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Sammendrag

Hagen, I.J., Karlsson, S., Seegrov, H., Hellen, B.A., @ygard, J.-l. & Lo, H. 2021. Genetiske un-
dersokelser av laksen i Fortunelva. NINA Rapport 1987. Norsk institutt for naturforskning.

| dette prosjektet har vi benyttet genetiske analyser til & spore utsatt laks i Fortunelva og under-
sgke den genetiske sammensetningen i bestanden ved hjelp av praver samlet inn fra 1970-tallet
til 2020. Med dette materialet har vi vurdert den naturlige produksjonen i Fortunelva i forhold til
bidraget fra kultivering, kvantifisert graden av genetiske endringer over tid, bygd opp et neer full-
stendig slektskapstre for stamfisken og kvantifisert graden av innkrysning av remt oppdrettslaks
i ungfisk og voksenfisk. Vi har brukt denne informasjonen til & gjgre en samlet vurdering av kul-
tiveringen i Fortunelva og til & gi konkrete rad om fremtidig praksis ved valg av stamfisk.

De genetiske undersgkelsene av laksen i Fortunelva viser at det skjer naturlig gyting og rekrut-
tering av laks pa hele den anadrome strekningen. | omrader i gvre del av elven dominerte likevel
kultivert laks utsatt som plommesekkyngel blant ungfiskene. Blant stamfisken er andelen kultivert
fisk hgy, og ligger over 50 % for alle fangstar etter 2013. Dette tilsier at andelen kultivert fisk i
gytebestanden sannsynligvis er tilsvarende hay og at kultiveringen sannsynligvis har stor pavirk-
ning pa bestanden i Fortunelva. Resultatene av analysene tilsier at det er en lav grad av innavl
blant stamfisken i Fortunelva, og da sannsynligvis ogsa i gytebestanden. Mange individer med
opphav i kultiveringsprogrammet i Fortunelva har blitt fanget i Ardalsvassdraget. Kultiveringspro-
grammet i Fortunelva har dermed hatt en pavirkning ut over laksebestanden i Fortunelva.

Analyser som sammenlikner historiske prgver fra 1970-tallet med praver av stamlaks samlet fra
2000 — 2020, og to arsklasser av undfisk, tilsier at laksebestanden i Fortunelva har en annen
genetisk sammensetning fra 2000 og fremover sammenliknet med bestanden pa 1970-tallet.
Feilvandret laks med andre allelfrekvenser kan ha bidratt til & endre den genetiske sammenset-
ningen i Fortunelva. Analysene indikerer at nye mitokondrielle haplotyper har blitt tilfart bestan-
den. Analyser av variasjon rundt funksjonelt viktige gener viste signifikante endringer i allelfre-
kvens i Igpet av perioden 2000 — 2020. Dette kan tilsi at bestanden i Fortunelva er gjenstand for
et endret seleksjonstrykk i elva og/eller i havet. Det kan heller ikke utelukkes at allelfrekvensen
har endret seg pa grunn av seleksjon i anlegget eller ved tilfeldigheter fra valg av stamfisk og
bidraget som enkelte stamfiskfamilier har gitt til den naturlige bestanden. Remt oppdrettslaks
og/eller villaks med sannsynlig oppdrettsopphav gyter i Fortunelva. Innkrysning med remt opp-
drettslaks kan ogsa fgre til genetiske endringer.

Kultiveringsprogrammet i Fortunelva er godt egnet til & benytte den samme prosedyren for valg
av stamfisk som brukes ved de norske genbankene for anadrom fisk. Slektskapstreet gir infor-
masjon om hvor mange generasjoner ulike individer kan spores tilbake til kjent opphav, og om
det relative bidraget til hvert individ. Vi anbefaler at denne informasjon ogsa inkluderes ved valg
av stamfisk for & unnga overrepresentasjon av enkelte familier.
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Forord

| forbindelse med villkarsrevisjon og nye konsesjoner i Ardals- og Fortunvassdraget ble NINA
kontaktet av Multiconsult ved Morten Kraabgl som har bistatt Hydro med de miljgfaglige delene
av denne prosessen. Hydro ba om at NINA leverte et tilbud pa genetiske undersgkelser av lak-
sen i Fortunelva med et spesielt enske om & vurdere kultiveringspraksisen og gi rad om fremtidig
kultiveringspraksis. Det ble spesielt uttrykt et anske om & vurdere hvorvidt det er forsvarlig eller
tilrddelig a benytte F1-generasjon settefisk som stamlaks. Det ble holdt oppstartsmgte for pro-
sjektet 27. mai 2020, etterfulgt av et nytt mgte 12. juni der prosjektgjennomferingen ble planlagt
i detalj ut fra hvilke problemstillinger prosjektgruppen vurderte som mulig a besvare. | desember
forela de fagrste preliminaere resultatene fra de genetiske analysene og disse ble diskutert pa et
mgate 13. januar 2021 og fulgt opp med et avsluttende mate 10. februar 2021.

Vi vil takke Morten Kraabgl for assistanse for & igangsette dette prosjektet og for nyttige innspill
underveis i prosessen og Knut Sokkenes som veert prosjektleder for Hydro. Vi vil ogsa takke
genetikklaboratoriet i NINA ved Ida Pernille Jystese Andersskog, Hege Brandsegg, Line Birke-
land Eriksen og Merethe Hagen Spets for DNA ekstraksjon og genotyping. Sigmund Skar hos
Radgivende Biologer AS har laget kartet over Fortunvassdraget. Ola Diserud hos NINA analy-
serte innkrysning med remt oppdrettslaks i ungfiskprgvene.

Sten Karlsson, oktober 2021




NINA Rapport 1987

1 Innledning

1.1 Fortunelva

Fortunvassdraget i indre Sogn har veert regulert siden 1959. Etter kraftutbyggingen ble vannfg-
ringen i dette brevassdraget sterkt redusert i gvre del av anadrom strekning, og siden det ikke
ble satt krav til minstevannfgring kan vannfgringen bli sveert lav pa den 8,5 km lange elvestrek-
ningen ovenfor utlgpet fra kraftverket ved Skagen (figur 1). Vanntemperatur, vannfgring og tur-
biditet er faktorer som pavirker dominansforholdet mellom laks og sjgaure og produktiviteten i
vassdraget. Alle disse faktorene er pavirket av reguleringen, men i ulik grad ovenfor og nedenfor
Skagen (Hellen mfl. 2016, Saegrov mfl. 2020).

Oppstrems utlgpet fra kraftverket ved Skagen er vanntemperaturen om sommeren i snitt 1,5 — 2
°C hgyere enn nedenfor utlgpet. Nedenfor utlgpet dominerer kaldt, leirholdig magasinvann om
sommeren, men om vinteren er vanntemperaturen hgyere enn ovenfor utlgpet pa grunn av tap-
pingen av bunnvann fra magasinet. P4 denne strekningen er det krav om en minstevannfaring
pa 3,75 m3/s.

| en utredning (Skurdal mfl. 2001) gjort av Direktoratet for naturforvaltning der laksebestander i
Hordaland og Sogn og Fjordane ble vurdert i henhold til bestandsstatus, ble Fortunelva klassifi-
sert som kategori 0, hvilket i Skurdal mlf. (2001) beskrives som «vassdrag som av naturlige
arsaker ikke har en arlig gytebestand av laks». Fangststatistikken er mangelfull for Fortunelva,
og det er bare oppgitt sporadiske fangster av laks og sjgaure i perioden 1969 — 1994. Ungfisk-
undersgkelser far regulering pa 1950-tallet tilsa at sjgaure var den dominerende anadrome fis-
kearten i vassdraget (Rosseland 1956; 1957). Dette var ogsa tilfelle i 1986 (Szettem 1987) og
ved de arlige ungdfiskundersgkelsene i perioden 2005 — 2019 (Saegrov mfl. 2020). | perioden
1995 til 2019 var snittfangsten 138 sjgaure per ar, mens laksen var fredet fra 1989 til 2012. Etter
2012 gkte innsiget av laks og det ble apnet for fiske med lave kvoter og det ble kun tillatt & avlive
fettfinneklippet laks. En relativt hgy andel av laksen som ble fanget var fettfinneklippet og falgelig
utsatt som smolt eller ensomrig settefisk. Ungfiskundersgkelsene har vist variabel rekruttering
av laks i perioden 2005 — 2019, og det har vaert hgyest rekruttering i ar med hgy vanntemperatur
i farste halvdel av juli da lakseyngelen kommer opp fra gytegrusen og ogsa i perioden etter at
plommesekkyngelen blir satt ut (Seegrov mfl. 2020). Andelen naturlig rekruttert og andelen kulti-
vert laks utsatt som egg eller plommesekkyngel blant ungfisken i Fortunelva har veert ukjent.
Utsatt fisk av eldre stadier har veert fettfinnklippet og kunne dermed identifiseres direkte.

Laksebestanden er ikke vurdert av Vitenskapelig rad for lakseforvaltning og det er ikke oppgitt
gytebestandsmal, men ifglge Lakseregisteret (Lakseregister innsyn (fylkesmannen.no)) har be-
standen sveert darlig status pa grunn av hegy innblanding av remt oppdrettslaks (Diserud mfl.
2020), mens hgstingspotensiale og gytebestandsoppnaelse er vurdert som moderat. Sjgaure-
bestanden er oppgitt & veere redusert pa grunn av vassdragsreguleringer og er klassifisert & ha
darlig tilstand (Anon 2019).

1.2 Kultivering av laks i Fortunelva

Etter kraftverksutbyggingen ble det i 1976 gitt palegg om utsettinger av laks. Utsettingspalegget
er pa henholdsvis 15 000 smolt eller 5000 smolt og 40 000 ensomrig parr. Pa 80-tallet ble pa-
legget oppfylt ved & sette ut laks som ble kjapt fra klekkeriet i Argy. Nye krav til bruk av stedegen
bestand farte til at det ble bygget eget klekkeri som sto ferdig hgsten 1988. Fra 1989 — 1993 ble
det fanget nok stamlaks til a oppfylle palegget, men fra 1994 — 1999 var bestanden av laks sa
lav at det ble fanget fa eller ingen laks og det ble istedenfor satt ut sjggrret. Fra 2000 ble det
igjen fanget nok laks til & gjenoppta kultivering og med unntak av 2003 har det siden den gang
blitt fanget nok stamlaks til a drive kultivering med utsett av 1-arig laksesmolt som hovedstrategi
og et varierende antall ensomrig parr. Fra 2006 ble det ogsa supplert med utsetting av gyerogn
og etter hvert ogsa uféret startféringsklar plommesekkyngel. Siden 2012 har det blitt gjennomfart
genetiske slektskapsanalyser for & unnga krysning av neert beslektede individer og for & evaluere
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resultatene av kultivering. Samtidig ble det ogsa gjort endringer i praksis slik at rogn fra hvert par
ble fordelt til smoltproduksjon, rognplanting og utsett av plommesekkyngel.

1.3 Genetiske effekter av kultivering

Kultivering kan medfere bade gnskede og ugnskede genetiske endringer i en bestand. Dersom
et lite antall stamfisk bidrar uforholdsmessig mye til bestanden kan dette medfare en reduksjon
i effektivt antall foreldre, selv om det totale antallet individer i elven har gkt (Ryman & Laikre
1991). Dette kan igjen fare til redusert genetisk variasjon og en mindre livskraftig og tilpasnings-
dyktig bestand. Videre er det viktig & minimere tilpasning som en feglge av domestisering (do-
mestiseringsseleksjon). Dette innebaerer for eksempel endret genuttrykk som falge av oppdretts-
miljget (epigenetiske effekter) (Christie mfl. 2016, Le Luyer mfl. 2017, Hagen mfl. 2019) og util-
siktet seleksjon for tilpasning til oppdrettsmiljg (Christie mfl. 2012a).

Et utvalg oppnevnt av Miljgdirektoratet for & vurdere kultivering av anadrom laksefisk anbefalte
at motivasjonen for kultivering av laks begr vaere bevaring av sarbare bestander og fortrinnsvis
praktiseres etter at andre kompenserende tiltak er utpravd (Skar mfl. 2011). Miljgdirektoratet har
utarbeidet retningslinjer for kultivering (Anon. 2014) og det har blitt laget en veileder for utsetting
av fisk (Karlsson mfl. 2016a) som i stor grad bygger pa anbefalinger fra stamfiskutvalgets inn-
stilling i 1988 (Korsen mfl. 1988). Formalet med retningslinjene og veilederne er a sikre at gene-
tisk variasjon og genetisk integritet i stgrst mulig grad opprettholdes i de kultiverte bestandene.
Bevaring av genetisk variasjon innebaerer riktig utvalg av stamfisk og & balansere antall stamfisk
mot bade antall utsatt fisk og antallet gytefisk i elven. Analyser av laksebestander i fem vassdrag
der det drives kultivering i Norge har vist at andel kultivert laks i bestanden har stor betydning
for hvilken effekt kultivering har hatt pa den effektive bestandsstgrrelsen (Hagen mfl. 2020). Der-
som tilslaget ved kultivering er stort, kan utsetting av klekkeriproduserte individer fgre til store
endringer i mottakerbestanden, mens effekten vil vaere liten dersom tilslaget er lite.

Kultiveringen av laksen i Fortunelva skiller seg fra de fleste andre kultiveringsprogrammene ved
at det har veert og fortsatt er sveert lav naturlig rekruttering. Utsettingene vil derfor utgjgre en
forholdsvis stor andel av bestanden. | tillegg var kultiveringen i utgangspunktet basert pa meget
fa stamfiskpari ar 2000. | Fortunelva har det i mange ar blitt satt ut et hgyt antall smolt, ensomrige
parr, samt yngel og rogn. En stor andel (over halvparten i gytearene etter 2013) av stamfisken
er fettfinneklippet, hvilket tilsier at de er satt ut som smolt eller parr. Det er dermed sannsynlig at
kultivering har en stor pavirkning pa den effektive bestandssterrelsen i Fortunelva og pa genetisk
variasjon i elvebestanden. Dette betyr igjen at den realiserte effekten av kultivering i stor grad
akkumuleres over arsklassene, pa grunn av at individer som er naturlig produsert i elven har stor
sannsynlighet for & vaere avkom etter utsatt fisk og dermed veere i neer slekt med tidligere brukt
stamfisk. En evaluering som kvantifiserer det arsklassevise bidraget fra den kultiverte og natur-
lige delen av bestanden vil sannsynligvis underestimere effekten av kultivering i Fortunelva. En
alternativ og bedre tilngerming er & bygge opp slektskapstreet til stamfisken for & kunne kvantifi-
sere graden av slektskap mellom individer og i hvor mange generasjoner vi kan spore slektska-
pet til stamfisk bakover i slektskapstreet.

1.4 Reetablering av laksebestander og utveksling mellom bestander

Molekyleergenetiske metoder kan gi informasjon om en bestands opphav og sta@rrelse og om
bestanden er isolert eller gjenstand for utveksling av individer med andre bestander. Genetisk
variasjon innen og mellom bestander pavirkes av tilfeldig genetisk drift, utveksling av individer
med andre bestander (genflyt) og naturlig seleksjon. Store bestander er mindre pavirket av tilfel-
dige genetiske endringer (genetisk drift) og har dermed et mindre tap av genetisk variasjon og
har som regel mer genetisk variasjon enn mindre bestander (Wright 1931; Frankham 1995).
Samtidig vil bestander som er gjenstand for utveksling med andre bestander vaere genetisk mer
like andre bestander enn det isolerte bestander er (Wright, 1943). Genetisk drift innebaerer at
frekvensen av ulike genvarianter (alleler) endrer seg innen bestanden som fglge av tilfeldigheter.
Dette farer til genetiske forskjeller mellom bestander. Genetiske forskjeller mellom bestander
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motvirkes ved utveksling av gener mellom bestandene (genflyt). Graden av parvis genetisk iso-
lasjon mellom bestander kan méles ved en fikseringsindeks, sakalt Fst-verdi (Wright, 1943).

Laks er oppdelt i genetisk adskilte bestander med en liten grad av feilvandring (genflyt) mellom
bestandene (Bourret mfl. 2013, Ozerov mfl. 2017). Begrenset genflyt mellom laksebestander og
store forskjeller i elvemiljg gjer at laksen ved naturlig seleksjon ogsa er genetisk tilpasset de
ulike vassdragene (Garcia de Leaniz mfl. 2007, Barson mfl. 2015). Den genetiske strukturen og
de lokale genetiske tilpasningene vil ga tapt dersom bestandene blir kraftig redusert eller fors-
vinner. Den lokale genetiske integriteten og tilpasningen vil ogsa bli nedbrutt av genflyt via laks
fra fremmede bestander (Ostergren mfl. 2021) eller innkrysning med remt oppdrettslaks (Karls-
son mfl. 2016b, Diserud mfl. 2020).

Laksebestanden i Fortunelva ble svaert redusert pa 1990-tallet. Kraftverksutbyggingen farte fil
endringer i vannfering og vanntemperatur (Hellen mfl. 2016), noe som igjen farte til spesielt
vanskelige rekrutteringsforhold for laks tidlig pa 1990-tallet. | tillegg ble vannet til settefiskanleg-
get frem til 1993 hentet fra kraftstasjonen der alle nyere malinger har vist lavere pH og hgyere
niva av labilt aluminium enn det som males i dagens vannforsyning fra Bergselva (jamfar drifts-
rapport av 1991 for Skagen Kraftverk). Den tidligere darlige vannkjemien kan ha fert til at kulti-
veringen ikke ga et vesentlig bidrag de forste arene. P& slutten av 90-tallet ble bestanden re-
etablert med et lite antall laks som utgangspunkt. Disse individene stammet sannsynligvis fra en
rest av den bestanden som var igjen etter 90-tallet og feilvandret laks fra naerliggende vassdrag.
Mgarkridselva munner ut like ved utlgpet til Fortunelva og er den mest sannsynlige kilden til feil-
vandret laks i Fortunelva. Bade Mgrkridselva og Fortunelva er sommerkalde breelver, og sjgaure
er den dominerende anadrome arten. Det har arlig blitt fanget laks i Markridselva utenom perio-
den fra 1989 til 2010, da laksen var fredet.

1.5 Prosjektets delmal
Felgende delmal har blitt definert for prosjektet:

1. Undersgke hvor stor den naturlige produksjonen i elven er i forhold til utsatt fisk for to
gytearsklasser av ungfisk.

2. Sammenlikne den genetiske variasjonen i stamfisken med en historisk referanse for a
vurdere hvorvidt den genetiske integriteten og variasjonen har blitt ivaretatt eller reetab-
lert etter at bestanden ble sveert fatallig pa 1990-tallet.

3. Bygge opp et slektskapstre for stamfisken som har blitt brukt i Fortunelva fra 2000 til
2020. Dette vil danne et grunnlag for a vurdere status og videre strategi for valg av stam-
fisk.

4. Beregne graden av slektskap og genetisk variasjon innen stamfisken, og vurdere om
stamfisken er gjenstand for noen grad av innavl.

5. Gi en samlet vurdering av kultiveringen i Fortunelva og gi konkrete r&d om en fremtidig
praksis i valg av stamfisk og utsettinger.
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2 Materialer og metode
2.1 Provemateriale fra Fortundalselva

| dette prosjektet har vi benyttet et stort skjelimateriale som omfatter historiske prgver fra 1970-
tallet, all stamfisk som er samlet inn fra 2000 — 2020 og undfisk fra to arsklasser (tabell 1 og
figur 1).

Tabell 1: Provemateriale, antall praver og fangstar for skjellpreavene som er benyttet i prosjektet.

Prgvemateriale Antall pragver Fangstar
Historiske 102 1970 — 1976
Stamfisk 429 2000 - 2020
Undgfisk arsklasse 2012 100 2014
Undfisk arsklasse 2017 175 2019

Stamfisk ble tilordnet gytear basert pa lesing av vekstmganster i skjell for & bestemme ferskvanns-
alder og sjgalder (Lund & Hansen 1991). Individene som er fanget under stamfisket represente-
rer gytebestanden i elva det aret de ble fanget.

Ungfiskmaterialet ble innsamlet ved standard elektrofiske pa 10 stasjoner i Fortunelva hgstene
2013 og 2019 (figur 1). Det ble fisket pa 4 stasjoner nedenfor utlgpet fra Skagen kraftstasjon,
og denne elvedelen betegnes videre i rapporten som «nede». Pa den anadrome elvestrekningen
ovenfor Skagen kraftstasjon, heretter betegnet som «oppe», ble det fisket pa 6 stasjoner. Lak-
seungene ble tilordnet gytedrsklasse basert pa alder ut fra analyse av otolitter (for detaljer: se
Seaegrov mfl. 2020).

Pravene som er listet i tabell 1 ble genotypet for 96 SNP-markarer (Single Nucleotide Polymorp-
hisms) som gir informasjon om slektskap, genetisk likhet og sannsynlighet for oppdrettsopphav.
Av de 96 genetiske markgrene er 68 ngytrale, hvilket betyr at de ligger i omrader av genomet
(arvestoffet) som ikke koder for gener og som dermed ikke (i vesentlig grad) er utsatt for naturlig
seleksjon. Genetiske forskjeller i disse markarene reflekterer dermed ngytrale prosesser som
genflyt (utveksling) og tilfeldig genetisk drift. Femten markarer er lokalisert i det mitokondrielle
arvestoffet. Til forskjell fra kjerne-DNA som nedarves fra bade mor og far, nedarves det mito-
kondrielle arvestoffet kun fra mor. Tretten genetiske markarer er funksjonelle, hvilket betyr at de
er lokalisert i eller like ved (i kobling med) gener som vi vet er gjenstand for naturlig seleksjon.
Disse genene omfatter blant annet vgll3 og six6, som forklarer en stor grad av alder ved kjgnns-
modning hos laks og viser store genetiske forskjeller mellom laksebestander (Barson mfl. 2015).
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Figur 1: Fortunelva med elektrofiskestasjoner og Skagen kraftverk inntegnet. Samlgpet med Bergs-
elva er skillet mellom nede og oppe i Fortunelva.

2.2 Genetisk tilordning til stamfiskforeldre

Kultivert fisk ble tilordnet stamfiskforeldre basert pa prinsippet om mendelsk nedarving. Dette
innebaerer at avkom arver ett av to gener fra hver av foreldrene. For hver genetisk markar som
ble analysert var et avkom ngdt til & ha sammenfallende genotype med minst én av mors og én
av fars to gener pa samme markgr. Ved & analysere et tilstrekkelig heyt antall markgrer kan vi
med tilnaermet 100 % sikkerhet identifisere hvilke foreldre et individ har. | denne analysen brukte
vi genotyper for 81 SNP-markgrer. Analysen ble utfert ved hjelp av et skript i Visual Basic (Tho-
mas Moen, AquaGen AS, upublisert) og ble utfgrt for bade ungfisk og individer samlet inn som
stamfisk.

All stamfisk samlet inn for et gitt gytear ble satt som mulige foreldre, uavhengig av oppgitt kjgnn
og om de var inkludert i eventuelle krysningslister. Tilordnete foreldrepar ble i etterkant undersgkt
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for kjgnn og om de var oppgitt som krysninger i krysningslistene. Genetisk tilordning av avkom
til stamfiskforeldre ble ytterligere kvalitetssikret ved a sammenlikne mitokondriell haplotype (ba-
sert pa 15 mitokondrielle SNPer) hos hunnstamfisk med avkom. Prinsippet her er at madre og
avkom er ngdt til & ha samme haplotype, da mitokondriene i sin helhet og utelukkende nedarves
fra mor til avkom. Alle foreldre — avkom par ble sjekket mot krysningslister. Bade ungfisk og
stamfisk ble tilordnet stamfiskforeldre. For & kunne tilordne alle individer med opphav i stamfisk
er det nadvendig med prgver fra all stamfisk. Fra enkelte gytear var det ikke tilgjengelig preve-
materiale fra all stamfisk som ble brukt i krysninger. Dette gjelder saerlig 2002, da ingen stam-
fiskpragver er tilgjengelig. Videre mangler det enkeltindivider fra 2008, 2009, 2010, 2012 og 2013.
Fettfinneklippede individer som ikke ble tilordnet foreldre har sannsynligvis opphav i stamfisken
som det mangler prgver fra. | 2012 og 2013 ble det sendt prover av stamfisk til NOFIMA for
slektskapsanalyse. | disse analysene var alle prgver representert. Vi har derfor supplert foreld-
retilordning med resultater fra NOFIMA for de manglende prgvene. Alle overlappende foreldre-
tilordninger i dette prosjektet og de fra NOFIMA var sammenfallende. Voksent avkom (stamfisk)
som av NOFIMA var blitt tilordnet stamfiskforeldre ble analysert sammen med ungfiskpravene i
dette prosjektet, for a identifisere mulige hel- og halvsgsken mellom disse, og dermed om de var
avkom til stamfisken som vi manglet prgver fra.

2.3 Bruk av stamfisken og variasjon i antall avkom

Effektivt antall foreldre er som regel forskjellig og ofte mindre enn faktisk antall foreldre. Dersom
bidraget fra forskjellige stamfisk er sveert skjevt, vil dette fgre til at det effektive antallet foreldre
blir lavere enn faktisk antall foreldre. For alle gytear ble det beregnet gjennomsnittlig antall avkom
per stamfisk og varians i antall avkom som ble produsert. Dette ble gjort samlet for begge kjann,
pa grunn av det var sa fa individer som ble tilordnet stamfisk de ulike gytearene. Dersom et fatall
stamfisk far mange avkom som returnerer som voksen gytefisk og bidrar uforholdsmessig mye
til den samlede bestanden, kan dette lede til at den totale effektive bestandsstarrelsen (bidraget
fra stamfisk og bidraget fra vill gytefisk) blir redusert som fglge av kultivering. Variansen i antall
avkom produsert per stamfisk gir informasjon om hvor ulikt bidraget fra hver familiegruppe er.

2.4 Effektivt antall foreldre som bidro til naturlig gyting i 2012 og 2017

Beregning av effektivt antall foreldre som har gitt opphav til den naturlig rekrutterte ungfisken i
de to arsklassene ble gjort ved a benytte en sakalt «Sibship» metode (Wang 2009) som er im-
plementert i programmet COLONY 2.0.2.3 (Jones & Wang 2010). | denne analysen identifiseres
halv- og helsgsken ut fra genotypisk likhet. Ut fra sammensetningen av hel- og halvsgsken og
ubeslektede individer i stikkprgven blir deretter effektivt antall foreldre i bestanden estimert. In-
divider som ikke ble tilordnet stamfiskforeldre eller som ikke var helsgsken med kultivert voksen-
fisk indentifisert av NOFIMA, ble definert som naturlig produsert (ikke kultivert).

2.5 Slektskap innen stamfisken

Graden av slektskap innen stamfisk og hvilken betydning dette kan ha for innavl og genetisk
variasjon ble analysert ved hjelp av to forskjellige tilneerminger:

2.5.1 Pedigree analyser

Det ble satt opp et slektskapstre (pedigree) for all stamfisk som ble analysert genetisk. Ut fra
dette ble det avdekket hvor mange av dagens stamfisk som har slektskap bakover i tid og i hvor
mange ledd. Slektskapstreet ble visualisert med programmet Pedigree Viewer 6.5.
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2.5.2Innavisanalyser

Beregning av individuell innaviskoeffisient for hver stamfisk ble utfgrt i programmet PLINK 1.9
(Purcell mfl. 2007). Statistiske analyser av innaviskoeffisient ble utfert i hjelp av en «linear
mixed» modell i programvaren R. Vi har vurdert om innavliskoeffisient har endret seg over tid. |
modellen har vi brukt kjgnn som «random» faktor.

2.6 Optimal bruk av stamfisken

Ny stamfisk som er i slekt med tidligere brukt stamfisk skal fortrinnsvis ikke brukes i kultivering,
og seerlig ikke dersom tidligere brukte slektninger har bidratt mye til bestanden. Etter innsamling
av stamfisk er det derfor viktig & beregne individenes slektskap til hverandre og til tidligere brukt
stamfisk. | Fortunelva vil mange nyinnsamlede individer veere i slekt med hverandre og med
tidligere brukt stamfisk. Det kan derfor veere vanskelig & utelukkende krysse individer som ikke
har opphav eller slekt i utsettinger. Bidraget fra tidligere brukte stamfiskslektninger bgr dermed
vektes, slik at stamfisk med slektninger som har bidratt lite, brukes i starre grad enn stamfisk
med slektninger som har bidratt mye. | Fortunelva har slektskapsanalyser blitt utfgrt siden 2012,
for & unnga a krysse neert beslektede individer. Vi har brukt stamfisken som ble samlet inn og
godkjent i 2020 for a illustrere betydningen av a beregne stamfiskenes parvise slektskap. Parvist
slektskap mellom de forskjellige nyinnsamlede stamfiskene ble beregnet i programmet
COANCESTRY 1.0.1.8 (Wang 2011). Videre foreslar vi ytterligere prosedyrer for & sikre at den
genetiske bredden i stamfisken viderefgres i stgrst mulig grad.

2.7 Analyser av genetisk struktur

Analyser av parvis genetisk avstand (Fst) mellom stikkprgver fra ulike tidsperioder ble gjort i R-
pakken Adegenet (Jombart 2008, Jombart & Ahmed 2011). Vi grupperte prgvene som:

- Historiske (1970 — 1976)

- Stamfisk samlet inn i tidsperioden 2000 - 2010

- Stamfisk samlet inn i tidsperioden 2011 — 2020
- Undfisk fra gytearet 2012 som ble fanget i 2014
- Undfisk av gytearet 2017 som ble fanget i 2019

Analysen gir et estimat pa graden av genetisk avstand mellom grupper av individer som er samlet
inn i lgpet av de tre forskjellige tidsperiodene. Dette gir informasjon om hvorvidt bestanden i
Fortunelva har endret seg genetisk over tid. Videre gjennomfarte vi en Principle Coordinates
Analyse (PCoA), som gir en visuell presentasjon av genetisk avstand mellom individer gruppert
i henhold til tidsperiodene beskrevet ovenfor. PCoA ble utfart i programmet GenAlEx 6.4 (Peakall
& Smouse 2006). Disse analysene ble gjennomfart separat for ngytrale og funksjonelle markg-
rer. Videre ble frekvensen av ulike mitokondrielle haplotyper telt opp for hver tidsperiode.

2.8 Beregning av genetisk innkrysning av oppdrettslaks

Beregning av genetisk innkrysning av oppdrettslaks ble utfgrt med et sett genetiske markarer
som er identifisert som godt egnet til & skille mellom villaks og oppdrettslaks (Karlsson mfl. 2011).
Genotyper fra disse markgrene ble analysert i henhold til en metode utviklet av Karlsson mfl.
(2014). Dette innebeerer at genetisk innkrysning med oppdrettslaks ble vurdert for hver enkelt
laks og presentert som en P(Wild)-verdi mellom 0 og 1 i henhold til Karlsson mfl. (2014, 2016a).
Individer med rent villaksopphav far generelt P(Wild)-verdier nzer 1, mens individer med rent
oppdrettsopphav far generelt P(wild)-verdier naer 0. For & skille ut individer med sannsynlig opp-
drettsopphav har vi benyttet en P(wild)-grenseverdi pa 0,71, hvilket er den samme som brukes
som terskelverdi for & godkjenne stamfisk i stamlakskontrollen (Karlsson mfl. 2021).
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3 Resultater

3.1 Naturlig produksjon og tilslag av kultivert fisk basert pa
ungfiskundersgokelser

Tilslaget av kultivert fisk som hovedsakelig var utsatt som plommesekkyngel ble sammenlignet
med naturlig gytte egg pa de to elvedelene (nede og oppe) i Fortunelva. De to elvedelene har
ulike fysiske betingelser med henseende pa vannfering og vanntemperatur gjennom aret. Det
ble satt ut mange flere plommesekkyngel oppe i elven enn nede i elven i 2013 og 2018 hhv. fra
gytearsklassene 2012 og 2017 (tabell 2). Utsettingene oppe i elven var fordelt fra elektrofiske-
stasjonen 7 til 9. | nedre elvedel ble det i 2018 satt ut et lite antall i Bergselva, som ligger helt
gverst pa denne strekningen, og i naerheten av elektrofiskestasjon 2 og 3 (figur 1). Det har blitt
satt ut et betydelig antall ensomrig og merket (fettfinneklippet) lakseparr nede og oppe arlig siden
2010. Disse har blitt fanget og identifisert under elektrofisket hver hgst, men er ikke analysert i
denne sammenheng. | tillegg blir det hvert ar satt ut vandringsklar smolt nedenfor Eidsvatnet
(Seegrov mfl. 2020), men disse er adskilt fra fiskeunger som vokser opp ovenfor Eidsvatnet og
har ingen pavirkning pa ungfisken, utenom nar de kommer tilbake som voksne gytefisk.

Tabell 2: Antall ayerogn og plommesekkyngel av laks fra gytedrsklassene 2012 og 2017 som ble satt
ut nede og oppe i Fortunelva, og antall lakseegg som ble gytt naturlig de samme hastene fordelt pa
elvedel basert pa gytefisktellinger.’: Plommesekkyngelen ble utsatt i Bergselva der avigpet fra kraft-
stasjonen kommer ut helt gverst i nedre elvedel.?: 3000 av disse ble foret i 14 dager for utsetting.
Antall naturlig gytte egg er basert pa gytefisktellinger hastene 2012 og 2017 (Seegrov mfl. 2013; 2018;
2020).

Gytearsklasse 2012 Gytearsklasse 2017
Stadium Nede Oppe Nede Oppe
QJyerogn Ingen 6400 Ingen 5000
Plommesekkyngel 1500° 63000 40007 51000
Naturlig gytte egg 150000 60000 135000 220000

Gjennomsnittlig tetthet av 1+ laks var den samme oppe og nede i Fortunelva i 2014 (tabell 3). |
2019 var tettheten oppe pad samme niva som i 2014 mens tettheten nede var dobbelt sa hgy.
Det var store variasjoner i tetthet og fangbarhet mellom de enkelte stasjonene og denne varia-
sjonen gjenspeiles i store konfidensintervaller ved beregning av gjennomsnittlig tetthet for hver
elvedel.

Tabell 3: Areal som ble elektrofisket og gjennomsnittlig tetthet av 1+ lakseunger oppe og nede i
Fortunelva i 2014 (gytearsklasse 2012) og 2019 (gytearsklasse 2017) (fra Saegrov mfl. 2015; 2020).

Areal fisket, m? Tetthet (n/100 m? + 95 % ki.)
Fisket ar Oppe Nede Oppe Nede
2014 600 400 12,9+ 11,1 11,2+ 14,7
2019 600 547 13,6 + 11,9 26,2+21,6

| 2014 var 47 % av 1+ laks som ble fanget oppe i Fortunelva av kultivert opphav og disse var
satt ut som egg eller plommesekkyngel. Det var hgyest andel kultivert laks pa stasjon 7 og 8
med hhv. 70 og 73 % i omradet der plommsekkyngelen var satt ut (tabell 4). Nede i Fortunelva
ble det ikke fanget kultivert laks fra utsettinger i Bergselva. | 2019 var andelen med kultivert
opphav blant 1+ laks 35 % oppe i elven og 9 % nede (tabell 4). Andel kultivert laks oppe i elven
varierte mye mellom stasjonene med 81 % pé stasjon 8 langt oppe i elven og 18 % og 0 % pa
de to nederste stasjonene i denne elvedelen. Merk at det ikke var satt ut fisk i omradet ved
stasjon 5 eller 6, men her var det likevel en betydelig andel kultivert fisk hgsten 2019. Denne
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nedstrams forflytningen skjedde trolig i forbindelse med storflommen hgsten 2018. Nede i elven
var det liten forskjell i andel kultivert fisk mellom stasjonene (7-13 %).

Tabell 4: Antall ville (gytt naturlig) og kultiverte (utsatt) lakseunger og andel kultiverte fra gytearsklas-
sen 2012 og 2017 fanget som 1+ pa 6 stasjoner oppe og 4 stasjoner nede i Fortunelva i hhv. 2014
og 2019. De kultiverte ble satt ut som gyerogn og plommesekkyngel i 2013 og 2018.

Gytearsklasse — 2012 Gytearsklasse — 2017
Sta-
Elvedel  sjon Vill Kult. Sum % kult. Vill Kult. Sum % Kkult.
Oppe 9 1 0 1 0,0 5 2 7 28,6
Oppe 8 3 8 11 72,7 3 13 16 81,3
Oppe 7 4 11 15 70,3 16 7 23 30,4
Oppe 6 14 14 28 50,0 5 3 8 37,5
Oppe 5 13 0 13 0,0 28 6 34 17,6
Oppe 4,9 3 0 3 0,0 1 0 1 0,0
Oppe sum 38 33 71 46,5 58 31 89 34,8
Nede 4,5B 2 0 2 0,0 16 2 18 11,1
Nede 4,5 8 0 8 0,0 24 2 26 7,7
Nede 3 4 0 4 0,0 13 2 15 13,3
Nede 2 14 0 14 0,0 25 2 27 7,4
Nede Sum 28 0 28 0,0 78 8 86 9,3

Bade ville og kultiverte 1+ lakseunger var stgrre oppe i Fortunelva sammenlignet med nede, og
laksungene var starre i 2019 sammenlignet med i 2014 (tabell 5). Det var liten forskjell i lengde
mellom ville og kultiverte fanget pa samme elvedel og ar.

Tabell 5: Antall og giennomsnittslengde (mm * standard avvik) av 1+ ville og kultiverte lakseunger
fanget oppe og nede i Fortunelven i 2014 (gytearsklasse 2012) og i 2019 (gyteérsklasse 2017).

Oppe Nede
Kategori Antall L, mm £ SD. Antall L, mm £ SD.
Gytearsklasse 2012 Vill 38 73,0+7,6 25 61,3+6,9
Gytearsklasse 2012 Kultivert 33 72,3+45 0 -
Gytearsklasse 2017  Vill 58 76,8+7,5 78 65,7 £ 8,5
Gyteéarsklasse 2017 Kultivert 31 78,3+5,8 8 71,3+4,0

3.2 Effektivt antall foreldre som bidro til naturlig gyting i 2012 og 2017

Undgfiskindivider som ikke ble tilordnet stamfiskforeldre, ble ansett som naturlig produsert. For &
beregne effektivt antall gytefisk som har bidratt til naturlig gyting utfarte vi Sibship-analyser se-
parat for hver av gytearsklassene 2012 og 2017. | og med at gytefisk sannsynligvis gyter enten
i nedre eller i gvre deler av elven ble de to omradene av Fortunelva analysert hver for seg.
Resultatene av sibshipanalyser tilsier at effektivt antall gytefisk som bidro til naturlig gyting var
lavere i 2012 enn i 2017, men at det ikke var en betydelig forskjell mellom de to elvedelene
(tabell 6).
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Tabell 6: Effektivt antall gytefisk (Ne) beregnet med Sibship metoden. Antall gytefisk er beregnet
innen arsklassene 2012 og 2017 og innen nedre og @vre elvedel i Fortunelva. Nedre og @vre konfi-
densintervall (Kl) for estimatene er gitt i parentes.

Arsklasse Ne i nedre elvedel (KI) Ne i gvre elvedel (KI)
2012 36 (21 -70) 35(22-61)
2017 57 (40 — 85) 49 (26 — 65)

3.3 Bruk av stamfisken og variasjon i antall avkom

| Fortunelva har det vaert utbredt bruk av stamfisk med kultivert opphav. | 2000 og 2001 var ingen
stamfisk av kultivert opphav. Fra og med 2004 begynner stamfisk av kultivert opphav a gjgre seg
gjeldende blant innsamlet stamfisk. | gjennomsnitt over alle ar i perioden 2004 til 2020 hadde
over halvparten av stamfisken opphav i tidligere brukt stamfisk (figur 2). | 2009 hadde 23 av 25
stamfisk opphav i tidligere brukt stamfisk.
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Figur 2: Antall stamfisk som ble samlet inn i hvert stamfiskar, og antall av disse som hadde opphav
i tidligere brukt stamfisk eller som var naturlig produsert.

Etter 2008 har det blitt samlet inn et stgrre antall stamfisk enn tidligere (tabell 7). For gytears-
klassene som er fulltallige med tanke pa alderssammensetning, har det for de fleste arsklassene
blitt registrert avkom etter mer enn halvparten av stamfisken som har vaert brukt i krysninger. |
2001 ble det registrert avkom fra alle stamfisker som var brukt i krysninger. Fra alle andre ar var
det gjort krysninger med stamfisk som det ikke har blitt registrert noen avkom fra. Utvalgsstar-
relsen fra elvebestanden tilsvarer det som har blitt fanget av stamfisk hvert ar. Nar disse ble
fordelt over de forskjellige arsklassene ble det tilordnet fra ett til 42 individer per arsklasse. Na-
turlig produsert stamfisk ble alderslest pa skjell og ble dermed ogsa tilordnet et gytear. Blant
naturlig produsert stamfisk ble 24 tilordnet gytear far 2000.
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Tabell 7: Oversikt over antall individer som er tilordnet gyteér etter 1999, antall individer som er brukt
i krysninger i lgpet av gytedrene 2000 — 2017, antall stamfisk som det ble registrert avkom fra, antall
avkom som er sporet til stamfisk i de respektive gytearene, flest avkom registrerte fra en stamfisk
(«hayeste antall avkomy»), gjennomsnittlig antall avkom som er registrert fra stamfiskene benyttet i
krysninger og den samlede variansen i antall avkom fra all stamfisk som er benyttet i krysninger i de
forskjellige gytearene.

Gytear Tilordnet Antall Antall stamfisk  Totalt Hgyeste  Gj.snitt  Varians
gytear krysset med avkom antall antall antall av-
avkom avkom kom

2000 17 7 4 5 3 1,43 3,83
2001 22 7 7 16 8 4,57 1,20
2002 7 7 Ikke sporbar  Ukjent  Ukjent Ukjent Ukjent
2004 19 13 11 17 5 2,62 1,61
2005 22 >10 6 18 11 6* 1,29*
2006 12 14 5 10 8 1,43 11,37
2007 22 8 6 22 9 5,50 2,15
2008 5 9 2 3 3 0,67 15,75
2009 29 19 10 22 10 2,32 11,03
2010 37 13 11 25 11 3,85 3,87
2011 27 24 10 17 6 1,42 8,13
2012 38 20 15 36 11 3,60 3,98
2013 42 19 17 35 8 3,68 1,38
2014 21 25 14 19 6 1,44 6,76
2015 7 20 4 3 2 0,30 19,18
2016™** 6 20 6 5 3 0,50 14,32
2017 3 19 6 3 1 0,32 9,15

* Krysningsliste mangler for 2005. Gjennomsnitt og varians er basert pa stamfisk med registrerte avkom.
** Arsklasser ikke fulltallige.

I henhold til erfaringer basert pa tidligere evaluering av kultivering er antall individer som er til-
ordnet de forskjellige gytearene for lavt til & fa estimater av effektivt antall stamfisk og effektivt
antall naturlig gytefisk som er sikre nok til & gjgre en god evaluering av kultiveringens effekt pa
den samlede effektive bestandsstarrelsen (Hagen mfl. 2020). Dersom utvalgsstarrelsen er sveert
liten og antallet stamfisk er relativt hayt (som for gytearene etter 2008), vil det fare til at avkom
fra mange stamfisk ikke registreres, selv om disse kan ha bidratt til bestanden i elven. Gjennom-
snittlig antall avkom per stamfisk kan dermed bli kunstig lavt, og varians i antall avkom kan bli
kunstig hay. Et slikt menster er tilfellet i Fortunelva, der gjennomsnittlig antall avkom var lavt og
varians i antall avkom var hgy for gytearene med liten utvalgssterrelse i forhold til antall stamfisk
(tabell 7). Det blir dermed utfordrende a vurdere det faktiske bidraget fra hver stamfisk og a
kvantifisere variasjon i bidrag. Kultiveringsprogrammet i Fortunelva er imidlertid i stor grad preget
av bruk av stamfisk som er avkom etter tidligere brukt stamfisk og derfor er bidraget over mange
generasjoner viktigere & vurdere enn det arsklassevise bidraget fra stamfiskene. Slektskapstreet
for stamfisken i perioden 2000 til 2020 vil vaere nyttig for en slik vurdering.

3.4 Slektskap innen stamfisken

De forskjellige tilneermingene til analyser av slektskap innen stamfisken belyser forskjellige as-
pekter ved de krysningene som er gjort, hvor mange generasjoner tilbake individenes slektskap
kan spores, hvor genetisk like individene er og hvordan dette har pavirket genetisk variasjon og
innavl.
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3.4.1 Stamfiskens slektskapstre

Det foreligger ikke skjellprgver av stamfisken som ble samlet inn i 2002. Her ble det samlet inn
sju stamfisk bestdende av seks hunner og én hann. Det ble sannsynligvis gjort krysninger med
alle hunnfisker mot den ene hannfisken. P& grunn av manglede praver var det ikke mulig 4 til-
ordne avkom til disse individene. Det er dermed sannsynlig at stamfisk samlet inn i &rene 2005
— 2010 kan ha hatt opphav i de ukjente individene fra 2002. Det er funnet 10 fettfinneklippet
stamfisk som ikke har blitt tilordnet stamfiskforeldre og som etter skjellesing har gytear 2001 -
2003. Disse har sannsynligvis opphav i stamfiskene fra 2002. Enkelte skjell er utfordrende a
tolke, og vi tar derfor hgyde for en feilmargin i skjell-lesingen pa +/- ett ar.

| perioden 2011 — 2013 ble det tatt inn 13 fettfinneklippede stamfisk som ikke var mulig & spore
til foreldre. Disse kan ha opphav i stamfisk som det mangler prgver fra og som ble brukt i arene
2008 — 2010. Videre ble det identifisert to fettfinneklippede individer i 2020 som ikke ble tilordnet
stamfiskforeldre. Disse ble forsgkt tilordnet til stamfisk i Arayelva og Vikjaelva uten & f& noen
treff.

Totalt foreligger det en genetisk profil for 428 stamfisk i Fortunelva. Av disse har 255 individer
opphav i tidligere brukt stamfisk og 175 hadde ukjente foreldre. Stamfisk med ukjente foreldre
kan ogsa ha naert slektskap til tidligere brukt stamfisk, ved at de er naturlig produsert avkom fra
kultivert fisk (barnebarn til stamfisk), og dette fremkommer ikke i slektskapstreet. For enkelte
individer kunne slektskapet spores opptil fire generasjoner tilbake (tabell 8). Et fullstendig
slektskapstre finnes som vedlegg i rapporten.

Tabell 8: Antall individer blant stamfisken som har ukjente foreldre, antallet med kjente foreldre og
antallet som kan spore sitt slektskap til en eller to kjente besteforeldre, oldeforeldre og tippoldefor-
eldre blant tidligere brukte stamfisk.

Har ikke kjente Har kjente stamfisk- Har kjente Har kjiente  Har kjente tippol-
foreldre foreldre besteforeldre  oldeforeldre deforeldre

175 255 60 18 4

Ut ifra slektskapstreet ble det funnet tre helsgsken som var et resultat av én helsgskenkrysning:
Individene Fort_11_3259, Fort_11_3272 og Fort_14_0439 er et resultat av én helsgskenkrys-
ning i 2006. Begge disse foreldrene var avkom etter det samme stamfiskparet fra 2001. De over-
nevnte individene har dermed en innaviskoeffisient pa 0,25. Figur 3 visualiserer slektskapstreet
og viser hvordan enkelte stamfisk gir opphav til mange avkom.
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|
Fort_19_0470 Fort_20_0190 Fort_20_0471

Figur 3: Visualisering av slektskapstreet for stamfisken i Fortunelva fra 2000 — 2020. Rade linjer viser
slektskap mellom mor og avkom, og gule linjer viser slektskap mellom far og avkom. Hvert nivé re-
presenterer én generasjon, der foreldre ligger ett nivé over avkommet. Tallet til venstre angir de for-
Skjellige generasjonene.

3.4.2 Innavisanalyser

Det var ingen signifikant endring i innaviskoeffisient over tid i naturlig produsert stamfisk (figur
4). Det var en svak og ikke signifikant trend til gkt innaviskoeffisient over tid, men denne kan
veere drevet av to individer som skilte seg seerskilt ut med lav innaviskoeffisient tidlig i tidsserien.
For kultivert stamfisk var det en signifikant endring mot lavere innaviskoeffisient over tid (p =
0,03). Dette kan veere pa grunn av slektskapsanalyser som ble utfart ved anlegget fra og med
2012 for & unnga krysninger med naert beslektede individer. Nar individer med gytear etter 2013
ble utelatt fra analysen var det ingen signifikant endring i innaviskoeffisient over tid.
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Figur 4: Innaviskoeffisient i naturlig produsert stamfisk (klassifisert som «villfisk») og i stamfisk med
opphav i tidligere brukt stamfisk. Individene er gruppert etter gytear. Bla linjer er basert pa «simple
least squares regression». Gra omrader representerer standard feil.

3.5 Optimal bruk av stamfisken

Siden 2012 har slektskapsanalyser vaert brukt i Fortunelva for @ unnga a krysse neert beslektede
individer. Parvise slektskapsverdier («relatedness») mellom godkjente stamfisker fra 2020 viser
hvor viktig slike analyser er for & unnga uheldige krysninger (tabell 9). Mellom helsgskenpar er
relatedness teoretisk pa 0,5, men fra andre studier er det kjent at denne verdien kan variere fra
under 0,4 til over 0,6 (Visscher mfl. 2006). Halvsgsken har teoretisk en relatedness pa 0,25 med
tilsvarende variasjon rundt gjennomsnittet. Tre individer blant stamfisker fra 2020 i Fortunelva
tilharte en gruppe med helsgsken. Disse er kjente helsgsken ut ifra slektskapstreet og hadde
tilsvarende parvise relatedness-verdier pa 0,554 — 0,672. Det ble ogsa funnet parvise slektskap
pa helsgsken-niva mellom individer som ikke kunne veere helsgsken, da de besto av par med
individer av bade naturlig og kultivert opphav. Dette kan skyldes bade usikkerhet i estimatene
og at slektskapsnivaet er tilsvarende det mellom helsgsken men med et annet slektskapsforhold.
Det ble funnet 21 parvise slektskap pa et niva som tilsvarer halvsgsken (relatedness pa 0,219 —
0,350). Alle par som inngikk i krysninger, hadde lav parvis relatedness (tabell 9), noe som var
forventet ettersom krysningene rettet seg mot ubeslektede individer. Krysninger mellom beslek-
tede individer er ikke anbefalt, men & utelukkende selektere pa individer med det laveste slekt-
skapet til andre stamfisk kan medfere en seleksjon til fordel for feilvandrende fisk. For a balan-
sere bidraget fra hver stamfisk kan det vaere hensiktsmessig a benytte seg av informasjon i
slektskapstreet til & beregne det relative bidraget fra stamfiskenes slektninger. Av de 19 stam-
fiskene som ble fanget og godkjent i 2020 var 11 av kultivert opphav og med kjente stamfiskfor-
eldre. To var fettfinneklippet og dermed av kultivert opphav, men med ukjente foreldre og seks
var villfisk. For seks individer blant 2020 stamfisken kunne slektskapet spores 3 generasjoner
tilbake (tabell 10).
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Tabell 10: Antall individer blant stamfisken i 2020 som har ukjente foreldre, antallet med kjente for-
eldre og antallet som kan spore sitt slektskap til en eller to kjente besteforeldre og oldeforeldre blant
tidligere brukte stamfisk.

Har ikke foreldre i  Har kjente stamfiskforeldre = Har kjente beste-  Har kjente oldefor-
slektskapstre foreldre eldre
8 11 8 6

For 2020-stamfisken kan det vaere hensikismessig a beregne det relative bidraget fra foreldre,
besteforeldre og oldeforeldre og vekte bidraget fra nyinnsamlet stamfisk i forhold til dette ved a
for eksempel redusere rognporsjoner fra stamfisk hvis slektninger har hatt et stort bidrag til be-
standen og @ke bidraget fra individer hvis slektninger har bidratt lite.

3.6 Genetisk struktur basert pa ngytrale markerer

Alle analyser av genetisk struktur basert pa ngytrale markarer ble utfgrt bade med og uten indi-
vider som sannsynligvis ikke hadde rent villaksopphav (P(wild)< 0,71). Det medfgrte ingen end-
ring av resultatene a fjerne individer med P(wild) under 0,71. Vi viser derfor resultater der alle
individer er inkludert. Parvis genetisk avstand uttrykt som Fst-verdier basert pa ngytrale markga-
rer tilsier at det er genetiske forskjeller mellom de historiske pr@vene som er samlet inn fra 1970
— 1976 og praver som er samlet inn fra 2000 og fremover. Alle Fst-verdier mellom de historiske
prgvene og de fire gruppene av nyere prgver ligger over 0,02 (tabell 11, figur 5). Bortsett fra
den parvise Fst-verdien mellom ungfisk av arsklasse 2017 og stamfisk samlet inn mellom 2011
og 2020 var alle Fsr-verdier signifikante i henhold til et signifikansniva pa 0,05 (Bonferronikorri-
gert for antall tester). Ungfisken fra gytearsklasse 2012 var som ungfisken fra gytearsklasse
2017 forventet & vise ingen eller sma forskjeller til stamfisk samlet inn i den samme perioden
(2011 — 2020), men ungfisken fra gytearsklasse 2012 viste forholdsvis store og signifikante ge-
netiske forskjeller til alle de ulike stikkpravene (tabell 11, figur 5).

Tabell 11: Parvise Fsr-verdier mellom grupper av individer samlet inn i forskjellige tidsperioder. Fst-
verdiene er basert pa 68 ngytrale markgrer. Verdier over diagonalen er p-verdier for de respektive
Fsr-verdiene (under diagonalen). Uthevede Fst-verdier er signifikante i henhold til et signifikansnivé
pé 0,05.

Historisk Stamfisk Stamfisk  Ungfisk 2012 Ungfisk 2017
1970- 1976 2000-2010 2011-2020 arsklasse arsklasse
Historisk 1970 - 1976 < 0,00 <0,00 < 0,00 < 0,00
Stamfisk 2000-2010 0,035 < 0,00 < 0,00 < 0,00
Stamfisk 2011-2020 0,027 0,004 < 0,00 0,45
Ungfisk 2012 arsklasse 0,034 0,020 0,013 <0,00
Ungfisk 2017 arsklasse 0,036 0,005 0,002 0,017
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Figur 5: Principle Coordinates Analyse (PCoA) basert pa parvise genetiske distanser (Fsr) fra gene-
tisk variasjon i 68 naytrale markarer for voksen laks fanget i Fortunelva i lgpet av tre tidsperioder og
for ungfisk fra gytearsklassene 2012 og 2017.

3.7 Genetisk struktur basert pa funksjonelle markerer

Parvis genetisk avstand uttrykt som Fst-verdier basert pa markgrer som er koblet til funksjonelle
omrader i genomet - her genene vgll3 og six6 - tilsier at det er genetiske forskjeller mellom prgver
som er samlet inn i de forskjellige tidsperiodene (tabell 12 og 13). Den sterste genetiske for-
skjellen var mellom den historiske stikkprgven og de nyere pravene i six6-genet (tabell 13) og
hgyere enn de genetiske forskjellene observert med ngytrale markgrer (tabell 11), 