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Teoretisk betraktningar med relevans

Den genetiske samansetjingai einkvar populason er styrt av fire evolugonaae krefter:
mutasjon, migrasjon, genetisk drift og naturleg selekgion. Innafor det tidsaspektet vi arbeider,
ser vi bort fra mutasjon som arsak for endring i genfrekvensar. Genetisk drift er tilfeldige
endringar i allelfrekvensar pga sampling av gametar mellom generagjonar. Drift og
tilhayrande tapet av allelisk variagjon kan vera betydeleg i sma populasjonar. Dersom vi
vurderer populasjonar som er av dik storleik at vi og kan sja bort fra drift, sit vi att med
migrason og naturleg selekgon som dei to dominerande faktorane. Det er gjort atskilleg
overvaking av innslaget av remt laksi ville laksebestandar langs kysten, og med visse
faresetnader kan desse observagonane nyttast i ei generell, grov vurdering av graden av
paverknad pa dei ville bestandane. Naturleg seleksion vil til ein viss grad motverka
immigrasonen av oppdrettslaks, men vi kjenner ikkje styrken av denne krafta, og vi veit difor
ikkjei kor stor grad naturleg seleksjon vil motverkaimmigrasjon av individ med |agare
fitness.

Faktorar som avgjer kor stor effekten av immigrasjon vil vera pa alelfrekvensanei
mottakarpopul asjoner er:

o Faktisk skilnad i allelfrekvensar mellom donor og resipient populason

» Total dose (antal individ og generasjonar)

* Den naturlege genstraumen mellom ville populasjonar

« Om den arvelege karakteren er naytral eller paverka av seleksion

« Om ein ser pa enkelt-gen eller polygene trekk

For ngytrale gen vil effekten verastarst i del farste generagonane fordi skilnaden i
allelfrekvens mellom donor og resipient er sterst da. Langvarig immigrasjon vil ha sterre
effekt enn enkeltstdande episodar. | ytterste konsekvens kan allelfrekvensanei resipient bli lik
dei i donorpopulasion. | prinsippet kan immigrasjonen fearatil bade tap og introduksjon av
alelar. For ngytrale alél vil ikkje dette ha noko betydning for lokale tilpasningar. Dersom
genet har ein effekt pa ein eigenskap vil dette faratil at resipienten blir lik donor-
populagionen i denne eigenskapen.

Lokale tilhgve kan favorisera bestemte allel som paverkar enkelt-gen-eigenskapar og ferartil
ein aukei frekvensen av desse genvariantane. Dersom presset pa allelfrekvensen pa grunn av
immigrason blir vesentleg sterkare enn seleksonspresset, kan resipientpopulasonen bli lik
donorpopulasion sjglv om dette representerer ei darlegare tilpassing. Dette vil ifalge

popul asjonsgenetisk teori skje nar immigrasjonsraten m er starre enn motseleksonen s.

Ikkje-ngytrale polygene elgenskapar er den typen eigenskapar som dominerer i samband med
lokal genetisk tilpassing i ville populasionar og i eigenskapar som det blir selektert for i
avlsarbeidet. Deme kan veravekst og ader ved kjgnnsmodning. Effekten av immigrasjon pa
siketrekk er atskilleg vanskelegare a aforutsei enn det er for enkelt-gen eigenskapar. For
polygene eigenskapar vil immigragion endra allelfrekvensane meir effektivt enn seleksonen
greier djusteradei tilbake. Generelt sett vil ein brei genetisk variasjon (allelrikdom) vera det




sikraste utgangspunktet for populasionane si evnetil lokal tilpassing. Graden av lokal
tilpassing som kan oppndast vil vera sterkt paverkaav kor stor immigrasjonen av ikkje-
selekterteindivid er.

Graden av differensiering (lokal tilpassing) malt som Gst og genetisk distanse (D) er 10-30
gonger hggare for eigenskapar som er selekterte enn for skilnader utvikla gjennom genetisk
drift (Mork 1994). Denne faktoren aukar med aukande popul asionsstorleik. Dette tyder at nar
lokal adaptasjon eksisterer, vil differensieringa malt ved ngytrale loci underestimera dei
verkelege skilnadene mellom populasionane. Dessutan tyder det at store populasionar kan
utvikla meir lokal tilpassing enn sma populasionar over sametid, fordi seleksjonsprosessen
ikkje blir motverka av drift i dei store populasonane.

Hos laks reknar ein den effektive bestandsstorleitken Ne for ein populasjon som det effektive
antal gytarar kvart ar multiplisert med generasjonslengda (i antal ar). Fordi naturleg
genstraum mellom populagionar kan auka den effektive popul agonsstorleiken hos lokale
populasjonar, vil teljing av gytebestanden underestimera bestandsstorleiken.

Genetiske effektar pakort og lang sikt

Auka og vedvarande immigrasion fra ein felles donor bestand til mange villbestandar er antatt
agjerakvar einskild resipient meir og meir lik donor, samstundes som skilnadene som
eksisterte mellom villbestandane vil bli redusert. Dette gjeld for bade ngytrale og ikkje-
ngytrale genvariantar. Graden av lokal tilpassing for ulike eigenskapar er venta a bli redusert
som felgijeav ein aukaimmigrasion av ikkje-tilpassaindivid. Naturleg seleksjon vil verkai
motsett retning, men vil ha avgrensa evne til a kompensera dette for fitnessrelaterte
eigenskapar. Genvariantar som naturleg farekjem i 13g frekvens hos villaksen er venta a bli
enda seldnare. Dette skuldast at mange av desse truleg ikkje vart fanga opp ved etableringa
av avldlinjene. Ein straum av immigrantar som manglar desse genvariantane vil sansynlegvis
redusera frekvensen av desse ytterlegare.

Graden av genpaverknad er ogsa avhengig av korleis den naturlege genetiske
bestandsstrukturen hos laks er. Ein antar at villaksen har ein ” Stepping-stone” struktur for
genstraum der utvekslinga er starre mellom to naere nabopopulasjonar enn mellom
populagionar med starre geografisk avstand. Denne strukturen er meir motstandsdyktig mot
immigrasjon enn ein "Mainland-island” struktur, som vil verameir lik genstraumen fra
oppdrettslakstil villaks (Anon 1999).

Ved ein kontinuerleg immigragon av remt laks over fleire generasjonar vil eigenskapane til
oppdrettslaksen pregavillaksen. Ei langvarig domestisering vil mest sansynleg redusera
oppdrettslaksen sine prestasjonar i naturen. Likevel vil auka oppdrettsproduksjon feratil
starre antal ramt laks og overfaring av feile eigenskapar, dersom utviklingavi har sett til no
held fram. Ein ventar at over tid vil difor genstraum som omfattar domestiserte eigenskapar
redusera produktiviteten i dei ville laksepopul agionane.

Saein liten praktisk reknegvelse :
| populasjonar der seleksgonskoeffisienten s er mindre enn den reelle immigrasjonen m, vil
antal generagionar fram til ein andel P av dei lokale gena er att i populasjonen vera:



tp=InP/m

DV Stida (i generagonar) fram til 50% tap av lokale ngytrale gen (P=0,5) er:
t0,5=0,69/m

Viss m=0.05 (5%) blir halveringstida ca 14 generasjonar
Vism= 0.10 (10%) blir halveringstida ca 7 generasjonar

Empiriske data

Den genetiske effekten  som remt fisk kan hapavillaks er i stor grad avhengig av
genstraumen fraremt laks. Denne genstraumen varierer fralokalitet til lokalitet og fra ar til ar.
Ramt laks kan skiljast fra villaks pafinnar, gjellelok, samanvoksingar i bukhinna etter
stikkvaksine og pa vekstmgnsteret pa skjella. Fisk som ramer tidleg i livssyklus er vanskeleg
askiljafravillaks og det er ikkje muleg & skilja avkom av ramt fisk fra villfisk. Dette tyder at
det er feilkjelder begge vegar i del anslaga av andel reamt laks som blir gjort. Fylkesvise
gjennomsnitt av innslaget av remt laks varierer fra 12% i Finmark til 43% i Hordaland, men
dette varierer sveat mykje fra vassdrag til vassdrag (Anon 1999). Forsgk pa skjannsmessig
vurdering av gentransporten fra villaks (Anon 1999) konkluderer med ein gjennomsnittleg
immigrasjon m pa 7-8% med spreiing fra 0 til 30% i enkeltvassdrag. Dette er basert pa
studiar av gytesuksess, pa skilnader i suksess mellom kjanna og pa opplysningar om at ca
halvparten av remlingane registrert i elv har remt eitt &r tidlegare, og eit antatt
gjennomsnittleg gytesuksess for remt laks pa40% av villaksen sin suksess.

Det fins kun eit mindre antal studiar som gar direkte pa genstraum fra oppdrettatil vill
laksefisk. Pa atlantisk laks er det to arbeid som er sentrale, eit av desse fra Irland (Mc Ginnity
et a 1997) eit annafra Noreg (Fleming et al 2000). Slike arbeid er ressurskrevjande og
vanskelege blafordi ein ofte manglar baseline data, og dessutan fordi kravet til overvaking,
sampling og kontroll med stay fraikkje-genetiske effektar er veldig stort. Utsetjing av eit
sterre antal familiegrupper pa eggstadied med foreldre av bade villaks og oppdrettsiaks (Mc
Ginnity et a 1997) konkluderte med:

» Overlevingaav avkom fra oppdrettslaks fram til smolt var signifikant 1agare enn for
villfisk

» Sterste skilnad i mortalitet var knyttatil perioden fra augerogn fram til fyrste sommar

» Avkom av oppdrettslaks vaks fortare og fortrengte villaksen som var mindre

» Det var l&gareinnsag av dverghannar i avkom fra oppdrettslaks enn for villaks

« Villaksen hadde sterre tendens til & vandra som presmolt om hausten

» Vekst og overleving hos hybridfamiliar var intermediaa mellom villaks og
oppdrettslaks, eler lik villaks

» Avkom av oppdrettslaks og hybridar kan overlevafram til smolt i naturlege habitat

» Oppdrettsiaks kan paverka og endra bade enkeltgen og polygene trekk i
villaksbestandar

| eit norsk arbeid fra Imsai Rogaland (Fleming et al 2000) vart ogsa genstraumen fra
oppdrettslakstil villaks, og effektane av dette pa produksjonen i villaksbestanden, undersakt.
Kjennsmodne oppdrettsfisk og ville gytarar vart sett ut ovanfor fiskefellai Imsa. Ein
konkluderte med falgjande:



*  Oppdrettslaksen hadde mindre enn ein tredjedel av villaksen sin gytesukssess

»  Oppdrettshannar hadde darlegare gytesukssess enn oppdrettshoer

» Genstraumen inn i villbestanden gjekk i hovudsak via oppdrettshoer og villhannar

+ Det var indikasjonar pa seleksion imot oppdrettsiaksen i tidleg livsfase, men ikkje
etterpa

» Produktiviteten i bestanden vart redusert med meir enn 30%

* Over ein generagion var den reproduktive suksessen for oppdrettsiaksen 16% av
villfisken

« Jamnleg immigrasjon av oppdrettsfisk kan verka negativt pa populasjons
produktiviteten og palokale tilpassingar og redusera den genetiske diversiteten hos
villaks

« Ved ein genstraum (m=0.19) som pavist i denne undersgkinga, vil skilnaden mellom
donorpopulasjon og resipient bli halvvert kvar 3,3 generagjonar, noko avhengig av
fitness hos hybridar og tilbakekryssaindivid

Ein del andre arbeid som ikkje spesifikt omhandlar genstraum fra remt oppdrettsiaks, men
som omhandlar genstraum fra utsett oppdretta laksefisk har og relevans i samband med
vurderinga av effektane av ramt oppdrettsiaks. Y okota and Watanabe (1997) konkludertei ein
simuleringsstudie med at ved ein-vegs gentransport, slik ein har i samband med
fiskeutsetjing, vil setjefisken over tid endra og tilslutt erstatta den naturlege bestanden.

Nar augerogn fra elva Shin i nord-Spania vart sett ut i elva Ulla, hadde juvenil fisk fra Shin
signifikant hggare mortalitet og smoltproduksjonen var opptil 9 gonger hagare for den lokale
populagioneni Ulla(ref. i Verspoor 1997). Tilsvarande er det funne at tilslaget (i sportsfiske)
pa skotsk laksi dei spanske elvane Ason og Nansa er svaat 1&gt (Verspoor and Garcia de
Leaniz 1997).

Genetisk merka aure utsett i ein §gaurebestand og i ein stasjonaa elvebestand | Dyreselvali
Hordaland (Skaala et al 1996) viste at den utsette oppdretta gytefisken reproduserte i begge
lokalitetar. Det genetiske bidraget fra den utsette auren var 19,2% og 16,3% fyrste sommar
etter klekking. Estimata for overleving var om lag tre gonger hggare for avkom av vill aure
enn for hybrid avkom. Innslaget av avkom av utsett aure avtok i den innkryssa arsklassen i
begge | okalitetane gjennom dei to &ra undersgkinga varte. Dette tydar pa ein selekson imot
det utsette materialet.

| ei undersaking av genstraumen fra utsett aure til aurebestandane i Halnefjorden og
Bjornesfjorden pa Hardangervidda (Skaala et al 2000), fann ein at genstraumen fra ein gjeven
donorpopulasjon kan vera svaat ulik i ulike resipientpopulagonar. Innslaget av
donorpopulasionen i garnfisket var om lag 50% i begge lokalitetane. Likevel viste
clusteranalysar og parvise testar av genotypefordelingar at den naturleg rekrutterte auren i
Bjornesfjorden var svaat lik upaverka bestandar pa Hardangervidda og ulik donorpopulasjon,
medan den naturleg rekrutterte auren i Halnefjorden var lik donorpopulagon og svaat ulik den
lite paverka nabopopul asjonen Skaupsj gen.

| seinaretid er det gjort e rekkje undersakingar i ser-Europa, i stor grad basert pa
markargenet LDH-5*, som gjev dels motstridande informasjon om tilslag, kjgnnsmodning og
reproduksion hos utsett aure. To variantar i LDH-5* genet er diagnostiske for to ulike
evolugonazelinjer av aure, den Atlantiske linja og Middel havslinja (Hamilton et al. 1989).
Beaudou et al. (1994) som studerte reproduksjon hos utsett aure ved hjelp av dette genet,
konkluderte med at settefisken ikkje overlevde lenge nok for vellukka gyting. Arias et al.



(1995) fann berre fa overlevande utsette klekkeriproduserte aurar i eit omfattande arbeid i
Spania. Largiader and Scholl (1995) fann pa den andre sida bevis for at utsett aure av
Atlantisk linje fortrengde og erstatta den lokale auren i Adriaterhavsbassenget. Pagrunnlag
av dei spanske arbeida blir det konkludert med at paverknaden er mindre ved utsetting i elv
enni innggar, og mindre i inngjgar der fiskepresset var stort enn i innsjgar med |agt
fiskepress, fordi settefisk er meir fangbar enn villfisk (GarciaMarin et al.1998).

Konsekvensar for vestlandslaksen

Fra dei arbeida som fereligg, kan ein dra fleire konklusionar om paverknaden fra remt
oppdrettslaks paville laksebestandar. Det er uproblematisk a trekkja generelle konklusjonar,
men vanskelegare a trekkja presise konklusjonar om graden av paverknad pa den einskilde
bestanden. Det kan verka som om empiriske studiar som no dukkar opp, fokuserer
situasionen og tydeleggjer at oppdrettslaksen endrar seg, og dei ville bestandane likeeins som
falgje av innkryssing.

« Mange, kanskje ale laksepopulasonanei Hordaland og Sogn og Fjordane har fatt
endra genfrekvensar som fglgje av immigrason av oppdrettsiaks

« Genstraumen gar hovudsakleg via oppdrettshoer og ville hannar

« Avkom av oppdrettsiaks som er klekkai ein bestand av villaks har darlegare
overleving enn villaks og hybridar i tidleg livsfase

* Avkom av oppdrettslaks veks betre enn villaks i eit naturleg laksehabitat, og avkom av
oppdrettslaks er vist a kunna fortrengja avkom av villaks fra oppveksthabitatet

« Ein-vegs gentraum fra oppdrettslaks vil rredusera diversiteten mellom ville
popul asjonar

» Ein-vegs genstraum aukar tapet av bade ngytral og selektivt fordel aktig genetisk
diversitet innafor populasjonen

» Pakortare sikt (<504r) kan tap av diversitet innafor populasjon medfara tapt fitness og
redusert produktivitet

« Palengre sikt >50 &r) kan tap av diversitet mellom popul asjonane redusera evnatil
tilpassing til endringar i miljforholda og redusera produktiviteten vidare

» Maed dei observerte nivaa av genstraum fra oppdrettslaks il villaksi Nord-Atlantiske
bestandar, vil skilnaden mellom oppdrettsiaks og villaks bli halvert pa mindre enn 10
generasonar

»  Genstraum fra oppdrettsiaks er vist & kunna redusera produktiviteten i ein laksebestand

» Naturleg seleksgjon vil til ein viss grad motverkaimmigrasjonen av oppdrettsiaks, men
vi kjenner ikkje styrken av denne krafta, og vi veit difor ikkje i kor stor grad naturleg
seleksjon vil motverkaimmigrasjon av individ med |&gare fitness.

» Graden av endring varierer sansynlegvis mykje frabestand til bestand, og det vil vera
spekulativt a gje eit anslag for endringa som har skjedd i den einskilde bestanden
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