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Sammanfattning

I flera av Sveriges stora &lvar sker odling och utsittning av lax och havséring som
kompensation for minskad naturlig reproduktion orsakad av vattenkraften. All kom-
pensationsodlad utsatt fisk ska vara fenklippt, och en mindre andel ska enligt vatten-
dom &ven vara markt pa annat sétt. Linge har sa kallade Carlin-mérken anvénts for
storskalig s.k. ”driftsmarkning” av laxungar (smolt). Av olika skél har dock éterrap-
porteringen av mérkt fisk sjunkit, och Carlin-mérkena har dven visat sig kunna pa-
verka fisken negativt. Som alternativ till yttre marken kan man dra nytta av att all fisk
ar ”genetiskt mérkta” fran fodseln. Genom DNA-prov fran avelsfisk kan man gora
diverse uppfoljningar av odlingsverksamheten som att identifiera felvandrare och fa-
miljegrupper, samt avgora om avelspar ar helsyskon. Med tiden gar det &ven att iden-
tifiera den atervindande lekfiskens foréldrar fran tidigare ars avel.

I denna rapport presenteras resultat efter DNA-analys av lax och havsoring fran
sex respektive fem kompensationsodlingar i Sverige. Malsittningen har varit att
lagga grunden for ett ’genetiskt mérkningsprogram” for dessa arter.

Samtliga odlade stammar uppvisade jamforelsevis hog genetisk variation, vilket
kan forklaras av att nya avelsfiskar fangas in till aveln varje ar och att felvandring”
mellan dlvar férekommer (dvs. fisken simmar upp i annan alv &n déir den ar f6dd).
Inom aveln 2017 och 2018 var det mest dlvseget material som anvandes, men det
forekom dven en andel felvandrare. Den genetiska likheten var hogre mellan fisk fran
olika ar inom samma &lv jamfort med andra dlvar. Generellt var de odlade stammarna
fran narliggande dlvar mer genetiskt lika, vilket &r samma monster som forekommer
bland vilda bestand av lax och havséring. Havsoringen fran Luledlven var dock ge-
netiskt mest lik den frén Daldlven och Ljusnan, trots det geografiska avstandet, vilket
sannolikt aterspeglar dldre omflyttningar av fisk (och ddrmed genetiskt material).

Ett flertal helsyskongrupper av varierande storlek kunde identifieras bland lekfis-
ken, och i nagra fall hade helsyskon av slumpen ocksé parats med varandra. Skellef-
tedlven har latit DN A-analysera sina avelslaxar under flera ar; bland avelsfisken 2018
fran denna dlv gick det darfor att identifiera 89 (utav 100) laxar som avkomma till
tidigare analyserade fordldrar fran aveln 2014.



Summary

Hatchery reared salmon and sea trout are released in several of Sweden's major rivers,
as compensation for reduced natural reproduction due to hydropower exploitation.
To separate hatchery fish from wild conspecifics, all farmed fish released must have
their adipose fin removed. In addition, according to water court decisions, a small
amount of the released fish must be individually tagged. For many years, external
tags (i.e. Carlin-tags) were used for large-scale tagging of smolts. However, for sev-
eral reasons the reporting rates of recaptured tags in the Baltic Sea have declined
significantly, and therefore it has been a reduction in the use of the Carlin-tags.

As an alternative to external tags, one can utilise the fact that all individuals are
"genetically labeled" from birth by individually unique DNA-profiles. Collection of
DNA-samples from spawners allows for various follow-ups of breeding activities
such as identification of full-siblings among spawners and of strayers from other riv-
ers. Over time, it is also possible to assign parents to returning offspring.

In this report we presents results following DNA analysis of salmon and sea trout
spawners from six and five compensatory hatcheries in Sweden, respectively. The
aim has been to lay the foundations for a "genetic labeling program" for these species.

All hatchery stocks showed comparatively high levels of genetic variation, which
can be explained by the fact that new spawners are collected each year (i.e. sea ranch-
ing) and that straying between rivers occurs (i.e. some fish migrate to another river
than where it was born). Brood stocks in 2017 and 2018 mainly consisted of “homers”
although some strayers could be identified. Genetic similarity was higher between
years within rivers than it was between rivers. Generally, hatchery stocks in neigh-
boring rivers were also genetically more similar to each other — a pattern seen in wild
salmon and sea trout. However, sea trout from northern Lule River deviated by being
were genetically most similar to sea trout from the distant southern rivers Daldlven
and Ljusnan. These similarities could reflect earlier transfers of fish (genetic mate-
rial) between hatcheries.

A number of full-sibling groups of varying sizes were identified among the ana-
lysed spawners, and in some cases full-sibs had also been artificially fertilised. The
hatchery at River Skelleftedlven have had their brood-stock genetically analysed for
several years; for the fish stripped in 2018 it was possible to identify parents (from
2014) to 89 % of the returning spawners.
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1 Inledning

Lax (Salmo salar) och havsoring (Salmo trutta) atervinder i hog grad till det vat-
tendrag dir de dr fodda (Stuart 1957). Detta beteende (s.k. homing) har lett till ut-
veckling av genetiskt distinkta populationer, vilka antas vara evolutionért anpassade
till det specifika vattendraget eller geografiska omradet. Som konsekvens har indi-
vider som éatervander till sitt ursprungsomrade ofta hogre reproduktiv framgéang 4n
fisk frén andra vattendrag (Mobley m.fl 2019). Det forekommer &ven en 1ag grad av
naturlig ”felvandring” mellan vattendrag (Jonsson m.fl. 2003; Quinn 2004) vilket
mojliggdr upphov till nya populationer, samtidigt som det kan ha en stabiliserande
effekt pé befintliga bestdnd genom att motverka inavel (Walter m.fl. 2009).

Runt Ostersjon fanns historiskt (ca 100 ar sedan) drygt 80 vattendrag med vild
lax. Idag finns ca 30 vildlaxvattendrag kvar, varav 16 i Sverige. Minskningen av
antalet laxforande vattendrag beror pa ménskliga aktiviteter, inte minst vattenkrafts-
utbyggnad. Aven havsoringen, som utdver storre ilvar ocksé forekommer i manga
mindre vattendrag (dir lax ofta saknas), har paverkats negativt genom att méngden
lampliga habitat har minskat.

For att kompensera fisket for reproduktionsforluster orsakade av vattenkraftsut-
byggnad sker odling av lax och havsoring i sju utbyggda svenska dlvar som mynnar
i Bottniska viken (Figur 1). Sddan “kompensationsodling” sker &ven pa vistkusten
(Lagan, Gota dlv) samt i nagra av véra storre sjoar. For de flesta av de utbyggda
dlvarna finns en av vattendom reglerad skyldighet att satta ut fisk for kompensation.
Av domarna framgar oftast hur mycket av olika fiskarter (i regel lax och 6ring, men
ibland dven andra arter som sik) som ska frisldppas, samt om fisken ska vara markt
(i vissa fall d&ven hur den ska vara markt). Sedan omkring 15 ar ska all odlad lax och
havsoring 1 Sverige vara fettfeneklippt innan den sétts ut, for att man enkelt ska
kunna skilja mellan odlad och vildfédd fisk. Information om andelen fettfeneklippt
lax och oring i fingster anvénds som kunskapsunderlag vid fiskfoérvaltning, men
metoden kan inte anvindas for att avgora ifran vilken dlv eller odling den mérkta
fisken héarstammar.



Sedan kompensationsodling i stor skala inleddes under mitten av 1900-talet har
det skett en stindig teknisk utveckling av verksamheten. Exempelvis har foder, od-
lingsmiljo, och hantering av fisk fordndrats och forbattrats dver tid. En viktig del 1
verksamheten har varit uppfoljning av frisldppta lax- och havsdringsungar genom
mérkningsprogram, ddr man frimst nyttjat sé kallade Carlin-méirken vilka sétts ut-
vandigt pa fisken. Under senare ar har dven inre passiva radioméarken (pit-tags) bor-
jat anvéndas for uppfoljningar och forskningsprojekt i vissa dlvar dir man med hjélp
av antennlésningar registrerar den atervindande fisken.

Yttre fiskméarken (t.ex. Carlin) har férdelen att de syns med 6gat och samtidigt
ger detaljerad information om var och nér individen mérktes och sattes ut. Metoden
kraver dock ett fungerande rapporteringssystem samt att stora méngder fisk mirks
for att man ska kunna erhalla tillrdcklig information fran aterfangster. Carlin-mérk-
ning kan dven péverka fisken negativt genom en 6kad mingd yttre skador och sankt
overlevnad (Palm m.fl. 2018). Sedan inledningen av 2000-talet har anvindningen
av Carlin-mérkning av lax och havsoring minskat patagligt i de svenska kompensat-
ionsodlade ilvarna, samt i andra linder kring Ostersjon. Inte bara anvindningen
utan dven andelen aterrapporterade méarken har sjunkit kraftigt, vilket antas bero pa
en kombination av forsdmrad naturlig havsdverlevnad, ett minskande yrkesmassigt
fiske samt en sjunkande rapporteringsvilja (Palm m.fl. 2018). Niar midngden och
aterrapporteringen av Carlin-miarken minskar behover man nya metoder for att ut-
vérdera fangster, aterfangster och vandringsmonster hos lax och havsoring.

Ett alternativ till yttre fiskmédrken &r att utnyttja det faktum att alla individer bar
pa en unik genuppsittning och darmed ar ”genetiskt mérkta” fran fodseln. Om man
konsekvent samlar in och analyserar vdvnadsprov (t.ex. fjéll eller en fenbit) fran
samtliga avelsfiskar, d.v.s. fordldrarna till den smolt som senare slépps ut, kan man
med hog sékerhet identifiera vilka som dr fordldrarna till nésta generation av éter-
véindande avelsfiskar vilka fingas och provtas ca 3-5 ar senare (Palm & Soderberg
2017). Utifran genetisk analys kan man dven identifiera felvandrare frén andra élvar,
samt skatta individernas inbordes sliktskap inom populationer (dlvar).

I kraftverksbolagens odlingsverksamhet vill man langsiktigt bevara de dlvsegna
stammarna genetiska variation och sérart, samt begrinsa inavelseffekter. Inavel har
ofta en negativ effekt pa populationer dver tid, den kan t.ex. minska tillvaxt, fertilitet
och overlevnad hos avkomman (Kincaid 1976; Sum.fl. 1996). P4 odlingarna &r det
saledes onskvirt att kunna ta héinsyn till de parade individernas sliktskap. Aven fel-
vandring pé onaturligt hdga nivaer — en sérskild risk nér avelsfiske sker néra alv-
mynningen — &r ett problem, da detta dver tid forvéntas reducera de odlade stam-
marnas genetiska séirart.

Sedan nagra ar har vissa av de svenska kompensationsodlingarna paborjat DNA-
analys av avelsfisk. (Ostergren 2014; Ostergren & Lind 2015; Lind & Ostergren



2016; Soderberg & Palm 2017; 2018a; 2018b). I flera fall har provtagning och ge-
netisk analys genomf0rts under ett eller tva &r, och i Skelleftedlven (Kvistforsens
laxodling) har man undersokt avelslaxen genetiskt varje ar sedan 2014 (Ostergren
& Lind 2015; Lind & Ostergren 2016; Soderberg & Palm 2017; 2018a).

I denna rapport presenteras resultat av DNA-analyser av avelsfisk (lax och havs-
oring) insamlade under 2017 och 2018 frén sju kompensationsodlingar, varav sex i
Ostersjon och en pa vistkusten (Figur 1). Vi beskriver den genetiska variat-
ionen/strukturen bland dagens odlade stammar, samt identifierar atervandrande
helsyskon och felvandrade individer. For en av de kompensationsodlade laxstam-
marna (Skellefteélven), presenteras dven resultat fran genetiska forédldraskapsbe-
stimningar, dér atervindande individer frdn 2018 kunnat kopplas till fyra ar tidigare
kramad och analyserad avelsfisk.

Detta arbete utgor startpunkt for ett “genetiskt mirkningsprogram”, dér ett
grundldggande syfte ar att stegvis bygga upp en databas med genetisk information
frdn kompensationsodlingarna som kan anvindas for att hirleda ursprung (dlv, ér,
fordldrar) for odlad lax och havsoring. De data som erhélls kan anvédndas for att
bygga upp stamtavlor (pedigreer) som kan anvéndas till grund for utvirderingar
(odlingstekniker eller forvaltningsstrategier, effektiv populationsstorlek, familjebe-
roende tillvixt och dodlighet, etc.), potentiella forbattringar av avelsarbetet, samt
framtida forskningsprojekt.



Figur 1. Karta 6ver fiskodlingar i Sverige som odlar lax och/eller havsoring. Denna studie fokuserar
pa analys av avelsfisk fran foljande odlingar: Laholm (Lagan), Brobacken (Dalélven), Ljusnestrommar
(Ljusnan), Omega Lax (tidigare Ovansjon-Galtstrommen, Ljungan), Bergeforsen (Indalsélven), Lang-
sele (Angermanilven), Kvistforsen (Skelleftesilven) och Heden (Luleilven).

10



2 Material och metoder

2.1 Insamling

Studien omfattar kompensationsodlad lax och havsoring fran f6ljande vattendrag:
Dalilven, Ljungan, Indalsélven, Angermanilven, Skelleftedlven, Luledlven, Lagan
(Figur 1; Tabell 1). Vavnadsprover samlades in i samband med kramning av avels-
fisk (Tabell 1; Tabell 3; Tabell 6). Tva av odlingarna samlade in genetiskt material
2017 inom detta projekt (Dalilven och Angermanilven), medan sju odlingar tog
prover 2018. For studien fanns dven genetiskt material insamlat 2017 fran fyra od-
lingar men som ursprungligen har analyserats inom andra projekt (Lagan, Ljusnan,
Indalsélven och Skelleftedlven). Vavnaden bestod av fjéll (Dalélven 2018) eller fena
(6vriga) 1 form av fenklipp tagna manuellt (sparade i 95 % etanol) eller med sérskild
mérkningsprovtagare (sparade i 70 % etanol). I samband med den genetiska ana-
lysen flyttades fenvévnaden frdn mérkningsprovtagare dver till 95 % etanol for att
bevaras battre. Fenprov fran havsoring tagna med provtagare var i de flesta fall s&
smaé att all vidvnad forbrukades for denna studie.

Utover vavnadsprov erhdlls information om fiskens kon, honornas storlek (vikt,
ibland dven ldngd) samt parningsschemat (vem/vilka fiskar som den aktuella indi-
viden parats med). Fran nagra av odlingarna erhdlls dven viktuppgifter for hanar.
Fréan Dalélven, Lagan och Ljungan levererades information om fisken var fett-
feneklippt eller inte. Bland laxen fran Skelleftedlven och Luledlven, samt dringen
frén Luledlven, var all fisk fettfeneklippt, medan individuell information om fen-
klippning i 6vriga fall saknades.

2.2 Laborativa analyser

Laborativa genetiska analyser (DNA-extraktion, PCR och fragmentanalys) utfordes
for lax med 18 DNA-markdrer (s.k. mikrosatelliter) enligt tidigare utarbetade pro-

11



tokoll (Palm m.fl. 2008; Whitlock m.fl. 2018). For havsoring anviandes 16 mikrosa-
tellit-markdrer, varav tio anvénts under en lidngre tid vid Sotvattenslaboratoriet
(Dannewitz m.fl. 2003). Ovriga sex markorer har nyligen optimerats for vart labo-
ratorium, men har anvints inom tidigare studier av éring fran olika delar av Oster-
sjon (Koljonen m.fl. 2014; Ostergren m.fl. 2016).

2.3 Statistiska analyser

2.3.1 Genetisk variation

Programmet FSTAT (Goudet 1995) anvéndes for berdkning av méngd genetisk va-
riation (forvéantad heterozygotigrad Hr och allelic richness 4r) samt F-statistik. Alla
berdkningar i FSTAT baserades pa samtliga markorer (18 for lax och 16 for havso-
ring). For att askadliggora genetiska skillnader och likheter mellan olika stammar
gjordes ett dendrogram (sléktskapstrad”) for respektive art. Dendrogrammen var
baserade pa parvisa genetiska avstand (Cavalli-Sforza & Edwards 1967) och kon-
struerades enligt neighbor-joining metoden med programmet PHYLIP (Felsenstein
2004). For att skatta graden av statistiskt stod for olika grenar (grupperingar) i
dendrogrammen anvéndes s.k. bootstrapping (1000 replikat). For lax anvindes end-
ast 17 markorer sé att dendrogrammet dven kunde inkludera tidigare analyserade
prov (Whitlock m.fl. 2018). For havsoring baserades dendrogrammet (2017 och
2018 ars analyserade data) pa samtliga 16 markorer. For jamforelse med ytterligare,
tidigare analyserade, material konstruerades dven ett dendrogram baserat pa 10 mar-
korer.
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Tabell 1. Beskrivning av prover som finns insamlade och analyserade for respektive art, odling och
ar, samt planerade provtagningar ddr overenskommelse finns (kryss inom parentes). Denna rapport
dr fokuserad pad resultat for prover fran 2017-2018. Ljusnan har dnnu inte bestdmt om man ska DNA-
analysera lax och/eller oring kramad 2020-2022 (grdmarkerade kryss). Notera att for Indalsdlven
2017 (havséring) och Skelleftedlven 2017 (havsoring) dr inte samtliga avelspar analyserade (dessa
prover har analyserats inom separat projekt). Aven Ljusnan 2017 (havsoring) kommer frdn ett tidigare
projekt, men i detta fall finns samtliga avelspar analyserade.

Vattendrag 2014 2015 2016 2017 2018 2019 2020 2021 2022 2023
Lagan X X X X X X x*
Dalilven X X x X X* x* =
<VE Ljusnan X X * X)* * *
—  Indalsilven X x X X x* *
Angermanilven X X X X X X* *
Skellefteiilven X X X Xt X+ X* X* X X)F *
Luledlven X x & X x* =
Dalilven X X x & X x* =
Ljusnan X X X* X*
% Ljungan X X) X) X X* *
:g Indalsélven X X x & X x* =
Angermanilven X X X X X X* *
Skelleftedlven X x & & x* =
Luledlven X x X X x* *

* markerar ar nar avkomma till tidigare analyserade fordldrar fran samma alv kan forvéntas atervinda (beror
pé om ett- eller tvaarig smolt sétts ut). Forsta aret kan endast fisk med ett &r i havet fordldraskapsbestimmas.

2.3.2 Syskonanalys

For att undersoka forekomst av helsyskon inom respektive prov anvindes program-
met COLONY 2.0.6.3 (Jones & Wang 2010). Vid syskonanalys med detta program
behover man ta hinsyn till fordldrarnas parningsmonster, d.v.s. om man i forega-
ende generation konstbefruktat en hona med en hane (monogami; mono) eller om
man anvént flera hanar fér samma hona eller vice versa (polygami; poly). Hur man
parar lax och havsoring skiljer sig 4t mellan olika odlingar och ibland &dven mellan
ar pd samma odling. Modellen anpassades efter det parningsmonster som odlingarna
anvént. I de fall dér lekfisken hérstammade fran kramningsér dar man anvént olika
parningsmonster anvdndes genomgéende instillningen polygami (Tabell 2).
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Tabell 2. Information om vilket parningsmonster (avseende foregdende generation) som anvdnts vid
analys med COLONY for avelsfisk fran 2017 och 2018. Hona/Hane anger antalet parade individer av
respektive kon.

Vattendrag Ar lax Hona/ Hane  Oring Hona/ Hane
Lagan 2018 Mono 64/64 0/0
Daldlven 2017 Poly 97/97 Poly 46/46
Dalélven 2018 Poly 117/117 Poly 41/52
Ljusnan 2017 0/0 Poly 96*
Ljungan 2018 0/0 Mono 55/55
Indalsdlven 2018 Mono 100/100 Mono 100/100
Angermanilven 2017 Poly 19/38 Poly 40/40
Angermanilven 2018 Poly 90/90 Poly 50/50
Skelleftedlven 2018 Poly 50/50 0/0
Luleélven 2018 Mono 218/218 Mono 56/56

*Konsuppgifter saknas (totalt 96 individer analyserade).

2.3.3 Ursprungsanalys

2.3.3.1 Lax

For att bestimma vilken &lv de provtagna avelslaxarna hérstammade ifrén anvéndes
programmet ONCOR (Kalinowski m.fl. 2008). Med hjélp av en genetisk referens-
databas (s.k. baseline) kan man med detta program dels skatta den mest sannolika
andelen individer (med konfidensintervall) fran olika stammar i ett prov (s.k. Mixed
Stock Analysis, MSA) samt berdkna konditionella sannolikheter att enskilda indivi-
der hirstammar frén de stammar som ingar i referensdatabasen (s.k. Individual As-
signment, 1A). Vid 1A bedomdes individer med en sannolikhet hogre dn 95 % som
”sékra” medan ovriga bedomdes som “osdkra”. Varje odling analyserades separat,
och olika referensdatabaser anviindes for lax frin Ostersjon respektive vistkusten
(Lagan). For Ostersjolaxen anvindes genetiska data for samtliga sju svenska kom-
pensationsodlade stammar analyserade med 17 markorer. For 38 vilda (dokumente-
rat oklippta) laxar fran Daldlven analyserades dven ursprunget for varje enskild in-
divid med IA med hjélp av en storre referensdatabas omfattande bade vild och odlad
lax frdn hela Ostersjdomradet (Whitlock m.fl. 2018). Fér Lagan anvindes en refe-
rensdatabas bestdende av 17 huvudvattendrag med vilda och odlade populationer
frén svenska véstkusten analyserade med samtliga 18 markorer (Soderberg m.fl. un-
der bearbetning).
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2.3.3.2 Havséring

For havsoring saknades infor denna studie en genetisk referensdatabas som inklu-
derade samtliga odlade svenska Ostersjostammar. Diremot fanns fran tidigare stu-
dier genetiska data for ett betydande antal svenska havsoringspopulationer (dock
inte alla), analyserade for 10 markérer.

For att med hjalp av simuleringsanalys identifiera individer som var osannolika
att harstamma fran nadgon av de odlade stammar som ingick i denna studie (Tabell
1) anvéndes i ett forsta steg programmet GENECLASS 2.0 (Piry m.fl. 2004). I kort-
het jamfordes varje individs genotyp (16 markorer) med 10 000 simulerade indivi-
der for respektive stam (enligt Paetkau m.fl. 2004); den minoritet av individerna
som befanns ha lag sannolikhet (p < 0,01) att harstamma frdn nadgon av de sju kom-
pensationsodlade svenska stammarna bedémdes som potentiella “felvandrare” fran
okdnda populationer (vilda, odlade finska, etc.) och dessa uteslots darfor fran den
nya referensdatabas som konstruerades for att identifiera felvandrare mellan
svenska odlade stammar av havsoring.

Med ONCOR utvirderades forst den nya databasen for odlad havséring (16 mar-
korer), med s.k. 100 % simulering samt self-assignment (leave-one-out-test). Dessa
analyser ger information om hur vél grupper av datorsimulerade individer (100 %
simulering) respektive enskilda individer (self-assignment) fran en viss population
kan hérledas tillbaka till sitt korrekta ursprung. Motsvarande analyser har tidigare
genomforts av motsvarande databas for Ostersjolax (Ostergren & Lind 2015; Oster-
gren m.fl. under granskning). ONCOR anvéndes dérefter for att via IA, péd samma
sétt som for lax (se ovan), skatta det mest sannolika ursprunget bland de odlade
stammarna.

2.3.4 Foraldraskapsbestamning

For foréldraskapsbestdimningar av lax frén Skellefteélven anvidndes programmet
MYKISS (Kalinowski 2008) och data for samtliga 18 laxmarkorer (36 enskilda an-
lagsvarianter per individ). Programmet fick sjdlvt identifiera potentiella foréldrapar
bland samtliga provtagna honor och hanar fran alla tidigare ar. Maximalt acceptera-
des hogst tva “avvikelser” (ej helt Overensstimmande genotyper) mellan avkomma
och det utpekade mest sannolika potentiella fordldraparet. Sddana avvikelser utifran
observerade genotyper hos identifierade fordldrar och dess avkomma kan bero pa
nymutation, feltolkning eller att ndgon genotyp inte kunnat bestimmas (t.ex. vid
bristande DNA-kvalitet).
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3 Resultat och diskussion

Ett fatal individer fick uteslutas pa grund av délig kvalitet p4 DNA eller att de klas-
sats som fel art (inklusive lax/6ring-hybrider). Fran Angermanilven togs fyra laxar
och fem oOringar bort pa grund av bristande DNA-kvalitet. Tvé individer fran Dalél-
ven (noterade som lax respektive oring) togs bort eftersom den ena visade sig vara
en arthybrid medan den andra klassats som fel art. Fran Indalsélven togs fyra dringar
bort da flera av markoérerna inte fungerade och hela vdvnadsbiten hade forbrukats
redan vid den forsta DNA-extraktionen.

3.1 Lax

3.1.1 Genetisk variation

3.1.1.1 Stammarnas genetiska diversitet

Mingden genetisk variation i de analyserade proven var 6verlag jamforelsevis hog,
vilket #r i linje med tidigare studier av odlad lax (Ostergren 2014; Ostergren & Lind
2015; Lind & Ostergren 2016; Séderberg & Palm 2017; 2018a; 2018b). En hog grad
av genetisk variation i odlad fisk kan forklaras av att man varje &r tar in nya avels-
fiskar, varav en andel kan vara felvandrare fran andra &dlvar. Laxen fran Lagan pa
vastkusten uppvisade hogst forvintad heterozygotigrad, He, och allelic richness, 4z
(Tabell 3) vilket var véntat da lax pa vastkusten och 6vriga Atlanten Gverlag uppvi-
sar hogre genetisk diversitet &n laxen i Ostersjon (Saisd 2005).

Bland Ostersjolax hade provet fran Skelleftedilven 2018 (fljt av Indalsilven
2018) nagot lagre grad av genetisk variation (Hg och 4r) 4n Ovriga stammar. Sam-
tidigt uppvisade Luledlven hogst Ar, medan Daldlven hade hogst Hr (Tabell 3). Att
laxen frén Luleédlven bir pd manga anlagsvarianter kan dterspegla de omfattande
forflyttningar av lax fran andra dlvar som gjorts till denna dlv, frimst under 1960-
talet (Montén 1988; Ostergren och Persson, under bearbetning). Luleidlven &r dven
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den stam dér hogst antal avelsfiskar anvénds varje ar, vilket kan ha bidragit till att
slumpmassiga forluster av anlagsvarianter (via s.k genetisk drift) gétt langsammare
an i Ovriga populationer dér farre avelsfiskar anvénts.

Genomsnittliga avvikelsen frén de genotyp-proportioner som forvéntas i en stor
population med slumpmaéssig parning (kvantifierat med Fis), var signifikant negativ
for proven frdn Lagan och Skelleftedlven 2017 (Tabell 3). Avvikelserna i form av
fler heterozygoter an forvéntat kan tyda pa en begrénsad populationsstorlek (fa for-
dldrar till den analyserade fisken), och/eller att man under den foregéende generat-
ionen till viss del korsat in genetiskt avvikande felvandrare fran andra populationer.
For Skelleftedlven finns ocksa tidigare resultat som indikerar att det har skett in-
blandning av lax frén Luledlven, vilket kan ha bidragit till den negativa Fis skatt-
ningen for provet fran 2017 (Soderberg & Palm 2018a).

Tabell 3. Tabell 3. Genetisk diversitet hos odlad lax baserat pa 18 mikrosatelliter (He och Ar baserat
pa 56 diploida individer) samt Fis for respektive vattendag och ar. N = antal undersékta individer.

Omrade Vattendrag Ar N He Ar Fis
Lagan 2017 120 0,81 10,67 -0,028%*
Vistkusten
Lagan 2018 128 0,81 10,55 -0,014
Dalédlven 2017 191 0,75 9,23 0,001
Dalédlven 2018 235 0,74 9,36 - 0,007
Indalsélven 2018 200 0,72 8,83 0,001
. . Angerrnan’cilven 2017 56 0,73 9,50 -0,012
Ostersjon
Angerrnan’cilven 2018 179 0,73 9,87 - 0,003
Skelleftedlven 2017 98 0,73 8,86 -0,031%**
Skelleftedlven 2018 100 0,71 8,46 - 0,005
Luledlven 2018 435 0,73 10,12 0,006
#* p < 0,01

3.1.1.2 Genetiska skillnader mellan laxstammar

De flesta parvisa genetiska jamforelserna mellan och inom dlvar var statistiskt sig-
nifikanta (Bilaga 1, Tabell A). Laxar fran olika &r inom samma &lv var dock pétag-
ligt mer inbdrdes lika jamf{ort med proven fran Gvriga dlvar (Figur 2). Som foérvéntat
var laxen frén Lagan pé vistkusten tydligt genetiskt avvikande fran Ostersjostam-
marna (Fst: 0,10 - 0,14; Bilaga 1, Tabell A) vilket dven syns tydligt i dendrogram-
met i Figur 2.
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Figur 2. Dendrogram baserat pa genetiska distanser dver odlad lax fran olika dlvar och &r (17 marko-
rer). Prov analyserade inom tidigare projekt d4r markerade med ”G”. I samtliga fall har antalet helsys-
kon reducerats till maximalt tva per identifierad syskongrupp (familj). Siffrorna pa dendrogrammets
grenar anger graden av statistisk sékerhet for olika grenar i dendrogrammet baserat pa 1 000

”bootstraps” (endast sannolikheter >80 % utritade).

18



3.1.2 Syskonanalys

Identifierade helsyskongrupper redovisas pa individniva i Bilaga 3 (Tabell A). Alla
prov fran samtliga odlingar innehdll helsyskongrupper av varierande storlek. Totalt
hade mellan 42 % och 84 % av laxarna inom de analyserade proven ett eller flera
identifierade helsyskon. Den storsta helsyskongruppen bestod av 12 individer och
aterfanns 1 Daldlven 2018 (Tabell 4).

I proven fran Skelleftedlven 2017, Angermanilven 2017 och Lagan 2018 hitta-
des inga fall av helsyskon som av slumpen rékat bli parade med varandra. Fran andra
prov fanns diremot sddana exempel (Tabell 4). For att undvika potentiella inavels-
relaterade problem bland helsyskonavkomman (férhojd dodlighet, missbildningar,
m.m.) har de berdrda odlingarna informerats sé att dessa familjer kunnat uteslutas
ur avelsprogrammet.

Tabell 4. Tabell 4. Resultat fran analyser med COLONY: antal identifierade helsyskongrupper bland
avelsfisken totalt (per stam/dr), antal individer i storsta gruppen, antal grupper bestaende av mer dn
tva helsyskon, samt antalet fall ddr tva helsyskon parats med varandra (N-par). N anger antal ana-
lyserade individer (antal honor inom parantes).

Syskon- Storsta  Helsyskon-
Vattendrag Ar N (honor) grupper gruppstorlek  grupper >2 N -par
Lagan 2017 120 (60) 36 6 12 1
Lagan 2018 128 (64) 32 5 9 0
Dalélven 2017 197* (97) 33 10 24 1
Dalidlven 2018 234 (117) 34 12 29 2
Indalsdlven 2018 200 (100) 56 7 23 2
Angermanilven 2017 57 (19)8 10 5 2 0
Angermanilven 2018 180 (90) 35 11 21 1
Skelleftedlven 2017 100 (50) 33 5 12 0
Skelleftedlven 2018 100 (50) 21 8 12 2
Luleilven 2018 436 (218) 107 7 56 1

* En hybrid (lax x 6ring)
§ En hona fick uteslutas p.g.a. daligt DNA

3.1.3 Ursprung for avelslaxen

Enligt analys med MSA var majoriteten av avelslaxarna av dlvseget ursprung, d.v.s.
de flesta hade med stor sannolikhet sitt ursprung fran den dlv dér de fangats. Ande-
len felvandrare var i samtliga fall utom ett (Skelleftedlven 2017; Figur 3) ldgre 4n
tidigare observerade nivaer for odlad lax (ca 15 %; Jonsson m.fl. 2003). Det fore-
kom dock en hégre andel felvandrade individer (med frimmande DNA) i vissa del-
prov. Skelleftedlven hade under 2017 exempelvis ett storre inslag av lax (ca 18%)
som genetiskt sett frimst liknade Luleilvslax (Figur 3). Aven Angermanilven hade
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2018 ett betydande inslag av genetiskt frimmande individer (ca 9%), men i detta
fall tycks de identifierade felvandrarna mest sannolikt hérstamma fran flera olika
dlvar (Figur 3). En mer noggrann analys av de férmodade felvandrarna visade dock
att flertalet av dessa i Skelleftedilven 2017 och Angermanilven 2018 klassades som
osikra (p <0,95). Ménga av de osékra genotyperna i Skelleftedlven 2017 hade dess-
utom en “blandad” genetisk profil med ungefdr samma sannolikhet att hirstamma
frén Luledlven och Skelleftedlven, vilket kan indikera att det skett en tidigare in-
blandning av genetiskt material fran Luleélven (jamfor Soderberg & Palm 2018a).

Overlag kom de flesta sikra felvandrare fran nigon nirbeligen 4lv (Tabell 5),
vilket 4r i linje med resultat fran tidigare studier av Carlin-mérkt lax (opublicerade
data, Philip Jacobson, SLU Aqua). Av de oklippta laxarna fran Dalédlven som togs
in i aveln (38 st) var det flesta dlvsegna, men en hirstammade mest sannolikt frén
nirliggande Testeboén och en fran Morrumsan i Blekinge (bada med en konditionell
sannolikhet storre &n 0,95 att hdrstamma frén dessa vattendrag). Att lax fran Mor-
rumsén simmar sa langt norr ut och in i Daldlven &r sannolikt ovanligt. Tidigare
studier har dock visat att Carlin-mérkt Morrumslax i undantagsfall fingats strax so-
der om Aland och i Finska viken (Palm & Ahlbeck-Bergendahl 2017).

Bland laxen fran Lagan skattades en del felvandring fran nirliggande Nissan.
Dagens laxstam i Nissan dr dock grundad p& Laganlax. Dessutom pégar arliga ut-
sdttningar i Nissan med smolt fran Lagan, vilket gor att det dr svart att genetiskt
skilja lax fran Lagan och Nissan &t. Det sker ocksa viss naturlig reproduktion av lax
i bada vattendragen. Sammantaget innebér detta att felvandring mellan Lagan och
Nissan ér svranalyserad. Den enda individ som med hog sannolikhet var en fel-
vandrare till Lagan var en oklippt lax fran Gronan (biflode till Gota dlv).
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Tabell 5. Tabell 5. Antal “sdkra” dtervindande (fetstil) och felvandrade laxar for respektive dlv och
dr i Ostersjon, enligt IA (ONCOR). Alvarna anges i ordning frdn séder till norr. Hogra kolumnen

anger antalet osdkra individer (p < 0,95).
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Dalilven 2017 191 188 32/
Dalélven 2018 235 226 1 8 (6/2)
Indalsélven 2018 200 192 8 (4/4)
Angermanilven 2017 56 51 5(3/2)
Angermanilven 2018 179 1 2 143 2 1 30 (25/5)
Skelleftedlven 2017 31
98 62 5 (16/15)
Skelleftedlven 2018 100 100 0
Luledlven 2018 435 412 23 (16/7)

21



Lagan 2017 Lagan 2018

®Lagan
Nissan
m Grénan
Dalédlven 2017 Dalédlven 2018 Indalsédlven 2018
Angermanilven 2017 Angermanilven 2018 Luledlven 2018

Skelleftedlven 2017 Skelleftedlven 2018

= Angermanilven

= Dalalven
Indalsalven
Ljusnan

© Skelleftedlven

m Luledlven
m Umealven

Figur 3. Andel lax med olika ursprung skattat via MSA (ONCOR). I samtliga prov dominerar lax fran
den dlvsegna stammen, dven om de skattade andelarna felvandrare varierar (jimfor t.ex. Skelleftedlven
2017 och 2018). Provet fran Lagan har utvirderats mot en genetisk referensdatabas for vild och odlad
vistkustlax (18 markérer) medan Svriga stammar jamforts med en databas for odlad Ostersjolax (17
markdrer).
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3.1.4 Foraldraskapsbestamning

Genom att jimfora arets avelsfisk med analyserad avelsfisk fran tidigare ar gar det
att koppla individer till dess fordldrar, och dédrigenom &ven till odling och ar. Bero-
ende pa om ettarig eller tvadrig smolt sétts ut kan fordldraskapsanalyser paborjas
efter olika antal ar. Inledningsvis kan endast individer som éatervint efter ett &r i
havet kopplas till kéinda forédldrar. Senast ar 2023 forvintas alla odlingar som skickat
in vivnad kunna paboérja identifiering av fordldrar till tervindande lekfisk (Tabell
1). Infor denna analys var det endast laxen frdn Skelleftedlven kramad 2018 som i
hogre omfattning forviantades bestd av avkomma fran kénda fordldrar (kramade
2014 och eventuellt 2015). Aven i provet av lax fran Skellefteilven 2017 kan dock
tidigt atervindande grilse” (lax med ett endast ett ar i havet) delvis forekomma.

Med forildraskapsbestimningen kunde individer fran 2014 identifieras som for-
dldrar till 89 av de 100 laxarna som togs in i aveln i Skelleftedlven 2018, samt till
tva av de 100 laxarna frén 2017 (S6derberg & Palm 2018a). Ingen av individerna i
2018-ars avel kunde daremot kopplas till fordldrar kramade 2015 (eller 2016 - 2017
som ocksa inkluderades i analysen, trots att avkomman fran dessa ar inte forvintas
atervandra forran tidigast 2019 -2020). Laxen utan nagra identifierade fordldrar av-
lades sannolikt redan 2013 eller tidigare. Som framgar av Figur 4 var medelvikten
bland de 11 laxarna utan identifierade foréldrar klart hogre (11,5 kg) dn for de med
kinda foréldrar (7,2 kg; two-tailed Student #-test, p=0,002), d&ven om den individu-
ella storleksvariationen &r stor vilket stodjer antagandet att laxen var avlad fore
2014. En relativt liten lax (6 kg) frdn 2018 saknade kinda foraldrar fran 2014, vilket
var oviantat da denna individ var klassad som dlvsegen (i likhet med samtliga 6vriga
frén 2018; Figur 3, Tabell 5). Detta kan antingen handla om en individ som, trots
hog berdknad sannolikhet att hdrstamma fran Skelleftedlven, kommer fran nagon
annan élv, eller en dldre individ med onormalt 14g havstillvéxt (fjéllprov for bekréf-
tande &ldersanalys saknas dock).

Av forédldraskapsbestdmningen framgér vidare att man 2014 anvinde tva hanar
for samma hona och vice versa (Bilaga 2). Bland de totalt 50 honor som anvéndes i
aveln 2014 har hittills dtervindande avkomma fran 36 honor identifierats, dar anta-
let avkommor per hona varierar mellan en och atta (Bilaga 2). Fér de motsvarande
50 hanarna har avkomma hittills endast identifierats frdn 27 stycken. Det &r &nnu
oklart i vilken grad denna skillnad i bekréftade fordldraskap mellan honor och hanar
ar reell (ej endast slumpmassig) och vad den i sa fall aterspeglar.
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Figur 4. Individuell vikt hos avelsfisk frdn Skelleftedlven 2018 sorterad enligt 6kande storlek. Bla
staplar indikerar individer som har identifierade foréldrar fran 2014 ars avel (89 stycken, medelvikt
7,2 kg) medan de orangea (11 stycken, medelvikt 11,5 kg) saknar kinda (DNA-analyserade) foréldrar.

3.2 Havsoring

3.2.1 Stammarnas genetiska variation

3.2.1.1 Stammarnas genetiska diversitet

Den odlade havsoringen uppvisade jamforelsevis hog grad av genetisk variation, i
linje med tidigare genetiska studier (Ostergren m.fl. 2016). Endast smé skillnader i
variationsgrad mellan populationer forekom, dir Indalsidlven 2017 hade hogst gene-
tisk skattad variation sett till bdde Hr och Az, medan Skelleftedlven 2017 hade lagst
Hg och Ljungan lagst Az (Tabell 6). Fis 6ver samtliga 16 markorer var signifikant
positivt for tva av proven (Ljungan 2018 och Luleédlven 2018; Tabell 6), vilket miss-
tinks bero pa forekomst av en s.k. ’nollallel” hos en av markoérerna (en mutation i
den sekvens ddr PCR-reaktionen ska pébdrjas som forhindrar DNA-amplifieringen,
vilket resulterar i att andelen homozygota individer for markoren overskattas och
ger en hog skattning av Fis).
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Tabell 6. Genetisk diversitet hos odlad havséring baserat pa 16 mikrosatelliter (Hg och Ar baserat pd
41 diploida individer) samt Fis for respektive vattendrag och dr. N= antal individer.

Vattendrag Ar N He Ar Fis
Daldlven 2017 91 0,74 8,96 0,008
Dalidlven 2018 92 0,74 9,15 0,009
Ljusnan 2017 92 0,73 9,02 0,014
Ljungan 2018 109 0,72 8,14 0,034**
Indalsélven 2017 44 0,75 9,44 0,011
Indalsdlven 2018 73 0,73 9,25 0,000
Angermanéilven 2017 76 0,73 8,91 0,017
Angermanilven 2018 98 0,73 8,87 0,009
Kvistforsen 2017 48 0,70 8,17 0,016
Luledlven 2018 112 0,74 8,55 0,030%**
#* p < 0,01

3.2.1.2 Genetisk skillnad mellan havsoringsstammar
Proven fran samtliga undersokta havsoringsstammar var genetiskt signifikant skilda
fran varandra (Figur 5; Bilaga 1, Tabell B). Signifikanta skillnader fanns dven mel-
lan temporala prov (2017 — 2018) frn samma &lv. Stammarna frin Ljungan, Ang-
ermandlven och Indalsélven dr tydligt genetiskt lika varandra, och samma sak géller
Dalélven och Ljusnan (Figur 5). Dessa inbordes likheter beror sannolikt pé ett kor-
tare geografiskt avstdnd mellan dlvmynningarna inom dessa tva grupper av vatten-
drag (Figur 1). Generellt 6kar ofta genetiska populationsskillnader med det geogra-
fiska avstandet, vilket dven giller havsdringen i Ostersjon (Ostergren m.fl. 2016).
Luledlven verkar dock utgora ett undantag. Provet fran denna alv dr genetiskt mer
likt havsdringen i Dalédlven och Ljusnan (Figur 5), trots att dessa dlvar &r de som
ligger lédngst ifran Luledlven geografiskt sett (Figur 1). Detta monster noterades
ocksé i den tidigare studien av Ostergren m.fl. (2016). Anledningen kan vara att
man, i likhet med laxen, tidigare ibland flyttat havsoring mellan &lvar, och att stam-
men frdn Luledlven ddrmed till viss del har blandats med genetiskt material fran
Ljusnan och Dalélven.

Vi jamforde dven data frén denna studie med ett storre antal tidigare analyserade
odlade havsoringspopulationer och fick ett mycket liknande resultat, trots att
dendrogrammet da endast var baserat pa 10 markdrer (Figur 6).
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Figur 5. Figur 5. Dendrogram baserat pa genetiska distanser 6ver odlad havséring fran olika &lvar och

ar (16 markdrer). Siffrorna pa dendrogrammets grenar anger graden av statistisk sékerhet for olika
grenar i dendrogrammet baserat pa 1000 “bootstraps” (endast sannolikheter >80 % utritade).

3.2.2 Syskonanalys

For samtliga kombinationer av stam och ar patraffades helsyskongrupper bestdende
av 2 — 13 individer. Luledlven hade flest helsyskongrupper (26 stycken), medan den
storsta gruppen aterfanns i Dalédlven 2018 (Tabell 7). Totalt hittades sex par dar
helsyskon parats med varandra fordelade pa tre odlingar; Angermanilven, Ljungan
och Indalsélven (Tabell 7; Bilaga 3, Tabell B). Denna information har tidigare med-
delats berorda odlingar sa helsyskonpar kunnat uteslutas for att undvika inavelsre-
laterade problem. Sammantaget &r resultaten i linje med vad man kan forvénta sig.
D& méngden avelsfisk dr begransad kommer det alltid att finnas ett visst antal
helsyskongrupper i efterféljande generationer. Detta innebér att helsyskon ibland
korsas oftivilligt, vilket man dock genom genetiska analyser kan klargdra och ét-
girda. Samtliga familjegrupper som identifierades finns redovisade i Bilaga 3 (Ta-
bell B).
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Figur 6. Dendrogram baserat pa genetiska distanser for odlade havsoringsstammar analyserade med
10 markdrer. Stickprov analyserade tidigare inom andra projekt dér endast 10 markdrer finns tillgéng-
liga dr markerade med ”G”. Siffrorna anger graden av statistisk sdkerhet for olika grenar i dendrogram-
met baserat pa 1000 “bootstraps” (endast sannolikheter >80 % utritade). Notera att man i Gidedlven
sitter ut odlad oring (och lax) med ursprung fran Skelleftedlven, parallellt med férekomst av viss na-

turlig produktion.
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Tabell 7. Resultat frdan analyser av havséring med COLONY: antal identifierade helsyskongrupper
bland avelsfisken totalt (per stam/dr), antal individer i storsta gruppen, antal grupper bestdiende av
mer dn tvd helsyskon samt antalet fall déir tva helsyskon parats med varandra (N-par). N anger antal
analyserade individer (antal honor inom parantes).

Syskon- Storsta  Helsyskon-
Vattendrag Ar N (honor) grupper gruppstorlek  grupper >2 N -par
Dalélven 2017 917 (46) 14 9 7 uppgift saknas
Dalilven 2018 92* (41) 13 13 9 0
Ljungan 2018 109™ (55) 25 12 12 2
Indalsélven 2018 76 (38) 19 6 4 1
Angermanilven 2017 765 (40) 15 8 10 0
Angermanilven 2018 97% (50) 17 8 13 3
Luleilven 2018 112 (56) 26 6 4 0

o ursprungligen N= 92 (en var lax enligt DNA)

* 92 fiskar analyserade varav endast 70 var med i aveln. Alla analyserades dock och dr med i alla berdkningar
** 110 individer anvindes for aveln, men en individ saknade DNA-prov

§ 80 individer anvindes for aveln, men bara 76 hade DNA av tillrdckligt god kvalitet

§§ 100 individer anvindes for aveln, men bara 97 hade DNA av tillrackligt god kvalitet

3.2.3 Ursprung for avelséringen

Som nédmnts tidigare (se avsnitt 2.3.3) skiljde sig den statistiska ursprungsanalysen
for havsoring delvis fran den for lax. Huvudanledningen var att en jimforelsedata-
bas frén tidigare studier saknades for oring, eftersom detta ar forsta gangen Oring
frén flera av dessa odlade stammar analyserades vid Sotvattenslaboratoriet. Dessu-
tom saknades information om fettfeneférekomst fran flera av odlingarna, vilket for-
svirade mojligheterna att avgora om individerna var uppfodda i odling eller under
naturliga forhéllanden.

Enligt en initial “uteslutningsanalys” (programmet GENECLASS 2.0) var totalt
atta individer osannolika att harstamma fran ndgon av de undersokta odlade stam-
marna: tva oklippta fiskar frin Dalélven 2017 (#49; #52), en odlad 6ring fran Dal&l-
ven 2018 (#32427), tva fran Ljungan 2018 (den ena odlad #7402, den andra oklippt
#6), och tre odlade fiskar fran Luledlven 2018 (#603; #678; #686). De aterstdende
853 avelsfiskarna fran 2017-2018 har samlats i en databas som kommer att anvédndas
och utdkas vid det fortsatta arbetet av genetisk markning med odlingarna. Nér en
oklippt havsoring uteslutits &r det troligen en felvandrare, men man kan ocksa ha
missat den vid fenklippningen. De fettfeneklippta osannolika havsdringarna ar od-
lade, men kan hirstamma fran Umedlven (hittills inte undersokt) eller Finland, eller
av slumpen ha fatt en ovanlig genetisk profil som inte ’passar” (ovanlig/osannolik)
nagon kind population trots att den hirstammar dérifran. Da osékerhet radde om
dessa havsoringars ursprung uteslots de frén att ingé i1 referensdatabasen.
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Utvarderingar av den nya databasen gjordes med ONCOR. Resultat fran dessa
analyser ger en indikation pé hur bra man kan forvénta sig att den nya referensdata-
basen kan komma att fungera vid framtida analyser. Resultatet efter 100%-simule-
ringar” visade pa hoga andelar av korrekt skattat ursprung hos oringen som ingér i
databasen, fran 97,6 % 1 Ljusnan till 99,8 % i Skelleftedlven (Tabell 8). Detta indi-
kerar goda mdjligheter att erhélla korrekta resultat vid en MSA av okénda prov, och
dr av motsvarande niva som for den referensdatabas som anvints for lax (17 mar-
korer; Ostergren & Lind 2015). For “self-assignment” (IA) varierade andelen kor-
rekta ursprungsskattningar mellan 77,6 % (Ljusnan) och 94,2 % (Luledlven). De
hogsta andelarna felaktiga klassningar (9,8 % respektive 12,9 %) forekom mellan
de genetisk lika stammarna frdn Daldlven och Ljusnan (Tabell 8), vilket &r ett mons-
ter som #ven observerats for lax frin samma vattendrag (Ostergren & Lind 2015).
Den négot hogre nivan av forviantade felklassningar mellan Ljusnan och Dalélven
innebér att det dr svérare att sdrskilja sanna och falska felvandrare mellan dessa
stammar.

Tabell 8. Tabell 8. Utvirdering av nyskapad databas for odlad havsoring (16 markérer) med program-
met ONCOR (se avsnitt 2.3.3.2). Vid 100 % simulering” anvinds MSA for att berdkna hur stor andel
(med 95 % konfidensintervall, CI) av ett ként stickprov bestdende av en av de ingdende populationerna
frdn referensdatabasen i taget som skattas till korrekt ursprung. Vid ~Leave-one-out test” anvinds 14
for att utvirdera hur ofta individer frdn referensdatabasen klassas till korrekt ursprung, nér genoty-
perna (individerna) klassas enskilt (utan att fa vara med i databasen samtidigt).

100 % simulering” ”Leave-one-out-test”

Korrekt Vanligaste felklassning
Vattendrag N andel 95 % CI Korrekt andel (stam och andel)
Daldlven 173 99,3%  0,9754 - 1,0000 84,4 % Ljusnan 9,8 %
Ljusnan 85 97,6%  0,9450-0,9999 77,6 % Dalédlven 12,9 %
Ljungan 100  99,7%  0,9881 - 1,0000 94,0 % Indalsdlven 3,0 %
Indalsélven 106 99,3%  0,9752 - 1,0000 88,7 % Angermanilven 5,7 %
Angermanilven 169 99,6 %  0,9833 - 1,0000 86,4 % Ljusnan 7,7 %
Skelleftedlven 43 99.8%  0,9876 - 1,0000 95,3 % Daldlven 2,3 %
Luleélven 104 99,6 %  0,9826 - 1,0000 94,2 % Daldlven 2,9 %

Efter att ha utvirderat den nya referensdatabasen anvéndes IA for att analysera stam-
ursprung for samtliga havsoringar frén 2017 och 2018. I likhet med lax bedomdes
konditionella sannolikheter hdgre dn 95 % som “sdkra” medan dvriga klassades som
”osdkra”. Endast ett fatal individer harstammade mest sannolikt frdn annan dlv &n
dér de fangats (Tabell 9 & 10). I provet fran Daldlven 2017 klassades sex individer
(7 %) som hirstammandes fran Ljusnan (Tabell 9 & 10). Flera av dessa utpekade
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felvandrare kan dock dnda harstamma fran Dalélven, i linje med “leave-one-out-
testet” som visade att det ofta &r svart att med god precision sérskilja individer fran
dessa tva stammar (Tabell 8).

Tabell 9. Antal sikra” dtervindande (fetstil) och felvandrade havséringar for respektive dlv och ar
enligt I4 (ONCOR). Hégra kolumnen anger antalet osdkra individer (p < 0,95).

. 5 3
E 5 I = 538
= = - 2 8 S g T E
& o g g ) g = = s €3
E = g g 5 g = T 25§
- — % =} < = = [} —_ s 8 5
o) S = = & S o v = gt
Vattendrag Ar = a — — fi=} << > 175] — o2&
Dalélven 2017 89 77 6 6 (4/2)
Daldlven 2018 91 91 0
Ljusnan 2017 92 85 1 6 (2/4)
Ljungan 2018 107 106 1 (0/1)
Indalsélven 2017 44 43 1 (0/1)
Indalsélven 2018 73 68 1 4 (1/3)
Angermanilven 2017 76 2 68 6 (3/3)
Angermanilven 2018 98 1 96 1 (1/0)
Skelleftedlven 2017 48 48 0
Luleélven 2018 109 109 O

*Antal efter exkludering (fel art, daligt DNA)

Tabell 10. Stamtillhérighet for de havsoringar som med mer dn 95 % sannolikhet hirstammar fidn
annan dlv dn ddr de fangats.

Vattendrag och individ Ar Mest sannolika ursprung Sannolikhet
Dalélven 1 2017  Ljusnan 0,991
Daldlven 4 2017  Ljusnan 1,000
Dalélven 33 2017  Ljusnan 0,990
Dalélven_36 2017  Ljusnan 0,996
Daldlven 48 2017  Ljusnan 0,999
Dalélven_143 2017  Ljusnan 0,995
Ljusnan_49 2017  Angermanilven 0,990
Indalsdlven_9188 2018  Angermanilven 0,999
Angermanilven_7404 2017  Ljusnan 0,950
Angermanilven_7307 2017  Ljusnan 0,988
Angermanilven 9030 2018  Indalsdlven 0,999

30



4 Fortsatt arbete

Genetiska radata och resultat (t.ex. identifierade foraldrar) fran analyserna som pre-
senteras i denna rapport kommer att lagras i gemensamma artspecifika databaser
infor framtida analyser. Med tiden kommer det att bli mojligt att, for ett 6kande antal
kompensationsodlade lax- och Oringstammar, avgora fran vilket fordldrapar (och
didrmed dven &dlv samt kramnings- och utsittningsar) som atervindande laxar och
havsdringar hdrstammar. Ju ldngre arbetet pigar och ju fler odlingar som &vergar
till genetisk mérkning, desto mer precisa svar kan ocksé erhéllas for fenklippt lax
och oring fingad i havet. I framtiden kommer det vidare att vara mdjligt att bygga
upp och analysera genetiska stamtavlor (pedigreer) utifran vilka det exempelvis gar
att studera vilka familjer som har 6verlevt och tillvuxit battre i havet (Palm m.fl.
2018).

Som ett led i att forbéttra arbetet med genetiska analyser av odlad avelsfisk har
vi nedan listat ett antal punkter som bedoms vara sdrskilt viktiga infor framtiden.
Sarskilt behovs kompletterande information frén odlingarna om:

e den provtagna fisken ér fettfeneklippt eller ¢j

e avelspar fran vilka ingen avkomma senare sattes ut

e parningsinformation (vilken fisk som parats med vilken)
e viktuppgift for samtliga individer
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5 Tack

Denna studie har finansierats av Vattenfall, Statkraft, Ljungans vattenregleringsfo-
retag, Angermanilvens vattenregleringsforetag samt SLU. Vi tackar personalen pa
odlingarna for insamling av prover och odlingsledarna for svar pa fragor. Lanssty-
relsen i Vésternorrland finansierade insamling och tidigare genetisk analys av 6ring
fran Skelleftedlven och Indalsdlven (kramningsar 2017). Vi vill dven tacka Bjom
Rogell och Jens Olsson for granskning och feedback pa rapporten.
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Bilaga 1.

Tabell A. Parvisa genetiska skillnader for lax mellan dlvar och dr uttryckt som Fst (6ver diagonalen).

Statistisk ~ signifikans efter Bonferroni-korrektion (under diagonalen); NS=ej signifikant;
**E=p<0,001).
~ o0
— — ~ )
— 2 = 5 5 o0
= = 5 ' 'S = = -
=~ % = o = g g 'S 'S 8
- - o o b = g =1 & >
o = = = 2] = ) 5) =)
S 5 B o = e o T e 2
<
3 3 a a 5 < < 7 7 3
Lagan 2017 0.01 0.12 0.12 0.13 0.12 0.13 0.12 0.14 0.13
Lagan 2018 Hokx 0.11 0.12 0.13 0.12 0.13 0.12 0.14 0.12
Dalélven 2017 ok ok 0.01 0.04 0.03 0.03 0.04 0.04 0.03
Dalélven 2018 ok ok ok 0.05 0.04 0.04 0.04 0.05 0.04
Indalsdlven 2018 Hokx ok Rk ok 0.02 0.02 0.05 0.05 0.03
Angermanélven 2017 ok ok ok ok ok 0.00 0.04 0.03 0.02
Angermanilven2018 HHk ok HHk ok HHk NS 0.04 0.03 0.02
Skelleftedlven 2017 ok ok ok ook ok ook ok 0.01 0.02
Skelleftedlven 2018 okok Fokok kok dokok okok Fokok okok dokok 0.03
Luleilven 2018 sokok ook sokok ook sokok ook sokok ook sokok
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Tabell B. Parvisa genetiska skillnader for havsoring mellan dlvar och ar uttryckt som Fsr (6ver dia-

gonalen). Statistisk signifikans efter Bonferroni-korrektion (under diagonalen; **=p<0,01;
***=p<0,001).
o~ [>e}
— = —
~ % 5 5 o
- = > = 5 i

= = = = > > S 5 'S 8

54 4 g s b b é g &= =

= = b= en 2 2 ) o) 2 S

T = 2 & 3T 3T 2 @2 3 2

< < . .

A A a x 5 5 < < 7 3
Daldlven 2017 0.00 0.00 0.02 0.04 0.04 0.05 0.03 0.03 0.06 0.02
Daldlven 2018 Hokx 0.02 0.05 0.04 0.04 0.02 0.03 0.05 0.03
Ljusnan 2017 Hrx *okx 0.04 0.04 0.05 0.02 0.03 0.06 0.03
Ljungan 2018 Hokx ok Hokx 0.03 0.04 0.04 0.04 0.06 0.05
Indalsélven 2017 Hrx kkx Hrx *okx 0.01 0.02 0.02 0.04 0.04
Indalsdlven 2018 Hokx ok Rk ok *x 0.03 0.02 0.04 0.05
Angermanilven 2017 ok ok HHk ok HHk HrE 0.01 0.05 0.03
Angermanélven 2018 ok ok ok ok ok ok ok 0.04 0.04
Skellefteidlven 2017 ok *ok ok ok *okk ok ok *ok ok ok *okk 0.06
Luleélven 2018 sksksk sksksk skskosk sksksk skskosk sksksk skskosk sksksk skskosk
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Bilaga 2.

Hittills identifierad avkomma till tidigare analyserad avelsfisk (kramad 2014) bland avelslax fran Skelleftedlven fran 2018. De rodmarkerade ettorna (se hona 3 & 46) &r tva grilse-hanar
som atervandrade redan 2017. Nedersta raden (Tot) anger sammanlagda antalet avkommor per hona

Hane (ID)
19
20
23
24
26
27
28
29
31
32
33
53
56
57
58
62
63
64
65
68
70
87
89
91
92
95
96

Totalt

Hona (ID)

1

3

2

7

8

9

10

11

12

14

15

16

17 35 36 37 38 39 44 46 47 48 49 51

5272 73 74 75 76 79 80

37



Bilaga 3.

Tabell A. Identifierade helsyskongrupper for lax presenterade for respektive élv, endast helsyskon

grupper med mer &n ett helsyskon &r presenterade. Roda siffror &r angivna som par i aveln. Mono re-

spektive poly anger hur parningen skett (se Tabell 2).

Lax fran Lagan 2018 — mono, inga parade helsyskon

Grupp Syskon 1 Syskon 2 Syskon 3 Syskon 4 Syskon 5

2 18Lagan 2 18Lagan 33 18Lagan 52 18Lagan 98

4 18Lagan 4 18Lagan_ 65

5 18Lagan_5 18Lagan 111

6 18Lagan 6 18Lagan 71

7 18Lagan 7 18Lagan 38 18Lagan 66 18Lagan 77

8 18Lagan_8 18Lagan 14 18Lagan_ 24 18Lagan_40

9 18Lagan 9 18Lagan 75

10 18Lagan 10 18Lagan 76

14 18Lagan 15 18Lagan 93 18Lagan 118

15 18Lagan 16 18Lagan 97

16 18Lagan 17 18Lagan_ 109

17 18Lagan 18 18Lagan 89

18 18Lagan 19 18Lagan 29

20 18Lagan 21 18Lagan 120
21 18Lagan 22 18Lagan 99

22 18Lagan 23 18Lagan_100

23 18Lagan 25 18Lagan 94

24 18Lagan 26 18Lagan 95

25 18Lagan 27 18Lagan 101

30 18Lagan 34 18Lagan_ 126

31 18Lagan 35 18Lagan 36 18Lagan 37 18Lagan 64 18Lagan 112
33 18Lagan 41 18Lagan 43 18Lagan 78 18Lagan 84 18Lagan 85
36 18Lagan 45 18Lagan 86

37 18Lagan 46 18Lagan 68 18Lagan 74

38 18Lagan 47 18Lagan 53

42 18Lagan 51 18Lagan 103 18Lagan 119 18Lagan 122 18Lagan 128
45 18Lagan 56 18Lagan_ 108

50 18Lagan 61 18Lagan_ 104

53 18Lagan 67 18Lagan 116

64 18Lagan 90 18Lagan 125

67 18Lagan 96 18Lagan 102

68 18Lagan 105 18Lagan 110 18Lagan 113
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Lax fran Daldlven 2017 — poly, ett par som &r helsyskon

Grupp Syskon 1 Syskon2 Syskon 3 Syskon4 Syskon5 Syskon 6 Syskon 7 Syskon 8 Syskon9 Syskon 10

1 13 68 179 197

2 14 107 196

3 15 231

5 17 114 194 244 246

6 18 21 91 106 219

7 19 94 105 117 207 208 209 254
9 63 157 239

10 64 79 89 104 162 201 245

13 67 101 191 206 217 260 279

14 69 224

15 70 84 240

16 71 158 261 276

17 72 78 112 152 200 214 235 247 262 274
21 76 211 213
23 80 210
25 82 85 96 97 111

27 86 160 169 220

33 95 237 238

37 102 251

38 103 116 166 174 228 241 243

44 118 154 202 215

45 119 173 178 195 271

46 120 182

48 150 164 165 234 242 268

51 155 198 277

54 161 259

55 163 175 192 205 249

56 167 286

58 171 227 282

60 176 204 212 233 255 269 270 280
63 181 248

67 216 226 236 263 275

70 222 267
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Lax fran Daldlven 2018 — poly, tva par som ér helsyskon

Grupp Syskon ! Syskon?2 Syskon3 Syskon4 Syskon5 Syskon6 Syskon7 Syskon8 Syskon9 Syskon 10 Syskon 11 Syskon 12
2 32131 32148 32982 33161 33281
3 32135 32140 32635 32776
5 32166 32358 32469 32511 32553 32572 32816 32867
7 32168 32533 32715 33406
8 32169 32678 32927 33353
9 32178 32197 32241 32458 32527 32648 32706 32751
10 32183 32666 32905 33438
11 32187 32466
14 32203 32624 32639 32699 32881
15 32206 32782 32810 32906 32924 33026
16 32207 32324 32425 32573 33528
17 32208 32306 32440
18 32213 32367 32372 32393 32452 32459 32557 32629 32640 32647 32707 32903
19 32220 32247 32346 32380 32474 32489
21 32254 32368 32472 32476 32786 33294
22 32258 32888
23 32265 32388 32526 32536 32544 32627 32792 32801 32882
24 32273 32361 32381 32438 32446 32535 32887 33307
26 32282 32323 32540 32555
30 32310 32584 32717 33200
33 32318 32473 32531 32911
34 32331 32561 33381
37 32348 32395 32615 32805 32870 32894 32956
39 32352 32357 32400 32453 32470 32677 32750 32775 32817 32901 33032
40 32360 32740
41 32363 32401 32468 32507 32514 32626 32642 32711 32949
42 32365 32417 32587
43 32366 32377 32455 32512 33091
46 32371 32558 32799 32967
48 32376 32456 32508 32702 32885 32886 33027
57 32479 32628 32856 33012
60 32542 32940
61 32566 33442
62 32577 32704 32796
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Lax fran Indalsdlven 2018 — mono, tva par som &r helsyskon

Grupp Syskon 1~ Syskon2  Syskon3  Syskon4 Syskon5 Syskon6 Syskon 7

3 8804 8822 8871 9246

4 8805 8821 8831 8876 9267 9271 9278
5 8807 8877 9284

6 8808 8836 9200 9208

7 8809 8882 9222

8 8810 9286

9 8811 8845 8869 9238 9268
10 8815 8825

11 8816 8860 9111 9298

12 8817 9231

13 8818 8841

14 8819 9260

15 8820 9216

16 8823 9108

17 8824 8848 8858 9269

18 8826 9119 9250

19 8827 9263 9270

20 8828 8879

21 8829 8840 9105 9201 9227
23 8833 8880 8885

24 8834 9106

25 8835 9266

26 8837 9202

27 8838 9274

28 8839 9101 9224 9254 9283
33 8847 8853

34 8849 9290

35 8850 9107 9239

36 8851 9103

37 8852 8874 9110 9285

39 8855 9218 9251

40 8856 9219 9296

41 8859 8887 9276

43 8862 9236 9248 9297

45 8864 9272

48 8867 8884 9203

55 8881 9280

56 8883 9237
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Lax fran Indalsédlven 2018 — mono, tva par som &r helsyskon

Grupp Syskon 1~ Syskon2  Syskon3  Syskon4 Syskon5 Syskon6 Syskon 7
59 9104 9115 9261
60 9109 9214
62 9113 9282
63 9114 9256
65 9117 9215
66 9118 9230
67 9120 9212
68 9199 9234
69 9204 9226
72 9209 9220
74 9211 9241 9252 9255 9258 9277 9291
76 9217 9229 9253 9294
79 9225 9275
82 9233 9281
83 9235 9293
89 9247 9288
92 9259 9279
94 9264 9295
Lax frin Angermanilven 2017 — poly, inga parade syskon
Grupp Syskon 1 Syskon 2 Syskon 3 Syskon 4 Syskon 5
1 7433 8850
2 7436 8726
3 7437 7441
4 7438 7519
7 7443 8725
9 7445 7476 7480 8613 8622
16 7473 7474 7521
17 7475 7479
20 7481 8892
21 7482 7515
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Lax fran Angermanélven 2018 — poly, ett par ir syskon

Grupp Syskon 1 Syskon 2 Syskon 3 Syskon 4 Syskon 5 Syskon 6 Syskon 7 Syskon 8 Syskon 9 Syskon 10 Syskon 11
1 401 420 444 665 681
2 402 625 673
3 403 454
6 406 415 423 438 441 449 464 479 484 686 689
8 408 418
9 409 486 632
10 410 621
12 412 429 440 465
14 414 419 439 466 481 639 663
17 421 424 442 456 460 635
20 426 480
21 427 685
23 430 446 470 640
25 432 677
27 434 461 463
29 436 450 489
31 443 628 668 671
34 448 646
36 452 482 485 487 488 658 679
44 468 651
48 473 474
59 605 617 688
60 606 618 620 660 674 678
63 609 664 690
66 612 633 638
67 613 659
70 616 645 648
72 622 672
73 623 656
75 626 644 652 661 676 684
76 627 650 654
77 629 641
82 637 655
87 653 666 667
90 669 675 682
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Lax fran Skelleftedlven 2018 — poly, tva parade syskon

Grupp Syskon 1 Syskon 2 Syskon 3 Syskon 4 Syskon 5 Syskon 6 Syskon 7 Syskon 8
2 18Skell 252 18Skell 271

3 18Skell 253 18Skell 333 18Skell 335

4 18Skell 254 18Skell 259 18Skell 272 18Skell 316 18Skell 346

5 18Skell 255 18Skell 298 18Skell 303 18Skell 321 18Skell 328 18Skell 340

6 18Skell_256 18Skell 297

7 18Skell 257 18Skell 296

8 18Skell 258 18Skell 277 18Skell_336

9 18Skell 260 18Skell 282 18Skell 295 18Skell 299 18Skell 311

13 18Skell 264 18Skell 394

15 18Skell 267 18Skell 281 18Skell 300

17 18Skell 269 18Skell 270 18Skell 283 18Skell 288 18Skell 290 18Skell 308 18Skell 326 18Skell 332
18  18Skell 273 18Skell 341

21 18Skell 276 18Skell 338

22 18Skell 278 18Skell 315 18Skell 327 18Skell 339

23 18Skell 279 18Skell 309 18Skell 317

24 18Skell 280 18Skell 342

25  18Skell 284 18Skell 287 18Skell 292 18Skell 293 18Skell 323 18Skell 324 18Skell 347
30 18Skell 301 18Skell 343 18Skell 358

31  18Skell 302 18Skell 345

33 18Skell 305 18Skell 313 18Skell 314

42 18Skell 325 18Skell 337
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Lax fran Luledlven 2018 — mono, ett par ar helsyskon

Grupp Syskon 1~ Syskon2  Syskon3  Syskon4 Syskon5 Syskon6 Syskon 7

1 9657 9708

2 9677 9688 9706

4 2304 2307 2331 2355 8976
5 2301 9851

7 8951 9817 9862

9 9607 9633 9674 9738 9800
11 2312 2335

14 9625 9866

15 2316 2391

16 2305 2326

18 2379 8961 9630 9802 9838
22 8928 9698 9700 9755

23 2315 9828

24 2324 2367

25 9725 9749 9781

26 2349 8939

27 2330 8932 9618 9642 9664 9716 9764
28 9753 9775

29 8954 9666

31 9632 9672 9683 9717 9750 9777
32 8935 9858 9881

34 9617 9636 9737

37 9622 9833

38 2310 8979 9702 9844 9885
40 9719 9740 9784

41 2317 2329

42 9602 9699 9710

44 8931 9604 9609 9676

45 8901 9686 9729

47 2323 8950 9680 9847

48 8974 9856

54 2371 8912 9621 9816

55 9644 9679 9685

58 2345 9814

59 8910 9615 9742 9766 9795
61 9727 9891

65 8902 9638 9779

67 8923 9614
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Lax fran Luledlven 2018 — mono, ett par 4r helsyskon

Grupp Syskon 1~ Syskon2  Syskon3  Syskon4 Syskon5 Syskon6 Syskon 7

70 2357 2364 9744

71 8915 8917 9658

72 8903 8907 8916 8924 9623 9715 9786
73 2327 2359 9900

76 2352 8955 9819

71 2332 9864

78 2319 8959 8960 9812 9829
79 9667 9714 9778

81 2302 2338 9876

83 8966 9703 9773

84 8909 9619

85 2361 9791

86 2328 9654

88 2360 2368 2374 2383

89 8904 9660 9690

91 2356 8947 9826 9867

92 9624 9651 9739

93 9639 9665 9692

94 9696 9762 9780

95 2325 8944

96 8946 9792

100 2378 9643

102 8980 9840

104 9659 9757

105 9647 9747 9783

107 2381 9860

108 8937 9748

110 2333 9772

111 8908 9646 9718

112 9612 9656 9691 9726 9895
116 9711 9883

118 9628 9670

120 2348 2373 9887

122 8936 8978

124 2346 9611 9645 9709 9745
127 9620 9704 9776 9804 9868
129 2372 9815 9853

130 8967 9613 9653 9707 9894

131 9626 9790




Lax fran Luledlven 2018 — mono, ett par 4r helsyskon

Grupp Syskon 1~ Syskon2  Syskon3  Syskon4 Syskon5 Syskon6 Syskon 7

132 2386 8958 9756

133 9774 9798

134 8964 9629

135 8920 9675

136 2388 9712

138 2336 2339 2362 8973 9818 9873
139 8943 9663

140 9857 9880

141 2337 2390 9809
144 2308 2344 9810
145 8933 8956 9832
147 8921 9661

148 8949 9855

149 8913 8927 9872
152 9671 9687 9875
153 2341 9662 9827
160 8919 9796 9813
163 9805 9834

165 8934 9822 9842
166 9720 9741 9746 9759 9768 9793 9830
171 8929 9705 9761
172 9839 9884

179 8962 9730

186 9605 9728

187 9637 9892

193 9627 9678

195 9811 9849

197 9634 9733

206 9807 9888

214 9785 9850
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Tabell B. Helsyskongrupper for respektive élv for havsoring, bara syskongrupper dér mer &n ett helsyskon aterfanns i aveln presenteras. Roda siffror &r an-
givna som par i aveln. Mono resp. poly anger hur parningen skett (se Tabell 2). Dér parningsinformations saknas kan man fortfarande utreda (via DNA) vilka

som 4r helsyskon.

Oring fran Dalilven 2018 - poly, inga par #r helsyskon

Grupp Syskon 1 Syskon 2 Syskon3 Syskon4 Syskon5 Syskon 6 Syskon7 Syskon 8 Syskon9 Syskon 10 Syskon 11 Syskon 12 Syskon 13

1 32152 32228 32316 32719 33002

3 32165 32186 32235 32272 32338 32382 32397 32398 32407 32410 32633 32709 33559
5 32180 32436

7 32188 32320 32335 33041

12 32334 32384 33059 33510

13 32353 32355

14 32364 32441 32754 33244

23 32428 32658 33275 33572

24 32433 32620 32643 33272 33511 33512
25 32450 32652 32664

27 32467 32568

30 32562 32602 32623

41 33053 33154
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Oring fran Daldlven 2017 — poly, parningsinformation saknas

Grupp Syskon 1 Syskon2 Syskon3 Syskon4 Syskon5 Syskon6 Syskon7 Syskon8 Syskon9
4 4 48

6 6 31

11 11 133

12 12 24 140

15 26 32 44 122 144 187

16 27 53 123 124 128 145 190

19 30 39

25 38 42 50 56 131 134 137 139 148
28 43 58 129 185

33 51 125 183 184

39 60 127 186 258

40 61 136

41 62 138

47 141 189

Oring fran Ljusnan 2017 — poly, parningsinformation saknas

Grupp Syskon1  Syskon2 Syskon3 Syskon4 Syskon5 Syskon6 Syskon7  Syskon 8
2 17Ljus 2 17Ljus 5 17Ljus 13

5 17Ljus_6 17Ljus_65

6 17Ljus_7 17Ljus 19 17Ljus 40 17Ljus 57 17Ljus 60 17Ljus 86

8 17Ljus 9 17Ljus 14 17Ljus 27 17Ljus_64

10 17Ljus_11 17Ljus_32 17Ljus_37

11 17Ljus_12 17Ljus_28 17Ljus_73 17Ljus_74 17Ljus_76 17Ljus_79 17Ljus 82 17Ljus_89
13 17Ljus_16 17Ljus 25 17Ljus 47 17Ljus_61 17Ljus_78

14 17Ljus_17 17Ljus_84

15 17Ljus_18 17Ljus_90

18 17Ljus_22 17Ljus_38 17Ljus 46 17Ljus_83

22 17Ljus 29 17Ljus_66

27 17Ljus 35 17Ljus 50 17Ljus 53 17Ljus 54

32 17Ljus_43 17Ljus_48

36 17Ljus 51 17Ljus 56

38 17Ljus 55 17Ljus 68 17Ljus 70

40 17Ljus_59 17Ljus 91

49



Indalsdlven 2017 — poly, parningsinformation saknas

Grupp Syskon 1 Syskon 2 Syskon 3 Syskon 4 Syskon 5
4 17Indal_4 17Indal_12 17Indal_15 17Indal_31
6 17Indal_6 17Indal_13
7 17Indal_7 17Indal 22
10 17Indal_10 17Indal_19 17Indal 21 17Indal_35 17Indal_48
12 17Indal_16 17Indal_42
Oring fran Indalsélven 2018 — poly, ett avelspar var helsyskon
Grupp Syskon 1 Syskon 2 Syskon 3 Syskon 4 Syskon 5 Syskon 6
1 9121 9154 9170
2 9123 9124
3 9122 9131
5 9126 9146 9148 9184 9189 9191
7 9137 9144
8 9157 9160
9 9149 9153
15 9128 9162
16 9138 9143 9177
18 9140 9145 9194
19 9183 9187
21 9141 9197
22 9129 9181
27 9130 9172
30 9147 9169
36 9176 9185
39 9161 9171
43 9182 9192
44 9173 9190
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Oring fran Angermanilven 2017 — poly, inga helsyskon parade

Grupp Syskon 1 Syskon2 Syskon3 Syskon4 Syskon5 Syskon6 Syskon7 Syskon 8

1 7224 7227 7266 7288 7289 7410 7411 7415
7 7231 7271 7418
8 7232 7268
9 7263 7286 7414 7417
10 7265 7309 7314
11 7267 7403
13 7270 7278 7279
17 7275 7290
20 7281 7287 7310
22 7283 7284 7312
23 7285 7291
26 7304 7307 7315
32 7316 7405 7421
34 7318 7422
35 7319 7320 7322
Oring fran Angermanilven 2018 — poly, tre av avelsparen var helsyskon
Grupp Syskon 1 Syskon?2 Syskon3 Syskon4 Syskon5 Syskon6 Syskon7 Syskon 8
1 7463 8784 8785 8786 8967 9170
2 7464 7465 8963 9052 9057 9169
6 7469 8965
7 7470 8966 8970 9180
10 8783 8971 9040 9055 9062 9172
11 8787 8789 8968 9026 9028 9035 9043 9048
12 8788 9032
13 8790 9037 9049 9173
14 8791 8878 9024 9038 9050 9059 9164
15 8792 8969 9029 9039 9163
18 8875 8972 9027 9045 9058 9165
19 8877 9051 9166
20 8879 9046 9168
22 8881 8964 9036 9061
23 8882 9054 9167
31 9044 9179
40 9177 9178
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Oring fran Luleilven 2018 — mono, inga helsyskon ér parade

Grupp Syskon 1 Syskon 2 Syskon 3 Syskon 4 Syskon 5 Syskon 6
3 587 681
5 589 696
6 590 652 661 666
10 594 647
17 601 669
19 603 678
22 606 655
23 607 629
24 608 609 626 690
26 611 651
28 613 639
31 616 623
34 619 628 633 650 658 677
37 622 656
38 624 686
39 625 664
40 627 668
41 630 674
44 634 697
46 636 659 688
48 638 657
51 643 684
54 646 675
70 680 695
71 682 691
75 689 694
Oring fran Skelleftedlven 2017 — poly, parningsinformation saknas
Grupp Syskon 1 Syskon 2 Syskon 3
9 17Kvist_109 17Kvist_116 17Kvist_136
10 17Kvist_110 17Kvist_149
17 17Kvist_118 17Kvist_144
23 17Kvist_124 17Kvist_141
25 17Kvist_126 17Kvist_129
26 17Kvist_127 17Kvist_135 17Kvist_137
28 17Kvist_130 17Kvist_146
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