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Sammanfattning

Sedan 2008 har fettfeneklippta (odlade) 6ringar fangats arligen vid sportfiske i Eman.
Omkring 3% av den fangade 6ringen har rapporterats sakna fettfena, men den sanna andelen
beddms vara hogre (ndrmare 10%). Eftersom ingen odlad 6ring satts ut i Eman maste de
fenklippta individerna hiarstamma fran utséattningar i andra omraden. En majoritet av den
odlade 6ringen har fangats under varfiske och tycks ha lekt foregdende host. Om odlad 6ring
med frammande ursprung reproducerar sig i an kan detta resultera i avkomma som 6verlever
samre, eftersom denna fisk av genetiska skal kan avvika i olika avseenden fran den
ursprungliga Emaoringen.

En studie med hjalp av genetiska markorer (s.k. mikrosatelliter) har genomforts i syfte att (1)
kartlagga dagens oringbestand i Eman, (2) undersoka i vilken omfattning genetiska
forandringar har skett sedan 1960-talet (DNA-analys av arkiverade fjall) samt (3) for att
genetiskt ursprungsbestamma ett mindre antal fenklippta dringar fangade i Eman 2013.

Relativt sma men sdkra genetiska skillnader kunde observeras mellan uppvaxande 6ring fran
olika delar av an (elfiske 2013). Det fanns dven en trend med en gradvis sjunkande genetisk
variationsgrad ju langre uppstréms fisken var insamlad. Resultaten indikerar att 6ringen tycks
atervanda i hog grad till sitt fodelseomrade dven inom Eman. Samtidigt kan olika stora inslag
av stromstationdr oring (som aldrig lamnar an) vara en ytterligare férklaring. Insamling och
analys av fler individer och arsklasser skulle behdvas for mer sdkra slutsatser.



Oringen frén tidigt 1960-tal (mestadels smolt) skilde sig genetiskt frdn samtliga nutida éringar
oavsett var dessa var fangade, men skillnaden var mindre gentemot den 6ring som 2013
samlades in i de nedre delarna av an ndra mynningen i havet. Dessa genetiska skillnader tyder
pa att en forandring agt rum under de senaste 50-daren. Samtidigt ar resultaten svarttolkade
eftersom de temporala skillnader som kunnat konstateras mot éringen fran 1960-talet ar av
samma storleksordning som skillnaderna mellan nutida éringar fran olika delar av an.
Information saknas ocksa om var i an som individerna i det dldre provet hade vuxit upp.

Genetisk ursprungsanalys av sammanlagt nio fettfeneklippta 6ringar fran 2013 visade att
dessa hade blandat ursprung. Tre av individerna harstammade med hog sannolikhet fran den
odlade stam (med ursprung fran Avain) som sitts ut i Stockholmsomradet, och ytterligare tva
av fiskarna knots med nagot lagre sakerhet till samma stam. Tva individer var hogst sannolikt
fran Morrumsan. En fettfeneklippt 6ring var mojlig Daldlvsoring, men kunde nastan lika
sannolikt komma fran Mérrumsan eller Avaan. Den sista individen passade inte med nagon av
de genetiskt kinda stammar som ingick i denna analys, och kom harstammade sannolikt fran
nagon av de 6vriga fettfeneklippta havséringsstammar som anvands vid utsattning i
Ostersjoomradet. Fortsatt insamling och analys av odlad 6ring fingad i Eman behévs for att
kunna dra nagra sdkrare slutsatser om var denna fisk har sitt ursprung.

Bakgrund

Den havsvandrande 6ringen (Salmo trutta) i Eman anses vara av riksintresse for naturvarden
och sportfisket, och tillhér en av de mest storvuxna éringstammarna i varlden (Svardson
1967). Under 2003 infordes krav pa att all odlad lax och havsoring som satts ut i Sverige
maéste vara fettfeneklippt for att kunna skiljas frén vildfédd fisk. Aven i andra linder kring
Ostersjon sitts det sedan flera ar ut fettfeneklippt lax och éring (ICES 2013). Under varen
2008 okade andelen odlad (fettfeneklippt) oring fangad vid sportfiske i Eman, och sedan dess
har i genomsnitt 3% av de inrapporterade dringfangsterna saknat fettfena (arsvariation: 2,5 -
3,5%). Samtidigt tyder mycket pa att all fettfeneklippt 6ring som fangas inte noteras eller
inrapporteras, vilket innebar att den faktiska andelen férmodligen ar hogre (uppskattningsvis
ndarmare 10%; Kent Hakansson, Ems Herrgard, pers. komm.). Ingen odlad 6ring har satts ut i
ans nedre delar sedan 1990 och all fettfeneklippt havséring som patraffats i Eman
harstammar darfér med sdkerhet fran utsattningar i andra omraden. Merparten av den odlade
oringen har fangats under varfiske, och de flesta av dessa fiskar uppvisar tecken pa att ha
deltagit vid lek foregaende host; endast en mindre andel av de fettfeneklippta éringarna (ca
10%) som fangats under varen har bedémts vara nystigen fisk (s.k. "blankare").

Oringens naturliga beteende ar att i hog grad atervinda till sitt fédelseomrade fér lek. Detta
s.k. "homing-beteende" ar en huvudanledning till de genetiska skillnader som kan observeras
mellan lokala éringstammar frén olika vattendrag runt Ostersjon och i andra omraden (t.ex.
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Laikre m.fl. 1999). En 6kad andel frimmande 6ring av odlat ursprung ar problematisk da
omfattande felvandring kan resultera i 6kad risk for smittspridning, 6kad konkurrens och
genetisk paverkan via hybridisering (inkorsning). Det sistndmnda kan riskera att ge minskad
naturlig produktion i populationen genom att hybridavkomman inte ar genetiskt anpassad till
de lokala miljoférhallandena och darfor uppvisar lagre 6verlevnad under livscykeln- en effekt
som kan forstarkas nar den felvandrade foraldrafisken har odlingsbakgrund (t.ex. McGinnity
m.fl. 2003; Rogell m.fl. 2012).

I denna rapport presenteras resultat fran en genetisk undersokning som genomforts vid
Sotvattenslaboratoriet, Drottningholm (SLU-Aqua) for att belysa féljande huvudfragor:

1) Vad har havsoringen i Eman for genetisk sammansattning idag, och hur ar bestandet
beslaktat med andra éringpopulationer?

2) Finns genetiska skillnader mellan 6ring fran uppvaxtomraden i olika delar av Eman
(som i olika grad kan nas av atervandrande havsoring)?

3) Ivilken omfattning kan genetiska forandringar i Emans havsoringbestand beldggas
genom jamforelser med DNA fran 6ring fangad i an under 1960-talet (arkiverade fjall
vid Sotvattenslaboratoriet)?

4) Varifran harstammar ett mindre antal fettfeneklippta 6ringar som fangats och
provtagits i Eman under 2013?

Material och metoder

Det nutida materialet bestod av DNA extraherat via fenprov fran 103 dringungar (stirr)
fangade vid elfiske i Eman under juni och september 2013 (tabell 1, figur 1). Ungarnas alder
(0+ eller 1+) och arsklasstillhorighet (2012 eller 2013) bestimdes med hjalp av uppgifter om
fiskens kroppslangd samt kompletterande information fran Svenskt ElfiskeRegiSter (SERS;
Degerman m.fl. 2010). I studien ingick ocksa fenprov fran nio stycken vuxna fettfeneklippta
oringar fangade 2013 vid sportfiske i Eman (tabell 4). For en historisk genetisk jamforelse
med oring fran Eman under 1960-talet analyserades DNA fran arkiverade fjallprov av 43
vildfédda oringsmolt samt tre storre individer (fangade i an och individmarkta 1961-1965;
Svardson 1967).

Genetisk variation studerades med hjalp av tio hogvariabla genetiska markorer (s.k.
mikrosatelliter). For detaljer om de aktuella markorerna och de laborativa metoder som
anvants hanvisas till Dannewitz m.fI. (2004). Utéver ovanstdende material insamlade fran



Eman har dven genetiska data for andra populationer som ingatt i tidigare studier av 6ring vid
Sotvattenslaboratoriet anvants for vissa analyser.

Tabell 1. Antal DNA-analyserade éringstirr (elfiske 2013) per lokal och drsklass. Lokalernas position
framgadr av figur 1. Kolumnen "Omrdde" anger lokaler som slagits samman infér statistisk analys (se
texten).

Omrade Lokalnamn Alder 1+ (arsklass 2012) Alder 0+ (arsklass 2013)  Totalt

Nedre E22 1 47 48
Mellan Jugner 5 12 17
- Aby kvarn 6 8 14
Ovre Hogsrum 3 2 5
- Kvillen 3 16 19
Totalt 18 85 103

De statistiska metoder och program som anvants for att analysera och utvardera data ar i
korthet foljande: skattningar av genetisk variation samt F-statistik (Weir & Cockerham 1984)
har berdknats med hjalp av FSTAT (Goudet 1995). Samma program har dven anvants for att
testa for avvikelser fran Hardy-Weinberg-proportioner. Programmet GENETIX (Belkhir m.fI.
2001) har anvants for att berdkna parvisa skattningar av genetiska avstand enligt Nei (1978).
Likheter och skillnader mellan stickprov har dven illustrerats grafiskt med hjalp av ett
s.k.neighbor-joining dendrogram (PHYLIP, Felsenstein 2004) baserat pa parvisa genetiska
avstand (Cavalli-Sforza & Edwards 1967). For genetisk ursprungsbestimning anvandes ONCOR
(Kalinowski m.fl. 2007) i kombination med GENECLASS 2.0 (Piry m.fI. 2004).
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Figur 1. Emdns nedre del med sex elfiskade lokaler (roda punkter) ddr éringstirr provtagits fér genetisk
analys. Samtliga lokaler dr sannolikt mdjliga att nd for uppvandrande lekfisk, om dn i varierande
omfattning (se texten).



Resultat och diskussion

Genetisk struktur inom Emdn

Eftersom antalet individer var lagt i de flesta elfiskelokaler indelades det nutida materialet i
tre grupper infor de statistiska analyserna - "Nedre", "Mellan" och "Ovre" - dir hinsyn togs
vid indelningen till antalet vandringshinder som maste passeras och lokalernas inbordes
avstand (tabell 1, figur 1). [ samtliga stickprov utom "Nedre" observerades nagot fler
heterozygoter an forvantat enligt Hardy-Weinbergs lag sett 6ver samtliga 10 markdrer, men
ingen av dessa genomsnittliga avvikelser var statistiskt signifikant (tabell 2). Bland den
elfiskade 6ringen fran 2013 var mangden genetisk variation hégst ndra mynningen for att
darefter bli ldgre ju lingre uppstréms fisken insamlats (tabell 2). Oringen fran 1960-talet
uppvisade en hog genetisk variationsgrad, t.o.m. aningen hogre dn i det totala materialet fran
2013. Da uppgift saknas om var i an denna fisk fran 60-talet (mestadels smolt) vuxit upp, ar
det dock svart att avgora i vilken grad mangden genetisk variation eventuellt har forandrats
under de ca 50 dr som passerat mellan provtagningstillfallena.

Tabell 2. Genetisk variation hos éring fran Emdn (genomsnitt 6ver tio mikrosatelliter): n=antal fiskar; Hg:
forvintad heterozygositet; AR: allelic richness baserat pd n=24; Fis: procentuell avvikelse frdn Hardy-
Weinberg-proportioner (Fis<0 indikerar heterozygotéverskott, Fis>0 heterozygotunderskott; ingen av de
genomsnittliga skattningarna avviker signifikant frdn Fis=0).

Stickprov n He AR Fis

1960-talet (smolt + 3 storre)

Totalt 46 0,68 6,5 -0,04
2013 (elfiskad stirr)

Nedre 48 0,67 6,0 0,00

Mellan 31 0,64 57 -0,05

Ovre 24 0,61 5,4 -0,05

Totalt 103 0,66 6,2 -0,01

Resultat av parvisa genetiska jamforelser av historiska och nutida prover av 6ring fran Eman
ges i tabell 3. Statistiskt sdkra allelfrekvensskillnader kunde beldggas mellan samtliga prov av
nutida oring fran olika delar av an, &ven om den genetiska skillnaden var mycket liten mellan
de b&da 6vre omradena (Mellan och Ovre). Det historiska provet fr&n 1960-talet skiljde sig
signifikant fran samtliga tre nutida stickprov, men med en tydlig tendens att vara mest likt den
oring som under 2013 samlades in niara ans mynning (elfiskelokalen E22, har bendmnd
"Nedre").



Den gradvis lagre variationsgraden ju hogre upp i an proverna samlats in, tillsammans med de
allelfrekvensskillnader som kan iakttas mellan nutida 6ringar insamlade fran olika
uppvaxtomraden indikerar forekomst av en lokal genetisk populationsstruktur. Eftersom de
jamforda materialen dr av begransad storlek, och de flesta individer hor till samma arsklass,
rekommenderas dock upprepad provtagning och analys for att med hjalp av ett storre
material i hogre grad an hittills kunna ta hansyn till "stérande faktorer" som i regel foreligger i
form av arsklasskillnader och familjeeffekter (Palm m.fI. 2003). Innan en sddan utokad analys
ar det alltfor tidigt att sakert kunna sla fast att det finns en genetisk "inoma-struktur", &ven om
mycket tyder pa att sa kan vara fallet.

Oavsett dessa aterstdende statistiska osdkerheter kan féorekomst av havsoring som vandrar
olika langt upp i an for att na sitt lokala uppvaxtomrade kombinerat med olika andelar av
stromstationar fisk forklara genetiska skillnader mellan éringar fran olika delar av Eman. Idag
finns ett antal vandringshinder som den havsvandrande fisken maste passera (Figur 1). Vid
det nedersta kraftverket (Karlshammar), ca 8 km fran mynningen, finns en dldre kammar-
trappa med tveksam funktion som ar flodesberoende. Enligt vattendom ska en ny fiskvag
byggas pa platsen med krav pa fingaller och sluss for utvandring (Anders Ekl6v, pers. komm).
Langre uppstroms i an vid Abykvarn (ca 25 km fran mynningen) finns en dldre damm med
daligt fungerande fiskvig. Hittills har ingen lax fingats uppstréoms Abykvarn i den s.k. Kvillen
(Figur 1) vilket kan indikera att &ven havsoringen har svart att na denna del av an och att
fisken i denna del av an ar huvudsakligen stromstationar (Anders Eklov, pers. komm). I Emans
andra gren vid Finsjo (ca 30 km fran mynningen) finns dock tva dammar med fiskvagar (s.k.
omlop) dar uppstromsvandrande laxfisk har visat sig kunna komma forbi i hog grad (Calles &
Greenberg 2009).

Tabell 3. Parvisa jimférelser av allelfrekvenser (tio mikrosatelliter) mellan stickprov av éring frdn Emdn
(60-talet, tre omrdden 2013) samt Mérrumsdn och Avadn (stammar med odlad fisk frdn vilka fenklippta
individer identifierats, se texten). Ovan diagonalen ges parvisa skattningar av Fsr (Weir & Cockerham
1984) medan virdena under diagonalen utgér genetiska avstdnd berdknade enligt Nei (1978). Samtliga
Jjdmférelser dr statistiskt signifikanta (med permutationstest) dven efter Bonferroni-korrektion for
multipla jdmfirelser, forutom de tvd fetstilade virdena (understrukna vdrdet var inte signifikant innan
korrektion).

Emaén 60-tal Eman Nedre = Eman Mellan Eméan Ovre Moérrumsin  Avadn

Emadn 60-tal 0,015 0,028 0,034 0,011 0,052
Eman Nedre (2013) 0,032 0,029 0,031 0,009 0,041
Eman Mellan (2013) 0,056 0,058 0,006 0,024 0,048
Eman Ovre (2013) 0,063 0,057 0,009 0,023 0,057
Morrumsan 0,024 0,018 0,047 0,041 0,034
Avaan 0,129 0,096 0,106 0,119 0,082




Temporal genetisk variation

Av jamforelserna i tabell 3 framgar att det finns genetiska skillnader mellan de analyserade
oringarna fran Eman under 1960-talet och de fran dagens bestand. Samtidigt varierar
storleken av dessa skillnader beroende pa var i an den nutida 6ringen insamlats. Av samma
tabell framgar dven att samtliga dringar fran Eman ar pafallande genetiskt lika de fran
Moérrumsin medan de ar mer olika de fran Avaan, vilket dven framgar av ett slaktskapstrad
over vilda och odlade havséringstammar (samt odlad Gullspangsoring) fran olika delar av
Sverige (figur 2). Den genetiska skillnaden gentemot Morrumsans 6ring ar minst for det
nutida provet fran nedersta delen av Eman samt for det dldre provet fran 60-talet (tabell 3,
figur 2).

Att 6ringen i nedersta delen av Eman, ndra mynningen, ar mer lik 6ringen fran Mérrumsan an
den hogre upp i vattendraget, kan aterspegla att de flesta felvandrare (oavsett om dessa ar
odlade eller vildfodda) mestadels leker pa omraden nara havet och sallan tar sig langre
strackor upp i an forbi de olika vandringshindren. Det kan noteras att en motsvarande
genetisk pafallande likhet dven finns mellan lax fran Eman samt nutida och dldre prov av
samma art fran Mérrumsan (Palm m.fI. 2013).

I de flesta fall tenderar de genetiska stamskillnaderna over ett givet geografiskt avstand att
vara tydligare hos lax, vilket indikerar att denna art felvandrar mindre ofta an havséring. En
mojlig forklaring kan dock i detta fall vara att man i Eman under 1950- och 60-talen satte ut en
hel del odlat laxyngel fran Mérrumsan (och andra laxvattendrag). Som namnts ovan har det
tidigare aven satts ut odlad 6ring i Eman. Denna 6ring har dock med nagot undantag varit av
lokalt ursprung (med reservation for att uppgift om ursprung saknas for en del ar) och vi
kanner inte till nagon uppgift om att 6ring harstammande fran Morrumsan skulle ha satts ut.

Medan det annu ar oklart i vilken omfattning tidigare utsattningar kan ha medverkat till en
okad grad av genetisk likhet mellan lax fran Eman och Morrumsan, verkar det darfor sannolikt
att det hos oringen kan dga rum ett relativt stort naturligt genetiskt utbyte (genflode) mellan
de bada vattendragen, trots att det inbordes geografiska avstandet inte ar forsumbart (ca 190
km langs kusten).

Felvandrad odlad oring

For att utreda det mest sannolika ursprunget hos de totalt nio fettfeneklippta éringar som
provtagits i Eman i samband med sportfiske under 2013 gjordes tva kompletterande
statistiska analyser. I ett forsta steg anvdandes programmet ONCOR for att uppskatta det mest
sannolika ursprunget for respektive fisk bland sammanlagt fem odlade svenska havsorings-
stammar som regelbundet anvinds for utsittning i Ostersjon, och déar tidigare insamlade
genetiska data fanns att tillgd (Mérrumsan, Avain/Galé, Dalilven, Ljungan och
Gullspangsalven).
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Figur 2. Genetiskt "slikttrid" for bestdnd av vild och odlad havséring frdn Ostersjén och svenska
vdstkusten (orotat s.k. neighbor-joining dendrogram baserat pd 10 mikrosatelliter och parvisa chord-
distanser). Aven odlad Gullspdngséring (Vinern) dr medtagen, dd denna stam anvdnds for utsdttning i
Motala strom vid Norrképing/Brdviken. Materialet fran Emdn dr uppdelat pa fisk frdn 1960-talet
(Em_60s) samt nutida elfiskad stirr (2013) frdn tre omrdden pd olika avstdnd frdn havet (Em13_nedre,
Em13_mellan, Em13_ovre).

Ett problem med den metod som anvands av ONCOR dr att om nagra av individerna med okant
ursprung harstammar fran ndgon annan stam an de som ingar bland de kdnda referenserna,
kommer dessa fiskar dnda att "klassas" till nagon av de kdnda referenspopulationerna (den
dar de ar mest sannolika). Eftersom genetiska data inte fanns att tillga fran samtliga odlade
oringstammar som kan utgoéra ursprung genomfordes en kompletterande analys med
programmet GENECLASS. Med en simuleringsbaserad metod undersoktes med vilken
sannolikhet respektive fenklippt individs genuppsattning kan ha sitt ursprung i ("passar”) de
olika referenspopulationerna. Om dessa sannolikheter genomgaende visar sig vara ldga (t.ex.
<0.01) ar det mest troliga alternativet att individen i frdga kommer fran ndgon annan
population dn de som ingar i den genetiska referensdatabasen.



Resultat fran genetiska ursprungsanalyser for de fenklippta 6ringarna presenteras i tabell 4.
Tre av de nio fiskarna harstammade enligt ONCOR med hog sannolikhet fran Avaan/Galo (E2,
E5, E9), den stam som sedan mitten av 1990-talet anvands for omfattande utsattningar i
Stockholmsomradet - till storsta delen genom s.k. fordrojd utsattning direkt i havet.
Ytterligare tva av fiskarna identifierades till samma stam (E8, E3) men med lagre grad av
sdkerhet. Tva av fiskarna harstammade hogst sannolikt fran Mérrumsan (E4, E7). En av de tva
kvarvarande fiskarna kom mest sannolikt fran Daldlven (E1), men denna klassning var osaker
och individen kan néstan lika sannolikt komma fran Moérrumsan eller (ndgot mindre troligt)
Avaan/Gals. Den sista fisken (E6) harstammade enligt ONCOR mest sannolikt fran Avaan/Galo,
men enligt simuleringsanalysen med GENECLASS var denna fisk inte sannolik i ndgon av de
totalt fem odlade/fettfeneklipppta stammar av 6ring som ingick som referensmaterial (se
"Sannolikhet 2”; tabell 4). Denna individ harstammar darfor antagligen fran ndgon annan av
de odlade och fettfenklippta éringstammar som sétts ut runt Ostersjén.

Tabell 4. Resultat efter genetisk ursprungsanalys av nio odlade (fettfeneklippta) oringar fangade i Eman.
"Sannolikhet 1" anger Bayesiska konditionella sannolikheter (programmet ONCOR) att hdrstamma frdn
ndgon av de fem odlade stammarna med genetiska referensdata (MO=Morrumsdn, AV=Avadn/Gdlo,
DA=Daldlven, L]=Ljungan, GU=Gullspdngsdlven; mest sannolika alternativ i grdtt). "Sannolikhet 2" utgér
sannolikheten att pdtrdffa den aktuella oringens genotyp i respektive stam (simulering med programmet
GENECLASS; vdrden mindre dn 0,05 i fetstil ). i.u. = ingen uppgift.

Sannolikhet 1 Sannolikhet 2
Langd Vikt

Ind. Datum (cm) (kg) Kon MO AV DA 1] GU MO AV DA 1] GU

037 0,17 046 0,00 0,00 0,39 0,27 0,63 0,00 0,00
El 130829 76 4.8 hane

0,00 1,00 0,00 0,00 0,00 0,01 0385 0,12 0,01 0,00
E2 130319 76 39 hona

0,30 0,64 0,07 0,00 0,00 045 047 047 0,03 0,00
E3 130327 45 iu. hona

1,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,13 0,00 0,00 0,00 0,00
E4 130406 i.u. iu. hona

0,00 1,00 0,00 0,00 0,00 0,03 065 0,06 0,00 0,00
E5 130406 56 iu. hane

032 067 0,01 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00
E6 130422 53 1.3 hona

1,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,25 0,00 0,00 0,01 0,00
E7 130329 i.u. 2.6 hane

0,12 0,88 0,00 0,00 0,00 0,06 0,11 0,00 0,00 0,00
E8 130428 62 2.4 hona

0,00 1,00 0,00 0,00 0,00 0,02 053 0,01 0,00 0,00
E9 130429 63 2.5 hona




Att odlad havsoring (och dven lax) vandrar upp i "fel" vattendrag ar val kant tack vare
markningsstudier. Vid en utvardering av Carlin-markningar med odlad 6ring utsatt i nio
norrldndska dlvar 1998-2007 gjordes exempelvis inte mindre dn 16% av aterfynden i ett
annat vattendrag dn dar fisken hade slappts ut (Degerman m.fI. 2012). Tilldggas ska dock att
havsoringen under senvintern och varen ofta vandrar upp i ndgot rinnande vatten for att dta
for att senare atervanta ut till havet. Denna form av felvandring utanfor lektid utgér knappast
ett direkt genetisk problem. Den felvandring som sker senare under sdsongen (narmare
lektid) behover heller inte alltid innebara att fisken verkligen reproducerar sig. Risken for att
sa sker maste dock dnda betecknas som avsevard, vilket bland annat illustreras av den hoga
andelen fettfeneklippt 6ring i Eman som visar tecken pa att vara utlekt (se ovan).

Regeln om obligatorisk fettfeneklippning har inneburit att det pa ett helt annat satt an tidigare
gar att kidnna igen och studera felvandring av odlad laxfisk till vattendrag dar inga
utsattningar sker. En direkt foljd av denna nya regel var t.ex. att man pa Gotland bara nagra ar
efter att den inforts noterade att en betydande andel av den 6ring som fangades kring 6n var
odlad, dd inga utsattningar skedde lokalt. I flera fall patraffades ocksa fettfenklippt fisk pa
lekomraden uppe i 6ns sma oringforande vattendrag. Vid en tidigare genetisk analys vid
Sotvattenslaboratoriet av 16 fenklippta 6ringar fran Gotland befanns en majoritet (ca 80%) av
dessa fiskar mest sannolikt harstamma fran Avaan (Palm m.fI. 2008).

Aven i denna studie visade sig en majoritet av de fenklippta fiskarna harstamma fran Avaan
vilket forstarker bilden av att den 6ring som satts ut i Stockholmsomradet kan sprida sig 6ver
langa avstand. Dock ska tillaggas att alla jamforelser av andelen individer med olika ursprung
(i bada dessa studier) bor tolkas forsiktigt — dels darfor att antalet felvandrade individer som
hittills analyserats ar lagt, men ocksa darfor att utsattningsmangderna ofta skiljer sig at
mellan ar och olika stammar. Fortsatt insamling av vavnadsprov fran felvandrad odlad dring i
Eman rekommenderas for att erhalla battre kunskapsunderlag om varifran denna fisk
harstammar. Om en hog andel av fisken inte tycks komma fran nagon hittills genetiskt kartlagt
stam kan dven ett utokat referensmaterial behovas.

Avslutande kommentar

Aven om denna studie visat att dagens 6ring i Eman i hog grad genetiskt sett liknar det
bestand som fanns i an under 60-talet, utesluter detta inte en pagaende genetisk paverkan av
felvandrad odlad 6ring. Utan kunskap om hur éringen i Avaidn och Mérrumsan (samt ev. andra
odlade stammar) forandrats genetiskt 6ver samma tidsrymd som har studerats ar det dock
svart att kvantifiera i vilken grad de forandringar som skett i Eman beror pad naturliga orsaker
respektive pa okat genflode fran felvandrad odlad fisk.

De tecken som finns pa en genetisk struktur inom Eman komplicerar dessutom fragan,
eftersom graden av genetisk paverkan och naturliga forandringar mycket val kan ha varit
olika stora i ans skilda delbestand (i den man sadana finns/funnits). Slutligen ska ndmnas att
de genetiska skillnader som kan ses med mikrosatelliter mellan havsoéringar fran Eman,
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Morrumsan och Avaan ar jamforelsevis sma (figur 2). Detta innebar att dven ett ganska
omfattande genfléde mellan dessa stammar kan vara svart att beldgga, sarskilt om det endast
pagatt under kortare tid (fa generationer).
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