn den odlade (¢t-
test: t=-3,5284,df =17, p < 0,01; Figur 5).

F6 Umed

Enligt MSA dominerades fangsten i denna félla nastan uteslutande av fisk fran
rapportgruppen Ume-Vindeldlven (ca 92%; Cl: 85-95%). Aven
Angermanilven och Indalsilven fanns representerade i fingsten, dock med CI
omfattande noll (Tabell B1). Vid insamlingen hade man i detta redskap enbart
samlat in prover fran formodat vild fisk, d.v.s. endast sddana med fettfenan
intakt. Darfor kan man anta att all lax fran Ume-Vindelalven &r vild och saledes
fran Vindeldlven (Umeadlven saknar vild lax). Det gar dock inte att utesluta att
enstaka individer kan hirstamma fran Angermanilven, dd man dir under en
period (2007-2012) med dispens slappt ut odlad ettarig smolt med fettfenan
intakt. Enligt den genetiska analysen (IA) var sex laxar (oklippta) fran
Angermanilven.

F7 Kramfors

Fangsten inneholl lax fran tio stammar, med storsta andelen fran Logdedlven
(ca 43 %; CI: 30-54 %), foljt av Ume-Vindelalven (ca 19 %; CI: 9-29 %) och
Torne-Kalixalven (ca 10 %; CI: 4-20 %). Osdkerheten uttryckt som CI var
relativt stor for samtliga stammar (Tabell B1), 4ven om siffran for Logdealven
bor anses som trovardig med tanke pa ett jaimforelsevist snavt Cl. Redskapet
ligger ocksa placerad relativt nidra Logdedlvens mynning, och tidigare
genetiska studier av lax fangad vid ungefar samma tidpunkt vid och omrade
visar pa fAngst av just Logdeélvslax (Ostergren m. fl. 2012).

Av de 70 laxar som analyserades saknade endast sex individer fettfena;
samtliga dessa hirstammade mest sannolikt fran odlade stammar
(Angermanilven 4 st, Ume-Vindelilven 1 st respektive Dalilven 1 st).
Ytterligare fyra laxar med fettfena var troligen odlade da de enligt IA tillhorde
Angermanilven (se ovan).

20
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I denna fangst fanns en viss skillnad i vandringstid mellan olika stammar, dar
de laxar som fingades tidigast var vilda laxar fran Logdealven. Overlag fanns
dock inga signifikanta skillnader per stam.

F8a Sundsvall

Samtliga laxar som fangades saknade fettfena och fangsten dominerades av lax
fran Indalsalven (ca 73 %; Cl: 51-89 %). Resterande laxar harstammade enligt
MSA framst fran Ljungan (ca 20 %; CI: 0-39%). Denna analys ar dock (som
framgar av ett brett CI) ytterst osdker betraffande Ljunganlaxen. Det faktum
att samtliga laxar saknar fettfena innebar dessutom att dessa laxar maste vara
odlade, och de kommer darfor mest sannolikt fran Indalsilven. Den sanna
andelen Indalséalvslax bor darfor snarare vara ca 90 %. Denna osdkerhet i
analysen visar att dessa tva stammar ar mycket svara att skilja pa genetiskt,
och att de mojligen kunde ha bildat en separat rapportgrupp.

F8b Sundsvall

Aven hir dominerades fingsten av odlad lax fran Indalsilven (ca 55 %; CI: 30-
78 %) men dven Angermansalven (ca 18 %; CI: 0-36 %). Hoga
konfidensintervall indikerar osdkra skattningar. Fyra av fem laxar som enligt
IA hiarstammade fran Angermanélven hade fettfenan intakt, dessa klassades
danda som odlade (se ovan). Pa grund av de fa laxarna i denna fangst (23 st)
gjordes ingen vidare analys av fingsttid per stam. Aven denna filla hade lax
som enligt MSA klassades som Ljunganlax, men som saknade fettfena. Ater var
dessa hogst sannolikt fran Indalsalven, vilket innebar att den sanna andelen
Indalsélvslax uppskattningsvis var ca 65 %.

Séderhamn

[ ett omrade som omfattar redskapen 9a, 9b och 10 fangades under samma
tidsperiod 150 laxar fordelat pa tre redskap. Fangstférdelningen presenteras
forst per redskap. Sedan redovisas en analys av vandringstid (fangsttid) for
olika stammar dar fangsten for samtliga redskap slagits samman for att 6ka
antalen individer fran respektive stam, vilket minskar osdkerheten i analysen.
Stamfordelningen inom varje redskap var likartad, vilket ytterligare
motiverade en sammanslagning (Tabell B1).

9a

Laxarna hiarstammade fran tolv olika stammar, men ingen stam dominerade.
Den storsta andelen utgjordes av Ljusnan (ca 26 %; Cl: 14-41 %), foljt av
Dalalven (ca 16 %; CI: 5-28 %), Logdeédlven (ca 14 %; CI: 4-23 %) och Ume-
Vindelalven (ca 13 %; CI: 5-25 %).
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Av de 82 fiskar som analyserades var 36 vilda och 46 odlade enligt
information om fettfeneférekomst. Den genetiska analysen (IA) stdimde
overens med information om férekomst av fettfena fettfeneférekomst vild och
odlad utom i tva fall, dar individer utan fettfena knots till Ljungan respektive
Ricklean.

9b

Trots ett lagt antal laxar (13 st) var stamsammansattningen lik den i vriga
fallor frdn samma omrade. Fettfeneforekomst visade att 10 laxar var odlade
och tre var vilda. De vilda klassades samtliga till Logdedlven. De odlade
(fettefeneklippta) fordelade sig mellan flera stammar. De flesta klassades till
Daldlven och Ljusnan, samt en individ vardera till Ume-Vindeldlven och
Ljungan, dar den sistndmnda laxen ater sannolikt egentligen harstammar fran
Indalsalven.

F10

Laxarna hiarstammade fran tolv olika stammar, men ingen stam dominerade
(Tabell B1).

Av de 56 fiskar som analyserades var 20 vilda och 35 odlade (baserat pa
fettfeneférekomst) medan en var saknade uppgift om eventuell fenklippning.
Av de vilda laxarna klassades de flesta till Logdedlven (8 st) och Ume-
Vindeldlven (7 st). Av de odlade klassades majoriteten till Ljusnan (15 st) och
Dalélven (11 st). Den individ som saknade information om fenklippning
klassades med stor sannolikhet till Dalilven.

F9a, F9b och F10

En analys av sammanslagna fangster i dessa fillor med avseende pa fangsttid,
visade att det inte foreldg ndgon skillnad mellan vilda och odlade laxstammar
(t-test: t =-0,0259, df = 132, p = 0.98). Stamvisa jamforelser av de fem
dominerande stammarna visade dock att Angermanilvslaxen fingades senare
an lax fran Dalélven, Ljusnan och Logdedlven (ANOVA, Tukey: p < 0,05; Figur
6).

F11a Alvkarleby

Fangsten i redskapet dominerades av lax fran Daldlven (ca 68 %; CI: 54-80
%). Aven lax fr&n Ljusnan (ca 11 %; CI: 4-20 %) och Ljungan (ca 10 %; CI: 0-
16 %), samt nagra ytterligare stammar ingick i fingsten, dock i ldga och osdakra
andelar (Tabell B1). Har bor ater papekas att en viss andel av laxen fran
Ljungan (enligt genetiska data) kan tillhora Indalsdlven med tanke pa de
genetiska likheterna mellan dessa stammar.
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Av de 80 fiskar som analyserades saknade alla utom tva individer fettfena,
d.v.s. ndstan alla var av odlat ursprung, framst fran Daldlven. Av de tva vilda
laxarna var en klassad till Daldlven. Denna vilda lax kan antingen vara vildfodd
i Daldlven (dar viss produktion forekommer i den s.k. Kungsadran) eller
hdrstamma fran narliggande Testeboan (dar utsidttningsmaterial fran Daldlven
anvants for att aterintroducera laxen).

F11b Alvkarleby

Denna fangst hade en liknande stamsammansattning som F11a, med en
dominans av lax fran Dalélven (ca 75%; CI: 60-86 %). Aven fisk fran Ljungan
(ca 8 %; CI: 0-16 %), Ljusnan (ca 6 %; CI: 0-15 %), och ytterligare nagra
stammar fanns representerade i fangsten. Fyra av 64 laxar hade fettfenan
intakt. Daldlven var den klart dominerande stammen av odlad lax. Av de fyra
vilda (oklippta) laxarna var tva klassade till Daldlven vilket, enligt ovan, kan
betyda att de antingen ar vildfédda i Dalédlven eller Testeboan.

F12 Karlshamn

Enligt MSA hirstammade ca 44% (CI: 38-51%) av laxarna i denna fangst fran
Morrum-Eman, ca 33% (CI: 26-40) fran Torne-Kalixdlven, medan ovriga ca
10% harstammade fran olika odlade bestdnd i Bottniska viken. Vad galler
inbordes fordelning av lax fran Eman och Mérrumsan i den analyserade
fangsten blir det tydligt att osdkerheten 6kar, liksom for dvriga
rapportgrupper. Man kan dock dra slutsatsen att andelen Emalax ligger mellan
3,5-16,9 %, medan andelen Mérrumslax ligger inom intervallet 26,5-42,6 %.
Det bor noteras att osdkerheten i analysen dven giller forekomsten av andra
stammar (Tabell B1).

Av de 192 fiskar som analyserats hade alla utom tolv individer fettfena, d.v.s.
majoriteten (ca 94 %) var vildlax, framst fran Mérrumsan, Eman, Kalix-och
Torneédlven. De tolv fiskar som inte var vilda harstammade enligt A framst
fran Indalsalven och Lule-Pitedlven.

En ndrmare jamforelse mellan de tvd dominerande rapportgrupperna i
fangsten - Mérrum-Eman respektive Torne-Kalixdlven - visar att det inte ar
nagon skillnad i fangsttid mellan dessa grupper (Figur 3). Daremot har de
laxar som enligt [A kommer fran gruppen Morrum-Eman en signifikant hogre
kroppsvikt dn de fran Torne-Kalixdlven (t-test; t = -5.4564, d.f. = 146, p <
0,01).
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Tabell B1. Férdelning av fangst per laxbestdnd respektive rapportgrupp (bestdr av tvd
stammar kombinerade) enligt analys med programmet ONCOR baserad pd genetiskt
analyserade individer fdngade i kustfiske 2013. Andelen av respektive stam och
rapportgrupp med 95% konfidensintervall (CI) visas.

Rapportgrupp/stam Andel 95% CI
F1
Torne-Kalixalven 0,9346 (0,8901, 0,9817)
Tornedlven 0,7058 (0,477, 0,797)
Kalixdlven 0,1735 (0,089, 0,377)
lijoki 0,0394 (0,0066,0,0783)
Simojoki 0,026 (0,0000, 0,0570)
F2
Torne-Kalixalven 0,9767 (0,9208, 1,0000)
Tornedlven 0,7472 (0,415, 0,938)
Kalixdlven 0,2295 (0,029, 0,543)
Simojoki 0,0233 (0,0000,0,0753)
F3
Lule-Pitedlven 0,8109 (0,4630, 0,8681)
Luledlven 0,4524 (0,207, 0,624)
Pitedlven 0,3585 (0,075, 0,459)
Torne-Kalixdlven 0,061 (0,0119, 0,2394)
Tornedlven 0,0361 (0,000, 0,166)
Kalixdlven 0,0249 (0,000, 0,186)
Ljungan 0,0443 (0,0000, 0,1373)
Ume-Vindelalven 0,0241 (0,0000, 0,1079)
Umedlven 0,0241 (0,000, 0,098)
Vindeldlven 0 (0,000, 0,068)
Dalélven 0,0228 (0,0000, 0,1043)
Ricklean 0,019 (0,0000, 0,0891)
Indalsilven 0,018 (0,0000,0,0774)
F4
Lule-Pitedlven 0,6667 (0,4657,0,7424)
Luledlven 0,4865 (0,331, 0,618)
Pitedlven 0,1802 (0,035, 0,259)
Aby-Byskeilven 0,1143 (0,0404, 0,2002)
Abyilven 0,0208 (0,000, 0,103)
Byskedlven 0,0935 (0,013, 0,163)
Skelleftealven 0,0626 (0,0001, 0,1266)
Ume-Vindeldlven 0,045 (0,0000, 0,1083)
Umedlven 0,0207 (0,000, 0,059)
Vindeldlven 0,0244 (0,000, 0,084)
Ricklean 0,0385 (0,0000,0,1136)
Ljungan 0,0359 (0,0000, 0,1193)
Oulujoki 0,0263 (0,0000, 0,0875)

Logdedlven 0,0107 (0,0000, 0,0417)
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F5
Aby-Byskeilven 0,4502 (0,3016,0,5674)
Abyilven 0,0726 (0,000, 0,262)
Byskedlven 0,3775 (0,157, 0,463)
Lule-Pitedlven 0,1102 (0,0419, 0,2352)
Luledlven 01102 (0,000, 0,194)
Pitedlven 0 (0,000, 0,134)
Skelleftealven 0,0984 (0,0228,0,1873)
Torne-Kalixalven 0,0786 (0,0162,0,1785)
Tornedlven 0,068 (0,000, 0,156)
Kalixdlven 0,0106 (0,000, 0,106)
Savaran 0,0711 (0,0131,0,1316)
Ricklean 0,0596 (0,0000, 0,1205)
Ume-Vindelalven 0,0557 (0,0000, 0,1219)
Umedlven 0,0288 (0,000, 0,072)
Vindeldlven 0,0269 (0,000, 0,089)
Oreilven 0,0291 (0,0000, 0,0728)
Logdedlven 0,0145 (0,0000, 0,0435)
Oulujoki 0,0116 (0,0000, 0,0579)
Simojoki 0,0106 (0,0000, 0,0447)
Angermanélven 0,0104 (0,0000, 0,0400)
F6
Ume-Vindeldlven 0,9186 (0,8505, 0,9487)
Umedlven 01144 (0,069, 0,233)
Vindeldlven 0,8042 (0,665, 0,850)
Angermanélven 0,0354 (0,0000,0,0710)
Indalsilven 0,0212 (0,0000, 0,0526)
F7
Logdedlven 0,4318 (0,3049, 0,5414)
Ume-Vindeldlven 0,1851 (0,0900, 0,2854)
Umedlven 0,0258 (0,000, 0,091)
Vindeldlven 0,1593 (0,069, 0,252)
Torne-Kalixalven 0,0954 (0,0355, 0,1982)
Tornedlven 0,0768 (0,000, 0,173)
Kalixdlven 0 (0,000, 0,078)
Angermanilven 0,0894 (0,0000, 0,1416)
Aby-Byskeilven 0,0778 (0,0162,0,1516)
Abyilven 0,0351 (0,000, 0,106)
Byskedlven 0,0427 (0,000, 0,116)
Simojoki 0,0348 (0,0000, 0,0858)
Oreilven 0,0339 (0,0000, 0,1036)
Ljungan 0,033 (0,0000, 0,0972)
Savaran 0,0127 (0,0000, 0,0594)
F8a
Indalsilven 0,7276 (0,5057, 0,8880)
Ljungan 0,1985 (0,0020, 0,3874)
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Lule-Pitedlven 0,044 (0,0000,0,1703)
Luledlven 0,044 (0,000, 0,165)
Pitedlven 0 (0,000, 0,015)
Ricklean 0,0298 (0,0000, 0,0682)
F8b
Indalsilven 0,5506 (0,3011, 0,7809)
Angermanélven 0,1753 (0,0000, 0,3634)
Ljungan 0,1136 (0,0000, 0,3609)
Ljusnan 0,0991 (0,0000, 0,2421)
Lule-Pitedlven 0,0282 (0,0000, 0,1480)
Luledlven 0 (0,000, 0,043)
Pitedlven 0,0282 (0,000, 0,141)
Ricklean 0,0274 (0,0000, 0,1728)
F9a
Dalélven 0,1748 (0,0841, 0,2830)
Angermanélven 0,1576 (0,0565, 0,2412)
Ume-Vindeldlven 0,1551 (0,0755, 0,2590)
Umedlven 0 (0,000, 0,073)
Vindeldlven 0,1551 (0,063, 0,248)
Ljusnan 0,1451 (0,0650, 0,2393)
Ljungan 0,1373 (0,0209,0,2108)
Logdedlven 0,0662 (0,0124, 0,1256)
Torne-Kalixdlven 0,0478 (0,0081, 0,1188)
Tornedlven 0,0478 (0,000, 0,116)
Kalixdlven 0 (0,000, 0,032)
Ricklean 0,0454 (0,0000,0,1123)
Aby-Byskeilven 0,0255 (0,0000, 0,0828)
Abyilven 0,0092 (0,000, 0,048)
Byskedlven 0,0164 (0,000, 0,065)
Oulujoki 0,0234 (0,0000,0,0794)
Savaran 0,0122 (0,0000, 0,0412)
Fob
Dalalven 0,3836 (0,0000, 0,5729)
Logdedlven 0,2309 (0,0000, 0,4624)
Ljusnan 0,2269 (0,0000, 0,5007)
Indalsilven 0,0769 (0,0000, 0,2308)
Ricklean 0,0629 (0,0000, 0,1688)
Ume-Vindelalven 0,0185 (0,0000, 0,2282)
Umedlven 0 (0,000, 0,055)
Vindeldlven 0,0185 (0,000, 0,227)
F10
Ljusnan 0,2587 (0,1431,0,4076)
Dalilven 0,1649 (0,0517,0,2765)
Logdedlven 0,1447 (0,0442,0,2321)
Ume-Vindelalven 0,1312 (0,0477,0,2509)
Umedlven 0,0202 (0,000, 0,112)
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Vindeldlven 0,111 (0,024, 0,214)
Ljungan 0,1088 (0,0000, 0,2390)
Angermanélven 0,0439 (0,0000, 0,1338)
Oreilven 0,0389 (0,0000, 0,1085)
Lule-Pitedlven 0,028 (0,0000,0,1234)
Luledlven 0 (0,000, 0,093)
Pitedlven 0,028 (0,000, 0,101)
Ricklean 0,0261 (0,0000, 0,0794)
Torne-Kalixalven 0,0191 (0,0000,0,0792)
Tornedlven 0,0191 (0,000, 0,063)
Kalixdlven 0 (0,000, 0,050)
Savaran 0,0179 (0,0000, 0,0549)
Simojoki 0,0179 (0,0000, 0,0555)
Flla
Dalilven 0,6795 (0,5405, 0,7987)
Ljusnan 0,1056 (0,0384, 0,2015)
Ljungan 0,1025 (0,0000, 0,1647)
Ume-Vindeldlven 0,0327 (0,0000, 0,0815)
Umedlven 0,0078 (0,000, 0,037)
Vindeldlven 0,0249 (0,000, 0,068)
Angermanélven 0,0165 (0,0000, 0,0664)
Ricklean 0,0149 (0,0000, 0,0696)
Lule-Pitedlven 0,0142 (0,0000, 0,0858)
Luledlven 0,0142 (0,000, 0,069)
Pitedlven 0 (0,000, 0,046)
Morrum-Eman 0,014 (0,0000, 0,0699)
Moérrumsdan 0 (0,000, 0,033)
Emdn 0,014 (0,000, 0,060)
Skelleftedlven 0,0131 (0,0000, 0,0470)
F11b
Dalilven 0,7538 (0,6025,0,8613)
Ljungan 0,0754 (0,0000, 0,1551)
Ljusnan 0,0631 (0,0003, 0,1454)
Lule-Pitedlven 0,052 (0,0000, 0,1376)
Luledlven 0 (0,000, 0,060)
Pitedlven 0,052 (0,000, 0,117)
Angermanélven 0,0237 (0,0000, 0,0997)
Logdedlven 0,0162 (0,0000, 0,0625)
Torne-Kalixalven 0,0157 (0,0000, 0,0930)
Tornedlven 0,0157 (0,000, 0,053)
Kalixdlven 0 (0,000, 0,079)
F12
Morrum-Eman 0,4427 (0,380,0,514)
Moérrumsdn 0,3593 (0,265, 0,426)
Emdn 0,0834 (0,035, 0,169)
Torne-Kalixdlven 0,3266 (0,260, 0,401)
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Tornedlven
Kalixdlven
Ume-Vindeldlven
Vindeldlven
Lule-Pitedlven

Luledilven
Simojoki
Indalsédlven
Ljungan
lijojoki
Angermanilven
Aby-Byskeilven

Abyilven

Byskedlven

0,0489

0,0293
0,0249
0,0195
0,0192
0,0146
0,0259

0,2481
0,0785

0,0489
0,0325
0,0325

0,0139
0,0119

(0,144, 0,329)
(0,012, 0,166)

(0,016, 0,085)
(0,012, 0,081)
(0,005, 0,069)
(0,004, 0,064)

(0,005, 0,059)

(0,002, 0,050)

(0,000, 0,042)

(0,000, 0,043)

(0,000, 0,038)

(0,000, 0,060)
(0,000, 0,042)
(0,000, 0,040)
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