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Det er en mélsetting for fiskeforvaltningen & bevare stedegne fiskebestander. Det bevarer storre
genetisk variasjon, og det antas at lokal genetisk variasjon gjenspeiler tilpasning av fisk til det lokale
miljget den lever i. Orreten vandret naturlig inn i hele den aktuelle delen av vassdraget rett etter siste
istid, og dannet deretter naturlige selvreproduserende bestander. Mélsettingen for undersekelsen var a
undersgke gjeldende lokal genetisk variasjon og struktur hos erret i Norsje med viktige tillopselver og
-bekker, og eventuelt tilherighet for stor erret i Norsjo.

De naturlige bestandene av erret har siden 1860 é&rene blitt pavirket av menneskelige vass-
dragsinngrep (kanalisering, dambygging, utsettinger). I regi av regionale/lokale vassdragsregulanter har
det siden ca. 1980 systematisk blitt innsamlet stamfisk av erret fra mindre elver og bekker, hovedsakelig
pa Norsje sin gstside, for oppdrett i lokalt klekkeri (Eriksrad) og utsettinger i Norsjo, Heddwla, Tinnelva
og Beelva. Hvordan den omfattende kultiveringen har pavirket den genetiske variasjonen for erret i
systemet har likevel sa langt veert ukjent.

Til foreliggende undersgkelse ble vevsprever (fettfinne klipp) innsamlet fra stamfisk pa Norsje-
bekkene gst (2016-2018), mens prever pa anadrom strekning i Beelva (gverst-nederst), Heddela (everst-
nederst), Tinnelva (ved Tinfosgyren) og Sauarelva (est-vest ved Blodspreng) ble innsamlet i forbindelse
med elektrofiske utfort primaert for 4 underseke rekruttering (2017-2018). Vevsprover av all tilgjengelig
fanget stor egrret (> 1 kg) er innsamlet uavhengig av fangststed, i hovedsak i et naert samarbeid med
trolling fiskere i Norsjo (2016-2018).

Genetiske analyser av 20 mikrosatellitt loci (korte DNA biter) for tilsammen 14 lokaliteter og 395
orret, dokumenterte at det fremdeles er betydelig genetisk variasjon mellom og innad de undersekte
lokalitetene. Analysene indikerer et felles opphav for undersgkte erret individer (> 97 %), og under-
strukturer som i hovedsak var knyttet til vandringsmuligheter og geografiske avstander, fremfor
menneskelige vassdragsinngrep. Analysene indikerte en usikker, men mulig inndeling i to genetiske
delpopulasjoner, hvor noen fa individer fra Heddela og nedre Baelva synes & skille seg ut. Orret i
bekkene som renner inn i Norsjo danner en gruppe, mens Kullhusbekken (ogsa kalt Asdalsaa; utlep i
Sauarelva) skiller seg noe ut. Norsjebekkene har sma geografiske avstander og et felles oppvekstomrade
i Norsjo, noe som gjer utveksling av gytefisk sannsynlig. Om noe, har dette blitt forsterket av felles
innsamling av stamfisk og oppdrett i klekkeri, og gjenutsetting i Norsjo. Det synes derimot biologisk
vanskelig & forklare at Kullhusbekken for enkelte analyser ligger neermest Tinnelva/Heddela. Orret i
hovedelvene Heddela, Tinnelva og Baelva synes genetisk & ha opprettholdt historisk etablerte forskjeller
mellom elvene, men med en mulig understruktur hvor deler av nedre Beelva og deler av gvre Heddela
skiller seg ut i en egen populasjon. Relativt liten forskjell mellom flere individer her gjenspeiler trolig
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naturlig vandring av enkelte erret mellom elvene, som har felles oppvekstomrade i Norsje, og/eller via
tilbakevandrende sjoorret og muligens ogsé storerret. Det kan ogsé vere pévirket av utsettinger.

En overordnet samlet analyse av erret fra hovedelvene viser genetiske forskjeller, slik at omfanget
og effekten av slik genflyt over tid trolig er beskjedent. Stor grret fra Norsjo kan ha ulikt genetisk
opphav, og kan komme fra alle de undersgkte rekrutteringslokalitetene, men 14 genetisk nermere
hovedtillopselvene, mest Sauarelva, noe som tyder pé at Sauarelva er viktig for rekruttering av stor erret
i Norsja.

orret, genetisk struktur, Norsje, forvaltning, utsetting
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Som grunnlag for en bedre kunnskapsbasert forvaltning av fiskebestandene 1 Norsjo
vassdraget, ble mer systematiske, arlige undersekelser igangsatt i 2016 etter avtale med Ost
Telemark Brukseierforening ved direkter Nicolai @sthus. Undersekelsene bestar av flere del-
prosjekter, hhv. fangstfeller for 4 underseke smoltutvandring om véren, og elektrofiske pa
utvalgte stasjoner ettersommer/hest for & undersoke artssammensetning og rekruttering
(rapporteres separat) (Schartum et al. 2019). Foreliggende rapport omhandler den forste
undersokelse av genetisk struktur til erret i Norsjo med tillapselver og -bekker.

De tre delprosjektene er alle et samarbeidsprosjekt mellom Universitetet i Sergst-Norge
(USN) og LFI ved Naturhistorisk museum, Universitetet i Oslo.

Det rettes en takk til Grenland Sportsfiskere ved Tore Askjem og til sportsfiskere i Norsjo for
verdifulle opplysninger og hjelp til innsamling av materiale.

Oslo 2020-04-27

Jan Heggenes
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1. Innledning

Orret er den mest utbredte arten 1 Telemarksvassdraget (Fig. 1). Den vandret naturlig inn rett
etter siste istid, og finnes med naturlige selvreproduserende bestander i hele vassdraget. Orret
har imidlertid siden ca. 1850-tallet blitt utsatt i vassdraget for & styrke bestandene (Huitfeldt-
Kaas 1918; Huitfeldt-Kaas 1927; Bleken Rud 1967). Bestandene er ogsa stedvis sterkt pavir-
ket av vassdragsreguleringer gjennom de siste hundre ar. Sjoerret og laks var tidligere ogsa
vidt utbredt 1 Telemarksvassdraget, men forsvant oppstrems Skotfoss omkring 1870-tallet
som en folge av kanalisering, industrialisering og reguleringer 1 nedre deler av vassdraget.
Fisketrapp i1 Skotfoss ble forst bygget i 1952 (ombygd 1977, 2013), men har inntil nylig fung-
ert i varierende grad. For snart 40 ar siden ble derfor kultiveringsinnsatsen betydelig opp-
trappet i form av sterre utsettinger av sjoorret og laks i evre del av vassdraget (Carm &
Langkaas 1993).

Regulantene er siden den tid palagt betydelige utsettinger som et kompenserende tiltak
(Tabell 1, Vedlegg 1) (Carm & Langkaas 1993; Solhoi 1994; Hvidsten 2010). Fra 1980 er det
satt ut laks og erret i Norsjo og oppover i hovedtillopselvene Baelva, Heddela og Tinnelva pé
det som inntil sent 1800-tall var naturlige anadrome gytestrekninger (Fig. 1). Siden 1988 er
vassdragsregulantene pdlagt arlig utsetting, forst av 270 000 yngel (ca. 200 000 laks og 70
000 grret) (Carm & Langkaas 1993). Yngelen ble satt ut i Beelva og Heddola, og for erret
ogsé pa Norsjo bekkene. Stamfisk for erret ble fanget ved elektrofiske om hesten pa Norsjoe-
bekkene og opp til Sauarelva/Brafjorden (Asdalsia, Tveitda; i 1998-99 ble det satt ut noe fisk
med opphav fra drivgarnsfiske i Tinnelva). I 1998 ble palegget endret til (Tabell 1; Vedlegg
1): 9 175 fettfinneklipte én-somrig settefisk av laks 1 Heddela og 27 525 fettfinneklipte én-
somrig settefisk av erret i Norsjo og Heddela. Det ble satt ut ca. 9 500 erret i Heddela, resten
ble fordelt pé strandlokaliteter i Norsjo (jfr. driftsplan for Norsje, fotnoter i Tabell 1)
(Kontrakt nr. 4500008571 for 2014; Nicolai Osthus, Tor Askjem, pers. med.). Det ble fortsatt
satt 100 000 yngel av laks i Beelva. Fra 2016 ble ogsa pélegget om utsetting av laks i Boelva
endret til 9 175 fettfinneklipte én-somrig laks. Det er derfor siden 1998 arlig satt ut 27 525
fettfinneklipte én-somrig settefisk av orret, av disse ca. 9 500 1 Heddela, resten fordelt 1
Norsje. Stamfisken har blitt hentet pd Norsjo-bekkene opp til Sauarelva/Bréfjorden.

Til tross for disse betydelige utsettinger, har effekten av utsettingsinnsatsen veert darlig
dokumentert. Tetthet av ungfisk har vaert undersgkt vha. systematisk elektrofiske med ujevne
mellomrom i1 Beelva, Heddela, Tinnelva og Bliva (Solhei 1992; Halari, Olsen & Sydtveit
2005; Hvidsten 2010; Bendixby & Sandem 2014). Noen fa undersgkelser av gytebestander og
gyteplasser er ogsa gjennomfort (Heggenes & Dokk 1995; Heggenes ef al. 1998; Wollebak,
Thue & Heggenes 2003). For a danne grunnlag for en bedre kunnskapsbasert forvaltning av
fiskebestandene 1 vassdraget, ble mer systematiske, arlige undersekelser igangsatt 1 2016. Det
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benyttes nd fangstfeller for & undersgke smolt utvandring om véren, og elektrofiske pa
utvalgte stasjoner ettersommer/hest for 4 undersoke artssammensetning og rekruttering
(Schartum et al. 2018; Heggenes 2019; Schartum et al. 2019). 12019 ble det ogsa igangsatt et
storre prosjekt med radiomerking av laks og sjeerret. I denne sammenheng er ogsa kunnskap
om genetisk struktur hos erret og laks grunnleggende nedvendig for en ekologisk basert riktig
kultivering og forvaltning. Dette er tidligere ikke undersekt i disse deler av vassdraget.
Foreliggende rapport omhandler den forste undersekelse av genetisk struktur til erret i Norsjo
med tillapselver og -bekker.

Tabell 1. Oversikt over gjeldende og aktuelle utsettinger av laks og orret (Fra kontrakt nr.
4500008571 for 2014, oppdatert her; Nicolai Osthus og Tor Askjem, pers. med.).

Magasin/elv Antall Andel | Antall Type Art Stamme Regulant
totalt (%) levert

Bgelva 91752 61 41968 Yngel Laks Klosterfoss/ Skagerak
Skotfoss

Bgelva 24 16512 Yngel Laks Klosterfoss/ aTB
Skotfoss

Bgelva 15 10320 Yngel Laks Klosterfoss/ Statkraft
Skotfoss

Norsja/ 27525P 61 16790 1-somrig Drret Valebg Skagerak

Heddalsvann

Norsja/ 24 66060 1-somrig Drret Valebg JaTB

Heddalsvann

Norsja/ 15 4129 1-somrig Drret Valebg Statkraft

Heddalsvann

Heddgla 9175¢ 61 5597 1-somrig Laks Klosterfoss/ | Skagerak
Skotfoss

Heddgla 24 2202 1-somrig Laks Klosterfoss/ | @TB
Skotfoss

Heddgla 15 1376 1-somrig Laks Klosterfoss/ | Statkraft
Skotfoss

a: satt oppstrems Oterholtfoss siden ca. 2005 (Alf Hvitsand, pers. med.)

b: 6000 settes direkte i strandsonen i nedre Norsjg. Helgen/Holla grunneierlag tildeles 3500, Valebg
3000, Sauarelva/Heddalsvann 6000 og Heddgla grunneierlag 9175 i Heddgla nedstrems Melas bru, i
henhold til driftsplan for Norsjg.

c: settes i hovedsak oppstrems Melas bru fordelt pa 4 steder. Siden 2010; hvorav 2-3000 1-somrig
laks nedstrems Melads bru ved Heddgla grunneierlag.

10
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Figur 1. Det aktuelle utsettings og undersokelsesomrddet i midtre og nedre del av
Telemarksvassdraget.
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Selv om erretbestandene 1 ovre del av vassdraget er klart dominert av stedegen fisk, er det
ogsé et bidrag fra oppvandrende sjoorret. Dette kan ha betydning ogsa for genetisk struktur.
Total oppgang av laks og sjeerret 1 de nederste trappene 1 vassdraget (Klosterfossen og Molla)
har normalt veert rundt 1 000 -1 500 individer (Klosterfossen 1983-2011: gjennomsnitt 1 109
fisk/ar £SD 657; Mella 2006-2011: 173 fisk £122) (Dag Natedal pers. med.). Tidligere gikk
bare 200-300 fisk normalt opp trappa i Skotfoss, selv om dette har variert sveert mye mellom
ar (Fig. 2; 1983-2011: 289 fisk 228, min. 2 fisk i 1988, maks. 983 i 1991). Trappa har ikke
fungert s& godt som enskelig. I 2011 og 2012 var oppgangen av fisk uvanlig stor, med 1 124
laks og sjoerret 1 laksetrappa ved Skotfoss. Det er ikke skilt pa artene, men det er en klar
dominans av laks. Trappa 1 Skotfoss ble senest 1 2013 ombygd for & lette oppgangen. Total
oppgang var 543 1 2013, herav 485 laks og 58 sjoerret. Bortsett fra 2016, har oppgangen siden
2011 veert storre enn i tidligere ar (Fig. 2) (Dag Natedal, pers. med.).

1400

Oppgang laks og @rret i Skotfoss
1200

1000
800

600

Antall laks+grret

400

200 V
0

1983 1985 1987 1989 1991 1993 1995 1997 1999 2001 2003 2005 2007 2009 2011 2013 2015 2017 2019

Figur 2. Samlet oppgang av laks og orret i fisketrappa i Skotfoss 1983-2019.

Det er bestander av stor erret bade i Norsjo og Heddalsvatn, med hhv. Bgelva/Sauarelva og
Tinnelva/Heddela som viktige gyte- og oppvekst elver (Museth et al. 2018). Iallfall 1
Heddalsvann blir den relativt gammel og har en jevn og utholdende vekst. Bestander av stor
orret representerer spesielle ekologiske og ogsé kulturelle verdier (Dervo, Taugbel & Skurdal
1996; Garnas et al. 1997). Storerret karakteriseres gjennom sin serskilte livshistorie og kan
stille serskilte livskrav, f.eks. til nerings- og gytehabitat, idet de er storvokste, fiskespisende
og langtvandrende. Dette er lite undersgkt i Norsjo med tillopselver. Det er heller ikke under-
sokt om storerreten skiller seg genetisk, fra annen erret. Stor erret er blant innlandsvass-
dragenes mest verdifulle fiskeressurser, og er ofte serlig attraktivt for sportsfiskere (Kraabgl
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& Aass 1995; Aass & Kraabgl 1999). Vassdragsreguleringer har imidlertid ofte hatt negative
effekter pa rekruttering og gytebestand (Aass & Kraabel 1999; Serensen 2013; Museth et al.
2018).

Genetisk struktur og variasjon er en grunnleggende forutsetning for biologisk mangfold og
bestandenes overlevelse over tid. En bestand, definert som en felles gen-pool, er en grunn-
leggende funksjonell biologisk enhet (Frankham, Ballou & Briscoe 2002; Frankham 2006).
Orret viser stor gkologisk variasjon (Elliott 1994). Vi vet ogsé fra nyere genetiske studier at
den er en av de mer genetisk variable virveldyrgruppene som er kjent (Heggenes et al. 2009).
Pa rennende vann kan vandringshinder som fosser og dammer eller geografisk avstand fore til
en oppdeling i forskjellige bestander (f. eks. Carlsson & Nilsson 2000; Carlsson & Nilsson
2001; Heggenes & Roed 2006). Det kan vare ulike bestander mellom elver og vann/sjo (f.
eks. Ferguson 1989; Skaala 1992; Ostergaard et al. 2003; Meier ef al. 2011), innen en og
samme innsje uten noen form for barrierer (Ferguson 2004; Duguid, Ferguson & Proddhl
2006; Heggenes et al. 2009), eller tilsvarende innad elver (Carlsson & Nilsson 2000; Stelkens
et al. 2012; Wollebaek, Heggenes & Roed 2018). Ulike bestander kan leve sammen i en felles
naringslokalitet gjennom store deler av livslapet, for eksempel i Norsjo, men det er vanlig
antatt at erret ofte vandrer tilbake til sin fode-elv eller innsje-gyteplass for reproduksjon
(«homingy), noe som synes vanlig hos laksefisk (se f.eks. Stewart, Quinn & Bentzen 2003;
Neville et al. 2006; Quinn, Stewart & Boatright 2006). Lokale genetiske bestander vil dermed
kunne oppstd, som regel med storre genetisk forskjell med ekende geografisk avstand
(Hansen et al. 2009; Meier et al. 2011). Slik lokal tilbakevandring og bestandsdannelse blir
ofte forstdtt som tilpasninger som bedrer langtidsoverlevelsen for den enkelte bestand
(populasjon) (Hansen et al. 2002; Youngson et al. 2003; Hansen et al. 2009; Meier et al.
2011). Selv om dette av metodiske grunner er lite undersekt (Jensen et al. 2008; Stelkens,
Pompini & Wedekind 2012), er dette den teoretiske begrunnelsen for en fiskeforvaltning
basert pa bevaring av lokale bestander (Youngson et al. 2003). Selv om genetisk populasjons-
strukturering ikke nedvendigvis er ensbetydende med lokal tilpasning (Heggenes & Roed
2006; Stelkens, Pompini & Wedekind 2012), s& gker evnen til 4 tilpasse seg endringer 1 det
lokale miljeet oftest med graden av genetisk variasjon (Hedrick 2005). Bare et fatall storerret
bestander er underseokt genetisk (Museth ez al. 2018). Lokalt tilpassede og genetisk adskilte
populasjoner av storarret er ikke pavist i Mjesa-systemet (Wollebak, Roed & Heggenes
2011), mens det for storerret i Tunhovd og Bandak kan se ut til reproduktive barrierer mellom
liten og stor fisk, og generelt synes det som om storerret bestandene er knyttet til de store
hoved tillapselvene (Kraabel ef al. 2015; Wollebaek, Heggenes & Roed 2018).

Hovedmalsettingen for foreliggende undersekelse var & undersoke genetisk struktur hos erret 1
Norsjo med tilherende gyte- og oppvekstlokaliteter. Resultatene vil vare retningsgivende for
en barekraftig fremtidig forvaltning av erreten i Norsje, og det genetiske mangfold den
representerer.
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2.  Materiale og metoder

2.1

Orret fra i alt 10 rekrutteringselver/bekker til Norsjo og Heddalsvatnet er representert i under-
sokelsen (Tabell 2, Fig. 3). Fordi Beelva og Heddela begge har en lengre anadrom strekning
(ca. 18 km) ble det samlet prover fra bdde ovre og nedre del. Utvalget er gjort fra et storre til-
gjengelig materiale innsamlet med elektrisk fiskeapparat og fettfinneklippet for vevsprover,
hesten 2016 — 2018. All fisk ble satt levende tilbake pa fangststedet. Et tilfeldig utvalg
vevsprover fra 20 - 59 individer per lokalitet, fisket 1 2016 1 elvene Bgelva, Tinnelva,
Hjartdela og Sauarelva, ble genetisk analysert. Her ble rekrutter, fortrinnsvis 1+, 2+ og eldre
orret prioritert for 4 redusere mulige familieeffekter og skjev kjonnsfordeling (Allendorf &
Phelps 1981; Waples 1998). Et mindre antall fisk (15 av 64 individer i Beelva stasjon gvre, 15
avd 40 i Tinnelva) ble vurdert til & vaere 0+, basert pa lengde-frekvens fordeling og annen
tilgjengelig informasjon om vekst og sterrelsesfordeling (Heggenes 2019; Schartum et al.
2019). Pa de to stasjonene i Sauarelva (Fig. 3), var det imidlertid svert fa fisk eldre enn 0+. I
de mindre tillopselvene og bekkene til Norsje (Fig. 3, Tabell 2) ble vevsprover fra eldre fisk
innsamlet under det arlige stamfisket til Grenland Sportsfiskere (T. Askjem, pers. med.).
Ettersom relativt fa fisk ble fanget, métte det samles inn over tre sesonger (2016-2018).
Elektrisk fiskeapparat benyttet var fra Terik Technology a.s. https://terik.no/, type FA3
(eksponentielle pulser pa 1200 V og 86 Hz frekvens). Det ble samlet inn 12 til 34 individer
per lokalitet (Tabell 2, gjennomsnittslengde 359 mm, SD + 79 mm, min. 210 mm; maks. 580
mm). Tidligere utsatt (eller provetatt, men da halv fettfinne) fisk er fettfinneklippet, og kan
lett identifiseres. Disse utgjorde her 0 - 4 fisk per lokalitet (ikke tidligere provetatt). Orret fra
elvene/bekkene Tveitda (n = 7), Dilsdalen (n = 3) og Alrobekken (n = 1) ble genotypet, men
er ikke tatt med 1 de videre analysene grunnet liten sample storrelse. I tillegg ble vevsprover
(fettfinner eller skjell) fra stor erret fra Norsjo og Sauarelva (n = 17, gjennomsnitts lengde 576
mm, SD £ 91 mm, min. 430 mm — maks. 700 mm) innhentet fra lokale fiskere ved sportsfiske
12018. Et av disse individene var fettfinneklippet, dvs. tidligere utsatt, og ble provetatt ved
skjell. Totalt undersekt materiale er 437 erret, hvorav 395 prever, fordelt pd 14 sample av
fisk, ble inkludert i de videre genetiske analysene (Tabell 2).

2.2

DNA ble isolert fra finner og skjell ved hjelp av spinnkolonner (Nexttec). Genetisk variasjon
ble analysert 1 437 fisk 1 20 DNA mikrosatellitter (se Vedlegg 2 for mer detaljert protokoll).
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Markerene er fra ikke-kodende sekvenser i1 kjerne DNA, som er velegnet til a fastsla slektskap
mellom individer. Markerene ble oppkonsentrert ved PCR (polymerase chain reaction) for
deretter & bli separert ved elektroforese i en DNA sekvensmaskin (ABI 3100XL). Totalt ble
395 orret, fra lokaliteter med > 5 individer og hvor > 50 % av genene ble entydig bestemt
(totalt 13 894 alleler genotypet, 87,9 %) inkludert i videre analyser.

Tabell 2. Oversikt over de 14 lokalitetene som inngdr i undersokelsen, med forkortelser, samt sample

storrelser.

Pop

abbr. Pop N

BO FOL Bgelva 59
BO RST Bgelva 24
TI_ OYR  Tinnelva 35
SA OST Saua 30
SA VES Saua 33
HE_OMN Heddgla 37
HE _LYS Heddgla 20
BRE Brennabekken 32
KUL Kullhusbekken 12
MAS Mastedalen 18
OMD Omdalsbekken 34
OsD Osdalen 33
SOL Solbergbekken 13
STO Storgrret 15

2.3

Allele (genvariant) typing ble foretatt i GeneMarker (https://softgenetics.com), og kvalitets-
kontrollert ved test for null alleler, tap av store alleler og lesefeil i MICRO-CHECKER
v.2.2.3 (Van Oosterhout ef al. 2004). Allel diversitet (Nall), observert (Ho) og forventet hete-
rozygositet (He) ble estimert i ALEQUIN v.3.5 (Excoffier & Lischer 2010). Tester for avvik
fra Hardy-Weinberg (HW) likevekt for hvert locus innen populasjoner ble ogsa utfort i
ARLEQUIN (etter 1 mill permutasjoner og 100 000 iterasjoner). Allel diversitet skalert for
populasjonssterrelse (Ar) ble estimert i FSTAT v.2.9.3.2 (Goudet 1995). To loci med lav
genotyping og liten variasjon (SIG33 og ICISG38) ble ekskludert fra estimatene, for a kunne
sammenligne populasjoner > 5 individer.

15



UiO ¢ Naturhistorisk museum

)N {0 s SO
| _ % LSRN ( "J Sauarelva gst-vest
e e — a - - \‘
% J ' .‘A,f ,

' ! . .\ /--e
Bgelvc nedr o~ '

Nes < 0 )
A
f\_’ pr” 7' r
“‘\V ' Brennelvd N
v ? 6 \&Osdole m :
3 e § Solberbekkefl
\0\ MclsTdGIerLoppe ':\g
N LN

mdolsbekkej

Gj

34
Vasslaus-
)
-

§ rd X,
i~ fieliet

Figur 3. Kart over vassdraget med undersokte lokaliteter.

Sannsynligheten for at en bestand relativt nylig hadde gatt gjennom en flaskehals ble testet i
programmet BOTTLENECK, v.1.2.02 (Cornuet & Luikart 1996) ved en Wilcoxon test etter
1000 replikasjoner under forutsetning av en to-fase modell for mutasjon (70 % single step
modell).

Genetisk hovedstruktur i innlemmet materiale ble estimert ved en Bayesisk simulerings-
algoritme i programmet STRUCTURE v.2.3.4 (Pritchard, Stephens & Donnelly 2000; Falush,
Stephens & Pritchard 2003; Pritchard, Wen & Falush 2004), uten informasjon om fangst
lokalitet. Algoritmen optimaliserer HW likevekt i populasjoner. Struktur ble estimert under
forutsetning av maksimalt 14 populasjoner og en blandingsmodell med korrelerte alleler
frekvenser etter en prekjoring pd 100.000 MCMC, etterfulgt av 200.000 repetisjoner.
Tilsvarende tester ble utfort for genetisk strukturering innen elvene Boelva, Tinnelva,
Hjartdela og Sauarelva samlet, under forutsetning om maksimalt fem populasjoner per elv.
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Sannsynlig hovedstruktur ble estimert etter 10 analyser for potensielle populasjonsantall (1 -
14/5), og er presentert som sannsynligheten for ulike antall populasjoner (LnP(D)) med
standard avvik (SD) og ved AK (Evanno, Regnaut & Goudet 2005), som er en spesielt egnet
summeringsstatistikk for algoritmen.

Stedegenheten for erret ble vurdert ut fra estimert genetisk differensiering (FST = 0) mellom
alle sample og mellom Beelva, Tinnelva, Hjartdela og Sauarelva, etter hhv. 91.000 og 6.000
permutasjoner i FSTAT. Slektskapsforholdet mellom sample ble estimert ved Nei, Tajima and
Tateno (1983) sin genetiske distanse Da etter en ’neighbour-joining” modell 1 programmet
POPULATIONS v.1.2.30 (Langella 1999), og visuelt presentert som et fylogenetisk diagram i
programmet TREEVIEW v.1.6.6 (Page 1996). Robustheten til strukturen ble evaluert vha.
bootstrapping over loci etter 10.000 iterasjoner. Allel frekvensfordelingene mellom de ulike
sample ble videre evaluert ved en prinsipal komponent analyse (PCA), basert pa en
standardisert FST distanse matrix i GENALEX v.6 (Peakall & Smouse 2006).

Migrasjon av fisk mellom de 10 elvene/bekkene ble analysert ved to ulike metoder. Forste- og
andregenerasjons migranter (FO og F1) mellom elver (rekrutter og storerret samlet) ble
estimert ved Pritchard, Stephens and Donnelly (2000) Bayesiske test i STRUCTURE med 5
% 1nitial migrasjonsrate og forutsetninger som ovenfor og at samtlige bestander 1 Norsjo var
inkludert. Orret ble definert som migranter nér tilherigheten til lokaliteten den var fanget i var
<5 %, og da med antatt opphav fra elven den hadde hayeste sannsynlige tilherighet til. Antall
FO migranter ble tilsvarende estimert ved en mer konservativ allel frekvens metode i
GENECLASS?2 (Piry et al. 2004), som ikke forutsetter at alle mulige populasjoner inngér i
analysen. Sannsynlighets-estimatet ”L._home” ble benyttet (siden en rekke potensielle
rekrutteringsomrader ikke var inkludert 1 analysen) etter gjentaks-algoritmen til Paetkau et al.
(2004) etter 1000 simuleringer. Individer med tilherighet <5 % til alle lokaliteter ble antatt &
vare immigranter fra lokaliteter som ikke er inkludert i rapporten.

Sekvensiell Bonferroni korreksjon ble benyttet for gjentatte parvise tester for & balansere type
I og type Il feil (Benjamini & Hochberg 1995).

3. Resultater og kommentarer

Kvalitetskontrollen av genotypingen ga ingen indikasjoner pa feil allel bestemmelse eller
manglende amplifisering av store alleler for loci innen populasjoner. Null-allel ble indikert
ved overskudd av homozygoter, og ved < 0,05 % kombinert sannsynlighet for samsvar
mellom observert og forventet heterozygositet over allel storrelse, i majoriteten av
populasjonene for loci CIG16 og CIG35.
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2.4

Alle de 20 mikrosatellittene var variable (polymorfe) i det samlede datasettet, men uten
variasjon i enkelte populasjoner for loci ICISG38 og ICISGO1. Antall alleler per locus over
sample var i gjennomsnitt 19,9+SD15,8 (min 6, maks 66). Gjennomsnittlig gendiversitet
(min-max antall gener), observert heterozygositet (min-max Ho) og allel rikdom (min-max
Ar) over loci innen sample var henholdsvis 4,8-12,7; 0,519-0,629 og 4,1-6,8 (Tabell 3,
Vedlegg 3). Estimat av allel rikdom legger til grunn antall individer i populasjonen med
feerrest alleler genotyper over loci, sé loci CIG16 og ICISG38 ble utelatt fra disse estimatene,
for & sammenligne > 5 orret per sample. Da allel rikdom, Ar, kun ble basert pa 7 individer per
populasjon, er ogsa antall gjennomsnittlig ulike alleler/antall loci genotypet, over loci,
presentert (Tabell 3, Na/Ng).

Innen de storre rekrutteringsomradene var det forst og fremst erret i nedre del av Boelva
(RST) og Heddela som viste stor variasjon (Ar; 5,8 — 6,8). Orret fra gvre del av Heddela
hadde et spesielt stort antall alleler som ikke ble funnet i noen andre lokaliteter (Tabell 3, 54),
dvs. private eller unike alleler. Sauarelva hadde relativt sett liten genetisk diversitet, og fa
antall unike alleler (Tabell 3; 5 private alleler). Blant de mindre rekrutteringsbekkene til
Norsjo var det spesielt Kullhusbekken og Solbergbekken som viste betydelig variasjon, gitt
begrensede sample storrelser her (Tabell 3; Na/Ng 0,21- 0,23). Samlet sett var det Osdalen
som viste lavest variasjon og s@regenhet blant de mindre bekkene (Tabell 3; ett privat allel,
Na/Ng 0,11). Stor erret fanget i naeringslokaliteten Norsjo og i Sauarelva hadde lavest allel
rikdom (Ar) av samtlige sample (4,1) og ingen private alleler.

Siden antall private (eller unike) alleler per populasjon vil avta om en inkluderer flere del-
populasjoner innad per elv og med stor gen-flyt seg imellom, ble private alleler mellom elver
samlet sett, og uten storerret individene, ogsd vurdert (Tabell 3, Nap-pool). Diversiteten var
fremdeles klart hoyest i Heddela (71) og dernest Boelva (20). Analysen indikerte ogsa
betydelig lavere, men ganske likt antall private alleler i Sauaelva og Tinnelva (hhv. 5 og 6).
Videre ble allel diversiteten for elvene, uavhengig av lokaliteter innad elv, vurdert (Vedlegg
3). Resultatene, som er basert pa en sammenstilling av et utvalg pa 15 individer per elv,
indikerte da som forventet betydelig hoyere genetisk diversitet i Heddela (Ar = 9,54),
sammenlignet med Beelva, Tinnelva og Sauarelva (henholdsvis 6,74, 5,46 og 5,65) (resultater
ikke vist).
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Tabell 3. Gjennomsnittlige diversitetsmdl over loci for lokaliteter og sample. Antall individer (N),
antall gener (Ng), antall alleler (Na), observert heterozygositet (He), private alleler (Nap), private
alleler samlet mellom elver (Nap-pool), og allel rikdom (Ar).

Pop nr Pop abbr. Pop N Ng mean Namean Na/ Ng He Nap Nap-pool Ar (*7ind)
1 BO_FOL Bgelva 59 97,40 7,75 0,08 0,62 7 20 4,10
2 BO_RST Bgelva 24 40,10 9,15 0,23 0,727679 13 Na 577
3 TI_OYR  Tinnelva 35 60,20 6,55 0,11 0,63729 6 6 4,23
4 SA_OST Saua 30 51,70 6,70 0,13  0,632325 2 5 4,30
5 SA_VES Saua 33 55,80 6,80 0,12  0,609381 1 Na 4,14
6 HE_OMN Heddgla 37 63,00 12,70 0,20 0,802848 54 71 6,80
7 HE_LYS Heddgla 20 34,70 8,45 0,24  0,759067 12 na 5,83
8 BRE Brennabekken 32 58,80 7,80 0,13  0,697225 2 2 4,76
9 KUL Kullhusbekken 12 22,90 4,75 0,21  0,649087 3 3 4,18
10 MAS Mastedalen 18 34,60 5,80 0,17  0,676067 3 3 4,26
11 OMD Omdalsbekken 34 62,90 6,55 0,10  0,662999 3 3 4,29
12 OSsD Osdalen 33 61,40 6,60 0,11  0,676565 1 1 4,31
13 SOL Solbergbekken 13 24,30 5,70 0,23  0,688947 2 3 4,64
14 STO Storgrret 15 26,90 5,00 0,19  0,665444 0 na 4,08
Mean 28,21 49,62 7,16 0,16 0,68 5,27

*Allele rikdom for 7 tilfeldig valgte individer per populasjon

Alle sample var i HW likevekt for flertallet av enkelt-loci (P > 0,0225, dvs. 0,05/20), med
unntak av HE_ OMN hvor 12 loci var signifikante i ulikevekt (P < 0,0006). HW ulikevekt var
indikert i 1 — 9 loci i gvrige populasjoner. Flaskehalstesten ga ingen indikasjoner pa vesentlige
bestandsreduksjoner i nyere tid for populasjonene i Bgelva, Tinnelva, Sauarelva eller Heddela
(P > 0,322). Dette er relativt store og derfor robuste bestander. Hoyere sannsynlighet for
flaskehals ble derimot indikert i de mindre bekkene til Norsjo, og signifikante flaksehalser pa-
vist i BRE (P =0,010, KUL (P = 0,025), OSD (P = 0,049) og SOL (P = 0,020). Disse mindre
bekkene har ogsé relativt smé bestander av erret, og synes periodevis utsatt for betydelige be-
standsreduksjoner, mest sannsynlig i terkeperioder (e.g. Elliott 1994), men muligens ogsé
knyttet til overbeskatning.

Det ble ogsa indikert en nylig reduksjon i bestanden av storerret (P = 0.015), men det ma da
legges til at en slik test er mindre egnet for et sample av blandede populasjoner.
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2.5

For erret fanget i selve Norsjo med undersekte rekrutteringselver, indikerte analysene for
genetisk struktur en hovedinndeling i to del-populasjoner (Fig. 4). Denne hovedstrukturen
skiller et mindre antall erret fra nedre del av Beelva (n = 6) og evre Heddela (n = 14) fra et
felles opphav (Fig. 5, Vedlegg 4). Tre individer fra nedre Heddela synes ogsé tilhere dette
alternative opphavet. Dette er sapass fa individer, at tilfeldigheter (sampling error) kan spille
en vesentlig rolle. Det kan derfor vere grunn til 4 underseke dette nermere gjennom 4 samle
inn nytt og sterre materiale fra disse lokalitetene. Gjennomsnittlig tilherighet til det felles
opphavet var ellers svert hoyt, over 97 %, for erret fra samtlige andre lokaliteter (Vedlegg 4).
Analysen sannsynliggjorde ogsa en understruktur, som resulterte i inntil fem definerte
populasjoner. Disse samsvarte i stor grad med innsamlings-lokaliteter, og synes derfor
geografisk sannsynlig.

Ved en snevrere inndeling i tre populasjoner skilte erret i de mindre bekkene BRE, MAS,
OMD, OSD og SOL seg ut med en tilherighet pa over 63 % til en felles populasjon, og hvor
stor orret fra Norsjo viste tilherighet til de store elvelokalitetene. Ved en inndeling i fire
populasjoner skilte orret fra evre og nedre Baelva seg ut som en egen populasjon, men hvor
nedre Boelva dels opprettholdt en genetisk signatur lik enkeltindivider 1 Heddola og et felles
opphav. I denne modellen opprettholder stor erret fra Norsjo tilhegrighet til Sauarelva og Tinn-
elva. Analysen ga ogsé betydelig stotte til en understruktur som samlet delte materialet inn 1
fem del-populasjoner. Et betydelig antall fisk fra evre og nedre del av Heddela (> 49 %) ga
sammen med et betydelig antall fisk fra Tinnelva (41 %) opphav til denne ytterligere under-
strukturen, som ogsa viste genetisk likhet til flest fisk fra KUL (38 %), og som ikke ble fanget
opp av det genetiske opphavet til gvrige bekker i Norsjo. Denne mest detaljerte under-
strukturen ga ogsé en klar indikasjon pa at 14 av 15 storerret hadde sin opprinnelse fra
Sauarelva.

Tilsvarende analyser avgrenset for de store elvene Beoelva, Tinnelva, Sauarelva og Heddola
stottet samlet resultatene fra hovedanalysen; genetisk strukturering av enkeltindivider i nedre
Boelva og Heddela i en felles populasjon var sterkere enn @vrige strukturering i systemet,
men understruktur innen hver av disse elvene ble ikke pévist (data ikke vist).
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Figur 4. Sannsynligheten for at analyserte individer (N=395) kan deles inn i 1 — 14 overordnet
genetisk differensierte bestander (ovre akse), gitt ved gjennomsnittlig LnP(D) pad venstre akse (svart
linje, standard avvik < 38,9), samt delta K pd hoyre akse (gronn linje).
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Figur 5. Lokalitetsinndelt oversikt over hvert enkelt individs tilhorighet til hoved-bestandene (K = 2 -
5), estimert i STRUCTURE. Numeriske detaljer for de enkelte lokalitetene er gitt i Vedlegg 3.
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2.6

Samsvarende med den underliggende geografiske struktureringen analysene viste for hoved-
struktur (over), indikerte ogsé parvise tester for genetisk differensiering betydelig stedegenhet
for de fleste lokaliteter (Tabell 4); gjennomsnittlig Fst = 0,0517 (SD+0,0239, min 0, maks
0,0904). Mest genetisk adskilt var erret fra gvre Heddela (HE_ OMN), som med unntak av
tester mot nedre Boelva (BO_RST, som indikert av STRUCTURE analysene) og nedre
Heddela (HE LYS), ga parvise Fst estimat > 0,0560. Av gvrige populasjonspar med spesielt
stor differensiering (Fst > 0,075) var enkeltlokaliteter 1 Sauarelva og Beelva mot de mindre
Norsjo bekkene Omdalsbekken, Osdalsbekken og Solbergbekken (OMD, OSD og SOL).
Begge lokalitetene 1 Sauarelva var ogsd betydelig forskjellig fra ovre Boelva (BO _FOL; Fsr >
0,0826). Mest lik hverandre var orret i Norsjo bekkene Mastedalen, Brennabekken og
Solbergbekken (MAS/BRE; Fst = 0,0087 og MAS/SOL; Fst = 0,0056) (Tabell 4). Rekrutte-
ringslokalitetene fra ulike elver og bekker var signifikant differensierte (P < 0,0457) for
korreksjon for multiple tester, med unntak av Beelva-Heddela-Sauarelva-Kullhusbekken
(nedre Boelva og Sauarelva gst (BO_RST/SA_OST), P = 0,0588; nedre Boelva og Heddela
(BO_RST/HE LYS), P =0,0575), Sauarelva ost og evre Heddela (SA_OST/HE OMN), P =
0,2240; ovre Heddoela og Kullhusbekken (HE_ OMN/KUL), P = 0,1175) og Norsjebekkene
Brennabekken og Solbergbekken (BRE/SOL, P = 0,1499) og Mastedalsbekken og Solberg-
bekken (MAS/SOL, P = 0,3939). Men denne struktureringen var gjennomgaende relativt
svak. Etter korreksjon for multiple (91) tester, dvs. en ‘strengere’ testing, var det signifikant
differensiering mellom ovre Beelva og Sauarelva (P < 0,0002), Sauaelva vest og ovre
Heddela (A VES/HE OMN, P =0,0005), og blant majoriteten av parvise tester for de sma
bekkene BRE, MAS, OMD og OSD (p < 0,0009).

Vi ser 1 Norsje vassdraget en genetisk struktur som 1 stor grad gjenspeiler geografiske
avstander og vandringsveier. Dette har jo en apenbar biologisk arsak, og er vanlig & finne 1
okologiske studier ogsa av ulike andre dyregrupper. Det kalles gjerne for Isolation-By-
Distance (IBD) effekten (e.g. Ball et al. 2010; Pearse, Martinez & Garza 2011; Meirmans
2012).

Fordi det var genetisk likhet mellom fisk fra lokaliteter innen samme elv (Fst < 0,0350, p >
0,0457), ble det ogsa gjort tilsvarende analyser for genetisk differensiering mellom elver
samlet. Resultatene verifiserte betydelig stedegenhet for alle elver (Vedlegg 5;
gjennomsnittlig Fst = 0,0596 (SD+0,0099, min 0,0482, maks 0,0719). Beelva og Tinnelva var
mest lik hverandre (Fst = 0,0482, P = 0,0032), men samtlige parvise tester var signifikante (P
<0,0038), ogsa etter korreksjon for multiple tester.

Storerreten var mest forskjellig, men bare sé vidt signifikant, fra evre Heddela (Fst = 0,0753,
P =0,0470), men er ellers ikke signifikant forskjellig fra noen rekrutteringslokaliteter, etter
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korreksjon for multiple tester. Storerret kan derfor ikke utelukkes & ha opphav i noen av de
undersekte rekrutteringslokalitetene. Relativt lave Fst verdier mellom storerret og SA_ OST
samt SA_VES (Fst <0,0015, p > 0,2877) kan indikere at analysert storerret hovedsakelig har
opphav fra Sauarelva.

Tabell 4. Parvis genetisk populasjons differensiering (Fsr = 6) mellom sample under, og
korresponderende sannsynlighet (P-verdi) over diagonalen. Populasjonspar med sterkest
differensiering er gitt morkest gronn farge (heatmap), mens signifikante tester etter korrigering for
multiple tester er uthevet med fet skrift.

BO_FOL BO_RST TI_OYR SA_OST SA_VES HE_OMN HE_LYS BRE KUL MAS OoMD 0osD SOoL STO

BO_FOL 0,04569 0,00779 0,00023 0,00022 0,00655 0,0033 0,00119 0,00296 0,0002 0,00003 0,00001 0,0014 0,028

BO_RST 0,035 0,00821 0,05882 0,00385 0,02509 0,05745 0,00243 0,00578 0,00085 0,00012 0,00008 0,00858 0,066

TI_OYR 0,00707 0,00282 0,00408 0,00819 0,00022 0,00127 0,00045 0,00003 0,00002 0,00391 0,046
SA_OST 0,0464 0,822 0,22399 0,00589 0,00014 0,00267 0,00001 0,00001 0,00001 0,0006 0,287
SA_VES -0,0047 0,00053 0,00253 0,00025 0,00019 0,00001 0,00001 0,00001 0,00024 0,672
HE_OMN 0,0315 0,99196 0,00058 0,11745 0,00313 0,00003 0,00002 0,00753 0,046
HE_LYS 0,0221  0,0463 0,0497 0,0155 0,00021 0,00337 0,00035 0,00013 0,00015 0,00598 0,066
BRE 0,0454 0,038 0,0441 0,0383 0,00313 0,0024 0,00001 0,00001 0,14992 0,006
KUL 0,0475 0,0191 0,0203 0,00004 0,00001 0,00001 0,00102 0,028
MAS 0,0087  0,0396 0,00002 0,0012 0,39391 0,019
OMD 0,0242 0,0382 0,0255 0,00001 0,02495 0,003
0osD 0,0173 0,0109 0,0328 0,03352 0,004
soL 0,0113 0,0421 0,0056 0,0166 0,0165 0,089
STO 0,0346 -0,0002 0,0015

Estimater for Nei’s genetiske avstand Da mellom populasjonene (Nei, Tajima & Tateno 1983)
tegnet et tilsvarende bilde som for STRUCTURE og Fsr testene (Fig. 6). Slektskapstreet
indikerer gen-flyt mellom Bgelva og Heddela, hvor fisken potensielt deler Heddalsvannet og
Norsje som neringslokalitet. Likevel vises ogsé en betydelig differensiering mellom elvene.
Fisk fra de mindre bekkene til Norsje grupperer 1 stor grad sammen, men med betydelig
usikkerhet (Fig. 6, bootstrap < 54 for de fleste populasjonspar). Videre gir analysen indikasjon
pa at arret fra Sauaelva er 4 betrakte som en enkelt populasjon som gir opphav til et betydelig
antall storerret. En tilsvarende analyse for hovedelvene med data innen hver elv samlet, stottet
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opp om likheten mellom Beelva og Heddela pd den ene siden, og Sauaelva og Tinnelva pa
den andre siden (Fig. 7, bootstrap > 69).

KUL MAS soL

SA_VES

SA_OST

Da, 0,1

HE_OMN

Figur 6. Fylogenetisk fremstilling som viser genetisk slektskap mellom undersokte lokaliteter basert pd
Nei et al’s (1983) genetiske distanse Da. Lengden pad enkeltstrenger representerer genetisk avstand.
“Bootstrap-verdier” som angir sikkerheten til forgreningene, er angitt i figuren dersom > 50 %.

Analyser av hvilke populasjoner som forklarer mest av den totale genetiske variasjonen
(Principal Component Analyser) stottet indikasjonene fra FSTAT analysene om at erret 1
Sauarelva skiller seg noe ut, og en gruppering mellom Heddela og nedre del av Boelva (Fig.
8). Den forste komponenten (PC1) forklarte 40,6 % av gen-frekvens variansen og skilte
spesielt ut erret fra Sauarelva som forskjellig fra erret 1 Tinnelva og de mindre bekkene til
Norsje. Ytterligere 24,0 % av variasjonen ble forklart av PC2, som forst og fremst skilte
Heddela og nedre del av Boelva ut som en egen genetisk enhet. Analysen ga ogsa stette til at
orret i Tinnelva i dag har et blandet opphav med vesentlig slektskap til de mindre bekkene
tilherende Norsje. De to forste prinsipal komponentene stottet ogsa de undersekte
storarretenes opphav til Sauarelva.
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Figur 7. Fylogenetisk fremstilling som viser genetisk slektskap mellom undersokte hovedelver samlet,
basert pd Nei et al’s (1983) genetiske distanse Da. Lengden pd enkeltstrenger representerer genetisk

avstand. "Bootstrap-verdier” som angir sikkerheten til forgreningene, er angitt i figuren dersom > 50
%.

Principal Coordinates (PCoA (FST))

. |HE_OMN
* Bo_RsT
¢ LYS
®
~
S BO_FOL
8 % T
~
s KUL
] TI_OYR
< .
BRE
SoL—e o ®
* OMD
e " + SA_OST § i s
* sTO

Coord. 1 - 40,59%

Figur 8. Principal Component Analyse (PCA), basert pd data standardisert distanse (FST) matrix.
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2.7

Migrasjonsanalysen i STRUCTURE indikerte middels til lav stedstilherighet for erreten i
systemet. Totalt 57 av de 395 analyserte orretene hadde serlig lav tilherighet til lokalitetene
hvor de var fanget, dvs. kan sannsynligvis veere migranter. Det md minnes om at migranter
ikke er et direkte uttrykk for blanding av populasjoner. Migranter bestar bade av individer
som bare er pa vandring og ‘beseker’ lokaliteten, men noen kan ogsd vare individer som vil
reprodusere 1 lokaliteten. Andelen migranter innen en lokalitet varierte fra 0 til 70 %, besté-
ende av bdde fisk med rent opphav fra andre populasjoner eller med blandet genetisk opp-
rinnelse (Figur 9, Vedlegg 6). Ved forstdelsen av resultatene ma det huskes pé at pga. det be-
grensede antall fisk per lokalitet, vil enkeltfisk gjore betydelige prosentvise utslag. Det er
derfor det overordnede menster som ma vektlegges.

HE BRE [KUL

Figur 9. Migrasjonsanalyse mellom vassdrag, fra STRUCTURE. Sannsynlighet for d veere forste eller
andre generasjons migrant fra hver enkelt av de inkluderte populasjonene, forutsatt at lokaliteter
representerer faktiske populasjons-oppdeling og at samtlige populasjoner er inkludert.

Orret fanget 1 Heddela skilte seg klart ut, med svakt slektskap til ovrig orret fanget pad samme
lokalitet, og hvor 50,1 % av fisken viste sterkest tilknytning til Kullhusbekken (KUL). Fisken
fanget 1 Heddela med indikert opphav fra KUL hadde i gjennomsnitt 96,7 % tilherighet til
KUL (SD+8,4, min 6,7, maks 1,0). Dette kan nok skyldes at det er grret i materialet som
stammer fra utsettinger, som jo har opphav i stamfisk fra Norsjebekkene. Mellom Beelva og
Heddela, som av de ovrige analysene viste et slektskap, syntes vandring eller annen gen-flyt
fra Heddela til Beelva mer sannsynlig (8,4 %) enn motsatt vei (3,5 %), men forskjellene er
sma og dreier seg kun om en fisk eller to. Viktigere synes det overordnede menster, at analy-
sen for gvrig ikke ga noen indikasjon pd systematisk vandring mellom geografisk narliggende
lokaliteter, eller vandringsmenster som folge av sterrelse pa vassdrag.
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Tabell 5. Frekvensbasert migrasjonsanalyse (%) mellom vassdrag, fra Geneclass. Tilhorigheten til
avrige grret er basert pd hoyeste sannsynlighet til annen lokalitet (na; ingen av undersokte vassdrag

er sannsynlig opphav).
Tilhgrighet
Sam Total
ple BO Tl SA HE BRE KUL MAS OMD O0OSD SOL Na
pop N
BO 83 8,4 8,4
T 35 8,6 2,9 2,9 2,9 17,1 343
SA 63 1,6 1,6 1,6 4,8 9,5
HE 57 28,1 28,1
BRE 32 3,1 3,1 6,3 3,1 3,1 18,1
KUL 12 16,7 16,7
MAS 18 5,6 5,6 11,1 111 33,3
OMD 34 2,9 5,9 5,9 17,7 32,4
OsD 33 3,0 12,1 12,1 27,3
SOL 13 7,7 7,7 7,7 23,1

Den frekvensbaserte og mindre konservative metoden for & estimere migrasjon (Geneclass;
Tabell 5), ga noe avvikende resultater fra de evrige analysene. Geneclass indikerte samlet sett
lavere stedstilharighet, da totalt 78 erret hadde serlig lav tilherighet til lokalitetene hvor
fisken var fanget, dvs. var sannsynlige migranter. Andelen migranter fra provetatte lokaliteter
varierte fra 8,4 % 1 Boelva til 28,1 % og 34,3 % 1 hhv. Heddela og Tinnelva. Det var ogsé et
betydelig antall fisk med ukjent opprinnelse 1 Tinnelva, Osdalsbekken og Omdalsbekken
(12,1 - 17,7 %). Totalt hadde 36 fisk <5 % tilherighet til alle lokaliteter og var falgelig uten
kjent opprinnelse (Tabell 5). Kullhusbekken (KUL) var, i sterk motsetning til analysene fra
STRUCTURE, ikke indikert & vaere opphavet til noen av migrantene. Mellom Beelva og
Heddela, som av de egvrige analysen viste et slektskap, syntes vandring eller annen gen-flyt
kun 4 forega fra Heddola til Baelva (8,4 %, tilsvarende som STRUCTURE analysen).
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De to migrasjonsanalysene samlet indikerte betydelig naturlig vandring eller gen-flyt grunnet
forflytning av fisk. Som forventet i et relativt stort og sammensatt vassdrags-system, indikerte
testene at mange fisk hadde opphav fra populasjoner som ikke inngikk i studiet. Men samtidig
viste resultatene verifisering av et overordnet menster med betydelig gen-flyt mellom fra
Heddpola til Beelva. Resultatene ga ingen generell indikasjon pa negativ korrelasjon mellom
geografisk avstand og feilvandringsrate. Analysene ga heller ingen indikasjon pa systematisk
vandringsmenster som folge av storrelse pé vassdrag.

3. Konklusjoner

¢ De genetiske analysene indikerer et felles opphav for erret i det undersekte omradet

e Understrukturer 1 det undersokte materialet er i hovedsak knyttet til vandrings-
muligheter og geografiske avstander

e Analysene indikerer en usikker, men mulig inndeling i to genetiske del-populasjoner,
hvor noen 4 individer fra Heddela og nedre Beoelva synes 4 skille seg ut

e Orret i hovedelvene Heddela, Tinnelva og Beelva synes genetisk & ha opprettholdt
historisk etablerte forskjeller mellom elvene

e Disse forskjellene er relativt sma, og gjenspeiler trolig naturlig vandring av enkelte
orret mellom elvene, som har felles oppvekstomrade 1 Norsjo/Heddalsvann, og/eller
via tilbakevandrende sjoorret og muligens ogsd vandrende storerret, samt mulige
effekter av utsettinger

e Orret i bekkene som renner inn i Norsje danner en gruppe. Kullhusbekken (Asdalséa)
skiller seg noe ut

e Norsjobekkene har smé geografiske avstander og et felles oppvekstomrade 1 Norsjg,
og utveksling av gytefisk er sannsynlig. Dette har blitt forsterket av felles innsamling
av stamfisk og oppdrett i klekkeri, og gjenutsetting i Norsjo.

e Stor erret fra Norsjo kan komme fra alle de undersokte rekrutteringslokalitetene, men
1a genetisk nermere hovedtillepselvene, mest Sauarelva.
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Vedlegg

Vedlegg 1.

Fiskeutsettinger (laks/orret) i Telemarksvassdraget (Tor Askjem, pers. med.)(Wille 1786, Carm &
Langkaas 1993) (https://www.grenland-sportsfiskere.no/ http.//www.skienselva.no/index.php/om-
vassdraget). Utfyllende merknader er av plasshensyn ikke tatt med, men kan fas ved henvendelse til

forfatterne.
Ar Art Stadium Antall Opprinnelse Utsettingssted
1939* Laks Yngel 10 000 Herreelva(?) Bliva
1949* Sjggrret | ? 5000 Herregardsbekken(?) = Norsjg
Herreelva(?)
1952* Laks Yngel 3500 Otra(?) Bliva
1953* Laks Yngel 3500 Herreelva(?) Bliva
1954* Laks Yngel 10 000 Otra(?) Hjartdgla oppstrgms
Hjartsja
Laks Yngel 2 000 Otra(?) Norsjg
1956* Laks Yngel 3000 Herreelva Bliva (?)
Laks Yngel 11 100(?) Herreelva Norsjg bekkene
1959* Laks Settefisk | 840 Herregardsbekken Bliva
Yngel 7?7 Herregardsbekken Bliva
1965* Laks Yngel 7-800(?) Herregardsbekken Bliva
1966* Laks Yngel 1000 Herregardsbekken Bliva
1962-1967 Laks (?) Yngelog | 50000 ??Sandvikselva?? Bgelva (?)
settefisk
1967* Sjggrret | Yngel 10 000 Herregardsbekken Bliva
1969* Laks Yngel 3000 Herregardsbekken(?)  Bliva
1970* Laks Yngel 3-4 000(?) | Herregardsbekken(?) ' Bliva
1971* Laks Yngel 2 000(?) Herregardsbekken(?)  Bliva
1972* Laks Yngel 5000(7?) Herregardsbekken(?) | Bliva
1973* Laks og Yngelog | 35000(?) Drammen Bliva
siggrret settefisk
1974* Laks og Yngelog | 20 000(?) Drammen Bliva
siggrret settefisk
1975* Laks Yngel 7?7 Bliva(?) Bliva
1976* Laks Settefisk | 3 000 Bliva(?) Bliva(?)
1977 Laks Yngel 30 000 Sandvikselva Bgelva, Heddgla
Sjggrret
1978 Laks (?) Yngel 500000 (?) ?? Bgelva (?)
1979 Laks (?) Ensomrig = 10 000 Bliva ??
Sjggrret? | ? Herregardsbekken
(Eidangerfjorden)
1980 Laks Yngel 30 000 Bliva, Herreelva Bgelva, Heddgla??,
(hvilke ar og antall?) ‘overskudd’ i Bliva
Sjggrret  Yngel 40 000 ? Bgelva, Heddgla?
1981-1983 Laks (?) Yngel 200 000 Bliva, Herreelva Bgelva, Heddgla??

Namsen (kun 1983;
ca. 40 0007?)
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1984-1987

1987*
1988-1998

1993*
1995*
1996*
1998-2015

2001*
2003*
2004*
2016

Sjogrret?
Laks (?)

Laks
Laks

@rret

Laks
Laks
Laks
Laks

@rret
Laks
Laks
Laks
Laks

@rret

Yngel

Settefisk
Yngel

Yngel

Yngel
Yngel
Yngel
Ensomrig
Yngel
Ensomrig
Yngel
Yngel
Yngel
Ensomrig
Ensomrig
Ensomrig

300 000

115000
200 000

70 000

?7?
85000
100 000
9175
70 000
27 525
55000
15 000
40 000
9175
9175
27525

Bliva Herreelva?
Bliva Herreelva
‘Risgr’ (kun 1985, ca.
100 0007?)

Bliva, Herrelva, Skien
Til 1995: Bliva,
Herreelva. Fra 1996-
97: nedstrgms
Klosterfossen/Mglla/
noe Skotfoss
Norsjg/Heddalsvann

Skien

Skien/Bliva

Bliva
Klosterfoss/Skien

Norsjgbekkene

Klosterfoss/Skien
Klosterfoss/Skien
Klosterfoss/Skien

*fra Grenland Sportsfiskeres arkiv ved Tor Askjem
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Bliva

Heddgla

Bgelva
Norsjg/Heddalsvann
Bliva?

Bliva?

Bliva?

Heddgla

Bgelva
Norsjg/Heddalsvann
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Vedlegg 2. Genetiske markorer og protokoll

20 mikrosatellitter ble benyttet som genetiske markorer, fordelt pd to paneler Markorene ble
amplifisert ved bruk av 2x high-fidelity Q5 mastermix (New England Biolabs) og standard PCR
oppsett (Baranski et al. 2014). Markorer, innfarging og konsentrasjon av primere er oppgitt i tabellen.

Megaplex | Markgr Innfarging | Konsentrasjon/reaksjon (uM) [Referanse
STMP14
SAL-ICISG-11 | 6-FAM 0.13 (Baranski et al. 2014)
SAL-ICISG-37 | 6-FAM 0.25 Baranski et al 2014
SsaAl124-
VIC 0.08 Baranski et al 2014
low *
SAL-CIG-28 VIC 0.38 Baranski et al 2014
SAL-CIG-33 VIC 0.45 Baranski et al 2014
SAL-CIG-16 NED 0.15 §
SAL-CIG-23 NED 0.20 §
SAL-ICISG-24 [ NED** 0.38 §
SAL-ICISG-31 | PET 0.30 §
SAL-ICISG-38 | PET 0.75 Baranski et al 2014
STMP15
SAL-ICISG-07 | 6-FAM 0.10 Baranski et al 2014
SAL-ICISG-01 |NED 0.75 Baranski et al 2014
SAL-CIG-30 NED 0.18 §
SAL-CIG-35 NED 0.05 Baranski et al 2014
SAL-ICISG-16 | NED 0.15 Baranski et al 2014
Sssp2216 VIC 0.15 (Paterson et al. 2004)
SAL-ICISG-05 [VIC 0.20 Baranski et al 2014
SAL-CIG-08 PET 0.15 §
SAL-CIG-32 PET 0.10 Baranski et al 2014
SAL-CIG-37 PET 0.15 Baranski et al 2014

* Re-designet primer fra SsaA 124 (King, Eackles & Letcher 2005)
** Alternativ innmerking er PET
§ ikke publisert, Nofima c/o Celeste Jacq
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Vedlegg 3.

Diversitets estimat for hvert sample (antall orret i parentes overst). Antall amplifiserte alleler
(Ngenes), antall alleler (Nalles), samt observert og forventet heterozygositet (Ho and He) for hvert
loci med gjennomsnitt. Forholdet mellom antall forskjellige alleler og antall amplifiserte alleler
samlet er gitt som Na/Ng. Loci i HW ulikevekt, etter justering for antall loci (0,05/20 = 0,0025) er
understreket i rodt.

BO_FOL (N=59) BO_RST TI_OYR

Loci Ngenes Nalles Ho He Ngenes Nalles Ho He Ngenes Nalles Ho He
ICISG11 110 4 0,05455 0,08874 36 2 0,11111 0,10794 70 5 0,42857 0,45052
ICISG37 112 4 0,44643 0,48600 40 5 0,35000 0,59615 64 2 0,40625 0,36458
SSaA124low 116 6 0,63793 0,68186 46 6 0,73913 0,78261 70 3 0,60000 0,56273
ClG28 58 8 0,34483 0,76770 36 10 0,61111 0,82381 46 6 034783 0,78261
CIG33 54 12 0,81481 0,80783 30 11 0,86667 0,88506 48 10 0,37500 0,76418
CIG16 84 7 0,11905 0,67757 36 11 0,50000 0,86032 46 8 0,13043 0,68599
CIG23 116 4 0,34483 0,36792 46 7 0,39130 0,62415 70 3 0,40000 0,43437
ICISG24 114 4 0,61404 0,67924 46 5 0,52174 0,75845 70 3 0,48571 0,48364
ICISG31 114 4 0,22807 0,28800 44 7 0,31818 0,63002 64 2 0,34375 0,39633
ICISG38 2 2 1,00000 1,00000 12 4 0,66667 0,63636 2 1 na na
ICISGO7 118 8 0,57627 0,63393 46 13 0,73913 0,77488 70 7 0,57143 0,61532
ICISGO1 48 3 0,04167 0,08245 34 6 0,47059 0,65597 30 1 na na
CIG30 118 7 0,69492 0,69955 48 10 0,79167 0,83156 70 7 0,88571 0,78137
CIG35 102 6 0,19608 0,52922 38 10 0,31579 0,73826 68 5 0,64706 0,61238
ICISG16 110 25 0,83636 0,94746 44 21 0,63636 0,96089 66 18 0,66667 0,91608
SSsp2216 112 5 0,67857 0,66200 36 4 0,77778 0,64921 70 4 0,77143 0,75652
ICISGO5 118 21 0,89831 0,92699 48 23 0,91667 0,95301 70 23 0,97143 0,94865
ClIG08 116 4 0,43103 0,45292 48 5 0,50000 0,61879 70 4 0,31429 0,31636
CIG32 118 12 0,79661 0,81530 48 12 0,83333 0,86613 70 10 0,85714 0,84265
CIG37 108 9 0,62963 0,77691 40 11 0,90000 0,80000 70 9 0,62857 0,75694
Sum 1948 155 802 183 1204 131

Mean 97,4 7,75 0,51920 0,61858 40,1 9,15 0,59786 0,72768 60,2 6,55 0,54618 0,63729
Na/Ng 0,08 0,23 0,11
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SA_OST SA_VES HE_OMN

Loci Ngenes Nalles Ho He Ngenes Nalles Ho He Ngenes Nalles Ho He
ICISG11 60 4 0,20000 0,18927 66 4 0,30303 0,27413 48 4 0,37500 0,41933
ICISG37 56 3 0,32143 0,44091 54 2 0,37037 0,49196 72 8 0,52778 0,74452
SSaA124low 60 4 0,50000 0,56893 66 3 0,45455 0,45268 70 7 0,51429 0,78427
CIG28 42 6 0,57143 0,79326 58 10 0,44828 0,80097 70 14 0,68571 0,86418
CIG33 30 7 0,33333 0,78161 28 10 0,42857 0,76190 38 18 0,89474 0,94595
CIG16 32 6 0,25000 0,64315 42 6 0,09524 0,60859 52 14 0,42308 0,90950
CIG23 58 3 0,58621 0,49304 62 3 0,61290 0,48599 74 8 0,64865 0,75379
ICISG24 60 4 0,36667 0,51017 66 3 0,45455 0,40280 72 6 0,58333 0,77387
ICISG31 52 3 0,53846 0,52866 46 2 0,39130 0,49565 58 9 0,51724 0,83122
ICISG38 2 2 1,00000 1,00000 2 1 na Na 28 6 0,57143 0,61905
ICISGO7 60 6 0,66667 0,64011 64 5 0,65625 0,61062 74 17 0,83784 0,91300
ICISGO1 50 2 0,00000 0,07837 56 4 0,07143 0,13831 58 9 0,41379 0,76770
CIG30 60 5 0,50000 0,64463 66 4 0,66667 0,71096 74 12 0,72973 0,88967
CIG35 58 7 0,34483 0,62492 58 5 0,34483 0,63037 66 18 0,48485 0,85361
ICISG16 56 15 0,82143 0,89805 60 19 0,86667 0,89492 72 25 0,88889 0,93036
SSsp2216 60 6 0,76667 0,78814 64 5 0,65625 0,74702 48 5 0,75000 0,77305
ICISGO5 60 27 0,96667 0,96158 66 28 0,96970 0,96317 74 31 0,86486 0,95853
ClIG08 60 5 0,50000 0,58588 66 4 0,69697 0,57995 66 6 0,48485 0,59767
CIG32 60 10 0,83333 0,84350 66 9 0,87879 0,82937 74 18 0,75676 0,92484
CIG37 58 9 0.72414 0.73140 60 9 0,60000 0,69887 72 19 0.77778 0.90336
Sum 1034 134 1116 136 1260 254

Mean 51,7 6,7 0,52985 0,63233 55,8 6,8 0,52454 0,60938 63 12,7 0,62910 0,80285
Na/Ng 0,13 0,12 0,20

HE_LYS BRE KUL

loci Ngenes Nalles Ho He Ngenes Nalles Ho He Ngenes Nalles Ho He
ICISG11 36 6 0,50000 0,60159 62 6 0,51613 0,56372 24 2 0,16667 0,15942
ICISG37 38 4 0,31579 0,43101 62 2 0,41935 0,33686 24 2 0,33333 0,46377

37



UiO ¢ Naturhistorisk museum

SSaA124low 38 5 0,57895 0,68706 62 4 051613 0,61713 24 3 0,75000 0,67029
CIG28 26 9 0,61538 0,87077 62 7 0,67742 0,75251 22 4 0,45455 0,77489
CIG33 28 12 0,42857 0,89418 46 10 0,17391 0,86957 16 4 0,25000 0,75833
CIG16 22 8 0,27273 0,87446 42 8 0,28571 0,84437 20 2 0,20000 0,44211
CIG23 38 6 0,63158 0,67852 62 3 0,54839 0,57694 24 3 0,50000 0,40942
ICISG24 38 5 0,63158 0,71124 62 4 0,64516 0,62983 24 3 0,58333 0,59783
ICISG31 38 4 0,42105 0,63016 62 2 0,32258 0,44421 24 2 0,66667 0,46377
ICISG38 6 4 0,33333 0,86667 56 8 0,35714 0,45649 22 3 0,45455 0,50649
ICISGO7 40 11 0,80000 0,88205 62 6 0,70968 0,65309 24 7 0,75000 0,77899
ICISG01 32 7 0,31250 0,74798 54 1 na Na 20 1 na na
CIG30 40 7 0,75000 0,78590 62 5 0,80645 0,78847 24 5 0,91667 0,80072
CIG35 36 7 0,38889 0,67619 54 7 0,44444 0,70580 22 4 0,00000 0,64069
ICISG16 40 17 0,55000 0,93077 62 23 0,74194 0,93866 24 11 0,83333 0,89130
SSsp2216 38 5 0,63158 0,79090 60 5 0,80000 0,76102 24 5 0,83333 0,76449
ICISGO5 40 22 1,00000 0,95641 62 30 0,80645 0,96404 24 17 0,83333 0,94928
CIG08 40 6 0,55000 0,49231 60 4 0,46667 0,59887 24 3 0,66667 0,51812
CIG32 40 13 0,85000 0,91410 62 10 0,77419 0,88525 24 7 0,91667 0,87681
CIG37 40 11 0.75000 0.90000 60 11 0,86667 0,86045 24 7 0,83333 0,86594
Sum 694 169 1176 156 458 95

Mean 347 845 0,55589 0,75907 588 7,8 0,57255 0,69723 22,9 4,75 0,57592 0,64909
Na/Ng 0,24 0,13 0,21
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Vedlegg 4.

Andel grret fra hver lokalitet og tilherighet til hovedstruktur pa hhv. 2, 3, 4 og 5 genetisk differensierte
bestander, estimert i STRUCTURE. Dominerende tilherighet for de enkelte sample er uthevet.

K=2 K=3 K=4 K=5
Pop N popl pop2 popl pop2 pop3 popl pop2 pop3 popd popl pop2 pop3 p
BO_FOL 59 0,982 0,018 0,018 0,922 0,06 0,019 0,808 0,134 0,039 0,047 0,839 0,036 |
BO_RST 24 0,744 0,256 0,255 0,703 0,042 0,254 0,509 0,207 0,031 0,115 0,518 0,035 O,
TI_OYR 35 0,999 0,001 0,001 0,853 0,145 0,002 0,056 0,805 0,137 0,386 0,074 0,129 |
SA_OST 30 0,972 0,028 0,029 0,919 0,051 0,029 0,02 0,922 0,03 0,856 0,032 0,03 O,
SA_VES 33 0,982 0,018 0,017 0,942 0,041 0,017 0,059 0,889 0,036 0,848 0,051 0,037 O,
HE_OMN 37 0,616 0,384 0,383 0,578 0,039 0,382 0,037 0,543 0,038 0,04 0,033 0,024 0,
HE_LYS 20 0,854 0,146 0,144 0,693 0,162 0,143 0,089 0,607 0,16 0,125 0,092 0,149 O,
BRE 32 0,999 0,001 0,001 0,373 0,626 0,002 0,124 0,267 0,607 0,203 0,129 0,579 O
KUL 12 0,999 0,001 0,001 0,546 0,452 0,002 0,033 0,54 0,425 0,169 0,07 0,381 O,
MAS 18 0,999 0,001 0,001 0,077 0,922 0,001 0,02 0,081 0,898 0,073 0,019 0,86 O,
OMD 34 0,999 0,001 0,001 0,042 0,956 0,002 0,034 0,038 0,927 0,036 0,033 0,897 O
0osD 33 0,999 0,001 0,001 0,037 0,962 0,001 0,034 0,043 0,922 0,051 0,035 0,887 O
SOoL 13 0,999 0,001 0,001 0,114 0,884 0,002 0,068 0,085 0,845 0,026 0,08 0,817 O,
STO 15 0,998 0,002 0,002 0,82 0,178 0,002 0,028 0,839 0,13 0,823 0,03 0,088 O,
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Vedlegg 5.

Parvis genetisk populasjons differensiering (Fsr = 6) mellom sample under, og korresponderende
sannsynlighet (P-verdi) over diagonalen, for elver samlet (N = 238). Populasjonspar med sterkest
differensiering er gitt morkest gronn farge (heatmap), mens signifikante tester etter korrigering for
multiple tester er uthevet med fet skrift.

BO Tl SA HE

BO 0,00317 0,00017 0,00017
Tl 0,0482 0,00383 0,0005

SA 0,00067

HE

Vedlegg 6.

Migrasjonsanalyse mellom vassdrag, fra STRUCTURE. Sannsynlighet for & vare forste generasjons
migrant fra hver enkelt av de inkluderte populasjonene, forutsatt at lokaliteter representerer faktiske
populasjonsoppdeling og at samtlige populasjoner er inkludert.

Tilhgrighet
Sample pop N BO Tl SA HE BRE KUL MAS OMD OSD SOL
BO 83 1,20 8,43 2,41
Tl 35 2,86
SA 63 1,59
HE 57 3,51 8,77 5,26 50,88 1,75
BRE 32 3,13 6,25
KUL 12 8,33
MAS 18
OMD 34
0sD 33
SOL 13 7,69
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