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Sammanfattning

Denna rapport sammanfattar resultaten fran dggundersokning av pelagiala fiskdgg i skirgards- och
fjordomradena mellan Smoégen och Stenungsund under forsta och andra kvartalet for aren 2017-
2022. Totalt kunde dgg fran 25 olika fiskarter identifieras med hjilp av DNA-sekvensering. For
dessa fiskarter kunde tidiga dggstadier, som indikation for lokal lek, identifieras for 19 olika arter
déribland kommersiellt viktiga fiskarter s& som torsk (Gadus morhua), rodspatta (Pleuronectes
platessa), dkta tunga (Solea solea) makrill (Scomber scombrus) och skarpsill (Sprattus sprattus).

I analysen delades fiskdggen upp i tva storleksfraktioner: 4gg med diameter storre eller lika med
1,2 mm och dgg mindre &n 1,2 mm. Agg i den storre storleksfraktionen analyserades med avseende
pa art, storlek och utvecklingsstadie for varje lokal (ett havdrag), dgg i den mindre storleksfraktionen
slogs samman per omréade (ex. alla lokaler i en fjord) och dér analyserades endast artsammanséttning
av DNA-sekvenser i det sammanslagna provet. I den storre storleksfraktionen forekom flest dgg av
torsk, skarpsill, rodspétta och lerskddda (Hippoglossoides platessoides), och i den mindre
storleksfraktionen dominerade dna-sekvenser fran sandskiddda (Limanda limanda), skrubbskddda
(Platichthys flesus), vitlinglyra (Trisopterus esmarkii), glyskolja (Trisopterus minutus) och
femtommad skérlanga (Ciliata mustela).

Nyckelord: fiskdgg, lokala bestand, lekperioder, torsk, dggstadie, genetisk streckkod

Summary

This report summarizes results of the egg survey of pelagic fish eggs in coastal and fjord areas
between Smogen and Stenungsund on the Swedish west coast during quarter one and two for the
years 2017-2022. In total, 25 species of fish could be identified from fish eggs by DNA-sequencing.
Out of these species early egg stage, as an indicator of local spawning, could be identified for 19
different species. Commercially important species such as cod (Gadus morhua), plaice
(Pleuronectes platessa), sole (Solea solea), mackerel (Scomber scombrus) and sprat (Sprattus
sprattus) were identified among the eggs sampled.

In the analyses fish eggs were divided into two size fractions: eggs with a diameter larger than
or equal to 1,2 mm and eggs smaller than 1,2 mm. Eggs in the larger size fraction were analyzed
with respect to species, size, and egg development stage for each site (one net tow). Eggs in the
smaller size fraction were pooled per area (e.g. all sites within a fjord), and were only analyzed in
terms of species composition of DNA-sequences. The larger size fraction was dominated by eggs
from cod, sprat, plaice and American plaice (Hippoglossoides platessoides), and in the smaller size
fraction was dominated by DNA-sequences from dab (Limanda limanda), flounder (Platichthys
flesus), Norway pout (Trisopterus esmarkii), poor cod (Trisopterus minutus) and fivebeard rockling
(Ciliata mustela).

Keywords: fish egg, local stocks, spawning periods, cod, development stage, genetic barcode
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1. Bakgrund

Lokalt lekande bestand av torsk (Gadus morhua) och andra bottenfiskar har under
storre delen av 1900-talet och sannolikt ldngt tidigare varit allmént forekommande
1 Skagerraks och Kattegatts kustomraden (Sveddang 2003, Sveding & Bardon 2003).
Men, sedan 1970-talet har torskbestdnden och andra bestand av bottenfiskar ldngs
den svenska véstkusten minskat kraftigt och en majoritet av de lokala bestdnd som
forr lekte 1 Bohusléns skdrgards- och fjordomraden ar idag antagligen helt utslagna
eller kraftigt decimerade (Svedéng et al. 2004, Bartolino et al. 2012, Svedéing et al.
2016). Flera fiskefria omraden har inforts i Bohuslédns skdrgérds- och fjordomréden,
men trots det visar bestanden i dessa omraden inga tecken pd &aterhdmtning
(Bergstrom et al. 2022).

Det traditionella sdttet att kartligga forekomst av lekande bottenfisk &r att
provfiske/tralning under lekperioden i potentiella lekomriden, dér forekomst av
rinnande fisk indikerar lokal lek. Nackdelen med denna metod 4r forstas risken att
sla ut de f4 kvarvarande lokala bestinden av bottenfisk genom att finga
aggregeringar av vuxen lekfisk. En mindre destruktiv form av insamling 4r att under
lekperioden samla in fiskdgg 1 den fria vattenmassan f{or art- och
bestandbestamning. Fynd av fiskdgg i sig dr dock ingen garanti for att leken har
skett lokalt eftersom fiskégg kan transporteras langa strackor med havsstrommarna,
fran det att det blivit befruktat tills att de klicks. Till exempel, for torsk sé tar det,
vid en vattentemperatur pa 7° C, 11 dygn frin befruktning tills dess att dgget kldcks
(Hall et al. 2004), vilket motsvara 77 temperaturdygn (temperatur multiplicerat med
dygn). Diaremot, kan fynd av tidiga stadier av dgg, s.k. stadie la-Ib vilka dr 0-3 dygn
gamla, vara en indikation pd lokal lek eftersom dessa dgg inte hunnit transporterats
langa strackor med havsstrommarna. Fynd av tidiga stadier av dgg dr dérfor en
viktig pusselbit for identifiering av lokala bestind.

Havning efter fiskdgg i omradet har genomforts sedan 2013, inledningsvis med
fokus pé torskleken, men under senare ar utvidgats till att dven studera andra
vinterlekande fiskarter 1 Vistkustens skdrgards- och fjordomrdden. I den hir
rapporten redovisas kort de viktigaste resultaten for &dgghdvningar och den
genetiska identifieringen av fiskdgg for &ren 2018-2021. Dessa resultat adderas 1
figurer och tabeller till resultaten for 2017 ars insamling som sedan tidigare finns



publicerad som Aqua rapport (Svensson et al. 2019). Dartill, i figurer och tabeller
redovisas dven fynd av dgg fran visuellt bedomd torsk och rodspétta (ar 2017-2022)
samt skarpsill (endast ar 2022) frdn 4gg som antingen inte analyserats genetisk, eller
dir den genetiska analysen inte dr klar (dgg fran 2022). Den visuella morfologiska
artbestimningen har for dessa dgg har forfinats Gver tiden genom att ett storre
material av genetisk artbestimda dgg nu finns tillgéngligt.



2. Material och metod

2.1. Metod for insamling av agg i falt

Torsk ldngs den svenska vistkusten leker huvudsakligen under perioden januari —
april (Sveding et al. 2004, Vitale et al. 2005). Insamling av dgg startar darfor under
forsta kvartalet vanligtvis i manadsskiftet februari-mars men ibland har
provtagningen startat redan i januari (ex. ar 2019). Antalet provtagningstillfillen
och den geografiska utbredningen av provtagningen har varierat mellan &r med
avsikten att identifiera mdjliga lekomraden for torsk. Under 2017 samlades dgg in
1 ett storre omrade under tre veckor pa viren medan under 2018 och 2019 pégick
insamling under sju veckor men da koncentrerades provtagningen till i huvudsak
tvd omraden — Gullmarsfjorden och omridet mellan Smdgen och Gullmarfjorden,
medan Koljofjordena och 8-fjordar endast provtogs en ging per sdsong (Bilaga,
tabell 1). En utmaning i provtagningen har varit att delar av fjordarna och ibland
hela fjordar har i perioder under forsta kvartalet varit tickta av is vilket omdjliggjort
provtagning. Aven hivning i minusgrader har undvikits d4 iskristallerna som bildas
1 hdven nér den lyfts upp frdn vattnet tenderar att trasa sonder fiskdggen (A.
Svenson, P. Jonsson pers. kom.).

Undersokningsomradet under dren 2018-2022 stracker sig inomskars fran Smogen
i norr till Stenungsund i sdder, under 2017 togs ocksé prover ner till Marstrand samt
1 Stigfjorden (Figur 1). Under en provtagningsvecka genomfors insamlingen av
prover vanligtvis under tvd dagar i borjan av veckan dir ett 30-tal stationer kan
havas per dag. Fran fartyget (R/V) Halabben utfors insamling av fiskdgg genom att
ta vertikala havdrag fran botten till ytan med en modifierad WP2 ringnitshav med
0,5 mm maskstorlek i viven och en cirkulir &ppning pa 1 m i diameter (~0,8 m?
havyta). Efter att haven lyfts ombord spolas ndtet forsiktigt fran utsidan med
havsvatten. Spolningen sker uppifran och ned sa att det biologiska materialet skoljs
nedat och samlas upp i en filtreringskopp och planktonprovet spolas med filtrerat
havsvatten forsiktigt ner i en 500 ml provburk. Provburken &r fran borjan fylld med
250 ml filtrerat ytvatten och forvaras pd is fore och efter att planktonprovet
overforts till burken. Detta for att sakta ner 4gg- och larvutveckling och for att
minimera syrekonsumtionen fram till sortering som utfors pd levande 4gg.



Figur 1. Karta dver provtagningsstationer ddr siffrorna anger stationsnummer. Under 2017
havades alla stationer, men under dren 2018-2022 hdvades inte stationerna soder om station 3417
(vid Stenungsund) eller stationer i Stigfjorden och runt on Lyr i vistra delen av Stigfjorden -

provtagningsstationerna i de tva rektanglarna.

2.2. Sortering och klassificering av agg pa laboratoriet

Pé laboratoriet sorterades dgg frin potentiella torskfiskar och stora plattfiskdgg ut
efter storlek (diameter: > 1,2 mm) och resterande dgg (diameter: < 1,2 mm)



artbestimdes sd langt det var mojligt enligt bestdmningslitteratur; Munk och
Nielsen (2005). Ett urval av de storre dggen (> 1,2 mm) artbestimdes sedan genetisk
med hjélp av analys av en streckkodsgen (eng. barcode) som kodar for proteinet
Cytokrom c oxidas subenhet 1 (CO1) genom Sanger-sekvensering. For de okidnda
dgg som var < 1,2 mm i diameter eller mindre rdknades totala antal pa varje lokal
sedan samlades ett stickprov om tio okénda dgg (diameter: < 1,1 mm) in per lokal.
Dessa dggprover poolades sedan per omrade (Tabell 1 och Figur 2, aren 2018-
2021), till ett prov som analyserades med Next-Generation-Sequencing (NGS) av
streckkodsgenen CO1 for att identifiera vilka fiskarters &dgg som fanns
representerade 1 omradet. Nedan redogors mer detaljerat for de karaktérer,
storleksgrianser och ndodvéndiga avvigningar som anvéants for visuell sortering av
dgg 1 undersokningarna.

Agg frdn potentiella torskfiskar mellan 1,2 — 1,6 mm kan vara torsk, kolja
(Melanogrammus aeglefinus), vitling (Merlangius merlangus) och lyrtorsk
(Pollachius pollachius); Borjesson et al. 2013, denna studie). Anledningen till att
dessa dgg dr svara att morfologiskt bestimma till art dr att dessa fyra arter har
overlappande dggstorlekar (torsk 1,15-1,9 mm; kolja 1,2-1,7 mm; vitling 0,95-1,3
mm; bleka 1,1-1,22 mm) och lekperioder (torsk jan-maj; kolja feb-juli; vitling
mars-juli och lyrtorsk februari-juni; Munk och Nielsen 2005). I praktiken si har
vildigt 4 4gg av kolja genetiskt identifierats i omradet (ett 4gg fran kolja mellan
ar 2017-2021) vilket gor att ett “torskdgg” med en diameter 1,3-1,6 mm med
stor sannolikhet (86%) &r just torsk.

Agg storre dn 1,6 mm med svart och gul pigmentering pé larven i dgget klassificeras
som plattfisk, dessa dgg &r troligtvis fran rodspotta (Pleuronectes platessa), men
kan ocksa vara dgg fran lerskddda (Hippoglossoides platessoides). Lerskddda har
dock i regel betydligt storre dgg med en medelstorlek runt 2,5 mm men uppvisar en
stor variation i dggstorlek (1,4 — 3,5 mm). Ovriga dgg mindre &n 1,2 mm i diameter
raknas och klassificeras som okénda dgg. Dessa dgg kan t.ex. bdde komma ifran
skrubbskddda (Platichthys flesus) och sandskddda (Limanda limanda) som har
relativt smé dgg (skrubbskiddda 0,8-1,1 mm; sandskddda 0,65 — 1,0 mm).

Storleken pa dggen frin skarpsill ligger pa gransen (1,0-1,3 mm i1 diameter) for att
falla utanfor analysen for enskilda dgg (> 1,2 mm, Sanger-sekvensering), vilket ar
en utmaning dé den kan vara frekvent forekommande i Havstenfjorden. Under 2022
ars insamling gjordes dirfor en sdrskild insats for att rdkna skarpsillsliknande dgg.
Déa den genetiska analysen for dessa dgg inte ar klar redovisas dessa fynd separat
frén Ovriga genetiskt identifierade dgg frin skarpsill.

Andra morfologiska karaktirer forutom storlek pa dgget som kan anvéndas for att
sarskilja arter dr antal och storlek pa lipider (fettdroppar) i dgget. Torskfiskar saknar



lipider men andra arter som t.ex. makrill (Scomber scombrus), knot (Eutrigla
gurnardus) och dkta tunga (Solea solea) har en eller flera lipider 1 dgget (Munk &
Nielsen 2005). Makrill och knot har endast en lipid medan édkta tunga kan ha flera
lipider. Det stora utrymmet mellan skalet pa dgget och gulesicken kan dven
anviandas for att sdrskilja lerskdddas dgg fran Ovriga arter. En del arter har
morfologiska karaktirer pd dggskalet och gulesicken som kan anvédndas for
artbestimning, t.ex. sa har sjokockens (Callionymus lyra) dggskal en slags bivax-
liknande struktur, medan skarpsillens (Sprattus sprattus) gulesick kan uppfattas
som repig eller sliten (pers observ. denna rapport). Gulesicken hos skarpsillen
forefaller ocksd vara mer kénslig d4n andra fiskarters dé det inte 4r ovanligt att hitta
kollapsade gulesickar ibland skarpsillsdgg fran fjordarna.

Notera att okinda 4gg under 1,2 mm inte nédvandigtvis behdver komma fran fisk,
de kan ocksd komma fran andra organismer som t.ex. kréftdjuret krill med
aggstorlek 0,36-0,85 mm (Tarling 2010, Svensson et al. 2019). Sa ar fallet i
Gullmarsfjorden dér en stor del av de smé okdnda dggen i april-maj antagligen inte
kommer ifrdn fisk, baserat pa att senare dggstadierna skiljer sig fran fiskars
utvecklingsstadier och att dggen har en vésentligt hogre densitet dn fiskégg.

For fiskdgg i storleksklassen 1,2 — 1,6 mm (torskfisk), och stérre &n 1,6 mm
(plattfisk), har dven en klassificering av utvecklingsstadiet hos dggen gjorts. Det
tidigaste utvecklingsstadiet, la, stracker sig hos torsk upp till och med 2 dygn efter
befruktning vid en temperatur pd 7° C, direfter foljer utvecklingsstadierna Ib, II,
III, IV och det sista stadie V, som intrader strax innan dggen kléacks efter cirka 11-
45 dygn fran befruktning beroende pé temperatur (Ouellet et al. 2001; Hall et al.
2004). Se vidare Munk och Nielsen (2005) for beskrivning av de olika stadierna.

Tabell 1. Forbockade omrdden anger att omrddet har provtagits och att alla dgg < 1,1 mm har
slagits samman till ett prov for hela omrddet. Under 2018-2019 ingick Ellosefjorden i samma
omrdde som Bro- & Abyfjorden, medan under 2021 bildade Koljofjorden och Ellosefjorden ett
separat omrdde. Under 2018-2020 ingick Koljfjorden i samma omrdade som 8-fiordar.

Omrade 2018 2019 2020 2021
Yttre Lysekil-Smogen v v v
Bro-, Abyfjorden v'+ Ellésefjorden  ¥'+ Ellsefjorden v
Gullmarsfjorden v v v v
8-fjordar v +Koljofjorden ~ v'+Koljofjorden ~ v' +Koljsfjorden v
v

Koljo-, Ellosefjorden

10



rf (74
£LA%
T ,c”ﬂlrg Ellosef] orden
Q r; dj’\”\,_ ﬂ‘a
t&( t/ GODU%Q dﬁ g
Gu ”' ﬁ 0
DJ ’0?
2R
<4
LI

< Wg 5\
~ %ﬂmﬂf ,.@‘

L’m s /1

Omraden NGS aggprover

@ vitre Lysekil-Smogen

@ Bro-, Abyfiorden
Gullmarsfjorden

@ s-fiordar

Koljéfjorden

Figur 2. Karta 6ver omrddesindelning med markerade havningslokaler for sammanslagning av

prover av fiskdgg < 1,1 mm. Ellosefjorden som vissa dr ingdr i samma omrdde som Bro-,

Abyfjorden ir markerad med pil.

2.3. Genetisk artbestamning av fiskagg

Genetisk artbestimning utfordes av Centrum for Genetisk Identifiering pa
Naturhistoriska Riksmuseet 1 Stockholm. Fran fiskdgg som konserverats i etanol
har DNA extraherats med “Thermo Scientifics KingFisher Cell and Tissue DNA
Kit” enligt beskrivning fréan tillverkaren. En 658bp bit av CO1 amplifierade med
primers fran den sa kallade CO1-2 cocktailen (Ivanova et al. 2007). For de enskilda
fiskdggen > 1,1 mm i diameter, ibland dven mindre dgg som beddomdes som

intressanta, renades amplifiering med Exo-SAP och sekvenserades med M13
primers. Innan jamforelse med databaser for artbestdmning trimmades samtliga
sekvenser sa att endast baser med god kvalitet bibehélls. Sekvensanalys, filtrering

11



gjordes alla med hjélp av programmeringsspraket R med paketen: sangerseqR (Hill
et al. 2014) sangeranalyseR (Lanfear 2015).

For de prover dir en stor méngd dgg (< 1,1 mm i diameter) samlats i ett ror anvindes
en metod som d&r snarlik analysen av eDNA med hjilp av metabarcoding
(environmental-DNA). Fran réren med dgg amplifierades samma fragment i tre
oberoende reaktioner. PCR reaktionerna visualiserades efter amplifiering pé
agarosgel och kvantifierades med en Qubit 3.0 fluorometer enligt beskrivning fran
tillverkaren. Triplikaten slogs dérefter samman och sekvensbiblioteken gjordes
med “QIAseq 1-Step Amplicon Library Kit” enligt tillverkarens instruktioner.
Biblioteken sekvenserades dérefter fran béagge riktningarna av NGI (National
Genomics Infrastructure) Stockholm pa ett [llumina MiSeq instrument med version
3 kemikalier med en sekvensldngd pa 301bp.

Fran radata filtrerades primersekvenser bort med hjilp av cutadapt (Martin 2011)
och kvarvarande data analyserades med R-paketet dada2 (Callahan et al. 2016).
Dada2 anvénder sekvensdata fran prover for att identifiera unika sekvenser av
biologiskt ursprung och hur manga ganger dessa hittas i varje prov. For att
minimera problem med sekvenseringsfel filtrerades samtliga sekvenser vars
frekvens var ligre 0.1% av totala antalet 1dsningar i1 individuella prover. Sekvenser
som var under det troskelvérdet, men som hittades i fler &n ett prov bibeholls da det
ar osannolikt att sekvensfel skall upptrida pa liknande vis i1 flera olika
sekvensbibliotek.

Artidentifiering pa bade sekvenserna fran enskilda fiskdgg (> 1,1 mm i diameter)
och poolade prover av fiskdgg (< 1,1 mm i diameter) gjordes med hjidlp av att
jamfora sekvenserna mot NCBIs 6ppna nukleotiddatabas (Nucleotide collection)
med verktyget blast (Altschul et al. 1990). I fall da sekvenser uppvisade samma
likhet med mer 4n en art rapporteras endast arter som sedan tidigare ar kdnda fran
svenska vatten. Endast sekvenser som uppvisade en identitet pd mer dn 95% och
med e-virde n under 1e-20. I praktiken uppvisade dock den allra storsta delen av
prover e-virden som &r ndra noll och samtliga kompletta artbestimningar av fisk
for bdde sanger och NGS-resultaten uppvisade mer dn 99% identitet med sekvenser
frin NCBI. E-virde dr en parameter som anger hur manga identifikationer
(tréffar”) av en specifik arts dna-sekvens man kan forvinta sig av slumpen givet
en viss storlek pa databasen som sokningen genomforts i (Kyle och Wilson 2007).
Ju ndrmare e-viarde ar till noll desto hogre sannolikhet att sekvensen blir identifierad
till ratt art.
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Figur 3. Foto frdn dggprovtagning. Ovre vinster: Blandning av digg fi-in olika arter, t.ex rédspitta
(Pleuronectes platessa - stora dgg sena utvecklingsstadier) och sandskddda/skrubbskddda
(Limanda limanda/Platichtys flesus - smd dgg tidiga utvecklingsstadier). Ovre hoger: Tidigt stadie
av torskigg (Gadus morhua), fyra celler har hunnit bildas, ungefir nio timmar sedan dgget
befiuktades. Nedre vinster: Agg firdn dkta tunga (Solea solea). Nedre hoger: Copepoder samt tre
dgg fran skarpsill (Sprattus sprattus) och ett litet okdnt dgg. Foto: F. Svensson.
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3. Resultat och diskussion

3.1. Artdiversitet fiskagg = 1,2 mm genetisk
artbestamning

Totalt analyserades 715 fiskdgg > 1,2 mm fran 2018-2021 ars insamling genom
Sanger-sekvensering for genetisk identifiering till art. Av dessa dgg kunde 542 dgg
identifieras till art eller familj. Totalt aterfanns 21 arter och tva familjer bland de
identifierade dggen (tabell 2). De fem vanligaste arterna var i fallande ordning torsk,
rodspitta, skarpsill, lerskddda och skrubbskddda (Figur 4). Vilka utgjorde 53 % av
de totala antalet analyserade dggen. Tva typer av dgg blev endast identifierade till
familj. Dessa dgg tillhorde familjen hégerdgda flundror (Pleuronectes sp.) samt
varfiskar (Scophthalmus sp.).
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Tabell 2. Svenska och vetenskapliga namn for de arter och familjer av fiskar som identifierats genom

Sanger-sekvensering (2018-2021).

Svenskt namn

Vetenskapligt namn

Tidiga dggstadie (Ia-1b)?

Bergvar Zeugopterus punctatus v
familj Hogerdgda flundror Pleuronectes sp.

familj Varfiskar Scophthalmus sp. v
Femtdmmad skdrlanga Ciliata mustela v
Fyrtommad skédrlanga Enchelyopus cimbrius v
Knot Eutrigla gurnadus v
Kolja Melanogrammus aeglefinus

Lerskiddda Hippoglossoides platessoides v
Lyrtorsk Pollachius pollachius v
Makrill Scomber scombrus v
Randig sjokock Callionymus lyra v
Rodspitta Pleuronectes platessa v
Sandskéddda Limanda limanda v
Skarpsill Sprattus sprattus v
Skrubbskadda Platichthys flesus v
Slatvar Scophthalmus rhombus v
Smaéavar Phrynorhombus norvegicus

Stensnultra Ctenolabrus rupestris

Torsk Gadus morhua v
Tretommad skérlanga Gaidropsarus vulgaris v
Vitling Merlangius merlangus v
Vitlinglyra Trisopterus esmarkii v
Akta tunga Solea solea v
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Bergvar

Kolja

Fyrtdmmad skarlanga
Stensnultra

familj Varfiskar
Smavar

Vitlinglyra

Slatvar

Tretommad skarlanga
Knot

Randig sjokock

familj Hogerogda flundror
Femtdmmad skarlanga
Vitling

Makrill

Lyrtorsk

Akta tunga
Sandskadda
Skrubbskadda
Lerska&dda

Skarpsill

Rodspatta

Torsk

60 80 100 120
Antal agg

o
N
o
N
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Figur 4. Antal genetiskt identifierade fiskdgg (> 1,2 mm) per art (2018-2021).

3.1.1. Fiskagg = 1,2 mm — fordelning i tid och rum

Torsk (Gadus morhua)

Under perioden 2017-2022 hittades flest torskdgg aren 2017 och 2018, vartefter
antalet torskégg successivt minskade under dren 2019-2020 for att sedan dka nigot
under 2021 och 2022 (figur 5). Torskdgg kunde hittas fran 20 januari till 7 maj, med
en topp ndgonstans 1 perioden slutet av februari fram till mitten av mars (figur 6).
Lokalerna med storst antal av torskidgg fanns i skiargarden norr om Lysekil samt i
Gullmarsfjorden (figur 7). Det enskilt storsta fyndet av torskdgg gjordes norddst
om On Blédckhall norr om Lysekil dir 40 torskdgg kunde detekteras i ett enda
havdrag varav 19 dgg var av det tidigaste stadiet (stadie Ia, 19 torskdgg 1 hdven
motsvarar 24 #gg/m?). Ligst antal torskdgg hittades i Koljofjorden och i
Havsstensfjorden. 1 jamforelse med dggkoncentrationer fran lekomraden vid



Lofoten i Norge s& ligger 24 dgg/m? i det ligre spannet (10-1000 igg/m? vid
Lofoten) av tidiga dggstadier som hittas vid Lofoten under toppen pa leken (Kjesbu

et al. 2023).

2.5 1

Antal 8gg/m?
o

1. 11

2017 2018 2019 2020 2021 2022

Figur 5. Antalet torskiigg per m? (alla stadier) som hittats i medeltal per dr, under torskens lekperiod

februari-april. Inkluderar bdde genetiskt och morfologiskt artade torskdigg.
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2021
2022

Antal agg
-
a0

w
(=]

I 111 F1'I

30 60 90 120
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Figur 6. Totala antalet dgg av torsk (alla stadier) som hittats per dr och dag. Inkluderar bdde

genetiskt och morfologiskt artade dgg frdn torsk.
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Figur 7. Fordelning av fangster av torskdgg (alla stadier) 2017-2022 i provtagningsomrddet.
Fangsterna dr sammanslagna per fangstlokal over sdsongen for aren 2017-2022 och inkluderar

bade genetisk och morfologisk artbestimda torskdgg.

Rodspétta (Pleuronectes platessa)

For perioden 2017-2022 hittades flest dgg fran rodspétta under aret 2019, medan
det under 2020 hittades mycket i igg och under 2021 inga #gg alls (figur 8). Agg
frén rodspitta kunde hittas frén 20 januari till 24 april, med en topp ndgonstans
under andra halvan av februari vilket dr nagot tidigare dn for torsken (figur 9). De
lokalerna med storst antal av &dgg fanns 1 skdrgdrden norr om Lysekil, i
Gullmarsfjorden samt vid Stenungson i norra delen av Hakefjorden (figur 10). Det
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enskilt storsta fynden av 4gg fran rodspétta gjordes vid Smogen och i Brofjorden

dér nio dgg kunde detekteras vid respektive lokal. Légst antal dgg hittades i

Koljofjorden, Havsstensfjorden, Halsefjorden och Askerdfjorden.

Antal 4gg/m?
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©
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2017
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2020 2021 2022

Figur 8. Antalet dgg av rédspitta per m’ (alla stadier) som hittats i medeltal per dr, under

rodspdttans lekperiod februari-april. Inkluderar bdde genetiskt och morfologiskt artade dgg frdan

radspdtta. Notera att under ar 2021 hittades inga dgg fran rédspdtta.
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Figur 9. Totala antalet éigg av rédspdtta (alla stadier) som hittats per dagnummer. Inkluderar bdde

genetiskt och morfologiskt artade dgg fran rodspdtta. Notera att under dr 2021 hittades inga dgg

fran rédspdtta.
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Rédspatta totala
antal agg
(2017-2022)

e 12

Figur 10. Fordelning av fangster av dgg rodspdtta 2017-2022 i provtagningsomrddet. Fdngsterna
dar sammanslagna per fangstlokal dver dren 2017-2022 och inkluderar bdde genetisk och

morfologisk artbestimda dgg fran rodspdtta. Notera att inga fynd av dgg fran rédspdtta gjordes
under 2021.

Andra vanligt forekommande arter bland > /,2 mm fiskdgg

Genetisk identifierade dgg fran skarpsill (Sprattus sprattus) forekom mest 1 de inre
delarna av Gullmarsfjorden och Havsstensfjorden. I den riktade undersokningen av
skarpsillsliknande dgg under 2022 hittades stora méngder av dgg (upptill 1000
4gg/m?) pa nagra lokaler i Havsstensfjorden (figur 13). Dessa dggs var morfologiskt
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identiska med tidigare genetisk artbestdmda dgg fran skarpsill fran samma omrade.
Agg fran skarpsill kunde hittas frin bdrjan mars till andra halvan maj, med en topp
ndgonstans under forsta halvan av april (figur 12). Fjordarna utanfor Uddevalla har
1 tidigare studier funnits hysa en genetisk distinkt population av skarpsill skild frén
skarpsill i Skagerrak och Kattegatt (Saltalamacchia et al. 2022).

Lerskidddans dgg (Hippoglossoides platessoides) hittades mest 1 Gullmarsfjorden,
lokaler norr om Lysekil, dock ej pa lokaler i Aby- och Brofjorden, och pa nigra
lokaler vid Svanesund pi Orust (figur 9). Agg fran lerskidda kunde hittas fran
bdrjan av februari till bérjan av maj, med en topp i mitten pa mars (figur 12).

Skrubbskdddans dgg (Platichthys flesus) hittades mest 1 inre delarna av
Gullmarsfjorden, Koljéfjorden och i skiirgdrdsomradet norr om Lysekil. Agg fran
skrubbskddda kunde hittas fran borjan av februari till slutet av april, med en topp i
mitten pd mars.

Sandskiddans dgg (Limanda limanda) hittades i hela provtagningsomradet, dock
ndgot firre i Koljofjorden och i Havstensfjord. Agg frén sandskiidda kunde hittas
frdn mitten pa februari till slutet av april, med en topp i borjan pa april.

Agg frin ikta tunga (Solea solea) férekom mest utanfor Gullmarsfjorden och norr
om Lysekil, men inga #gg hittades i Koljo- eller i Havstensfjorden. Agg fran tunga
kunde hittats fran slutet av april till andra halvan av maj da 4ggh&vningen avslutas.

Lyrtorskens dgg (Pollachius pollachius) forekom vid ett fital stationer varav de
flesta i inre delarna av Gullmarsfjorden. Agg fran lyrtorsk kunde hittas fran borjan
av mars till mitten av maj, med en topp 1 mitten pa april.

Makrillens dgg (Scomber scombrus) forekom mest i de yttre delarna av
provtagningsomradet utanfor Gullmarsfjordens mynning samt i skirgarden mellan
Smogen och Lysekil. Agg fran makrill kunde hittas frin borjan av februari till slutet
av maj, med en topp i slutet av maj da dgghavningen avslutades. Noterbart dr att
dggen som hittades 1 borjan av februari hittades under 2019 &rs insamling, aret efter
2018 som var ett mycket varmt dr vilket kan ha gjort att makrillens lek kom igang
tidigare dn vanligt (Vogel et al. 2019; Jansen och Gislason 2010).

Vitlingens dgg (Merlangius merlangus) forekom mest i Gullmarsfjorden. Agg fran
vitling kunde hittas frdn borjan av mars till mitten av maj. Nagon egentligen topp
pé vitlingens lek ar svér att utlésa baserat pa den sporadiska forekomsten av dgg i
undersokningen. Mojligen kan det bero pé att vitlingens dgg dr smé (< 1,1 mm) och
dérfor faller de flesta vitlingéigg utanfor analysen av enskilda dgg (> 1,2 mm) och
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hamnar istdllet bland de smé dggen (< 1,1 mm), se figur 15 dir dgg fran vitling
forekommer 1 ex. Gullmarsfjorden.

Tidiga dggstadie (stadie la-Ib) hittades for 19 av 24 arter. Detta kan vara en
indikation pé att leken skett lokalt eftersom att 4ggen inte hunnit fraktats nagon
langre stricka med havsstrommar. Tiden fran det att dgget dr befruktat tills att det
klacks &r temperaturberoende och olika dggstadier uppvisar olika
temperaturberoende, men generellt si géller att vid hogre temperatur klacks dgget
snabbare (Pepin et al. 1997). Vattentemperaturen som dggen utsétts for ar beroende
pa vilket djup dggen befinner sig. Undersokningar frdn Nordsjon visar att torskdgg
dér kan hittas fran ytan och ner till 30 m djup och ibland dnnu djupare, samtidigt
visar undersokningar frdn Kattegatt att de flesta torskdgg i Kattegatt hittas i den
ovre delen av sprangskiktet som ligger pa 15-20 m djup (Munk m fl 2009; Pacariz
m fl 2014). Temperaturmitningar under 2017 &rs dgginsamling visar att under
forsta provtagningsveckan (v. 9) varierade temperaturen relativt mycket frn 1,7°
C i ytan till nistan 9° C under sprangskiktet p4 20 m djup, medan det under andra
provtagningsveckan (v. 14) hade skett ett skifte och vattnet ovanfor sprangskiktet
var nu varmare dn vattnet under springskiktet, tredje veckan provtagning visar
sannolikt en temporédr omblandning av yt- och djupvattnet (Svensson et al. 2019).
Sammantaget antyder detta att dggen i1 svenska kust- och fjordomréddena om de
befinner sig i eller under sprangskiktet pd ca 15 m djup kan vara utsatta for en
relativt variabel vattentemperatur (2-9 °© C) under vérvintern.
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Figur 11. Karta visar forekomst av genetisk identifierade dgg av arterna: skarpsill, lerskddda,

skrubbskddda, sandskéddda, dkta tunga, lyrtorsk, makrill och vitling. Fangsterna dr sammanslagna

per fangstlokal over dren 2017-2022.

23



Art

Makrill (15)

Akta tunga (31)

Lyrtorsk (20)

Skarpsill (86)

Vitling (17)
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Skrubbskadda (54)
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Figur 12. Forekomst av fiskdgg under de forsta 141 dagarna for dren 2017-2022 for det vanligaste
arterna. Siffror inom parantes anger totala antalet genetisk identifierade fiskigg per art, forutom

for torsk och rddspdtta dér dven morfologiskt artade dgg ingar.
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Figur 13. Fordelning av formodade skarpsillsdgg fran 2022 drs dgghdvning. Sma blda punkter

anger nollfangster, svarta punkter anger fangst av férmodade skarpsillsigg, storlek pd svart punkt

indikerar antalet fiskdigg.

3.2. Artdiversitet fiskagg < 1,1 mm genetisk
artbestamning

Fran de 64 sammanslagna proverna kunde sekvenser frdn 20 olika fiskarter
identifieras (tabell 3) genom Next-Generation-Sequencing (NGS). De sju arterna
med i genomsnitt flest sekvenser var i fallande ordning sandskddda, femtommad

skérlanga, skrubbskédda, glyskolja, stensnultra, vitling och vitlinglyra (figur 14).
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Tabell 3. Svenska och vetenskapliga namn for arter som detekterats genom Next-Generation-
Sequencing (2018-2021).

Svenskt namn

Vetenskapligt namn

Femtommad skérlanga
Fyrtommad skérlanga
Glyskolja

Lerskiddda

Lyrtorsk

Makrill

Paddtorsk

Randig sjokock
Rodspitta
Sandskddda

Skarpsill
Skrubbskédda
Smavar

Stensnultra

Torsk

Tretommad skérlanga

Ciliata mustela
Enchelyopus cimbrius
Trisopterus minutus
Hippoglossoides platessoides
Pollachius pollachius
Scomber scombrus
Raniceps raninus
Callionymus lyra
Pleuronectes platessa
Limanda limanda

Sprattus sprattus
Platichthys flesus
Phrynorhombus norvegicus
Ctenolabrus ruperstris
Gadus morhua

Gaidropsarus vulgaris

Tungevar Arnoglossus lanterna
Tangringbuk Liparis montagui
Vitling Merlangius merlangus
Vitlinglyra Trisopterus esmarkii
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Figur 14. Genomsnitt av frekvenser over alla ar 2018-2021 for fiskdgg < 1,1 mm i diameter.

3.2.1. Fiskagg < 1,1 mm NGS - fordelning i tid och rum

Under de forsta 60 dagarnas provtagning var endast mycket fa dgg som havades
och endast ett fatal arter fanns representerade i.e. sandskiddda, skrubbskddda och
vitling, bland de relativt f4 4gg som fanns 1 vattenmassan (figur 15). Efter 60 dagar
Okade det genomsnittliga antalet fiskdgg och flera fiskarter kunde ocksé detekteras
sd som exempelvis vitlinglyra, glyskolja och femtdmmad skdrlanga. De hogsta
antalet DNA-sekvenser fran ett enskilt omrade kom fran arten glyskolja 1
Gullmarsfjorden. Sekvenser fran sandskddda kunde detekteras under hela
provtagningen och i alla omrdden. Under den senare delen av provtagningen
dominerade 4dgg frén stensnultra i alla omraden utom 1 8-fjordar omradet. Flest antal
arter bland fiskdggen (< 1,1 mm) hittades i Gullmarsfjorden och minst antal arter i
8-fjordar omradet.
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Figur 15. A visar hur antalet fiskdgg fangade per dag (< 1,1 mm i diameter;) varierar éver tiden
fran dag 21 till dag 142 for dren 2018-2021. B visar artfordelningen av DNA-sekvenser frdan COI-
markoren for de sju vanligaste fiskarterna i de polade proverna (dgg < 1.2 mm) for dren 2018-

2021. Smd vertikala bla streck lings x-axeln indikerar provtagningstillfille.
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4. Tack

Rapporten har medfinansierats av Havs- och vattenmyndigheten genom anslag 1:11
Atgirder for havs- och vattenmiljé till projekt Resurs och miljdévervakning —
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Artificiella rev 1 Byfjorden (Dnr 1609-2023). Tack till granskarna Patrik Borjesson
och Ronny Fredriksson.
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Bilaga

Tabell 1. Antal lokaler (n) som hdvats per omrdde, dr och dagnummer (dag).

Omride 2017 2018 2019 2020 2021 2022
n dag n dag n dag n dag n dag n dag
Yttre Lysekil-Smogen | 12 60 | 12 45 10 37 - - 10 67 | 13 54
Bro-, Abyfjorden 5 60 5 45 6 37 - - 4 67 6 54
Gullmarsfjorden 13 48 9 44 10 37 13 20 5 67 11 54

V.1 Koljsfjorden 7 59 [ 4 s0f 6 38| 5 21 - - - -
8-fjordar 10 59 11 50 15 38 20 21 - - - -
Hakefjord 9 59 - - - - - - _ _ _ ~
Stigfjord 5 59 - - - - - - - : - _
Yttre Lysekil-Smogen | 7 o1 | 12 72 12 57 - - 2 88 | 12 66
Bro-, Abyfjorden 6 101 5 72 4 57 - - - - 6 66
Gullmarsfjorden 13 100 10 72 9 57 15 35 8 88 3 66

V.2 Koljéfjorden 4 101 - - - - 5 34 4 89 6 67
8-fjordar 18 101 - - - - 20 34 19 89 19 67
Hakefjord 11 96 - - - - - _ _ _ B )
Stigfjord 6 96 - - - - - - - : - _
Yttre Lysekil-Smogen 9 115 9 85 12 70 - - 8 123 13 81
Bro-, Abyfjorden 6 115 4 85 4 70 - - 3 123 6 81
Gullmarsfjorden 12 115 9 85 11 70 - - 13 123 11 81

v.3  Koljsfjorden 7 116 - - - - 5 55 - - 5 82
8-fjordar 18 117 - - - - 20 55 - - 20 82
Hakefjord 11 117 - - - - R R _ B B B
Stigfjord 5 117 - - - - - - - - _
Yttre Lysekil-Smogen - - 12 99 - - - - 9 137 4 94
Bro-, Abyfjorden - - 4 99 - - - - 6 137 -

v.4 Gullmarsfjorden - - 11 99 - - 15 70 13 137 11 94
Koljofjorden - - - - 5 79 3 71 6 138 5 95
8-fjordar - - - - 14 79 16 71 12 138 20 95
Yttre Lysekil-Smogen - - 12 113 11 84 - - - - - -
Bro-, Abyfjorden - - 4 113 4 84 - - - - - -

v.5 Gullmarsfjorden - - 11 113 11 84 15 97 - - - -
Koljofjorden - - - - - - 6 98 - - - _
8-fjordar - - - - - - 21 98 - - _ _
Yttre Lysekil-Smogen - - 11 127 11 99 - - - - - -
Bro-, Abyfjorden - - 4 127 3 99 - - - - - -

V.6  Gullmarsfjorden - - 10 127 | 11 98 15 111 - - - -
Koljofjorden - - - - - - 6 112 - - - _
8-fjordar - - - - - - 20 112 - - - _
Yttre Lysekil-Smogen - - 11 141 12 113 - - - - - -
Bro-, Abyfjorden - - 4 141 4 113 - - - - - -

v.7 Gullmarsfjorden - - 11 141 11 113 - - - - - -
Koljofjorden - - - - - - - - - - _ _
8-fjordar - - - - - - - - - - _ _
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