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Sammendrag og anbefalinger

Havforskningsinstituttet og Norsk institutt for naturforskning (NINA) har etter oppdrag fra
Fiskeridirektoratet og Direktoratet for naturforvaltning (DN) gjennomfert en utredning av
indikatorer for genetisk pavirkning av remt oppdrettslaks pa ville laksebestander. Oppdraget
er gitt som en oppfolging av regjeringens strategi for en miljomessig berekraftig
havbruksnazring. Rapporten gjennomgér aktuell faglitteratur og munner ut i konkrete
anbefalinger.

Ville laksebestander er mer eller mindre reproduktivt isolerte og viser genetiske forskjeller
mellom bestander og tilpasninger til sitt lokale milje. Dette kan forklares ved at laks i stor
grad vandrer tilbake til den elven den ble fadt i for & gyte. Norsk oppdrettslaks har sitt opphav
i mange forskjellige ville laksebestander fra Norge. Flere, delvis isolerte oppdrettsbestander
ble dannet pa 1970-tallet og har i dag gjennomgétt malrettet avl i ca. ti laksegenerasjoner. Lav
effektiv bestandsstorrelse og begrenset tilforsel av nytt genetisk materiale har fort til tap av
genetisk variasjon i forhold til de ville bestandene, og en heyere grad av genetisk
differensiering mellom oppdrettsbestander enn det er mellom ville laksebestander. Malrettet
avl har fert til en forbedring i kommersielt viktige egenskaper hos oppdrettslaks. I naturen er
imidlertid disse egenskapene forbundet med darlig overlevelse og redusert levedyktighet. En
uttalt bekymring for ville laksebestander i en situasjon der oppdrettslaks remmer og vandrer
opp i lakseelver, er at remt oppdrettslaks krysser seg med villaks og dermed forandrer den
genetiske strukturen hos villaks i form av tap av genetisk variasjon, forandring i
populasjonsstruktur og en reduksjon i produktivitet, levedyktighet og tilpasningsevne.

En kort situasjonsbeskrivelse (se figuren under) er at det remmer et stort antall oppdrettslaks
hvert ar, og noen tusen av disse blir gjenfanget i elvene der villaksen gyter. Andelen romt laks
overvakes i sportsfisket om sommeren og for gytetiden i mange elver. Det er dokumentert at
romt oppdrettslaks kan gyte og etterlate seg avkom i naturen. Med unntak av enkelte elver og
noen eksperimentelle studier, er det fortsatt tilnzermet ukjent i hvilken grad remt oppdrettslaks
har krysset seg inn i de ville laksebestandene (steg 1 i figur). Erfaringer fra utsetting av fisk
antyder at de biologiske konsekvensene av slik innkryssing generelt er negative. For & forstd
konsekvenser som er spesifikke for pavirkningen av remt oppdrettslaks pa villaks, mé det
gjennomfores studier som maéler effekten péd tilpasninger og levedyktighet av at remt
oppdrettslaks krysser seg inn i ville laksebestander (steg 2).

Mialsettingen med denne rapporten er 4 foresla egnede indikatorer for genetisk pavirkning fra
remt oppdrettsfisk pa ville bestander. Basert pa dagens tilgjengelige metoder for & kvantifisere
genetiske endringer i ville laksebestander, som resultat av interaksjon med romt oppdrettslaks,
foreslér vi anvendelse av felgende molekylergenetiske markerer:

o

- Et sett med SNP-markerer utviklet for 4 skille mellom villaks og oppdrettslaks,
uavhengig av opprinnelse.



- Et sett med mikrosatellittmarkerer som blir brukt i populasjonsgenetiske studier av
laks fra hele utbredelsesomradet, og som na er gjenstand for storskala studier i

europeisk sammenheng.

Som steg 1 foreslar vi a4 bruke disse markerene til & overvake et stort antall elver for &
kvantifisere innkryssingen som har skjedd. Deretter kan en underseke sammenhengen mellom
antall/andel romt fisk i ulike lakseelver og pavisbar genetisk endring, og analysere hvordan
dette forholdet varierer med egenskaper ved elvene og elvenes laksebestander. I rapporten
presenterer vi et forslag til genetisk overvaking med kostnader.

Som et pafolgende steg 2 vil malet vere a kvantifisere de biologiske konsekvensene.

En vil kun komme til et okt kunnskapsniva (steg 2) ved & kombinere steg 1 med langsiktige
okologiske studier i utvalgte vassdrag. Dette betyr at en genetisk basert overvaking ma folges

opp med forskningsprosjekter.

Denne rapporten har fokus pa steg 1, og skisserer kun veien mot kvantifisering av de
biologiske konsekvensene (steg 2), uten at dette er kostnadsberegnet.

Oppdrettsanlegg

Romming — fakta

Det remmer hundretusenvis
av oppdrettslaks hvert ar

Remmingsstatistikk er
forbundet med usikkerhet.

En del av remlingene finner
veien til villaksens gyteplasser
i elvene.

Andelen remt oppdrettsiaks
overvakes i sportsfisket og fer
gytetiden i mange elver.

Remt oppdrettslaks kan krysse
seg inn i den ville bestanden.

Gyting i elven

Ukjent genetisk pdvirkning
Steg | — Kvantifisering av
innkrysning

Ukjent i hvilken grad opp-
drettslaks har krysset seg inn
i ville bestander — annet enn
i eksperimenter og enkelte
elver.

Nye molekylere markarer kan
kvantifisere innkrysningen som
har skjedd.

Ukjent genetisk pdvirkni

Steg 2 — Kvantifisering av
biologiske konsekvenser

Studier har demonstrert
lavere overlevelse (og heyere
vekst) av oppdrettslaksens
avkom i naturen. Krysninger
har ogsa lavere overlevelse og
hoyere vekst enn villaksavkom.

Likevel ukjent i hvilken grad
bestandens tilpasninger og
langsiktige levedyktighet er
pavirket av innkrysningen.

Kan kun kvantifiseres ved &
kombinere steg | med lang-
siktige studier:




FORORD

Denne rapporten er skrevet pa oppdrag fra Fiskeri- og kystdepartementet/Fiskeridirektoratet
og Direktoratet for naturforvaltning (DN) som ensket at Havforskningsinstituttet og Norsk
institutt for naturforvaltning (NINA) skulle samarbeide om 4 utforme forslag til indikatorer
for pavirkning av remt oppdrettslaks pa ville laksebestander.

Likelydende oppdrag ble gitt til Havforskningsinstituttet og NINA, som organiserte arbeidet
med hvert sitt prosjekt og felles rapportering. Vi leverte en forelopig rapport i desember 2010
og leverer med dette var sluttrapport. Vi takker oppdragsgivere og fire nasjonale eksperter
som har gétt gjennom og kommentert dokumentet.

Trondheim og Bergen, mai 2011

Kjetil Hindar Terje Svésand
prosjektleder NINA prosjektleder
Havforskningsinstituttet
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1. Innledning

Havforskningsinstituttet og Norsk institutt for naturforskning (NINA) fikk i brev av 23.07.10
fra Direktoratet for naturforvaltning (DN) og Fiskeridirektoratet i oppdrag & foreta en felles
utredning som oppfelging av regjeringens strategi for en miljomessig barekraftig
havbruksnaring. Oppdraget gikk ut pa & gjennomgé aktuell faglitteratur som er relevant for
utforming av en eller flere effektindikatorer (berekraftindikatorer) som karakteriserer effekt
av romt laks fra oppdrett pa bestander av vill laks. Oppdraget skulle munne ut i en felles
rapport med rdd om indikator(er) for genetiske effekter av remt oppdrettslaks pa ville
laksebestander. Oppdraget ble nzrmere spesifisert pad et oppstartsmete 12.10.10, der
representanter fra Havforskningsinstituttet, NINA og oppdragsgiverne (Fiskeridirektoratet og
DN) var til stede (Vedlegg 1). P& metet ble det enighet om & dele leveransene i to faser — en
forelopig utgave innen 15.12.10 og en endelig og mer omfattende rapport innen 01.05.11.

Arbeidet med utvikling av en effektindikator bygger pa “Strategi for en miljomessig
barekraftig havbruksnaring™ (Fiskeri- og kystdepartementet 2009): “Genetisk pavirkning og
romming: Havbruk bidrar ikke til varige endringer i de genetiske egenskapene til
villfiskbestandene”. Et annet relevant dokument er St.prp. nr. 32 (2006-07) om vern av
villaksen, der det heter at “Regjeringen har som mal a bevare og gjenoppbygge
laksebestander av en storrelse og sammensetning som sikrer mangfold innen arten og utnytter
dens produksjonsmuligheter.”

I rapporten véar oppsummerer vi kort kunnskapen om genetiske effekter av remt oppdrettslaks
pa vill laksefisk, og presenterer og diskuterer mulige effektindikatorer pd genetiske endringer
som kan anvendes av forvaltningen. Bruken av effektindikatorene ma folges opp med
forskning.

Fiskeridirektoratet understreket pé oppstartmetet den 12.10.10 at det er viktig 8 komme i gang
med & male pa de mest relevante parameterne sa snart som rad. Grenseverdiene for genetisk
pavirkning vil en kunne fastsette senere nar en har fatt inn tidsserier med maélte verdier.

1.1 Begrepsavklaring

I oppdraget som vi har fatt, brukes bade effektindikator og beerekraftindikator. 1 litteraturen
om barekraftig utvikling tilherer disse begrepene ulike nivder, der en effektindikator for
genetiske endringer representerer én av flere miljgindikatorer (Hoyer & Aall 2002). En
bzrekraftindikator representerer et hayere niva, der bide miljeindikatorer, sosiale indikatorer
og utviklingsindikatorer inngdr. I den videre behandlingen bruker vi derfor kun

effektindikator.

En indikator har tre hovedfunksjoner: forenkling, kvantifisering og kommunikasjon (Heyer &
Aall 2002). Vi har brukt dette som en rettesnor nér vi diskuterer mulige effektindikatorer for
genetiske endringer som skyldes innkryssing av ramt oppdrettslaks i ville laksebestander.



1.2 Organisering

Oppdraget gjennomfores som et felles oppdrag, organisert som egne prosjekter ved
henholdsvis Havforskningsinstituttet og NINA:

Havforskningsinstituttet: Berekraftindikatorer for genetiske effekter fra romt laks — utredning
prosjekt (prosjekt 13483-01), prosjektleder: Terje Svésand

NINA: Berekraftindikator — oppdrag for Fiskeridirektoratet og DN (prosjekt 16422000),
prosjektleder: Kjetil Hindar

Prosjektene leverte en felles, forelopig rapport 16.12.10, og leverer med dette en felles
sluttrapport.

2. Bakgrunn: genetisk struktur hos villaks og oppdrettsiaks

2.1 Genetisk struktur hos villaks

Ville laksebestander er genetisk forskjellige. De storste forskjellene finner vi mellom laks fra
Nord-Amerika og Europa, dernest mellom laks fra Ostersjeen og Europas atlanterhavskyst
(figur 2.1.1; fra Verspoor m.fl. 2005). Vi finner mindre, men fortsatt statistisk signifikante,
genetiske forskjeller mellom laks fra ulike vassdrag i Norge (Stdhl 1987; Skaala m.fl. 1998;
Rengmark m.fl. 2006). I de sterre vassdragene er det ogsé genetiske forskjeller mellom laks
fra ulike steder innen vassdraget — i Tanavassdraget er variasjonen mellom ulike steder i
hovedelva og sideelvene sarlig stor (Stdhl & Hindar 1988; Vihi m.fl. 2008). Disse genetiske
forskjellene er stabile over tid i den forstand at de lokale forskjellene er sterre enn variasjonen
over tid i samme bestand. Bade studier av genetisk variasjon i proteiner og studier av selve
arvematerialet (DNA), viser dette. Tolkningen av de genetiske resultatene er at genstremmen
mellom naturlige laksebestander er begrenset. Dette stattes av merkeforsgk som viser at kun
noen fa prosent av laksen feilvandrer pa vei tilbake til gyteplassen i ferskvann (Stabell 1984).
Studier av laks og erret i slekten Salmo og flere arter av stillehavslaks i slekten Oncorhynchus
viser generelt at det er en sammenheng mellom feilvandringsraten til en art og den genetiske
differensieringen mellom bestander av arten (Altukhov & Salmenkova 1994).
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Figur 2.1.1. Todimensjonal framstilling av slektskapsforhold mellom ulike villaksbestander i Europa.
Tallene angir lokaliteter og fargene ulike regionale grupper innen Europa. Figuren er basert pa en
analyse av genetisk distanse mellom par av bestander, malt med proteinkodende gener. Figuren er fra
Verspoor m.fl. (2005).

Noen av de genetiske forskjellene reflekterer potensial for tilpasning til ulikt miljo i de ulike
vassdragene (Taylor 1991; Garcia de Leaniz m.fl. 2007). Ett eksempel er kroppssterrelse ved
kjennsmodning som ser ut til & vere tilpasset et vassdrags sterrelse (Jonsson m.fl. 1991).
Andre eksempler er forskjellene mellom norske laksestammer og ostersjolaks i mottagelighet
overfor Gyrodactylus salaris og vibriose, tidspunkt for gyting og vandringer, og respons til
ulike temperaturregimer og islegging (Anon. 2009). Vi vet lite om hvilke gener og
genvarianter som er viktige for laksens tilpasninger, men i alle de egenskapene der en har
testet om stammeforskjellene er betinget av arv eller miljo, har svaret vart «begge deler». Det
gjor at vi som utgangspunkt skal forvente at en lokal laksebestand har genetiske tilpasninger
som gjor den bedre egnet i sitt miljo enn andre stammer.



Hvor raskt tilpasninger oppstér, og hvor lokale de er, varierer sannsynligvis betydelig mellom
laksebestander avhengig av bestandssterrelsen, graden av feilvandring mellom bestander,
hvor sterkt den naturlige seleksjonen virker, og hvordan seleksjonskreftene varierer over rom
og tid. Smé bestander antas 4 ha mindre mulighet til & utvikle lokale tilpasninger enn store
bestander, da tilfeldig genetisk drift er sterk i smé& bestander og kan motvirke effekten av
naturlig seleksjon. Haye andeler feilvandrere i bestanden vil ogsa kunne motvirke effekten av
naturlig seleksjon. Siden den naturlige seleksjonen ikke har noe mal, og kan drive en bestand i
¢én retning i én generasjon og i motsatt retning i den neste, ma vi anta at det forst og fremst er i
lokaliteter med saregne miljeforhold, og som er stabilt forskjellige fra andre lokaliteter, at vi
finner lokale tilpasninger (Waples 1991, Garcia de Leaniz m.fl. 2007).

Det rader stor optimisme omkring mulighetene til & forsta koblingen mellom gener og deres
funksjonelle betydning gjennom sekvensering og kartlegging av genomet (det totale
arvematerialet) til laks og nexrstidende arter (http://web.uvic.ca/grasp/). Informasjon fra
kunnskap om genomet vil kunne oke forstielsen av lokale tilpasninger og hvordan de pavirkes
av ulike naturlige og menneskeskapte faktorer (Allendorf m.fl. 2010).

2.2 Genetisk struktur hos oppdrettslaks

I Norge har vi domestisert laksen gjennom 40 ar med malrettet avl (Gjedrem m.fl. 1991;
Gjoen & Bentsen 1997) for & endre egenskaper som tilvekst, kjgnnsmodning, fettfordeling og
sykdomsresistens. Seleksjon for en mer produktiv oppdrettslaks foregar i avlsprogram som er
basert pa vill laks fanget i en rekke norske elver i forste halvdel av 1970-tallet (Gjedrem m.fl.
1991; Gjoen & Bentsen 1997), og enkelte samtidige oppdrettsstammer fra Vest- og Midt-
Norge. Avlsarbeidet drives av flere selskaper som kan ha flere, til dels isolerte avlslinjer.
Under kontrollerte forhold blir de beste familier og individer selektert basert pa
produksjonskriterier, og disse individene blir benyttet til & fore hver avlslinje videre. P4 denne
maten oppnér man en gradvis genetisk forandring av oppdrettslaksen med hensyn til enskede
egenskaper. Egenskapen veksthastighet er doblet etter fem generasjoner med kunstig
seleksjon (Thodesen m.fl. 1999), noe som viser hvor raskt genetiske forandringer kan skje
gjennom avl. Oppdrettslaksen blir ogsa endret gjennom tilpasning ved naturlig seleksjon til
oppdrettsmiljoet. For eksempel har en egenskap som fluktrespons endret seg genetisk hos
oppdrettslaks (Einum & Fleming 1997), selv om denne egenskapen ikke er et mal for noe
avlsprogram. Genetisk differensiering mellom vill-, og oppdrettslaks kan ogsd oppstd
gjennom prosesser som genetisk drift, det vil si tilfeldige genetiske forandringer pa grunn av
begrenset bestandssterrelse.

Oppdrettslaks og vill laks har vaert sammenlignet i en rekke arbeider, som omfatter studier av
genetisk variasjon med molekylere markerer, eksperimentelle studier hvor en har
sammenlignet atferd, morfologi og fysiologi, og studier av overlevelse og vekst i et naturlig
milje.
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De tidligste studiene av genetiske forskjeller mellom oppdrettslaks og villaks var basert pa
analyser av proteinkodende gener (Verspoor 1988; Cross & Challanain 1991; Youngson m.fl.
1991; Mjelnerad m.fl. 1997; Skaala m.fl. 2005). De viste genetisk differensiering mellom
oppdrettslaks og ville laksebestander de var basert pa, og redusert niva av genetisk variasjon.
Disse studiene viste ogsa sterre genetiske forskjeller mellom oppdrettsstammer enn mellom
ville laksebestander. Seinere har DNA-markegrer blitt brukt til & sammenligne oppdrettslinjer
og vill laks, for eksempel med sakalte minisatellitt- og mikrosatellittmarkerer (Mjolnered
m.fl. 1997; Clifford m.fl. 1998a,b; Norris m.fl. 1999; Skaala m.fl. 2004), mitokondrieDNA
(mtDNA) (Karlsson m.fl. 2010) og SNP-markerer (Rengmark m.fl. 2006, Karlsson m.fl.
2011).

Resultatene fra DNA-studiene stotter opp om tidligere analyser basert pad proteinkodende
gener, og viser redusert genetisk variasjon hos oppdrettslinjene sammenlignet med de ville
laksebestandene, saerlig i genetiske markerer med mange varianter av samme gen, og sterre
genetisk forskjell mellom oppdrettsstammer enn mellom villaksbestander. Dette kan
hovedsakelig forklares med genetisk drift i oppdrettslinjer med begrenset effektiv
bestandssterrelse. Den effektive bestandssterrelsen er beregnet til 33-125 individer (Mork
m.fl. 1999) i ulike oppdrettslinjer. I mitokondrienes DNA er det funnet storre variasjon i flere
oppdrettslinjer enn hos ville bestander, sannsynligvis som felge av at genetisk ulike
villaksstammer ble krysset med hverandre da disse oppdrettslinjene ble dannet, og at den gkte
variasjonen er beholdt gjennom avlsprogrammet (Karlsson m.fl. 2010).

Vill- og oppdrettslaks er ogsd sammenliknet i “common garden”-forsek. Her fjernes
miljevariasjonen ved at ulike grupper (i dette tilfelle oppdrett, vill og hybrid) studeres under
samme miljobetingelser. Utvikling av mikrosatellittmarkerer pad 1990-tallet gjorde det mulig &
identifisere fisk tilbake til foreldre og dermed forsgksgruppe. Dette er en forutsetning for &
sette sammen ulike grupper i samme kar, og spesielt for tidlige livsstadier hvor man tidligere
manglet egnede merkemetoder.

Oppdrettslaks vokser bedre enn villaks i et oppdrettsmilje (Einum & Fleming 1997; Thodesen
m.fl. 1999; Fleming m.fl. 2002; Glover m.fl. 2009a) og i naturlige miljg (Johnsson &
Bjornsson 1994; Einum & Fleming 1997; McGinnity m.fl. 1997, 2003; Fleming m.fl. 2000;
Skaala m.fl., under arbeid). Mange egenskaper som ikke er direkte inkludert i avlsarbeidet,
som aggresjon, stress- og temperaturtoleranse (Fleming 1995), kan ogsad bli endret hos
oppdrettslaksen gjennom domestiseringsprosessen. Arsaken er at mélrettet seleksjon for blant
annet tilvekst pavirker bdde denne egenskapen og andre, for eksempel hormonregulering og
atferd. I en studie der syvende generasjons oppdrettslaks ble sammenlignet med villaksen som
var det dominerende utgangspunktet for denne avlislinjen, ble det pavist signifikant hayere
konsentrasjon av veksthormon hos oppdrettslaksen (Fleming m.fl. 2002). I eksperimentelle
studier er det vist at tilforsel av veksthormon eker appetitt (Johnsson & Bjdérnsson 1994;
Jonsson m.fl. 1996), aggresjon og aktivitet (Jonsson m.fl. 1998). Dette er atferd som er knyttet
til overleving i naturen (Johnsson m.fl. 1996; Jonsson m.fl. 1996; Martin-Smith m.fl. 2004).
Det er derfor ikke overraskende at oppdrettslaks er ulik villaks i flere egenskaper som
pévirker overleving i naturen, som tilvekst, aggresjon, dominans og fluktrespons (Einum &
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Fleming 1997; Fleming & Einum 1997; Johnsson m.fl. 2001, Fleming m.fl. 2002; Houde m.fl.
2010). I tillegg er det avdekket genetiske forskjeller mellom villaks og oppdrettslaks i
egenskaper som kjettfarge, kjonnsmodning og fettinnhold (Glover m.fl. 2009a),
reaksjonsnormer (Darwish & Hutchings 2009) og morfologi (Solem m.fl. 2006), men ikke i
sykdomstoleranse (Glover & Skaala 2006; Glover m.fl. 2006 a, b) eller forekomsten av
deformiteter (Fjelldal m.fl. 2009).

Utvikling av genetiske verktoy har muliggjort studier av genuttrykkprofiler hos laks i
kontrollerte studier. Roberge m.fl. (2006, 2008) har dokumentert genetiske forskjeller i
genuttrykk mellom villaks og oppdrettslaks. Hybridene hadde i noen tilfeller genuttrykk-
verdier over verdiene for vill- og oppdrettsfisk. Normandeau m.fl. (2009) viste at respons i
genuttrykkprofiler hos hybrider av vill- og oppdrettsiaks er avhengig av hvilke ville
populasjoner som krysses. Innkryssing av oppdrettsfisk i ville bestander kan sédledes gi
uventede effekter pd genuttrykk. Til tross for at genetiske forskjeller i genuttrykk mellom
oppdrettslaks og villaks antyder funksjonelle forskjeller, er det uklart hvilken kobling disse
genuttrykkene har til “fitness” hos oppdrettslaks i forhold til villaks i naturlige miljoer.

En oppsummering av data fra litteraturen viser at det er til dels store genetiske forskjeller
mellom vill- og oppdrettslaks i kvantitative egenskaper som har direkte eller indirekte
betydning for overlevelsen av laks i naturen. Det er grunn til 4 tro at de genetiske forskjellene
kommer til & gke for hver generasjon med mélrettet avl.

2.3 Okologiske konsekvenser av innkryssing av oppdrettslaks i en vill bestand

Det er gjennomfort tre eksperimentelle studier der tilvekst, atferd og overleving er mélt hos
definerte familiegrupper av oppdrettslaks, villaks og hybrider i naturlige milje. Dette
inkluderer utplanting av lakserogn fra DNA-identifiserbare familier av oppdrettslaks, villaks
og hybrider (McGinnity m.fl. 1997; 2003), og utsetting av kjennsmodne individ med kjent
genetisk profil (Fleming m.fl. 2000) i naturlig elvemiljo, der alle avkom i ulike livsstadier fra
rogn til kjennsmodning i ettertid kan identifiseres genetisk.

Det mest omfattende og detaljerte prosjektet som er gjennomfert pé dette feltet, ble utfert i
Burrishoole, Irland (McGinnity m.fl. 1997, 2003; Ferguson m.fl. 2002). I dette prosjektet ble
tilvekst, overleving og bestandsdynamikk hos villaks, oppdrettslaks og hybrider undersgkt
gjennom to generasjoner. Tre arsklasser med mange familier av villaks, oppdrettslaks, forste-
og andregenerasjons hybrider mellom dem, og tilbakekryssinger av hybrider til villaks og
oppdrettslaks, ble plantet ut som egg ovenfor en fiskefelle i Burrishoole. Tilsvarende grupper
ble satt ut som smolt. I alle tre &rsklassene hadde oppdrettslaksen signifikant lavere
overlevelse enn villaksen i forste vekstsesong. Ikke overraskende viste det seg at
oppdrettslaksen vokste bedre enn villaksen, og at de storre oppdrettslaksungene fortrengte
ville laksunger nedover elva gjennom konkurranse. Selv om oppdrettslaksen vokste bedre og
fortrengte en del av villaksen, var smoltproduksjonen av oppdrettslaks bare henholdsvis 34,
34 og 55 % sammenlignet med villaksen i de tre arsklassene. Den gjennomsnittlige
gjenfangsten etter sjgoppholdet var 0,3 % for oppdrettslaksen og 8 % for villaksen. Hybridene
viste seg ofte 4 ha prestasjoner mellom villaks og oppdrettslaks.
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Et liknende prosjekt ble gjennomfert i Imsa (Fleming m.fl. 2000). I dette prosjektet ble det
satt ut kjennsmodne villaks og oppdrettsiaks ovenfor en fiskefelle i Imsa i Rogaland. De to
gruppene hadde lignende vandringsmenster og valgte de samme gyteplassene i elven. Vill
hannlaks var mer aktive i kurtisering av hunnlaksen enn oppdretthannene var. Gytesuksessen
var lavere hos oppdrettslaksen bade for hanner (24 %) og hunner (32 %) sammenlignet med
villaksen, og malt over hele livssyklus var deres relative reproduksjonssuksess (fitness) 16 %
av villfiskens. Den totale smoltproduksjonen var 28 % lavere enn forventet ut fra en bestand-
rekrutteringskurve for villaks i Imsa med samme antall egg gytt (Jonsson m.fl. 1998).
Oppdrettslaksen smoltifiserte og vandret ut tidligere og ved lavere alder enn villaksen. I
motsetning til resultatene fra Burrishoole-prosjektet, fant en i Imsa-prosjektet ingen forskjell
mellom gruppene i sjeoverlevelse (men senere utsettinger viste lavere sjooverlevelse hos
oppdrettslaks enn villaks; Hindar m.fl. 2006). Det er bare gjennomfert et fatall slike
undersgkelser av effekten av innkryssing fra oppdrettslaks til villaks i naturen. Derfor har vi
fremdeles et relativt tynt grunnlag & generalisere pa.

Ved Havforskningsinstituttets feltlaboratorium i Guddalselven i Hardangerfjorden har en
studert overlevelsen hos 69 familier av oppdrettslaks, villaks og krysninger i et naturlig milje
(Skaala m.fl., under arbeid), og funnet lignende resultater som i Imsa og Burrishoole. 1
Canada er det nylig gjennomfert en molekylargenetisk analyse av en truet, vill laksebestand
over 20 &r. Analysen konkluderer med at introgresjon av genetisk materiale fra remt
oppdrettslaks til villaks har endret den genetiske integriteten til villaksebestanden og antakelig
medfort tap av lokale tilpasninger (Bourret m.fl. 2011).

De effektene av innkryssing av oppdrettslaks i villaksstammer som en har sett i disse
eksperimentene, finner paralleller i erfaringer fra 100 &r med utsetting av laksefisk av ulike
stammer (inkludert kultivert) i naturen. Disse utsettingene har gitt negative resultater
sammenliknet med den ville bestanden i alle de tilfeller der en endring i overlevelse eller
andre gkologiske egenskaper ble pavist (Hindar m.fl. 1991). Et nylig publisert review som
oppsummerer erfaringer etter utsetting av flere fiskearter, finner negative genetiske effekter
hos anleggsprodusert fisk (Araki & Schmid 2010). Araki m.fl. (2009) viser at de negative
effektene er tydelige ogsd i generasjonen etter utsetting, dvs. blant fisk fedt i naturen.

3. Indikatorer for genetisk endring

I denne rapporten vurderer vi indikatorer for genetisk endring pa ulike nivaer fra antallet fisk
som regmmer fra oppdrett til dokumenterte genetiske endringer etter gyting av remt
oppdrettslaks i ville laksebestander. Mye av informasjonen som det redegjeres for her,
stammer fra internasjonale symposier som omhandler interaksjoner mellom oppdrettsfisk og
villfisk, hvorav de tidligste fokuserte pa interaksjoner mellom utsatt og vill fisk (Billingsley
1981; Ryman 1981), mens senere symposier og boker om laks har fokusert mer pa romt
oppdrettsfisk (Hansen m.fl. 1991; Hutchinson 1997; 2006; Ferguson m.fl. 2007). Det er videre
laget flere “review”-artikler og gjennomfert internasjonale prosjekter som henter informasjon
om interaksjoner mellom kultivert og vill fisk fra en rekke ulike fiskearter (Hindar m.fl. 1991;
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Waples 1991; Naylor m.fl. 2005; Bekkevold m.fl. 2006; Bert 2007; Svasand m.fl. 2007; Araki
& Schmid 2010).

I det folgende legger vi mest vekt pad kunnskap om remt oppdrettslaks i Norge, men bruker
ogsa informasjon fra Irland og Canada.

3.1 Genetisk endring

Fiskeri- og kystdepartementets strategi for en miljomessig barekraftig havbruksnaring
formulerer mélsettingen ” Havbruk bidrar ikke til varige endringer i de genetiske egenskapene
til villfiskbestandene”. Med genetiske endringer i villfiskbestandene forstar vi i denne
sammenhengen at folgende er uensket:

- tap av genetisk basert levedyktighet, eller “fitness”

- tap av genetisk variasjon

- endring av genetisk struktur — dvs. hvordan den genetiske variasjonen er fordelt innen
og mellom bestander

Vi vet sa langt sveert lite om betydningen av genetiske forskjeller i enkeltgener. Endringer i
genetisk (baserte) egenskaper kan males i eksperimenter, selv om vi ikke vet hvilke gener som
er involvert. Levedyktighet/fitness er svart komplisert 4 male, siden det beskriver relativ
suksess gjennom en hel livssyklus i naturen. Levedyktighet kan ogsd vurderes som en
genetisk basert egenskap som er satt sammen av effektene av mange gener (i det aktuelle
miljeet), og kan som sidan vurderes uten kunnskap om det enkelte gen. Hoy levedyktighet/
fitness i det aktuelle miljoet, er imidlertid ingen garanti for hoy levedyktighet i framtidige
milje. Det beste forvaltningsradet er derfor & bevare si mye som mulig av den underliggende
genetiske variasjonen, bade innen og mellom bestander (Ryman 1991; Anon. 2011). Den
genetiske variasjonen innen og mellom bestander kan males med molekylergenetiske
metoder.

Genetiske endringer og tap av genetisk variasjon som folge av lakseoppdrett og remming kan
skje bade gjennom tilfeldigheter og seleksjon (indirekte genetiske effekter; Waples 1991), og
gjennom kryssing mellom genetisk ulike bestander (direkte genetiske effekter; Waples 1991).
Vi forstar berekraftmeldingen dit hen at fokus er & unngd varige genetiske endringer som
skyldes innkryssing av oppdrettslaks i ville bestander, og altsa de direkte genetiske effektene.
Vi er altsd ute etter & finne en effektindikator som kan méle at det har skjedd genetiske
endringer som felge av innkryssing av remt oppdrettslaks, og ikke som folge av redusert
bestandssterrelse eller endret seleksjonsregime som folge av sykdomsintroduksjon eller
konkurranse med remt oppdrettslaks. Vi vurderer flere mulige effektindikatorer for direkte
genetiske effekter under.

3.2 Remming fra oppdrettsanlegg

Remmingsstatistikk ligger utenfor vart mandat, men blir likevel kort vurdert. En presis
remmingsstatistikk kan vare en mulig indikator pd omfanget av pavirkning, serlig hvis det
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fores statistikk over antallet oppdrettslaks som remmer kombinert med kunnskap om nar de
rommer, hvorfra de remmer, og hvilket livsstadium de er i.

Remmingsstatistikk (figur 2.2.1) og store remmingshendelser registreres i Fiskeridirektoratet
og oppdateres jevnlig pa www.fiskeridir.no. Dette gir grunnlag for & ansla hvor mange

oppdrettslaks som remmer og arsakene til remming — serlig i forbindelse med store
remmingsepisoder (www.rommingskommisjonen.no).

1000

21

900 +
800
700 +

600 +

x 1000 stk

200

2001 2002 2003 2004 2005 2006 2007 2008 2009 2010 2011

Figur 3.2.1. Oppdretternes innmeldte remmingstall 2001-2010 per 01.03.11. (Kilde:
www.fiskeridir.no)

De storste kjente rommingsepisodene er fra merder i sjoen (Jensen m.fl. 2010). Remming av
ungfisk til elver skjer ogsa (Lund & Heggberget 1990; Stokesbury & Lacroix 1997; Clifford
m.fl. 1998b). Omfanget av remming av smolt fra settefiskanlegg og tidlig i sjefasen er lite
dokumentert, blant annet fordi smolt og postsmolt er lite fangbare og vandrer hurtig mot apent
hav (Skilbrei 2010).

Atferden og levedyktigheten til romt laks i naturen ser ut til & vere avhengig av nar i
livssyklusen de remmer (Hansen m.fl. 1987; Hansen 2006a,b). Smolt som remmer kan i
mange tilfeller vandre opp i elver i narheten av det stedet de romte fra etter at de kommer
tilbake fra havet som voksne. De fleste spres imidlertid til elver over store geografiske
avstander (Skilbrei 2011). Oppdrettslaks som remmer sent i livet (og spesielt om
hesten/vinteren) oppholder seg betydelig lenger i naeromradet eller i fjorden og kan i mye
storre grad gjenfanges der (Skilbrei m.fl. 2010; Skilbrei & Jorgensen, 2010; Skilbrei 2010).
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Eldre fisk som remmer ser imidlertid ut til & ha darligere overlevelse over tid (Hansen m.fl.
2006; Skilbrei m.fl. 2010), og flertallet ser ut til & ende opp i elver nord for stedet de remte fra
(Hansen 2006; Hansen & Youngson 2010). Kjennsmodnende oppdrettslaks kan umiddelbart
vandre opp i ferskvann etter romming, men har betydelig darligere gytesuksess (spesielt
hannene) enn fisk som remmer tidligere i livet (Fleming m.fl. 1996).

Det er gjort beregninger av hvor mange oppdrettslaks som remmer pad bakgrunn av
beregninger av antallet ramt oppdrettslaks i fangstene og kunnskap om overlevelsen fra smolt
til voksen laks (Segrov & Urdal 2006). Disse beregningene antyder at det faktiske antallet
laks som remmer er betydelig hayere enn det registrerte antallet. Det er derfor viktig & gjere
undersegkelser som med storre presisjon kan estimere antallet oppdrettslaks som remmer.

3.3 Miling av andel oppdrettslaks i elver

Det fins registreringer av remt oppdrettslaks i elver fra og med 1986 (Gausen & Moen 1991).
Siden 1989 har NINA ledet et overvakingsprogram for 4 ansld andelen remt oppdrettslaks i
sjo og elv ved arlige undersgkelser (Fiske m.fl. 2001; 2006). Undersokelsene er basert pa
identifisering av remt oppdrettslaks pa bakgrunn av ytre morfologi og skjellkarakterer (Lund
m.fl. 1989). Generelt har andelen (%) av remt oppdrettslaks vaert lavest i sportsfisket i elvene,
hoyere i stikkpreover om hesten for gyting, og hayest i stikkprover fra garn- og kilenotfiske i
fjorder og i ytre kyststrak (figur 3.3.1).

—&— Kyst

Prosent ramt oppdrettslaks

0 T T T T
1990 1995 2000 2005

Figur 3.3.1. Gjennomsnittlig prosentandel oppdrettslaks (uveid gjennomsnitt over lokaliteter) i
sjofisket i fjorder og i ytre kyststrok i perioden 1989-2008 (etter Anon. 2010).
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Andelen av oppdrettslaks som blir fanget i sportsfisket i elvene ligger i gjennomsnitt under 10
% de fleste ar (figur 3.3.2). Lavere andeler remt oppdrettslaks i sportsfisket i elvene enn i
sjofisket skyldes at oppdrettslaksen i hovedsak gér opp i elva seinere enn villaksen og dermed
ikke blir utsatt for fangst i et like langt tidsrom som villaksen. Som en folge av dette er
andelen remt oppdrettslaks i provene fra hesten for gyting heyere enn andelen remt
oppdrettslaks i sportsfisket om sommeren. De siste ti rene har det uveide gjennomsnittet av
remt oppdrettslaks i elvene om hasten ligget rundt 15 %, mens det 14 over 20 % i alle arene
fra 1989 til og med 1998.
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Figur 3.3.2. Beregnet prosentandel for innslaget av remt oppdrettslaks i prover fra sportsfiske og i
prever fra hesten for gyting (hestbestander) i perioden 1989-2009. Prosentandelene er uveide
gjennomsnitt av prever fra ca. 80 elver om sommeren og ca. 40 elver om hesten. 1 2003 ble
undersokelsene ikke finansiert og det er derfor ikke mulig & beregne prosentandel remt oppdrettslaks i
sportsfisket (etter Anon. 2010).

Det er stor geografisk og temporal variasjon i andelen remt oppdrettslaks i elver. Andelen
malt i enkeltvassdrag kan variere fra under 2 % til mer enn 80 % remt oppdrettslaks (Fiske
m.fl. 2001), og selv nar andelene beregnes for sterre omrader (regioner eller fylker) viser de
stor geografisk variasjon. Regionale gjennomsnittsprosenter er nylig beregnet for ti regioner i
Norge for arene 1989-2009 (Fiske m.fl. 2006; Diserud m.fl. 2010). De viser stor geografisk
variasjon og betydelig variasjon over tid, som vist for de to fylkene Rogaland og Hordaland
(figur 3.3.3 0g 3.3.4).
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Rogaland har i gjennomsnitt lavere andeler remt oppdrettslaks enn Hordaland, og andelen
romt oppdrettslaks viser en tydelig nedadgaende trend over tid. I Hordaland er det hoy andel
romt oppdrettslaks gjennom hele perioden 1989-2009.
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Figur 3.3.3. Gjennomsnittlig andel remt oppdrettslaks i gytebestanden av laks i Rogaland i perioden
1989-2009, beregnet med ulike metoder. Arsprosent er gjennomsnittet av andelen romt oppdrettslaks i
sportsfisket om sommeren og i stikkprovene om hesten, og er vektet med fangsten i elvene det er tatt
prover fra. Hostprosent er antallet romt oppdrettslaks i om hesten i elver i fylket, delt pa antall fisk i
provene (etter Diserud m.fl. 2010).
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Figur 3.3.4. Gjennomsnittlig andel romt oppdrettslaks i gytebestanden av laks i Hordaland i perioden
1989-2009, beregnet med ulike metoder. Arsprosent er gjennomsnittet av andelen romt oppdrettslaks i
sportsfisket om sommeren og i stikkprovene om hesten, og er vektet med fangsten i elvene det er tatt
prover fra. Hostprosent er antallet remt oppdrettslaks i om hesten i elver i fylket, delt pa antall fisk i
provene (etter Diserud m.fl. 2010).

3.4 Bruk av genetiske markerer for a male faktisk innkryssing

Et viktig steg i & kartlegge genetisk pavirkning av remt oppdrettslaks pa ville bestander er &
kvantifisere innkryssing (genflyt) fra remt oppdrettslaks til villaks. Andel remt laks som
fanges under sportsfiske om sommeren og andel remt oppdrettslaks pé gyteplassene om
hesten er dokumentert gjennom overvaking (Anon. 2010). Det er dokumentert at remt
oppdrettslaks gyter og produserer levedyktig avkom (Lura & Sagrov 1991; Segrov m.fl.
1997) i naturen. Det er vist under kontrollerte, naturlige forhold at det er seleksjon mot
oppdrettslaks bade under gyting (Fleming m.fl. 1996, 1997) og blant avkommet i to
generasjoner etter gyting (Fleming m.fl. 2000, McGinnity m.fl. 2003). Det fins sveart fa
malinger av den reelle genflyten fra oppdrettslaks til ville bestander. Andel remt oppdrettslaks
i gytebestandene kan sammen med de kontrollerte forsekene i Imsa og Burrishoole brukes til
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a modellere potensialet for genflyt (for eksempel, Hindar m.fl. 2006). Det er likevel
nedvendig & kunne dokumentere genflyt fra remt oppdrettslaks til villaks i naturen.

De forste eksemplene pd genetiske forandringer i ville laksebestander som folge av
innblanding av remt laks ble avdekket i studier gjennomfert i Irland og Nord-Irland pa 1990-
tallet (Clifford m.fl. 1998a, 1998b; Crozier 1993, 2000). I disse studiene undersgkte
forfatterne distinkte og sterre remninger av oppdrettslaks fra et enkelt anlegg gjenfanget i en
nerliggende elv. Ved & sammenligne frekvensen av ulike genvarianter for og etter remning og
ved & kartlegge den genetiske profilen hos den remte oppdrettslaksen, ble det mulig a
dokumentere at det hadde skjedd en genetisk innblanding. Dette var mulig fordi (1) den remte
laksen kom fra et kjent anlegg hvor den genetiske profilen kunne kartlegges, og (2) denne var
ulik den genetiske profilen til villaksen.

A kvantifisere genetisk innblanding av remt oppdrettslaks i ville norsk bestander over tid, er
imidlertid atskillig mer komplisert enn i de irske enkeltstudiene. Dette skyldes at
oppdrettslaks som brukes i Norge har sitt opphav i mange ulike avlslinjer med stor genetisk
variasjon mellom disse ulike linjene (Skaala m.fl. 2004, 2005), hvilket skyldes ulike opphav
fra forskjellige norske ville laksebestander (Gjedrem m.fl. 1991; Gjoen & Bentsen 1997) og at
avlslinjene endrer seg over tid fra sitt opphav (Mjelnerad m.fl. 1997; Mork m.fl. 1999).

Den store genetiske variasjonen mellom avlslinjer gjenspeiles ogsa i genetiske forskjeller
mellom grupper av oppdrettslaks som ‘stir i anleggene (Glover m.fl. 2008, 2009b, 2010).
Denne variasjonen har blitt benyttet til & spore remt laks tilbake til anlegg i tilfelle av
urapporterte remminger (figur 3.4.1, Glover m.fl. 2008, 2010), og har blant annet fort til
politianmeldelse og bgter for overtredelse av regelverket (Glover 2010).
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Figur 3.4.1. Sporing av romt laks tilbake til anlegg. Figuren viser genetisk relasjon mellom 50 romte
laks (gjenfanget i sjoen), og prover av laks fra tre aktuelle anlegg (det er tatt prover fra flere merder
per anlegg) fiskene kan ha remt fra (remmingskilde). Hver farge i figuren representerer en genetisk
gruppe, og hvert individ (representert med en vertikal linje) kan vare av blandet opphav (for eksempel
et individ som er krysset mellom en grenn og bla linje ville vert 50/50 rod/bla i seylen sin). Data viser
at det er minst fire tydelige genetiske grupper representert i dette studiet (red, rosa, bla og gule), og at
de romte fiskene herer til den gruppe som kommer fra anlegg 1 Merd B (rosa). Anlegg 1 Merd B er
sannsynligvis opphavet til de romte fiskene. Dette er en grafisk forenkling av avansert rettsmedisinsk
statistikk som er benyttet for & avdekke kilden til den remte oppdrettslaksen.

I en studie av Skaala m.fl. (2006) ble historiske (skjell samlet fra sportsfiske) og nye genetiske
prover av laks fra syv forskjellige norske elver undersokt. I tre av disse elvene, som har hatt
store mengder romt oppdrettslaks, ble det avdekket signifikante genetiske forandringer. I en
referanseelv med svert lite observert oppdrettslaks, ble det ikke pavist genetiske endringer.
Signifikante genetiske forandringer ble heller ikke pavist i to andre elver hvor en hadde
observert hoye andeler romt oppdrettslaks. Selv om dette kan indikere at de romte fiskene har
hatt begrenset reproduksjonssuksess i disse elvene, kan en annen forklaring vare en
kanselleringseffekt som oppstér nar fisk fra genetisk ulike oppdrettslinjer krysses inn i de ville
bestandene. En slik kanselleringseffekt er modellert med reelle genetiske data (Besnier m.fl.,
innsendt manuskript), og det ble demonstrert at i noen tilfeller kan det vare vanskelig eller
umulig & pavise innkryssing av oppdrettslaks i ville bestander selv ved relativt hoye nivéer av
innkryssing.

En ny studie av laksebestandene i Osterfjord-systemet (Skaala m.fl., under arbeid) der DNA-
profiler basert pa historisk skjellmateriale og nyinnsamlet materiale er sammenlignet, viser
signifikante genetiske forandringer over tid i flere bestander. Det ble ogsd pavist en
signifikant reduksjon av de genetiske forskjellene mellom bestandene over tid, noe som
samsvarer med tidligere modelleringsarbeider (Mork 1994).

Den ultimate genetiske markeren for a skille mellom villaks og all oppdrettslaks har ulike
fikserte genvarianter (alleler) i villaks og oppdrettslaks. For eksempel at all villaks har
genvarianten “A” og at denne varianten mangler hos oppdrettslaks som i stedet har
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genvarianten ”B”. Siden all norsk oppdrettslaks har sitt opphav fra norsk villaks, kan en ikke
vente & finne en slik genetisk marker som har diagnostisk kraft alene. De ulike og delvis
isolerte avlslinjene har imidlertid alle vart gjenstand for domestisering og retningsbestemt
seleksjon i ca. ti generasjoner mot samme avlsmal. Det er derfor rimelig & anta at genetiske
markerer som er koblet til egenskaper i disse felles avlsmélene er utviklet i samme retning i
de forskjellige avlslinjene, bort fra deres ville opprinnelse. Et eksempel pa tilsynelatende
retningsbestemt endring i allelfrekvens hos mange oppdrettslinjer i en genetisk marker, er gitt
i figur 3.4.2.
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Figur 3.4.2, Allel-(genvariant-)frekvenser i 13 ville (hvite soyler) og 12 oppdrettsbestander (sorte
soyler) for én genetisk marker (SNP). Bortsett fra én oppdrettspopulasjon har samtlige et
allelfrekvensniva hgyere en samtlige ville bestander (Karlsson m.fl., upublisert).

Et stort sett med genetiske markerer (4514 enkeltnukleotidpolymorfismer, SNP-er) ble
undersgkt for & finne et sett med markerer lik den i figur 3.4.2, som til sammen kan skille
mellom oppdrettslaks og villaks uavhengig av opphav. Et slikt markersett ble identifisert
(Karlsson m.fl. 2011). I alt ble det undersgkt 553 historiske prever av villaks fra 13
forskjellige elver og 756 oppdrettslaks fra tre avlsselskap, hver med fire atskilte avlslinjer.
Blant de 4514 SNP-ene ble det identifisert et sett med 60 SNP-er som til sammen skiller
mellom oppdrettslaks og villaks med hey presisjon (figur 3.4.3).
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Figur 3.4.3. Individuell klassifisering av villaks og oppdrettslaks for ulike antall SNP-er. Figuren viser
gjiennomsnittlig andel fisk korrekt karakterisert som vill eller oppdrett fra de forskjellige oppdretts- og
ville bestandene. Ved 60 SNP-er ble det oppnédd tilnarmet 100 % riktig klassifisering for samtlige
bestander (etter Karlsson m.fl. 2011).

Dette settet med markerer kan dermed benyttes til & detektere og kvantifisere genetiske
endringer i ville bestander som en felge av innkryssing av oppdrettslaks, uavhengig av hvilke
og hvor mange forskjellige oppdrettsbestander som krysses inn (figur 3.4.4). Det méa
imidlertid understrekes at dette markersettet er utviklet ved & sammenlikne et begrenset sett
med villaksbestander (fra en periode uten eller med fa remte oppdrettslaks) med en stort sett
(men ikke alle) av dagens oppdrettslinjer. Feil i klassifiseringen kan oppstd om det er laks fra
ukjente oppdrettsstammer som har blandet seg med villaks (Karlsson m.fl. 2011). Derfor er
det viktig at denne forskningen folges opp med studier av et komplett sett med oppdrettslinjer,
at sammenlikningen gjentas med jevne mellomrom, at det undersgkes oppdrettslaks fra de
forste generasjonene av avisprogrammene for a se i hvilken grad de kan atskilles genetisk fra
villaks.
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Figur 3.4.4. Sannsynlighet for villfiskopphav i alle mulige parvise sammenlikninger av 13 forskjellige
ville bestander (Wild) og 12 forskjellige oppdrettsbestander (Farm). Hvert punkt representerer et
gjennomsnitt av beregninger der alle individer fra én villaksbestand er sammenliknet med én
oppdrettslaksbestand. Videre beregninger av sannsynlighet for villaksopphav blant forstegenerasjons-
hybrider (F1) og tilbakekryssinger till villfisk (BC Wild) eller til oppdrettsfisk (BC Farm) er beregnet
ved a lage de ulike kryssingene i et dataprogram (etter Karlsson m.fl. 2011, upublisert).

I pagédende arbeider av NINA, Nofima Marin, AquaGen, CIGENE og Havforskningsinstituttet
brukes dette markersettet til & kvantifisere innslaget av oppdrettslaks i et stort antall ville
laksebestander. Arbeidet er ennd ikke kommet si langt at vi kan forskuttere hvor godt dette
markersettet vil kunne dokumentere varige endringer i villfiskbestandenes genetiske
egenskaper. I figur 3.4.5 vises et tenkt eksempel p& hvordan dette kan gjeres. Figuren viser
170 individer av laksunger fra naturen, der en ved hjelp av de 60 SNP-ene beregner
sannsynligheten for villfisktilherighet (med tynne sgyler) for hvert av individene.

Estimater av sannsynlighet for villfisktilherighet, slik de er framstilt i figur 3.4.5, vil i stor
grad representere de senere rs innkryssing. Dette vil derfor representere et minimumsestimat
av total introgresjon (inkorporering av genetisk materiale) av oppdrettslaks i ville bestander.
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Figur 3.4.5. Beregnet sannsynlighet for villfisktilherighet for enkeltindivider av laksunger, basert pa
kunnskap om genetiske forskjeller mellom oppdrettslaks og villaks i 60 SNP-er (etter Karlsson m.fl.,
upublisert).

For & oppna sa hey presisjon som mulig i estimatene over mulige oppdrettsinnslag i de ville
bestandene, har vi i det pdgdende prosjektet inkludert bade nye og gamle prover av laks fra de
forskjellige elvene. Disse er fra skjellanalyser klassifisert som oppdrettslaks eller villaks, og
bdde voksenfisk som ungfisk analyseres. Prosjektet har ogsd som mal & kople de ulike
estimatene av genetisk oppdrettslaksinnslag i de forskjellige elvene til kjente egenskaper til
elvene og deres laksebestander, samt estimerte andeler romt oppdrettslaks i elvene. Dette for &
bedre forstd hvilke mekanismer som pévirker genetisk innkryssing av oppdrettslaks i
villaksbestander.

3.5 Bruk av eksperimenter og modeller

Det er gjennomfert omfattende studier i badde Norge, Irland og Canada pé hvilken
reproduksjonssuksess og overlevelse remt oppdrettslaks og deres avkom har i naturen
(McGinnity m.fl. 1997; 2003; Fleming m.fl. 2000; Fraser m.fl. 2010; Skaala m.fl., under
arbeid). P4 bakgrunn av disse eksperimentene er det i noen grad mulig & finne assosiasjoner
mellom innkryssing av remt oppdrettslaks og endringer i bestandens egenskaper og
produktivitet (Fleming m.fl. 2000; McGinnity m.fl. 2003). Hvert eksperiment er unikt med
hensyn til hvilken kombinasjon av laksestammer (vill og oppdrett) som er brukt og hvilke
betingelser eksperimentet er gjort under (for eksempel naturlige eller kunstige miljeforhold,
andel av de ulike stammene/avkomsgruppene og tetthet). Selv om disse eksperimentene er
svert tidkrevende og omfattende (én til to laksegenerasjoner, tilsvarende 4-10 &r)
representerer de et begrenset antall datapunkter. En gjennomgang av litteraturen pa malt
genetisk effekt av utsettinger av genetisk fremmede (inkl. kultiverte) stammer av laksefisk i
naturen, viste da ogsa at de malte effektene var uforutsigbare (Hindar m.fl. 1991) og varierte
fra ingen pavist effekt til fullstendig introgresjon (samavling) eller fortrenging av den lokale
bestanden.
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Ved & kombinere data fra eksperimenter og feltstudier med modeller, er det mulig & forutsi
endringer i sammensetningen av villfiskbestander samt endringer i genetisk variasjon, viktige
egenskaper og gjennomsnittlig “fitness” (Hutchings 1991; Tufto 2001; Tufto & Hindar 2003;
Hindar m.fl. 2006; Gilbey m.fl. i Svasand 2007). En fordel ved bruk av modeller er at det er
mulig & gjere et mye storre antall “eksperimenter” enn det som er mulig & gjennomfore i
naturen. Modellene kan for eksempel brukes til & vurdere betydningen av tetthet og
kroppssterrelse i villaksbestander for gytesuksessen til remt oppdrettslaks, samt betydningen
av genetiske forandringer i avlslinjene pa de genetiske effektene i ville bestander. Modellene
bygger pa forenklinger og forutsetninger som pévirker konklusjonene, og disse ma forstas og
etterpraves for det kan trekkes slutninger fra dem.

Modellering vil bli et viktig redskap for & forstd betydningen av egenskaper ved elvemilje og
villaksbestander pa suksessen til romt oppdrettslaks i naturen, s@rlig nér prediksjoner fra
modellene kan testes mot empiriske studier med genetiske markerer som kan pavise genetiske
endringer i villaksbestandene.

3.6 Grenseverdier — muligheter og begrensninger

Grenseverdier for akseptabel genetisk pavirkning fra remt oppdrettslaks er av flere grunner
komplisert & fastsette, som diskutert i kap. 3.1.

Direkte genetisk pavirkning i en gitt bestand forutsetter at den remte oppdrettsfisken
reproduserer. Flere studier har vist at gytesuksessen hos remt oppdrettsfisk varierer svart
mye, avhengig av kjonn, tetthet av vill gytefisk, vannhastighet og topografi i vassdraget og av
egenskaper hos den remte fisken. Ogsé overlevelsen av avkom vil variere mye, blant annet
avhengig av egenskaper hos foreldrefisken og tetthet av ungfisk i habitatet.

Forslag til & tilneerme seg grenseverdier har vert diskutert av flere (Hindar og Diserud 2007,
Anon 2011; Taranger m.fl. 2011).

Vi foresldr at man utvikler grenseverdier for genetisk pavirkning fra remt oppdrettslaks
gjennom folgende to trinn:

1. Grense basert pd mélbare genetiske endringer i bestandene og/eller i deres genetiske
struktur
2. Grense basert pa kvantifiserbare endringer i tilpasninger og/eller levedyktighet

Grensene ovenfor er begge hver for seg svert viktige, men stiller ulike krav til datagrunnlag
og metoder. Det vil vaere mulig & kvantifisere grense 1 pa forholdsvis kort sikt ved & analysere
prover fra overvaking av lakseelver med genetiske markerer som foreslatt i neste kapittel,
mens grense 2 er adskillig mer komplisert og kommer ikke til 4 kunne dokumenteres empirisk
for etter studier over minst én laksegenerasjon. Grunnen til dette er at til tross for at
eksperimentelle studier viser at innkryssing av remt laks i ville bestander er negativt, kjenner
en ikke til hvordan mekanismer som for eksempel lokal tilpasning og seleksjon vil pavirke
den remte oppdrettsfiskens fitness” i ulike elvegkosystem. Hva som er en akseptabel grense
for genetiske endringer kan variere betydelig mellom bestander, avhengig av hvilke
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egenskaper som er viktige for levedyktighet i de ulike elvene og av hvordan elvemiljoet
utvikler seg over tid. Grenseverdiene ma imidlertid settes lavt, siden genetiske effekter av
innkryssing kan vare vanskelig & pavise, mens de dokumenterte effektene generelt er negative
(Hindar m.fl. 1991, Araki & Schmid 2010, Bourret m.fl. 2011). Grense 2 er delvis avhengig
av at grense | er kjent (og prosessene rundt grense 1 forstatt), og krever langsiktige og
kompliserte studier, siden fitness er et mal pa relativ suksess over minst én generasjon.

Gyting i elven Populasjonen Populasjoner

Oppdrettsanlegg

Kortsiktig status Langsiktig status

Remming - fakta

Det remmer hundretusenvis
av oppdrettslaks hvert ar.

Remmingsstatistikk er
forbundet med usikkerhet.

En del av remlingene finner
veien til villaksens gyteplasser
i elvene.

Andelen remt oppdrettslaks
overvakes i sportsfisket og for
gytetiden i mange elver. :

Remt oppdrettslaks kan krysse
seg inn i den ville bestanden.

Ukjent i hvilken grad opp-
drettslaks har krysset seg inn
i ville bestander — annet enn
i eksperimenter og enkelte
elver.

Nye molekylzre markarer kan
kvantifisere innkrysningen som
har skjedd.

Ukjent genetisk pdvirkning

Steg 2 - Kvantifisering av
biologiske konsekvenser

Studier har demonstrert
lavere overlevelse (og hoyere
vekst) av oppdrettslaksens
avkom i naturen. Krysninger
har ogsa lavere overlevelse og
hayere vekst enn villaksavkom.

Likevel ukjent i hvilken grad
bestandens tilpasninger og

langsiktige levedyktighet er

pavirket av innkrysningen.

Kan kun kvantifiseres ved &
kombinere steg | med lang-
siktige studier.

Figur 3.6.1. Skjematisk oversikt over kunnskapsgrunnlag knyttet til remming og genetisk pavirkning.

Grense 1 viser til steg 1 i figur 3.6.1 og henviser til ukjent genetisk pavirkning i form av
faktisk innkryssing i de ville bestandene. Offentlig statistikk viser at det er remt oppdrettslaks
pa gyteplassene (og overvekt av remt oppdrettslaks i noen elver i noen é&r). Man vet ogsé at
romt oppdrettslaks har redusert gytesuksess i forhold til vill laks, men den faktiske graden av
innkyssing og hybridisering mellom oppdrettslaks og vill laks i disse bestander er narmest
ukjent. For & kunne diskutere genetisk pavirkning ma en starte med a kvantifisere
sammenhengen mellom andel remt oppdrettslaks og malbare genetiske endringer, og deretter

beregne storrelsen pa disse endringene.
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Graden av genetisk innblanding vil kunne madles ved & analysere genetiske markerer
(mikrosatellitt- og SNP-markerer). I forste omgang analyseres historiske prever (for oppdrett)
og nétidige prover fra ville laksebestander der en har funnet forskjellige andeler remt
oppdrettslaks de siste arene (se for eksempel Diserud m.fl. 2010). En analyse av
laksebestandene i mange elver vil deretter kunne gi svar pd hvordan ulike laksebestander
responderer pa ulik grad av remt oppdrettslaks (Grense 1). Grense 1 sier midlertidig ingenting
konkret om grense 2, der langsiktige og til dels kompliserte studier trengs, og der genetiske
analyser ma kompletteres med studier av ekologiske egenskaper og bestandens levedyktighet.

4. Forelopig forslag til indikator

P4 bakgrunn av madlsettingen i Strategi for en miljomessig barekraftig havbruksnaring
(Fiskeri- og kystdepartementet 2009): ”Genetisk pavirkning og romming: Havbruk bidrar ikke
til varige endringer i de genetiske egenskapene til villfiskbestandene” og dagens tilgjengelige
metoder for & kvantifisere mulige genetiske endringer i naturen i ville laksebestander, som
resultat av interaksjon med remt oppdrettslaks, foresldr vi anvendelse av folgende
molekylargenetiske markerer:

- Et sett med SNP-markerer utviklet for & skille mellom vill- og oppdrettet laks,
uavhengig av opprinnelse (Karlsson m.fl. 2011).

- Et sett med mikrosatellittmarkerer som blir brukt i genetiske studier av laks fra hele
utbredelsesomradet, og som na er gjenstand for storskala studier i europeisk
sammenheng (Ellis m.fl. 2011).

Disse to typene av genetiske markeorer utfyller hverandre med hensyn til genetisk informasjon
som kan identifisere og kvantifisere genetisk endring innen og mellom laksebestander pa
grunn av immigrasjon av remt oppdrettslaks. SNP-er er egnet for storskala screening av
lakseelver for & kvantifisere innslag av oppdrettslaks, mens mikrosatellittmarkerer er egnet for
pévisning av endringer i genetisk struktur, bade i tid og rom. Med disse genetiske markerene
kan man nd kvantifisere det genetiske innslaget av remt oppdrettslaks i ungfiskbestanden og
péfelgende tilbakevandrende gytefisk av laks i en rekke elver. Det betyr at steg 1 i
flytdiagrammet (figur 3.6.1) kan oppnés realistisk pé kort sikt.

Det er ogsa interessant & vurdere i hvilken grad andelen remt oppdrettslaks som blir registrert
i lakseelvene kan brukes som en god indikasjon pa genetisk pavirkning. Dette kan undersgkes
ved 4 kombinere overvaking fra mange elver med mer intensive studier i enkelte elver for & se
om det er en sammenheng mellom andelen av remt oppdrettslaks i gytebestanden og
genetiske endringer hos avkommet (malt hos &rsyngel eller eldre laksunger). Basert pa
molekylergenetisk analyse og registrering av andel romt oppdrettslaks i lakseelver foreslér vi
en kombinasjon av ekstensiv og intensiv overvaking.
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4.1 Ekstensiv overvaking i mange elver

Malsettingen for den ekstensive overvakingen er 4 felge utviklingen i villaksbestander i hele
Norge med hensyn til & dokumentere genetiske endringer som kan knyttes til gyting av remt
oppdrettslaks. Denne overvakingen kan utferes med forholdsvis begrenset innsats i hver elv,
men md vare landsdekkende, og ma ogsd inkludere oppdatert genetisk karakteristikk av de
ulike oppdrettsstammene.

Det tas prover av gytefisk i forbindelse med overvaking av remt oppdrettslaks (bade vill og
remt oppdrettslaks i mange elver). Prover av gytefisk (helst ogsd ungfisk) tas hvert &r,
eventuelt med to til flere &rs mellomrom etter en rullerende plan, og ber fokuseres pa vassdrag
der en kan sikre referanseprover fra “fer”-situasjonen. Antall individer per stikkprove ber
vare rundt 100-150 (gytefisk og ungfisk). For & danne et godt bilde av situasjonen med
hensyn til genetiske endringer ber det vare ca. hundre vassdrag. Undersekelser som pagar nd
vil kunne brukes til & lage en detaljert liste over hvilke vassdrag som ber studeres.

4.2 Intensiv overvaking i utvalgte elver

Malsettingen for den intensive overvdkingen i utvalgte elver er 4 forstd sammenhengen
mellom genetiske endringer som skyldes innkryssing av oppdrettslaks i villaksbestanden og
endringer i bestandens tilpasninger og levedyktighet. Dette innebarer detaljerte skologiske
analyser av overlevelse, vekst, smoltifisering og kjonnsmodning (m.m.) pad genetisk
identifiserbare individer. Detaljerte ekologiske undersekelsene tilhorer Steg 2 og er ikke
kostnadsberegnet under. Intensiv genetisk overvaking i et utvalg elver er nedvendig for Steg 1
og er tatt med i kostnadsberegningene.

Det tas prover av gytefisk og deres avkom som &arsyngel, eldre laksunger og tilbakevandrende
laks i samme kohort (&rsklasse) i et utvalg elver som er geografisk representative og hvor
undersekelser er gjennomforbare. Opplegget for hver elv vurderes etter en laksegenerasjon
(>4 éar). Dette innebazrer analyse av flere hundre fisker per elv, men fzrre elver enn for
ekstensiv overvéking, i sterrelsesorden 10-15 elver.

4.3 Kostnader

Vi kan beregne kostnader av ekstensiv og intensiv overvaking under visse forutsetninger
(spesifisert under). 1 regi av overvdkingen av nasjonale laksevassdrag og nasjonale
laksefjorder (Bjorn m.fl. 2010) foretas det na beregninger pa kostnadene for & ta prever av
fisk fra et utvalg elver (bdde gytefisk og laksunger). Dette er en betydelig kostnad dersom
overvaking skal foregé i anslagsvis 50-100 vassdrag. Vi utferer ikke noen egen beregning
her, men viser til utvalget som vurderer dette. Vi har beregnet kostnad for genetisk
overvéking basert pd premisset at provene er samlet inn gjennom et kvalitetssikret system.
Kostnadene ligger da i organisering av prevene, DNA-isolering, genotyping, dataanalyse og
kvalitetssikring, samt rapportskriving. Vi har antatt en forbruksvarekostnad pd 20 kr per
DNA-isolering, 105 kr for SNP-analyse (99 SNP-er) og 30 kr for mikrosatellittanalyse (ca. 20
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mikrosatellitter) i folgende beregninger per individ analysert (dvs. total kjemisk
analysekostnad per fisk = 155 kr). Dette er uten arbeidskostnader som kommer i tillegg.

Ekstensiv overviking (ndr provene foreligger): Vi beregner kostnader basert pa antagelsen
om at 100 elver analyseres annet hvert ar for i gjennomsnitt 150 individer per stikkpreove.
Dette blir 7500 individer arlig.

Genotyping av et stort antall individer fra ville laksebestander med det diagnostiske settet med
SNP-markerer er allerede igangsatt. Dette tar sikte pa & presentere en forste kvantifisering av
genetiske endringer i ville laksebestander. Det er ogsé under analyse et stort antall bestander
med vekt pd mikrosatellitter. En plan for framtidige analyser ber ta hensyn til de igangsatte
analysene.

Intensiv overvdking (ndr provene foreligger):Vi beregner kostnader basert pa antagelsen om
at 15 elver folges opp i en 5-&rsperiode med til sammen 1000 fisk per elv = 15 000 fisk i lepet
av fem 4r (arlig antall = 3000).

Tabell 4.3.1. Tilnzrmede A&arlige kostnader inkludert organisering, genetiske analyser og
rapportskriving for anslagsvis 100 elver med ekstensiv overvaking og 15 elver med intensiv
overvaking. Tabellen forutsetter at provene er samlet inn av kvalifisert personale, og organisert og
levert til instituttene som skal utfere analysejobben. Se tekst for mer utfyllende opplysninger.

Type overviking Tilnzermede kostnader (Arlig basis)

Organisering, Drift (DNA- Arbeid (DNA- Totalt

rapportskriving analyser) analyser)

m.m.
Ekstensiv 1 500 000 1 160 000 1 500 000 4 160 000
(7500 fisk)
Intensiv 600 000 465 000 600000 1665000
(3000 fisk)
Totalt 2 100 000 1625 000 2100 000 5 825 000
(10 500 fisk)

o

Utviklingen av genetiske markerer hos laks skjer meget raskt. Vi anbefaler & starte
overvakingen basert pé (et stort antall) kjente genetiske markerer, samtidig som vi har tro pa
at det i framtiden vil kunne benyttes bedre markersett til en annen kostnad enn i dag.
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6. Vedlegg 1. Referat fra videomstet mellom DN, NINA,

Havforskningsinstituttet og Fiskeridirektoratet 12.10.10

Referat fra videomotet mellom Direktoratet for naturforvaltning (DN), Norsk institutt
for naturforskning (NINA), Havforskningsinstituttet (HI) og Fiskeridirektoratet (Fdir)
12.10.10 om felles oppdrag fra DN og Fdir om utredning av baerekraftsindikatorer for
genetisk interaksjon som folge av remming.

Til stede:  Sten Karlsson (NINA), Kjetil Hindar (NINA), Heidi Hansen (DN), Arne

Eggereide (DN), Kevin Glover (HI), Terje Svasand (HI), Jens Chr. Holm (Fdir)
og Vidar Baarey (Fdir).

Bakgrunn: Havforskningsinstituttet og NINA har fétt i oppdrag a foreta en felles utredning

som oppfolging av regjeringens strategi for en miljomessig barekraftig
havbruksnzring. HI har fatt oppdraget i brev av 23.07.10 fra Fdir. DNs oppdrag
til NINA vil bli bekreftet i eget brev. Oppdraget gikk ut pd 4 foreta en
gjennomgang av aktuell faglitteratur som er relevant for utforming av en eller
flere effektindikatorer (barekraftsindikatorer) som karakteriserer effekt av romt
laks fra oppdrett pd bestander av vill laks. Ref. 10/5652. Holge oppdraget skal
endelig rapport foreligge senest 15.12.10.

Konklusjoner fra meotet

1.

HI og NINA mener det er uklokt & forsere levering av endelig rapport til oppsatt frist.
Dette forklares med forsinkelser med oppstart og stor arbeidsbyrde ved de to
forskningsinstitusjonene.

Det ble foreslatt at leveransene deles i to faser — en tentativ levering innen 15.12.10 og
en endelig rapport innen 01.05.11. Fdir og DN sjekker dette ut med sine respektive
departementer.

Til 15.12.10 blir resultater fra litteratursek formidlet og det blir gitt et forelopig rdd om
valg av indikator(er) pd grunnlag av dette. Innen 01.05.11 blir det gitt et mer
utfyllende svar pd bakgrunn av resultater fra pigdende forskning og en foreslatt
workshop for 4 & frem den nyeste kunnskapen pa omradet. Her vil en g& nermere inn
pa de péviste genetiske endringene som falge av remt oppdrettsfisk og gi en vurdering
i forhold til miljetilpasning (fitness).

Det er ny og relevant forskning pa gang som vil kunne gi gode bidrag til dette feltet i
nzr fremtid. HI og NINA vil kunne & med dette i en endelig rapport innen 01.05.11.

Det ble understreket av Fdir at det er viktig & komme i gang med & maéle pa de mest
relevante parameterne si snart som rad. Grenseverdiene for barekraft vil en kunne
fastsette senere ndr en har fétt inn tidsserier med malte verdier.

HI og NINA legger en felles plan for arbeidet som rapporteres til DN og Fdir.
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