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Sammanfattning

For att kompensera for kraftigt minskad naturlig reproduktion orsakad av vattenkraftsutbyggnad
sker odling och utséttning av betydande méngder lax och havsdring i ett flertal av vara storre
vattendrag. Varje &r tas nya avelsfiskar in for kramning (sea ranching). 1 Sverige ska all
kompensationsodlad utsatt fisk vara fettfeneklippt. Tidigare mérktes dven en andel av lax- och
havsoéringsungarna (smolten) med yttre s& kallade Carlinmérken, dir inrapporterade &terfynd har
anvénts for olika studier och uppfoljningar. Av flera olika anledningar har dock dessa mérkningar i
princip upphort. Som ett alternativ till yttre mérkning har molekyldrgenetiska analyser av
atervindande avelsfisk borjat anvidndas for att samla in information om de kompensationsodlade
lax- och havsdringsstammarna. Genom att dra nytta av det faktum att samtliga individer bar pa en
unik genuppsittning, gar det att baserat pa data fran d&terkommande DNA-analyser av avelsfisk gora
diverse uppfoljningar av odlingsverksamheten. De forsta DNA-analyserna genomfordes 2014.
Darefter har antalet stammar som omfattas av analyserna gradvis 6kat. Resultat frin DN A-analyser
av lax och havsoring erhéllna till och med aveln 2018 har presenterats tidigare (Soderberg
m.fl. 2019). I denna rapport ges en uppdaterad sammanstillning av slutsatser och erfarenheter
baserad pa fortsatta analyser (t.0o.m. aveln 2022) av totalt sju lax- och sex havsdringsstammar.

Samtliga de undersokta lax- och havséringsstammarna uppvisade jamforelsevis hog genetisk
variationsgrad, vilket kan forklaras av att det genom aren ingétt inslag av dlvsfrimmande individer
bland de kramade avelsfiskarna. For lax i Skelleftedlven observerades dock en signifikant minskad
variationsgrad (farre anlagsvarianter) fran 2014 till 2022 vilken kan &terspegla en relativt hog
forekomst av sterila hanar i kombination med att man relativt nyligen dvergatt till att para en hona
med endast en hane. Under samma tidsperiod uppvisade laxen i Ljusnan tecken pa 6kad genetisk
variationsgrad, vilket ssmmanfaller med en kraftigt 6kad andel identifierad dlvsfrimmande avelsfisk
(frén 3-4 % 2014-2015 till drygt 50 % 2022, en extremt hdg nivé). Med undantag for Ljusnan
varierade den genomsnittliga andelen dlvsfrimmande lax mellan 0,3 och 3,3 %. Aven for havséring
var andelen dlvsfrimmande avelsfisk identifierad via DNA ldg och utan nagot exempel pa en storre
forandring 6ver tid. Hos bada arterna hirstammade de flesta dlvsfrimmande avelsfiskarna fran
geografiskt mer narliggande &lvar.

Hittills (t.o.m. 2022) har ca 25 % av de DNA-analyserade avelslaxarna identifierade fordldrar
fran tidigare ar, déar Skelleftedlven och Lagan dominerar tack vare langst tidsserier. Inom négra ar
forvéntas fordldrar till samtliga odlade individer fran de sju laxstammar som ingér i projektet att
kunna identifieras. For havsoring, som analyserats under kortare tid, r andelen med identifierade
fordldrar hittills endast 8 %. Aven for denna art forviintas en snabbt dkande andel avelsfisk med
identifierade fordldrar under de kommande aren. Andelen identifierade helsyskon som rakat bli
parade med varandra varierade mellan noll och nigra fa procent per ar och stam, med tendens till
nagot hogre andelar hos havsoring jamfort med lax.

Avslutningsvis ges nagra exempel didr DNA-baserade fordldraskapsbestimningar (for lax)
anvénts som utgéngspunkt for storleksjamforelser av hanar och honor med olika antal ar i havet,
ursprungsidentifieringar av kustfidngade odlade individer, konstruktion av stamtrid (pedigree) samt
berdkningar av genetiskt effektiv populationsstorlek (N.). Baserat pa antal dtervindande avkommor
per kramad forélder berdknades N, for lax i Skelleftedlven och Lagan till omkring 200 respektive
320 (per generation), vilket understiger det ldngsiktiga mal om N, > 500 som ofta refereras till i
genetiska bevarandesammanhang. For att erhdlla 0kade effektiva populationsstorlekar krivs
sannolikt fler avelslaxar i kombination med atgérder som syftar till att ge en minskad variation i
antalet avkommor per forélder.



Summary

To compensate for reduced natural reproduction caused by hydropower development, hatchery
rearing and stocking of significant quantities of salmon and anadromous brown trout (sea trout)
smolts occur in several large Swedish rivers. New returning spawners are collected and used as
brood stock each year (i.e. sea ranching) and all of the stocked smolts must have their adipose fins
clipped. Earlier, released smolts were marked with external Carlin tags and the reported recoveries
ofthese were utilised for various studies and follow-ups. However, for various reasons, these tagging
programs have ceased. As an alternative to external marking, molecular genetic analyses of returning
fish can be used to collect information about the compensatory reared stocks. As each individual
carries a unique set of DNA it is possible, based on data from recurring genetic analyses of brood
stock individuals, to conduct various follow-ups on the hatchery activities and reared stocks. The
first DNA analyses were conducted in 2014 and since then the number of stocks covered by the
analyses has gradually increased. Results from DNA analyses of salmon and sea trout obtained up
to the breeding season of 2018 have been previously presented (Sdderberg et al., 2019). This report
provides an updated compilation of conclusions and observations based on ongoing analyses (up to
the breeding season of 2022) of a total of seven salmon and six sea trout stocks.

All examined salmon and sea trout stocks exhibited a relatively high degree of genetic variation,
possibly indicating recurrent inclusion of non-local spawners (strayers). However, a significant
decrease in the level of genetic variation (fewer allelic variants) was observed for salmon in the
River Skelleftedlven from 2014 to 2022. This could reflect a relatively high occurrence of sterile
males in combination with a recent shift to the pairing of one female with only one male. During the
same period, salmon in the River Ljusnan showed signs of increased genetic variation, coinciding
with a significant increase in the proportion of strayers (from 3-4% in 2014-2015 to over 50% in
2022, an extremely high level). Except for Ljusnan, the average proportion of non-local salmon
ranged from 0.3% to 3.3%. Similarly, for sea trout, the proportion of non-local breeding fish
identified via DNA was low, with no significant changes over time. In both species, most non-local
breeding fish originated from geographically closer rivers.

So far (up to 2022), approximately 25% of the DN A-analysed salmon had parents identified
from previous years’ analyses, with Rivers Skelleftedlven and Lagan dominating due to longer time
series. In a few years, the parents of all of the cultivated individuals from the seven salmon stocks
included in the project may be identified. For sea trout, which has been analysed for a shorter period,
the proportion with identified parents is only 8%. However, a rapidly increasing proportion of
breeding fish with identified parents is expected also for this species in the coming years, as the
number of years the brood stock have analysed increases. The proportion of identified full siblings
accidentally paired with each other varied between zero and a few percent per year and stock, with
a tendency for slightly higher proportions in sea trout compared to salmon.

Finally, examples are presented where DNA-based parentage identifications (for salmon) have
been used as a basis for the size comparisons of males and females with different numbers of years
at sea, identification of river origin for hatchery-reared individuals caught in the coastal fishery,
construction of pedigrees and calculations of effective genetic population size per generation (Ne).
Based on the number of returning offspring per spawned parent, Ne for salmon in Rivers
Skelleftedlven and Lagan was estimated to around 200 and 320 respectively, falling below the long-
term goal of Ne > 500 often referred to in genetic conservation contexts. To achieve increased
effective population sizes, additional spawners likely will be needed in combination with measures
aimed at reducing variation in the number of returning offspring per parent.
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1. Introduktion och bakgrund

Under 1900-talet har antalet vattendrag med vilda lax- och havsoringsbestand
minskat kraftigt pd grund av forsdmrad vattenkvalitet och ménskliga aktiviteter som
timmerflottning, omfattande fiske och inte minst vattenkraftsutbyggnad.
Exempelvis fanns ursprungligen 80-120 laxvattendrag i linderna kring Ostersjon
(IBSFC & HELCOM 1999; Verspoor m.fl. 2007) medan det idag endast finns 27
vattendrag med vild ostersjolax, varav 16 1 Sverige (ICES 2021).

For att kompensera fisket for den minskade reproduktion som orsakats av
vattenkraftsutbyggnaden sker sedan 1950-60-talet odling och utsittning av lax- och
havsdringssmolt i sju utbyggda svenska dlvar i Bottniska viken (Dalédlven till
Luleélven; Figur 2). Sddan “kompensationsodling” av lax och/eller 6ring sker dven
1 tvd vattendrag pa viastkusten (Lagan, Goéta dlv) samt 1 nagra av véra storre sjoar
(t.ex. Vénern och Siljan).

Inom den svenska kompensationsodlingen dominerar sé kallad “sea ranching”
vilket innebér att man arligen infangar och kramar nya avelsfiskar efter att dessa
atervint efter ett eller flera ars tillvixt i havet/sjon (se t.ex. Figur 1). I ndgra fall
(frimst insjooring) anvéinds dock fordldrafiskar frdn landbaserade avelsbestand.

Figur 1. En lax som hoppar utanfor kraftverkets avelsfiske i Daldlven. Foto: D. Philpott



For att effektivisera kompensationsodlingen och utvirdera dess effekter fanns
under flera artionden (1950-2010-tal) ett omfattande mérkningsprogram dér en liten
andel av de érliga frisldppta odlade smolten i respektive dlv var mérkta med sd
kallade Carlinmirken, vilka fésts strax under ryggfenan. Det har dven till mindre
del skett mérkning av vild lax och 6ring. Yttre fiskmérken (t.ex. Carlinméarken) har
fordelen att de dr synliga och ger detaljerad information om var och nér den aktuella
individen mérkts och satts ut. Metoden kriver dock ett fungerande ater-
rapporteringssystem samt att stora méngder fisk marks for att man ska kunna erhalla
tillrackligt med information. Data erhéllna via Carlinmérkningar har gett virdefull
information om exempelvis vandringsmonster, tillvdxt och naturlig 6verlevnad,
samt svarat pa fragor om var och i vilken grad olika bestand paverkats av fiske (t.ex.
Carlin 1958, 1969; Degerman m.fl. 2012; Whitlock m.fl. 2017).

Sedan 2000-talets inledning har Carlinmirkningarna dock minskat kraftigt i
Sverige och andra linder kring Ostersjon, och idag #r antalet mérkta lax- och
havsoringssmolt forsumbar jaimfort med tidigare. En huvudsaklig anledning till
denna gradvisa utfasning av det tidigare méarkningsprogrammet &r att antalet och
andelen aterrapporterade fiskar har sjunkit kraftigt. Utvecklingen antas bero pé en
kombination av en 6kad naturlig havsdodlighet, ett kraftigt minskat yrkesmissigt
havsfiske samt minskande rapporteringsvilja. Forskning har dessutom visat att
Carlinmérken kan paverka den markta fisken negativt genom yttre skador och sénkt
overlevnad (Palm m.fl. 2018).

Ett alternativ till yttre (som Carlinmérken) eller inre fiskmirken (t.ex. PIT,
Passive Integrated Transponder) ér att utnyttja det faktum att alla individer bar pa
en unik genuppsittning och dirmed kan sdgas vara ”genetiskt méirkta” fran fodseln.
Givet att man konsekvent samlar in och DNA-analyserar vivnadsprov (t.ex. fjéll
eller en fenbit) frén avelsfisk kan man tre till fem ar senare med hog sdkerhet
identifiera fordldrarna till den atervindande avkomman (Palm & Soderberg 2017).
Baserat pd denna form av aterkommande genetiska analyser kan man &dven
identifiera &dlvsfraimmande individer (“felvandrare”) samt skatta avelsfiskarnas
inbordes sliktskap och exempelvis undvika parningar mellan helsyskon vars
avkomma har sérskilt hog inavelsgrad. Att med DNA-analys kartligga och
Overvaka de kompensationsodlade bestanden ligger ocksa i linje med kraftbolagens
numera uttalade ambition att, utdver dlagd produktion av smolt for utséttning, dven
viarna de odlade lax och havsoringsstammarnas genetiska variation och sérart
(Ostergren m.fl., under tryckning).
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Figur 2. Anldggningar med kompensationsodling av lax och éring i Sverige. I denna rapport
presenteras resultat baserade pd genetisk analys av avelsfisk fran Laholm (Lagan), Fiskeriforsoks-
stationen och Vistand (Daldlven), Ljusnestrommar (Ljusnan), Bergeforsen (Indalsdlven), Forsmo
(Angermandlven), Lingsele (lax och havséring fiin Angermandilven samt havsoring fidin Ljungan),
Kvistforsen (Skelleftedilven) samt Heden (Luledlven). Se dven Tabell 1.



Sedan 2014 har genetiska analyser av avelsfisk frin kompensationsodling utforts
vid Sotvattenslaboratoriet, Drottningholm (SLU Aqua). Initialt omfattades endast
ett fital laxstammar (Skelleftedlven och Ljusnan foljda av Lagan), men sedan 2017
har antalet analyserade populationer av bade lax och havsoring okat. Idag ingér
totalt sju lax- och sex havsoringsstammar i den genetiska uppfoljningen. En
sammanfattning av resultat som hade erhéllits vid analyser av avelsfiskar fram till
och med 2018 presenterades av Soderberg m.fl. (2019). Darefter finns kortare
arsrapporter (PM) vilka frdmst har fokuserat pa resultat for det allra senaste arets
analyserade avelsfisk (Soderberg & Palm 2023 med referenser).

Syftet med denna redovisning &ver arbetet med “genetisk méarkning” under
perioden 2018-2022 &r att ge en uppdaterad sammanfattning av verksamheten och
resultaten s hdr langt. Till skillnad mot arsrapporterna, vilka omfattat relativt
detaljerade resultat for enskilda odlingar och individer, ligger primért fokus i denna
rapport pa mer overgripande erfarenheter och resultat. Vi ger dven ett antal exempel
pa tillimpningar och fragestdllningar som dr mdjliga att belysa efter att genetiska
data samlats in frdn samma population under flera ar.

\\
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Figur 3. Ett vivnadsprov tas frdn en avelséring i Heden, Luledlven.



2. Material och metoder

2.1. Analyserat material

Genetisk analys av odlade lax- och/eller havsoringsstammar har hittills utforts i atta
svenska &lvar (Figur 2). Eftersom utsittningsskyldigheterna som anger antalet
smolt som arligen ska séttas ut varierar mellan dlvar och stammar (FUG 2019)
skiljer sig antalet kramade och analyserade lekfiskar per ilv och ar (Tabell 1). Aven
tillgdngen pa avelsfisk kan utgora en anledning till att antalet analyserade individer
varierat over tid.

Lekfisk (lax och havsoring) samlas in under sommaren och hdsten. Den blivande
avelsfisken halls 1 bassénger till dess kramningen dger rum i1 mitten av oktober till
borjan av december. I samband med kramningen (Figur 4) fors ett avelsprotokoll
som anger vilken fisk som parats med vilken. Vidare noteras individdata som kon,
eventuell intakt fettfena, vikt (kg) och i vissa fall lingd (cm). P& nagra odlingar
anvinder man genomgéende fettfeneklippt avelsfisk, medan man pé andra odlingar
ibland inkluderar en mindre andel oklippta individer som fingats i avelsfisket.

Viévnad for DNA-analys har bestétt av fjéll- eller fenprov (Figur 3). I Dalédlven
tas ett fjallprov redan nir fisken fangas. Eftersom individerna dven mérks med PIT-
mirken 1 samband med fangsten vet man senare vilken fisk som é&r vilken. I Gvriga
dlvar tas ett fenklipp 1 samband med kramningen. Fenklippet bevaras 1 70 - 95 %
etanol fram till genetisk analys.

For vissa statistiska analyser har &ven genetiska data for odlad lax frdn Umeélven
2012 (smolt) samt odlad havsdring frdn Ljusnan 2017 och Umeédlven 2020
(avelsfisk) anvénts som referensprov. De tvéd forstndmnda proven har analyserats
inom andra projekt, medan genetiska data for avelshavsoring fran Umeédlven har
genererats inom detta projekt.
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Figur 4. Kramad rom vid befruktning vid odlingen i Bergeforsen, Indalsdlven.

2.2. Laborativa analyser

Genetisk variation har studerats med hjélp av hogvariabla si kallade mikrosatellit-
markdrer. Lax och havsoring har analyserats separat med olika uppséttningar av
markorer (18 for lax och 16 for havsoring; Soderberg m.fl. 2019). I korthet har
DNA extraherats enligt Walsh m.fl. (1991) f6ljt av PCR-analyser (tva sa kallade
multiplex-reaktioner per art) och avslutande fragmentanalys (ABI 3500).
Resultaten har visualiserats och tolkats med programmet GENEMAPPER Software5
(Chatterji & Patcher 2006).
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Tabell 1. Antal analyserade avelsfiskar (lax och havsoéring). Enstaka fall av arthybrider (mellan lax
och havsoring) dr inte medréknade.

Vattendrag 2014 2015 2016 2017 2018 2019 2020 2021 2022 Total
Lax

Lagan 118* 120 128 129 132 110 86 823
Dalélven 191 235 208 226 189 208 1257
Ljusnan 185 178 160*  117%* 158 180 978
Indalsélven 200 199 200 200 192 991

Angermanilven 56 177 177 180 180 180 950
Skelleftedlven 100 100 98 98 100 100 100 100 127* 923
Luleélven 435 362 230* 378* 378* 1783
Totalt 285 278 216 465 1275 1335 1185 1315 1351 7705

Oring

Dalélven 91 92 101 126 164 98 672
Ljusnan 96 96

Ljungan 109 108 87 81 20 405
Indalsélven 44 76 100 90 89 63* 462
Angermanilven 79* 99* 100 100 100 100 578
Umeilven 96 96

Skelleftedlven 50%* 70 70 80 78 348
Luledlven 112 108 102 160 136 618
Totalt 360 488 587 671 674 495 3275

2.3. Statistiska analyser

For alla individer dér védvnadsprovet var av god kvalitet och genetiska data
(genotyper) kunde erhéllas utfordes ett antal olika statistiska analyser, vilka &r
beskrivna nedan.

2.3.1. Genetisk variation

Avvikelser frén forvantade genotypproportioner, vilka bland annat kan bero pé sa
kallade noll-alleler, analyserades med MICRO-CHECKER (Van Oosterhout m.fl.
2004). FSTAT 2.9.3.2 (Goudet 1995) anvindes for att erhalla statistiska skattningar
av mingd genetisk variation hos laxen och havsoringen frén respektive dlv och ar.
Specifikt berdknades forvintad heterozygotigrad (Hg) samt antalet anlagsvarianter
(allelic richness, Ar) som berdknas med héinsyn taget till skillnader 1
materialstorlek.

Genetiska likheter och skillnader mellan olika grupper av lax respektive
havsoring illustrerades grafiskt med s& kallade dendrogram (sléktskapstriad)
erhallna med POPTREE2 (Takezaki m.fl. 2010). Dendrogrammen var baserade pé
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parvisa genetiska distanser (Nei’s Da) och konstruerades med den s& kallade
neighbour-joining metoden. Den statistiska tillforlitligheten for olika “noder” 1
traden utvirderades med hjilp av bootstrapping (1000 replikat).

2.3.2. Identifiering av helsyskongrupper

Eftersom mangden avelsfisk ar relativt begrdnsad kan helsyskongrupper aterfingas
1 avelsfisket. For att identifiera grupper av &tervdndande helsyskon bland
avelsfiskarna frdn samma &lv och ar analyserades erhdllna genetiska data med
programmet COLONY 2.0.6.6 (Jones & Wang 2010). Sddan analys behovs for att
identifiera eventuella helsyskonparningar, det vill sdga nér ett avelspar har rakat
besta av tvéd helsyskon. Avkomma till helsyskon har sérskilt hog inavelsgrad och
bor inte séttas ut. Storre grupper av helsyskon kan dven péverka vissa statistiska
analyser av genetiska radata, varfor man infor dessa kan behdva reducera antalet
individer inom stdrre sddana grupper (Waples m.fl. 2017; Ostergren m.fl. 2020).

2.3.3. Ursprungsanalys — alvsegen/alvsframmande avelsfisk

De flesta laxfiskar atervander till den dlv dar de ar fodda (eller utsatta), medan en
mindre andel soker sig till ett annat vattendrag for lek (Scheer 1939). I vissa fall
finns dven exempel frdn markningsstudier pd att felvandrade individer senare
vandrat vidare till sin hemadlv. Ett inslag av enstaka dlvsfrimmande lekfiskar
(felvandrare™) anses evolutionért viktigt d& de motverkar inavel och forlust av
genetisk variation, samtidigt som det ger arten forméaga att kolonisera nya omraden.
Om andelen élvsfrimmande lekfiskar blir onaturligt hog finns dock risk att den
mottagande populationens genetiska sirart forsvagas.

For att analysera det mest troliga genetiska ursprunget for den infingade
avelsfisken (d.v.s. om den atervédnt hem eller kommer frn en annan dlv) anvindes
programmet ONCOR (Kalinowski m.fl. 2008) samt genetiska referensdatabaser.
Konditionella ursprungssannolikheter for varje enskild individ berdknades med
“individual assignment” (IA). Individer med en statistik sannolikhet > 95 % ansags
ha ett sidkerstillt ursprung, medan individer med en sannolikhet < 95 % ansags ha
ett osdkert ursprung (via fordldraskapsbestimning kan man dock fd reda pa
ursprunget for vissa av dessa fiskar, se nedan).

Infor tidigare arsrapporter har ursprunget for samtliga laxar och havsoringar
(fenklippta och oklippta) fran respektive ar och ilv i Ostersjon analyserats med
hjilp av referensdatabaser som endast omfattade svenska odlade stammar (18
respektive 16 markdrer). De oklippta laxarna analyserades dven med en storre
referensdatabas (17 markdrer) som dven omfattade svenska vilda populationer samt
vilda och odlade laxstammar frdn &vriga linder runt Ostersjon. De oklippta
Oringarna analyserades mot en referensdatabas (10 markorer) som dven inkluderade
ett antal vilda populationer fran vattendrag som mynnar ldngs svenska dstkusten.
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Infér denna rapport har samtliga laxar respektive havsoringar fran alla r och
dlvar som mynnar i Ostersjon analyserats sammanslaget med syftet att utvirdera
ursprung med hjédlp av en och samma referensdatabas. Motsvarande
tillvigagéngssétt har tillampats for laxen fran Lagan pé véstkusten. For Ostersjolax
anvindes en referensdatabas med vild och odlad lax fran hela Gstersjoomradet
analyserade med 17 markorer (Whitlock m.fl. 2018; ICES 2021). Databasen har
uppdaterats med genotypdata for avelsfisk fran odlade svenska stammar kramade
till och med 2022. For laxen fingad 1 Lagan anvéndes istéllet en referensdatabas
med genetiska data for vilda och odlade laxbestdnd fran svenska vistkusten
(18 markorer; Soderberg m.fl. 2020). Denna databas har nyligen kompletterats med
data for Smedjeén, ett biflode som mynnar i Lagans nedersta del (Soderberg & Palm
2023).

For de 4tta svenska kompensationsodlade stammarna av havsoring i Ostersjon
(Figur 2) har en referensdatabas med 16 markorer byggts upp under arbetet med
foreliggande projekt. Utdver dessa data finns genetisk information for 10 av
markorerna frén tidigare studier avseende ett antal vilda havsoringsbestand langs
svenska Ostersjokusten, frdn Tornedlven i norr till Mérrumsan 1 séder (dock endast
en andel av samtliga vilda havsoringspopulationer ldngs kusten). For
ursprungsbestimning av den fettfeneklippta (odlade) havsoringen, vilken utgdr en
majoritet av individerna (96 %), anvidndes 1 ett fOrsta steg den odlade
referensdatabasen med samtliga 16 markorer. I ett andra steg anvéndes den storre
referensdatabasen som omfattar bade odlade och vilda populationer (10 markdrer)
for motsvarande analys av de totalt 115 havsoringarna med intakt fettfena.

2.3.4. DNA-baserad foraldraskapsbestamning

Nir det gatt tillrackligt manga ar (3-5 ar) efter att genetiska analyser inletts i en dlv
kan man identifiera fordldrarna till den avelsfisk som vandrar upp 1 dlven for lek.
DNA-baserade fordldraskapsbestdmningar, dir genotyper for avkomma matchas
mot potentiella fordldrars genotyper, har genomforts separat for lax och havsoring
med programmet MYKISS (Kalinowski 2008). Utover genetiska data for potentiella
fordldrar och avkommor anvindes dven information fran de avelsprotokoll som
upprittas vid odlingarna.

Vid analyserna med MYKISS har samtliga tidigare kramade avelsfiskar fran olika
dlvar och 4r slagits samman, uppdelat pd honor och hanar. En sadan
sammanslagning av individer frén ett stort antal populationer och ar har visat sig
vara mojlig da 1 princip samtliga fordldrar, oavsett ursprung, har unika genotyper
(Palm & Soderberg 2017). De resultat avseende fordldraskapsbestdmningar som
presenteras i denna rapport dr hdmtade frén tidigare arliga analyser (Soderberg m.fl
2019; Soderberg & Palm 2020, 2022, 2023; Soderberg & Ek 2021), dir antalet
potentiella forédldrafiskar i analyserna har Okats successivt over tid. Upp till tva
avvikelser (mis-matches) mellan en avkomma och dess identifierade foréldrapar har
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accepterats. Sddana avvikelser, vilka var ovanliga i materialet, kan till exempel bero
pa nymutationer, feltolkningar av data (drop-outs) eller sa kallade noll-alleler, det
vill sdga anlagsvarianter med en mutation i den sekvens dér PCR-primern binder
(innebdr att anlagsvarianten inte ’syns”, en sann heterozygot tolkas exempelvis som
homozygot).

Hittills &r det framforallt de odlade laxstammarna som har analyserats tillrackligt
lange for att fordldrar ska kunna identifieras. Hos lax finns idag flera édlvar dér det
gar att identifiera fordldrar till en majoritet av avelsfisken. Baserat pa resultat fran
fordldraskapsbestdmningar kan ett antal olika analyser genomforas, varav en del
har kunnat belysas med traditionell mirkning. Exempelvis gir det att undersdka
fiskens alder och storlek efter tiden i havet samt identifiera odlade individer med
intakt fettfena (missade vid fettfeneklippning). Vidare kan exakta uppgifter erhallas
om antalet dlvsfraimmande individer som kramats, eftersom informationen omfattar
samtliga avelsfiskar och inte endast en andel (som tidigare vid Carlinmérkning).
Det gér dven att berdkna stammarnas genetiskt effektiva populationsstorlekar,
genomfora fordldraskapsanalyser av odlad lax fangad ute i havet samt, pa sikt,
konstruera stamtriad (individuella sléktskapstrad/pedigreer) som kan anvandas som
grund inom det framtida avelsarbetet. I nedanstdende resultatredovisning ges ett
antal exempel pa ndmnda anvindningsomraden.

Stirr i en kldckback i FFS, Daldlven, nagra har lite gulesdck kvar och ndgra dr simfirdiga.
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3. Resultat och diskussion

I detta avsnitt presenteras resultat baserade pad mellan fem och nio ars genetiska
analyser av avelsfisk. Vidare forklaras och diskuteras dessa resultat. Totalt har
7705 laxar och 3 275 havsdringar DNA-analyseras mellan 2014 och 2022
(Tabell 1). Enstaka prov av avelsfiskar utan vdvnad (tomt roér/kuvert) samt
identifierade arthybrider dr inte medrdknade. Varje ar fanns nagra prov dar DNA
var av délig kvalité eller kontaminerat (DNA frdn mer &n en individ); dessa bortfall
har varierat mellan élvar, ar och mellan de bada arterna.

3.1. Genetisk variation

3.1.1. Lax

Arliga skattningar av forvintad heterozygotigrad (He) och antal anlagsvarianter
berdknat med héinsyn till materialstorlekar (allelic richness, Ar) baserat pa 18
markorer ar illustrerade 1 Figur 5 och 6 (se dven Bilaga 1). I Bilaga 1 presenteras
dven skattningar av Fis som anger graden av avvikelser frén de genotypproportioner
som forvédntas enligt Hardy-Weinbergs lag. Eftersom inga ndmnvirda sddana
avvikelser observerats hos lax diskuteras inte Fis for denna art vidare.

Laxen fran Lagan pa vistkusten uppvisade genomgaende hogst skattningar av
Hg och Ag, trots att man endast anvinder i genomsnitt ca 60 avelspar per ar.
Anledningen &r att laxen pa véstkusten (och 1 6vriga Atlanten) uppvisar en generellt
hogre variationsgrad #n den i Ostersjén (Bourret m.fl. 2013; Palm & Soderberg
2020), vilket sannolikt dr kopplat till artens invandringshistoria efter senaste istiden
(Nilsson m.fl. 2001; Sdisd m.fl. 2005). For den odlade 6stersjolaxen var de skattade
nivaerna for Hg (Figur 4) relativt lika och utan signifikanta trender, 4ven om
okningen av Hg 1 Ljusnan var pa gransen till statistiskt signifikant (P = 0,07; linjart
regressionstest).

Vad giller Ar hos ostersjolax finns daremot tydliga skillnader mellan stammar
samt en signifikant minskning 6ver tid 1 Skelleftedlven (P < 0,01, linjart
regressionstest; Figur 5). Hogst antal anlagsvarianter (forutom i1 Lagan pa
véstkusten) observerades hos laxen i Luleédlven. I denna dlv har man tidigare satt ut
laxstammar med flera olika geografiska ursprung (Montén 1988). Vid en nyligen
genomford genetisk studie med sé& kallade SNP-markorer observerades ocksa att
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dagens population av luleédlvslax avviker markant fran den ursprungliga genpoolen
under 1930-40-talet, innan ilven byggdes ut (Ostergren m.fl. 2021). En anledning
till det nuvarande hdga antalet anlagsvarianter hos de analyserade mikrosatelliterna
kan dérfor vara att minga av dessa varianter har tillforts via de tidigare
stamforflyttningar som framst dgde rum under 1960-talet.

I Skelleftedlven har Ar (och Hg) minskat over tid, och minskningen for Ar ar
statistiskt signifikant (Figur 5). Denna gradvisa forlust av anlagsvarianter tyder pa
att laxstammens genetiskt effektiva populationsstorlek har varit begrinsad under
senare ar (se nedan), samtidigt som fi avelsfiskar hirstammat fran andra dlvar.
Aven for Indalsilven var skattningarna av A jimforelsevis liga, men i detta fall
saknas en trend over tid. En intressant notering ir att man i studien av Ostergren
m.fl. (2021) kunde observera att just laxen i Indalsidlven hade forandrats genetiskt
jamforelsevis lite under de omkring 60 &r som studerades (Skelleftedlven ingick
inte 1 studien). Det kan ocksé noteras att det inom foreliggande studie observerats
att andelen dlvsfrimmande laxar i Indalsélven varit pafallande 14g (se nedan).
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Figur 5. Genetisk variation for lax (18 mikrosatellit-markérer) uttryckt som féorvintad
heterozygotigrad (Hg) uppdelat per ar och dlv. Ingen av de temporala fordndringarna var statistiskt
signifikant (P > 0,05, linjdr regression).
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Figur 6. Genetisk variation for lax (18 mikrosatellit-markorer) uttryckt som allelic richness (Ar
baserat pa 39 diploida individer) uppdelat per dr och dlv. Den temporala minskningen i
Skelleftedilven var statistiskt signifikant (P < 0,01; linjdr regression).

Laxen i Ljusnan ar den enda stam dir méngden genetisk variation tycks ha okat
over tid; bade 4Ar och Hg uppvisar positiva trender dven om ingen av dessa &r
statistiskt signifikant (Figur 5 och 6). Sddana dkningar dr forvéntade i just Ljusnan
dér en 6kande andel avelslax med ursprung fran Dalélven ingétt i aveln de senaste
aren (se nedan).

I Figur 7 visas ett dendrogram &ver de arliga prover med odlad avelslax som
analyserats. Som véntat dr laxen frdn Lagan pd véstkusten tydligt avvikande fran
Ostersjostammarna. Oavsett kramningsar &r avelsfisken fran respektive éalv
genetiskt lika. Ett undantag dr dock laxen frdn Ljusnan 2022 som &r intermediért
placerad mellan 6vriga ar i Ljusnan och laxen fran Daldlven. Detta beror pa en
mycket hog andel daldlvslax som olyckligtvis anvindes vid aveln 1 Ljusnan detta
ar (se nedan). Overlag 4r ocksa laxarna fran de sydligaste stersjodlvarna Ljusnan
och Dalilven genetiskt lika. Aven bestdnden frin Indalsilven, Angermanilven och
Umeidlven ldngre norrut &r relativt lika varandra, medan Skelleftedlven (och delvis
Luledlven) framstar som nigot mer avvikande (Figur 7).
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Figur 7. Dendrogram for odlad lax (18 mikrosatellit-markérer) for de dlvar och dr som ingdtt i

undersokningen. Endast bootstrap-virden over 80 % dr utskrivna (undantaget hoga virden som
grupperar olika dr fran samma dlv).

3.1.2. Havsoring

For havsoring observerades ett antal mindre, men statistiskt signifikanta, avvikelser
diar genomsnittliga andelen heterozygota genotyper var lidgre dn de forvintade
Hardy-Weinberg-proportionerna (Fis > 0; Bilaga 1). Dessa genomsnittliga
heterozygot-underskott beror pa avvikelser for enstaka markorer som enligt analys

med MICROCHECKER kan é&terspegla forekomst av noll-alleler.

Eftersom
avvikelserna dr smd och endast beror enskilda markorer bedoms de dock inte

paverka resultaten (t.ex. vid identifiering av dlvsfrimmande fisk) mer &n marginellt.
Dérfor har samtliga 16 markorer anvénts vid nedanstdende berdkningar.
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Arliga skattningar av forvintad heterozygotigrad (Hg) och antal anlagsvarianter
berdknat med hinsyn till variation i materialstorlek (allelic richness, Ar) baserade
pa 16 markdrer presenteras i Figur 8 och 9 (se dven Bilaga 1). Variationsgraden hos
den odlade havsoringen dr av samma storleksordning som hos tidigare undersoka
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markorer (t.ex. Palm och Séderberg 2022a, 2022b). Overlag dr havsoringen i
Ljungan den stam som uppvisar ldgst genetisk variationsgrad sett till Hg och 4g,
men i absoluta tal dr skillnaderna sma mellan stammar och ar (Figur 8 och 9).
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Figur 10. Dendrogram for odlad havséring (16 mikrosatellit-markorer) for de dlvar och ar som
ingdtt i undersékningen. Endast bootstrap-virden éver 80 % dr utskrivna (undantaget héga virden
som grupperar olika dr fran samma dlv).

Likt laxen &r havsoring frin samma &dlv genetiskt lika varandra oavsett ar
(Figur 10). Nar det géller vilka stammar som ar mest lika varandra genetiskt finns
dock négra artskillnader. Exempelvis finns ingen signifikant skillnad mellan den
odlade havsoringen 1 Luledlven och den fran Daldlven, trots att detta dr de dlvar
som ligger langst ifrdn varandra geografiskt. En anledning till denna likhet kan vara
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dldre forflyttningar av havsoring mellan dessa (och andra) dlvar, men den
dokumentation som finns om dessa édldre forflyttningar skulle behdva studeras
nirmare (Ake Forssén, Vattenfall AB, muntligen). I jimforelse med lax finns dven
en statistiskt signifikant skillnad mellan grupperna av havsoring fran
Angermanilven och Indalsilven. Den négot lingre grenen for havsoringen fran
Ljungan kramad 2022 kan bero pé att antalet fiskar i detta prov (N = 20) dr betydligt
lagre &n for 6vriga undersokta ar och stammar (Tabell 1).

3.2. Identifiering av helsyskon

De statistiska analyserna med COLONY visade pa forekomst av atervindande
sannolika helsyskon fran samtliga dlvar och ar hos bade lax och havsdring.
Helsyskongrupperna varierade i storlek frdn tva individer och uppat; den hittills
storsta identifierade gruppen bestod av 29 laxar (Daldlven 2019), medan den nést
storsta identifierade gruppen bestod av 15 laxar (Angermanilven 2021). For
havsoring har den hittills storsta helsyskongruppen bestatt av 14 individer
(Indalsédlven 2019). Normalt dominerar dock grupper med tva helsyskon, och de
storsta klustren brukar besta av 10-12 individer.

Antalet fall dir man rékat para helsyskon med varandra varierade mellan édlv och
ar. Hur ofta sadana helsyskonparningar forvintas av slumpen beror bland annat av
hur manga avelsfiskar man anvénder och direkta jimforelser blir darfor inte helt
rittvisande. Det vanligast forekommande fallet &r noll eller ett korsat helsyskonpar
per ar, odling och stam, men for lax har upp till fem korsade helsyskonpar
observerats under ett och samma ér (Ljusnan 2022).

I Tabell 2 redovisas andelen laxhonor per ar och stam som blivit parade med en
helsyskonhane. Overlag varierar andelen oftast mellan noll och nigra fa procent.
For lax dr den genomsnittliga andelen ldgst i Luledlven (0,42 %) och hogst i
Skelleftedlven (1,86 %), vilket troligen aterspeglar att dessa dlvar har det hogsta
respektive ligsta antalet kramade avelsfiskar (ca 400 respektive 100 per r). Aven
Dalidlven har en genomgéende hdg andel helsyskonparningar (1,68 %), &ven om det
totala antalet avelslaxar ar relativt hogt (ca 200 per ar). I detta fall kan anledningen
vara att den utsatta laxsmolten kommer fran tre odlingar (Ljusnestrommar, Véstana,
FFS; ca en tredjedel vardera) dir dock antalet honor som levererat rommen till
respektive odling skiljer sig &t (i medeltal 18, 24 respektive 58 % av de honor som
kramats). Darmed blir vissa honor dverrepresenterade som foréldrar till den utsatta
smolten, vilket kan resultera i en forhdjd andel helsyskonparningar nir avkomman
aterkommer for lek. For havsoring dr andelen helsyskon som parats i genomsnitt
nagot hogre dn hos lax (Tabell 2). Detta kan forklaras av att antalet avelspar
generellt dr lagre &n for laxen.

22



Tabell 2. Andel avelshonor i procent som efter DN A-analys visat sig blivit befruktade med mjolke
frén en sannolik helsyskonhane. Eftersom man i vissa fall korsat en hona med tva hanar (och vice
versa) har vi valt att utgé frdn honorna. For de &r déir ingen avelsfisk analyserats saknas siffra, medan
en nolla (0) anger att ingen av honorna blivit parad med ett helsyskon.

Alv 2014 2015 2016 2017 2018 2019 2020 2021 2022 medel

Lax
Lagan 1,7 1,7 0 0 3,0 1,8 0 1,17
Dalélven 1,0 1,7 1,8 0,9 1,8 2,9 1,68
Ljusnan 0 1,1 0 1,4 0 5,6 1,35
Indalsdlven 2,0 1,0 0 1,0 1,0 1,00
Angermanﬁlven 0 1,1 33 1,1 0 1,1 1,10
Skelleftedlven 4,0 0 2,0 0 4,0 0 0 2,0 4,7 1,86
Luleidlven 0,5 0 0 1,1 0,5 0,42

Havsoring
Dalélven NA 0 0 3,1 2,3 0 1,08
Ljungan 3,6 5,5 4,0 0 0 2,62
Indalsilven 2,6 0 0 6,8 3,1 2,50
Angerrnan’cilven 0 6,0 0 0 4,0 6,0 2,67
Skelleftedlven 2,9 0 0 0 0,73
Luleidlven 0 1,9 2,0 1,3 0 1,04

3.3. Ursprungsanalys — alvsegen/-frammande avelsfisk

I detta avsnitt presenteras genetiskt baserade skattningar (med ONCOR) av andelen
sannolikt dlvsegna respektive dlvsfrimmande avelsfiskar per ar, stam och totalt. For
Ostersjolax gors dven en enklare jimforelse med motsvarande resultat baserade pa
Carlinmirkning fran tidigare artionden. Notera att nedanstdende resultat for lax och
havsoring genomgaende ar baserade pd de individer som erhéllit ett “statistiskt
sdkert” ursprung (P >0,95), och att dessa sannolikhetsbaserade bedémningar i
vissa fall kan vara felaktiga. Mgjligt ursprung for mer osékra individer (P < 0,95)
enligt ONCOR kommenteras inte. Sékrare ursprungsbestdmningar kan erhallas via
DNA-baserade fordldraskapsbestdmningar, men hittills saknas sddana resultat for
en majoritet av den undersokta laxen och dringen (se nedan).

3.3.1. Lax

Tidigare studier har visat att laxstammarna pa vistkusten &r relativt genetiskt lika
varandra, men att de kan delas upp i fyra huvudsakliga populationskluster dér den
storsta skillnaden foreligger mellan de tva nordliga och de tva sydliga grupperna av
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populationer (Sdderberg m.fl. 2020). Overlag blir dérfor genetiska ursprungs-
skattningar for véstkustlax jamforelsevis osdkra vad géller enskilda ursprungs-
populationer (vattendrag), medan det med hdgre precision gir att avgéra om
individer hirstammar frin de sydliga respektive nordliga klustren.

Nar samtliga avelslaxar frdn Lagan (N=823; 2016-2022) analyserades
tillsammans minskade andelen dlvsfrimmande laxar ndgot jimfort med den totala
andel som rapporterats baserat pa tidigare analyser av data frin enskilda ar
(Tabell 3). Andelen statistiskt sdkra dlvsfrimmande individer (P > 0,95) var lag och
varierade mellan noll och en procent per ar, med ett medelvédrde av 0,4 procent.
Bland den fettfeneklippta majoriteten av laxarna fanns endast en dlvsfraimmande
individ vilken sannolikt hirstammade frin “Gota Alvs-klustret” (den
kompensationsodlade Goéta élvs-stammen tillsammans med ett antal vilda
populationer frdn samma vattensystem). Ytterligare en fettfeneklippt individ
hiarstammade med hég sannolikhet frin Lagans biflode Smedjean, men eftersom
individen var fettfeneklippt maste detta vara ett falskt resultat (hogst troligen
handlar det om en Lagan-lax). I 6vrigt fanns 14 fettfeneklippta laxar fdngade i
Lagan med statistiskt osékert ursprung.

Bland de totalt 14 oklippta avelslaxarna frdn Lagan hade tio ett statistiskt sikert
ursprung, dér atta hirstammade just frdn Lagan vilket betyder att de kan ha missats
vid fettfeneklippningen. De 6vriga tva oklippta med sdkert ursprung hiarstammade
frdn det vilda bestandet i Fylledn (P =1,00) respektive Stensén (P =1,00), tva
mindre dar som mynnar nira Lagan i Laholmsbukten. De fyra oklippta laxarna med
osdkert ursprung kommer troligen ocksa fran vilda populationer.

Som ndmnts ovan analyserades ursprunget for avelslaxen frén 6stersjosidan med
en referensdatabas omfattande odlade och vilda bestand fran hela dstersjoomradet
(17 markdrer). Individer med och utan intakt fettfena analyserades blandade. Nér
avelslaxar fran samtliga dlvar och ar analyserades tillsammans erhélls, likt for
Laganlaxen, andelar av élvsfrimmande individer som delvis avvek frdn de som
skattats vid tidigare analyser (Tabell 3). Lagst genomsnittlig andel dlvsfrimmande
lax observerades i Indalsélven och Skelleftedlven (0,3 % per ér) foljt av Luledlven
(0,6 %). Den 1 sérklass hogsta andelen édlvsfrimmande lax observerades i Ljusnan
(18,7 %), dér det hoga medelvérdet forklaras av mycket hoga och dkande andelar
under senare ar (2019-2022).
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Tabell 3. Andel i procent av statistiskt sékra (P > 0,95) dlvsfrimmande avelslaxar frén respektive
alv och ar enligt analys med ONCOR och 17 markdrer (18 for Lagan). Avsaknad av siffra betyder att
genetiska data/resultat saknas medan noll (0) anger att ingen &dlvsfrimmande fisk identifierats.
Medelvirdena inom parentes pa nedersta raden har berdknats for resultat fran tidigare ar (da data for
avelslaxarna fran respektive dlv och ar analyserades separat med avseende pé ursprung).

5
= 5
. = 2 ]
3
Avelsér 5 Z‘: § g qu = B
3 a X k| < % 3
2014 2,9 0,0
2015 41 0,0
2016 0,0 1,2
2017 0,0 0,0 2,5 1,2
2018 0.8 1,0 0,0 0,0 0,0 0,7
2019 0,0 2,1 14,4 0,7 7,0 0,0 1,7
2020 0,8 2,7 20,5 0,6 52 0,0 0,0
2021 1,0 1,4 19.8 0,0 3,6 0,0 0,4
2022 0,0 0,0 50,4 0,0 1,6 0,0 0,0
medelviirde  04(0.8)  12(0.8)  187(164) 03 (0) 33(34)  03(13)  0,6(02)

En jamforelse gjordes mellan andelen dlvsfraimmande lax i denna studie och
motsvarande data fran dldre Carlinmérkningar (Figur 11). For att erhdlla en sa
rittvisande jamforelse som mgjligt inkluderades endast storre Carlinmidrkta
individer (> 3 kg), d4& man genom aren framst anvént storre lax vid aveln. Som
tidigare ingdr endast de genetiskt analyserade individer vars ursprung gétt att
sdkerstdlla med hog sannolikhet (=95 %). Den storsta skillnaden i andelen
dlvsfrimmande lax kan observeras i Ljusnan (Figur 11), ddr de senaste arens
mycket hoga andel laxar med ursprung fran Dalédlven avviker fran hur det sett ut
under tidigare artionden. I Gvrigt dr skillnaderna mindre, men i bade Dalélven,
Indalsdlven och Skelleftedlven har andelen édlvsfraimmande lax varit ldgre under
senare ar medan skillnaderna varit sma i Angermanilven och Luledlven (Figur 11).
Mojligen har vart urval avseende vikt (Carlindata) och “’sdkerstéllt” genetiskt
ursprung (= 95 %) en viss betydelse for denna jaimforelse, men det bedoms inte ha
paverkat det generella resultatet i ndgon hogre omfattning.
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Figur 11. Andel dlvsfrimmande laxar dterfangade i avelsfisket i sex kompensationsodlade
ostersjodlvar. De bla staplarna dr baserade pd dldre data for Carlinmdrkt lax (1950-1990-talet)
medan de gréna staplarna representerar DNA-analyserade, dlvsfrimmande avelslaxar (> 95 %
urspungssannolikhet) fran denna studie. Endast Carlinmdrkta individer > 3 kg dr inkluderade.

Varfor andelen dlvsfraimmande individer skiljer sig mellan édlvar kan bero pa
flera faktorer sa som &dlvarnas geografiska ldge, flodet och méngden utsatt smolt,
men betydelsen av dessa (och ytterligare) mojliga forklaringar skulle behova
belysas ndrmare. Varfor andelen dlvsfrimmande lax tycks ha sjunkit 6ver tid 1 flera
dlvar (t.ex. Daldlven) dr ockséd oklart, och nidgot som skulle behdva undersokas
narmare.

I Tabell 4 presenteras det mest sannolika genetiska ursprunget med avseende pa
alv for Ostersjolax. Trots att analysen omfattade ett stort antal vilda och odlade
stammar fran hela dstersjoomradet ursprungsbestimdes i princip samtliga statistiskt
sikra (P> 0,95) laxar till ndgon av de sju kompensationsodlade svenska
stammarna. Endast tvé (oklippta) laxar harstammade med hog sannolikhet fran den
vilda populationen i Morrumsan i Blekinge (Tabell 4). De 6vriga oklippta laxarna
hade antingen ett osdkert ursprung eller harstammade fran nigon av de
kompensationsodlade stammarna, vilket innebédr att de troligen har undgatt
fettfeneklippning.

Overlag finns en tendens att de statistiskt sikra dlvsfrimmande Ostersjolaxarna
som identifierats hirstammar fran geografiskt nérliggande &dlvar (Tabell 4). Ett
undantag utgdrs dock av Angermanilven som ligger ungefir halvvigs mellan
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Dalédlven och Luledlven, och dér det identifierats lax frdn samtliga svenska
kompensationsodlade laxstammar forutom Skelleftedlven.

Tabell 4. Mest sannolikt dlvsursprung bland avelslaxar fran dlvar som mynnar i Ostersjon (Bottniska
viken) enligt analys med ONCOR och 17 markorer. I kolumnen langst till hoger anges antalet
individer med statistiskt osékert ursprung (P < 0,95). N anger antalet totala analyserade laxar per dlv
(fem &r eller mer). Fetstil anvénds for att markera de siffror som representerar lax med sannolikt

alvseget ursprung.

Sannolik

5 =
ursprungsalv = = % 2
G = g g 5 '3 b5
g o = b g 2 =t S ©
| E B g = 5 3 2 B =
Féangstilv :0 = = = g 5] = =
£ N S & 5 2 <2 5 & i &
Dalilven 1257 2 948 8 1 298
Ljusnan 962 99 558 17 4 284
Indalsdlven 991 779 2 210
Angermanilven 950 1 2 4 543 1 10 389
Skelleftedlven 922 769 2 151
Luledlven 1779 2 1 1 3 1226 546

Den mycket hoga (och o6kande) andelen &dlvsfrimmande lax i1 Ljusnan
hirstammar 1 forsta hand fran nérliggande Dalédlven (82,5 % av samtliga sédkra
ilvsfrimmande) foljt av Angermanilven (14,2 %). Det #r dnnu oklart vad denna
drastiska 6kning av andelen élvsfrimmande lax fran frimst Dalédlven kan bero pé
(Soderberg & Palm 2023). Oavsett orsak(er) har denna oonskade utveckling
resulterat i en pataglig genetisk fordndring dér laxen kramad i Ljusnan 2022 dr
betydligt mer lik stammen i Dalélven &n avelsfiskarna fran tidigare ar (Figur 7). Om
denna oonskade utveckling fortsdtter kommer ljusnanlaxens genetiska sirart snart
ha gatt forlorad. Darfor ar det viktigt att utreda orsakerna till denna onormalt hoga
andel felvandrad lax.

En éaterkommande fraga fran verksamhetsutévarna ar 1 vilken grad det
geografiska avstdndet mellan avelsfisket och kusten paverkar andelen
dlvsfrimmande lax i olika dlvar. Inte minst har Ljusnan, med sin hdga och 6kande
andel lax fran andra dlvar och ett avelsfiske som endast ligger ca 500 m frén havet,
lyfts fram som ett exempel dér nérheten till mynningen skulle kunna vara av
betydelse.

I Figur 12 presenteras resultatet fran en statistisk analys av sambandet mellan
geografiskt avstdnd fran havet till avelsfisket i respektive dlv samt den (med
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ONCOR) skattade andelen dlvsfrimmande lax per &r. Analysen bekréftar att det finns
ett svagt negativt statistiskt signifikant samband, dir andelen dlvsfrimmande lax
sjunker med ett 0kande geografiskt avstdand. Det maste dock framhallas att om
Ljusnan (dér avstandet till havet &dr 14gst samtidigt som andelen dlvsfrimmande lax
ar hogst) exkluderas erhalls ett omvént (positivt) statistiskt signifikant samband.
Eftersom é&ldre data visar att Ljusnan tidigare haft en ldgre andel dlvsfraimmande
lax (Figur 11; se dven Ostergren m.fl. 2021), och s4 linge orsaken till den kraftigt
Okande andelen under senare ar inte ar utredd, méste Figur 12 darfor tolkas med
forsiktighet.
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Figur 12. Samband mellan den genomsnittliga andelen dlvsfrimmande avelslax och geografiskt
avstand mellan avelsfisket och kusten i sex kompensationsodlade laxdlvar. Det negativa sambandet
dr statistiskt signifikant (P < 0,01, logistisk regression). Notera att en "outlier” (Ljusnan 2022, ca
50 % dlvsframmande lax; Tabell 3) har exkluderats.

3.3.2. Havsoring

Som beskrivits ovan analyserades 1 ett fOrsta steg endast fettfeneklippta
avelshavsoringar med hjélp av en odlad referensdatabas (16 markdrer), foljt av en
motsvarande analys for den oklippta havsoringen med en storre databas som
omfattar bade odlade och vilda bestdnd (10 markorer). I Tabell 5 redovisas skattade
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andelen ilvsfrimmande fettfeneklippt havséring per dlv och ar. Overlag var
andelarna laga. Den ldgsta genomsnittliga andelen observerades for Skelleftedlven
(0,0 %) och den hogsta i Angermanilven (2,8 %). Dessa andelar ir genomgaende
klart ldgre &n de procentsatser for “spawning straying” som redovisats av
Degerman m.fl. (2012, sid. 975), baserat pa aterfynd i1 dlv (augusti till november)
av Carlinmarkt havsoring utsatt under perioden 1998-2007. Likt for lax &r orsakerna
till skillnader mellan dldre mérkningsdata och nyare genetiska resultat oklara.

Tabell 5. Andel i procent av statistiskt sdkra (P > 0,95) dlvsfraimmande fettfeneklippta havsoringar
frén respektive dlv och &r enligt analys med ONCOR och 16 markorer (endast svenska
kompensationsodlade havsoringstammar). Avsaknad av siffra betyder att genetiska data/resultat
saknas medan noll (0) anger att ingen dlvsfrimmande fisk identifierats.

5
S 8
- 7 :
3 =
g g 5 E g E
Avelsar S g = = T = S
< =4 2 k= > v =
) a a = < 7] s
2017 6,2 0,0* 2.9 4,7 0,0
2018 0,0 11 32 5.8 22
2019 13 0,0 1,1 3,6 0,0 11
2020 1,0 0,0 5,1 0,0 0,0 0,0
2021 2,7 1.4 1,4 2,5 0,0 0,0
2022 0,0 0,0 1,9 0,0 0,0 0,0
medelvirde 1,8 0,5 2,6 2,8 0,0 0,6

* Resultat fran tidigare separat analys (Soderberg & Ostergren 2018)

Till skillnad mot lax finns &nnu inget exempel for havsoring pa kraftigt forhojda
andelar &dlvsfrimmande fisk, likt for laxen i1 Ljusnan. Dock ska papekas att
havsoring fran just Ljusnan hittills endast analyserats under ett enda ér (avel 2017,
Tabell 1; Séderberg & Ostergren 2018), vilket var innan den kraftiga 6kningen av
dlvsfrimmande lax i samma &lv inleddes. Det finns dock indikationer fran tidigare
studier pa att havsoringarna i Ljusnan och nérliggande Daldlven kan ha blivit mer
genetiskt lika varandra 6ver tid. Vid en analys av stickprov (stirr 2005/2006) fran
dessa tvd och ett antal andra havsdringsstammar rapporterade Ostergren m.fl.
(2016) Fst = 0,09 (P < 0,001; 10 mikrosatelliter) vilket kan jamforas med ett senare
berdknat Fst=0,02 (P<0,001; 16 mikrosatelliter) baserat pd avelsfisk fran
2017/2018 (Soderberg m.fl. 2019). Eftersom de bada Fst-skattningarna mellan
havsoringsstammarna i Ljusnan och Dalélven &r baserade pa stirr respektive vuxen
avelsfisk analyserade med delvis olika DNA-markdrer (nio gemensamma) bor dock
skillnaden dessa emellan tolkas med viss forsiktighet.
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I Tabell 6 presenteras det mest sannolika genetiska ursprunget for fettfeneklippt
havsoring. Likt for lax hédrstammar de flesta alvsfrimmande individer frén
geografiskt mer nirliggande #lvar. Ater &r Angermanilven den 4lv som uppvisar
flest olika genetiska ursprung bland de dlvsfrimmande avelshavsoringarna, dven
om den geografiska spridningen bland dessa ursprungsilvar dr ndgot mer begransad
an hos den élvsfrimmande laxen i samma dlv (jamfor Tabell 6 och 4). Havsoringen
fran Angermanilven ir ocksa den stam som hittills observerats i flest andra dlvar
(Tabell 6).

Det mest sannolika ursprunget for de totalt 115 oklippta havsdringar som
anvints i aveln under perioden 2017-2022 (inklusive 24 fiskar fran Umeélven 2020)
berdknat med den storre referensdatabasen (10 markorer) visade att de flesta av
dessa hade ett osdkert ursprung (83 stycken). Bland de 32 oklippta havsoringarna
med statistiskt sidkert ursprung harstammade en klar majoritet (31 stycken) frén
samma dlv dir de kramats vilket innebar att de missats vid fettfeneklippningen, eller
mojligen hiarstammar fran fordldrar som lyckats leka i dlven eller i ndgot mindre
nérliggande biflode. Endast en oklippt havsoring hdrstammade frén annan dlv (en
individ med genetiskt ursprung fran Angermanilven kramad i Dalilven 2019).

Tabell 6. Mest sannolikt ursprung bland fettfeneklippta avelshavsoringar enligt analys med ONCOR
och 16 markorer. I kolumnen nést léngst till hoger anges antalet fettfeneklippta individer med
statistiskt osdkert ursprung (P < 0,95) medan kolumnen léngst till hoger anger antalet
oklippta havsoringar (vars ursprung har analyserats separat med en storre referensdatabas och
endast 10 markorer). N anger totala antalet analyserade individer per dlv (fem ar eller mer).
Fetstil anvidnds for att markera de siffror som representerar havsoring med sannolikt dlvseget
ursprung. Ljusnan &r ej inkluderad (endast avelsfisk fran 2017 har analyserats).

Sannolik s -
= 2
. =} 1 >
ursprungsélv - 3 = 5 = 5 -
o g g s g = = > < 2
> < %] = ) =] o &
5 g g = 5 8 05 £ £ £
o = g = Q£ S =
Fangstilv N g ey = £ £ ) 7 a o 3
Dalélven 672 500 7 2 123 40
Ljungan 414 365 1 1 30 17
Indalsdlven 461 2 2 384 6 66 1
Angermanilven 575 3 1 5 454 3 99 10
Skelleftedlven 347 318 6 23
Luledlven 618 1 1 1 529 86 0
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3.4. DNA-baserade foraldraskapsbestamningar

Efter att DNA-analyser av avelsfisk har paborjats tar det ett antal ar innan dess
avkomma bdrjar dtervinda. Tidsintervallet beror pa hur gammal avkomman var nér
den sattes ut som smolt samt hur manga ar den spenderat i havet innan den atervant
som konsmogen. Eftersom DNA-analyser av lax och havsoring pagatt under olika
antal ar i olika dlvar (Tabell 1) varierar antalet avelsfiskar med identifierade
foréldrar kraftigt.

Hittills har 1975 laxar (av 7 705 DNA-analyserade, 25,6 %) identifierade
fordldrar som kramats tidigare ar. I Tabell 7 anges andelen individer med kénda
fordldrar per stam och ar. Skelleftedlven var den forsta dlven dér fordldrar kunde
identifieras; tva grilse-hanar kramade 2017 (fordldrar fran aveln 2014). Darefter har
andelen laxar i Skelleftedlven med identifierade fordldrar 6kat, och sedan 2019 har
andelen varit niira 100 %. Aven i Lagan, dir analyserna inleddes 2016, har forildrar
till 1 princip samtliga avelsfiskar kunnat identifieras sedan 2021. Sedan 2022 ar
andelen nirmare 100 % #ven i Dalilven och Angermanilven, medan det kommer
droja ytterligare nagra &r innan fordldrar till samtliga avelslaxar i Ljusnan och
Luledlven kan identifieras (Tabell 7). I Ljusnan DNA-analyserades inga laxar under
perioden 2016-2018 vilket har fordrdjt mdjligheterna att identifiera foréldrar i
denna &lv. I Luledlven &r majoriteten av laxsmolten tvadrig (medan ovriga &lvar
frimst satter ettarig smolt) vilket leder ett ars fordrojning (Jamfor t.ex. med
Indalsélven i Tabell 7, dir DNA-analyser pagatt lika linge som i Luleédlven).

For havsoring har hittills endast 256 av 3275 (7,8 %) DNA-analyserade
avelsfiskar identifierade fordldrar. Att andelen &r lagre dn for lax beror frimst pa
att majoriteten av havsoringssmolten sdtts ut som tvadrig samtidigt som
havsoringen ofta tenderar att stanna nagot ldngre i havet innan den atervénder for
lek. De forsta fallen av identifierade fordldrar till havsoringarna fanns bland
avelsfisken 2021 fran tre dlvar, och dven 2023 forvintas en stor del av avelsfisken
sakna identifierade fordldrar (Tabell 8).
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Tabell 7. Andel (%) avelslaxar med DNA-identifierade fordldrar, per ar och dlv. Avsaknad av
siffra betyder att inga avelsfiskar har DNA-analyserats, medan en nolla (0) betyder att
avelsfisk har analyserats men att inga fordldrar kunnat identifieras. Vérdena pa den nedersta raden
(avel 2023) utgor en prognos for andelen dlvsegna individer med identifierade forédldrar detta ar.

8
Eos
o 1 =
= - 2 5 5 5
Avelsar g é’ g s g E %
i = 2 g 2 2 !
— A S kS| o<t 7% S|
2014 0 0
2015 0 0
2016 0 0
2017 0 0 0 2,0
2018 0 0 0 0 90,0 0
2019 1,6 0 66,9 0 0 100 0
2020 73,6 10,8 23,1 0 2.3 98,0% 0
2021 99,1 75,1 0 1,0 52,0 97,0%* 0,5
2022 100 99,5 5,0 81,3 92,8 100 39,7
2023 100 100 50-80 90-100 100 100 50-80

* 98 (av 100) avelsfiskar har tva identifierade fordldrar, medan 6vriga tva 4r helsyskon med identifierad mamma kramad

2016 (troligen saknas DNA for pappan, da ett fatal avelsfiskar fran 2016 inte har analyserats genetiskt).

** 97 (av 100) avelsfiskar har tva identifierade fordldrar, medan tre endast har en identifierad fordlder kramad 2016.

Tabell 8. Andel (%) avelshavsoring med DNA-identifierade fordldrar, per ar och dlv. Avsaknad
av siffra betyder att inga avelsfiskar har DNA-analyserats, medan en nolla (0) betyder att
avelsfisk har analyserats men att inga fordldrar kunnat identifieras. Virdena pa den nedersta
raden (avel 2023) utgdr en prognos for andelen dlvsegna individer med identifierade foraldrar

detta ar.
5
= 5
; E z .
) g 2 g £ g
= &b = 8 = S
Avelsar < g = ) o 9
< = = v =
a ol 8 < 7 S|
2017 0 0 0 0
2018 0 0 0 0 0
2019 0 0 0 0 0 0
2020 0 0 0 0 0 0
2021 37,2 % 0 5,7 4,0 0 0
2022 88,8 30,0 444 48,0 19,2 1,5
2023 90-100 50-80 70-90 70-90 30-50 20-50

* En individ med identifierade fordldrar kramade i Ljusnan 2017
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3.4.1. Tillampningar efter foraldraskapsbestamning

I detta avsnitt ges nagra exempel dér resultat frin DNA-baserade fordldraskaps-
bestdamningar for lax (dar mest data finns) har anvénts for att analysera olika fragor.
Négra av frdgorna kan dven belysas med traditionella mérkningsférsok, medan
andra kréver genetisk information.

Medelvikt och alder

I Figur 13 visas medelstorlekar for honor och hanar av olika havsilder. Endast
medelvikt visas da méanga av avelsfiskarna saknar ldngddata, sérskilt under de
tidigare aren i tidsserien med DNA-analyser. Av figuren framgar flera olika saker.
Dels saknas honor med endast ett havsar forutom i tre fall i Lagan, vilket var véntat
da grilse-honor generellt dr vanligare i Atlanten #n i Ostersjon. Genomgaende ir
laxen fran Lagan pa véstkusten ocksa mindre vid en given alder, undantaget grilse-
hanarna. Vidare syns att upp till tvd havsér har kdnen relativt lika medelvikt, medan
de #ldre hanarna (> 2 havsér) i Ostersjon ir klart storre &n honorna av samma élder.
Motsvarande information har tidigare kunnat erhéllas via Carlinméirkning, men da
endast for den mindre andel av den odlade laxen som varit mérkta.

Kustfangad lax

Med hjélp av DNA-baserad fordldraskapsbestimning gér det dven att med hogre
precision dn vid statistisk analys (med exempelvis ONCOR) identifiera ursprunget
for odlad lax fidngad i havet. I likhet med Carlinmérkning erhills, utover
stamtillhorighet, dven information om fiskens fodelsedr med mera. En viktig
skillnad mellan att anvinda DNA respektive traditionell markning vid studier av
lax (eller havsoring) som fangas 1 hav eller élv dr dock att man for genetiska studier
madste samla in vdvnadsprover. Detta kridver planering och sdrskilda insamlingar.

Pé kartan i Figur 14 visas ett antal lokaler dér lax fingad av yrkesfiskare 2020-
2022 har DNA-analyserats. Analyserna har skett inom ett separat projekt (HaV dnr
2912-2020, med EU-finansiering via Jordbruksverket) dér syftet varit att, med hjélp
av individuella ursprungssannolikheter, kartldgga var och ndr vilda och odlade
laxbestand fingas ldngs norrlandskusten. Baserat pd samma genetiska individdata
har kénda, odlade foréldrar till 164 av totalt 734 (vilda och odlade) individer kunnat
identifieras. Av dessa 164 laxar var ursprunget for 38 (23 %) statistiskt osdkert vid
analys med ONCOR.
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Hanar

Figur 13. Medelvikt (95 % konfidensintervall) for laxhonor och -hanar med DNA-identifierade fordldrar (de fem kompensationsodlade stammar ddr tillrickligt med
data hittills genererats). Pd x-axeln anges havsdlder (totaldlder minus smoltdlder). Notera att for Dalilven och Angermandlven har det hittills (t.o.m. aveln 2022) inte

Honor
varit majligt att identifiera individer med fyra havsar.
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Figur 14. Fem lokaler lings svenska norrlandskusten ddr yrkesfiskad lax (2020-2022) har
ursprungsbestamts till fyra kompensationsodlade stammar med hjilp av DNA-baserad
fordldraskapsbestimning. Siffrorna anger antalet individer frdn respektive stam (Dal = Daldlven,
Ljus = Ljusnan, Ske = Skelleftedilven, Lul = Lulecilven).

Aven om resultaten i Figur 14 inte #r direkt jimférbara mellan olika odlade
stammar, eftersom DNA-analyserna péagatt olika ldnge, utgér de dnda exempel pa
att ett genetiskt mérkningsprogram kan anviandas dven for lax fangad i havet. Som
vantat dominerar lax fran Skelleftedlven och Luleédlven 1 de nordliga fangsterna,
nidrmare dessa dlvars mynningar, medan lax med forédldrar fran Daldlven och
Ljusnan identifierats langre soderut. Noterbart dr dock att tva daldlvslaxar fangats
langt norrut (strax sdder om Umeidlvens mynning) medan fyra fingats strax utanfor
Ljusnan (Figur 14). Att lax frdn Daldlven kan forekomma norr om den egna
dlvmynningen i Bottenhavet har dven visats vid tidigare Carlinmérkningar (t.ex.
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Jacobson m.fl. 2020). Det hoga antalet laxar fran Luledlven frén den nordligaste
lokalen var samtliga fangade 2022 — det forsta ar nér fordldrar till avelsfisk 1 denna
stam kunnat identifieras i nimnvérd omfattning (ca 40 %; Tabell 7). Bland de 164
odlade laxarna med kénda foréldrar fanns &dven fyra individer med intakt fettfena
som saledes missats vid fettfeneklippning.

Antal atervindande avkommor

Med hjélp av fordldraskapsbestdmning kan man dven erhélla data pd hur manga
avkommor som atervdnder och undersoka eventuella skillnader for detta antal med
hinsyn taget till faktorer som kon, avelsfiskens storlek, ar etc. Figur 16 visar ett
exempel for laxhonor fran Skellefteélven diar man av utrymmesskaél delvis anvénder
samma kldckback for befruktad rom frin tva (oftast mindre) honor, medan rommen
fran andra (oftast storre) honor placeras i egen back (Figur 15; Soderberg & Ek
2021). En hel kldckback motsvarar ca 7 000 romkorn (romkornen réknas).

Figur 15. Befruktade dgg i kldckback vid odlingen i Kvistforsen, Skellefteclven.
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Av Figur 16 framgér att variationen i antalet dtervindande avkommor ér stor,
men att storre honor i1 genomsnitt har signifikant fler atervindande avkommor
(Count model; P < 0,01). Sannolikheten att ens fa atervindande avkomma ar ocksa
signifikant hogre for honor med hel kldckback jamfort med endast halv (Hurdle
model; P <0,001). Det faktum att antalet avkommor 6kar med honornas storlek,
trots att antalet 4gg inom grupperna med hel respektive halv back dr konstant,
indikerar en hdgre dverlevnad bland avkomman till stora honor. Detta kan i sin tur
bero pa att storre honor fér stérre rom, och att det hos lax och andra fiskar ofta finns
ett positivt samband mellan dggens storlek och avkommans éverlevnad (Fleming
1996; Hixon m.fl. 2014). Aven den storleksselektion som ibland tillimpas pa
odlingarna, och dér en andel av den minsta avkomman sallas bort, skulle delvis
kunna forklara det monster som syns i Figur 16.

10 1 ™
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Figur 16. Antal dtervindande avkommor frdn laxhonor med olika vikt i Skelleftedilven (enligt DNA-
baserad fordldraskapsbestimning), uppdelat pda de honor vars rom kidckts i hel respektive delad
(halv) kldckback. I figuren visas skattade linjdira samband mellan honans vikt och antalet avkommor
for hel respektive halv kidckback.

Genetiskt effektiv populationsstorlek

Antalet avelsfiskar dr en viktig faktor som i1 hog grad avgoér med vilken hastighet
inavel ackumuleras och slumpmassiga forluster och férdndringar av populationens
genetiska variation dger rum. For odling av laxfisk har ldnge funnits riktlinjer for
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hur ménga individer som behdver kramas drligen for att erhalla en genetiskt effektiv
populationsstorlek (Ne) av tillrdcklig storlek”, diar N. > 500 idag ofta anges som
maél (se Ostergren m.fl. under tryckning, med referenser). Utdver antalet avelsfiskar
avgors dock storleken av denna centrala bevarandegenetiska parameter dven av
andra faktorer som konskvoten samt hur stor variation som finns mellan forildrar
vad giller antalet avkommor 1 nésta generation (ju hogre varians desto lidgre Ne).
Vad storleken for Ne ér i de kompensationsodlade stammarna av lax och havsoring
har dirfor i hog grad forblivit oként (Ostergren m.fl. under tryckning).

Inom ett separat projekt finansierat av Energiforsk har det genetiskt effektiva
antalet individer per &r (MNp) och generation (N.) for de kompensationsodlade
laxstammarna 1 Skelleftedlven och Lagan berdknats baserat pa detaljerad
demografisk information fran de DNA-baserade fordldraskapsbestimningar som
beskrivits ovan. Specifikt anvindes antalet kramade laxhanar och -honor under tre
ar (2014-16) 1 Skelleftedlven och tvd ar (2016-17) 1 Lagan, samt antalet
atervindande avkommor i nésta generation fran dessa fordldrafiskar. Ytterligare
detaljer om berikningarna ges av Ostergren m.fl. (under tryckning).

Det genetiskt effektiva antalet fordldrar per ar (MVp) berdknades till mellan 44 och
51 1 Skelleftedlven och 73 och 81 i1 Lagan, vilket motsvarar en effektiv
populationsstorlek per generation (Ne) av omkring 200 respektive 320, vilket
sdledes ligger under det langsiktiga malet N. > 500. De omkring 60 % hogre
skattningarna av N, och N. for Lagan beror dels pd ett hogre (ca 20 %) antal
kramade avelsfiskar, samt en ldgre varians for antalet atervindande avkommor per
fordlder, vilket framforallt beror pa en hog wvarians bland laxhanarna 1
Skelleftedlven (Ostergren m.fl., under tryckning). For att 6ka storleken av Ne kriivs
sannolikt en kombination av fler avelsfiskar samt andra dtgérder som syftar till att
reducera variationen for hur manga avkommor per fordldrar som atervénder i nista
generation. | Skelleftedlven finns exempelvis tecken pa en forhojd variation vad
giller fertiliteten bland laxhanarna, ddr en hog andel forefaller vara sterila. Vid
parning mellan endast en hona och en hane kan darfér d&ven ménga honors
potentiella avkomma gi forlorad. Aven anvindningen av hela och halva
klackbackar (se ovan) kan bidra till en 6kad variation i antalet avkommor
(Ostergren m.fl., under tryckning).

Slutligen ska betonas att relationen mellan antalet avelsfiskar och N. kan skilja
sig mellan stammar och odlingar, vilket resultaten for laxen i1 Skelleftedlven och
Lagan illustrerar. Hur mycket sadan variation som forekommer kommer kunna
belysas ndrmare under kommande ar, givet att DNA-analyser av avelsfisk fortsétter
och ytterligare Ne-skattningar erhalls for fler av de kompensationsodlade lax- och
havsoringsstammarna.
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DNA-baserade stamtrdd

Med DNA-baserad fordldraskapsbestamning kan man konstruera sa kallade
stamtrad (pedigreer) som grafiskt illustrerar sldktskapsrelationer mellan enstaka
individer, sdsom fordldrar och avkommor i en eller flera generationer. Hittills har
endast individer fran tre efterfoljande generationer identifierats i Skelleftedlven.
Figur 17 visar exempel pa mindre delar av det stamtrdd som haller pé att byggas
upp for denna stam, dér det redan finns flera exempel pé sldktskapsband som
spanner dver tre generationer. Av figuren syns bland annat att avkomman fran ett
och samma avelspar kan atervénda efter olika antal ar i havet (2-4), dven om de
flesta syskon aterkommer efter tva ar. Vidare finns ett exempel pé att tva helsyskon
rakat bli parade med varandra.

I framtiden, ndr stamtrddet &r &nnu storre, finns mojlighet att genomfora
berdkningar av exempelvis inavelsgrad och inbordes sliktskap, vilket kan anvindas
for att utvédrdera avelsarbetet samt planera detta infor framtiden. Man ska dock vara
medveten om att for att kunna anvénda detaljerad DNA-baserad sldktskaps-
information i det praktiska avelsarbetet krivs bade tidig provtagning (i kombination
med att den provtagna fisken mérks med exempelvis PIT-tags, likt i Daldlven) samt
att de laborativa och statistiska analyserna hinner genomforas innan aveln inleds
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Figur 17. Exempel pd stamtrdd (pedigree) for laxindivider med identifierade fordldrar fran
Skelleftedilven. Honor anges med cirklar och hanar med kvadrater. Delfigur A och B representerar
olika delar av ett storre gemensamt stamtrdd, ddr identifierat sliktskap finns mellan individerna
358 i deltrid A samt 265, 252 och 271 i deltrid B. Artalen (vinstra kanten) anger kramningsdr.
Hona 128 och hane 228 (annan fiirg i B) representerar tvd helsyskon parade med varandra.
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4. Avslutande kommentar

Som beskrivs 1 denna rapport har arbetet med genetiska analyser av avelsfisk, som
inleddes 2014 och dérefter 6kat i omfattning, genererat stora méngder data och
resultat. De hittills genomforda analyserna har bland annat givit information om
genetisk variationsgrad och effektiva populationsstorlekar, identifiering av
helsyskonparningar och dlvsfrimmande individer, missade fenklippningar samt
individuella sldktskapsforhéllanden. Utover ovanstadende har det via DNA-baserade
fordldraskapsbestdmningar dven gatt att identifiera enstaka fall av felaktiga
uppgifter for kon eller vikt, samt avvikelser fran forda parningsprotokoll. Dessa
resultat har till viss del redan paverkat det praktiska avelsarbetet.

Annu ir det dock bara for nigra av de kompensationsodlade laxstammarna dér
vi med hjélp av DNA-analyser har kunnat identifiera forédldrar till samtliga
avelsfiskar. Givet att arbetet fortloper, kommer dock denna form av detaljerad och
anviandbar information snart att finnas tillgénglig for samtliga lax- och
havsoringsstammar som omfattas av detta genetiska “mirkningsprogram”. Med
okad kunskap och information 6ppnar sig ytterligare mojligheter att svara pa fragor
och ge odlingarna en 6kad vetenskapligt underbyggd vagledning for avelsarbetet,
aven om det ska tillaggas att logistiska och ekonomiska ramar alltid sétter granser
for vad som dr mojligt att genomfora i praktiken.
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5. Tack

Tack till personalen pd odlingarna som genomfort den genetiska provtagningen.
Susanne Tarnlund och Magnus Larsson (SLU Aqua) hjélpte till med GIS-analyser,
medan Malin Héllbom och Birgitta Jacobson (SLU Aqua) assisterade med
laborativt arbete. Studien har finansierats av Vattenfall AB, Statkraft AB,
Vattenregleringsforetagen, Fortum AB samt SLU.

Agg firdn 14 olika honor som stdr och sviller efter befruktningen vid FFS i Alvkarleby, Daliilven.
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Bilaga 1

Tabell A. Genetisk variation hos lax for alla underséka ar i de olika dlvarna. Antalet undersoka
laxar (N) som har analyserats efter att helsyskongrupper har reducerats till max tvd individer,
forvintad heterozygotigrad, Hi, medel for antalet observerade anlagsvarianter A;, justerat antal

anlagsvarianter Ar, samt Fis som mdter avvikelser av genotypproportioner som forvintas enligt

Hardy-Weinbergs lag.
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Aly Ar N Hg AL Ar Fis
Lagan 2016 99 0.82 11.7 10.54 -0.007
Lagan 2017 98 0.81 11.4 10.12 -0.015
Lagan 2018 110 0.81 11.7 9.99 -0.016*
Lagan 2019 99 0.82 11.0 9.87 0.01
Lagan 2020 103 0.82 12.1 10.51 -0.011
Lagan 2021 101 0.81 11.8 10.28 -0.014
Lagan 2022 73 0.81 11.7 10.45 -0.017
Dalélven 2017 118 0.75 10.1 9.05 -0.004
Dalidlven 2018 128 0.75 10.7 9.05 -0.003
Dalilven 2019 104 0.76 10.3 9.12 -0.004
Dalilven 2020 139 0.75 10.7 9.24 -0.017*
Dalélven 2021 118 0.74 10.3 9.00 -0.012
Dalélven 2022 140 0.74 10.4 8.93 0.018*
Ljusnan 2014 148 0.73 10.8 9.17 0.003
Ljusnan 2015 128 0.75 10.6 9.41 -0.013
Ljusnan 2019 126 0.75 11.2 9.71 -0.007
Ljusnan 2020 92 0.75 10.8 9.56 0.016
Ljusnan 2020 121 0.75 11.1 9.57 -0.004
Ljusnan 2020 46 0.75 9.6 9.32 -0.007
Indalsdlven 2018 156 0.72 9.8 8.53 0.001
Indalsdlven 2019 157 0.72 9.6 8.45 -0.006
Indalsdlven 2020 170 0.73 9.9 8.61 -0.022%*
Indalsdlven 2021 120 0.72 9.5 8.47 -0.001
Indalsdlven 2022 136 0.72 9.6 8.58 0.01
Angermanilven 2017 56 0.73 9.5 9.14 -0.012
Angermanilven 2018 177 0.73 10.8 9.33 -0.003
Angermanilven 2019 126 0.73 11.0 9.48 -0.004
Angermanilven 2020 142 0.73 10.8 9.25 0.014
Angermanilven 2021 123 0.73 10.6 9.37 -0.003
Angermanilven 2022 115 0.73 10.3 9.16 -0.006
Umeilven 2012 89 0.70 9.8 8.67 0.022*
Skelleftedlven 2014 51 0.72 9.1 8.65 0.025
Skelleftedlven 2015 55 0.72 8.8 8.45 0.006
Skelleftedlven 2016 39 0.73 8.3 8.33 0.021
Skelleftedlven 2017 66 0.73 9.1 8.54 -0.044%**
Skelleftedlven 2018 70 0.71 8.9 8.28 0.001
Skelleftedlven 2019 74 0.70 9.1 8.40 -0.01
Skelleftedlven 2020 82 0.71 8.6 7.95 -0.014
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Skelleftedlven
Skelleftedlven
Luleélven
Luleidlven
Luleidlven
Luleidlven

Luledlven

2021
2022
2018
2019
2020
2021
2022

71
86
335
308
197
335
323

0.73
0.71
0.73
0.73
0.72
0.73
0.73

8.6
8.9
12.6
12.4
123
123
12.3

8.08
8.09
9.56
9.63
9.69
9.52
9.57

-0.021*
0.009
-0.001
0.006
-0.002
-0.012*
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Tabell B. Genetisk variation hos havsdring for alla underséka dr i de olika dlvarna. Antalet
underséka laxar (N) som har analyserats efter att helsyskongrupper har reducerats till max tvd
individer, forvintad heterozygotigrad, Hg, medel for antalet observerade anlagsvarianter A,

Justerat antal anlagsvarianter Ar, samt Fis som mdter avvikelser av genotypproportioner som

forvintas enligt Hardy-Weinbergs lag.
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Alv Ar N He AL Ar Fis
Dalélven 2017 66 0.75 9.9 7.20 0.018
Dalélven 2018 63 0.75 10.4 7.30 0.034*
Dalilven 2019 76 0.75 10.9 7.46 0.046**
Dalilven 2020 94 0.75 10.9 7.38 0.052%%*%*
Dalélven 2021 106 0.75 11.1 7.32 0.05%**
Dalélven 2022 75 0.74 10.3 7.32 0.021
Ljusnan 2017 70 0.73 10.1 7.39 0.016
Ljungan 2018 67 0.72 9.0 6.60 0.031*
Ljungan 2019 48 0.69 7.9 6.15 0.008
Ljungan 2020 54 0.73 8.3 6.56 -0.016
Ljungan 2021 57 0.71 8.1 6.29 0.01
Ljungan 2022 16 0.72 6.7 6.69 0.049

Indalsélven 2017 38 0.75 9.4 7.51 0.008
Indalsdlven 2018 64 0.74 9.9 7.60 0.004
Indalsdlven 2019 58 0.74 8.5 7.02 0.038*
Indalsdlven 2020 57 0.73 8.7 6.95 0.039%*
Indalsélven 2021 66 0.75 9.7 7.34 0.032*
Indalsélven 2022 48 0.74 9.5 7.50 -0.017
Angermanilven 2017 62 0.73 9.8 7.31 0.031*
Angermanilven 2018 59 0.74 9.8 7.53 0.021
Angermanilven 2019 86 0.73 10.6 7.43 0.002
Angermanilven 2020 72 0.73 9.3 6.99 0.015
Angermanilven 2021 66 0.73 9.6 7.40 -0.013
Angermanilven 2022 58 0.73 9.5 7.25 -0.019
Umeilven 2020 77 0.75 10.4 7.54 0.002
Skelleftedlven 2017 46 0.71 8.3 6.57 0.009
Skelleftedlven 2019 67 0.71 9.1 6.66 0.044%*
Skelleftedlven 2020 64 0.72 8.3 6.62 0.043%*
Skelleftedlven 2021 71 0.73 8.8 6.78 -0.004
Skelleftedlven 2022 71 0.72 8.3 6.61 0.005
Luleélven 2018 101 0.74 9.4 6.87 0.018
Luleidlven 2019 99 0.73 8.8 6.69 0.026*
Luleidlven 2020 84 0.73 9.0 6.77 0.04%*
Luleidlven 2021 108 0.73 9.4 6.82 0.018
Luleélven 2022 121 0.73 9.5 6.96 0.006
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