Romt laks reduserer overlevingsevna hos villaks

I mange norske laksevassdrag har
det blitt pavist remt oppdrettslaks
sidan slutten pa 1980-talet, og 1
fleire av vassdraga har andelen
remlingar vore heg heilt sidan
undersokingane starta. Dette
utloyste tidleg spersmél om vil-
laksbestandane sine arvelege
eigenskapar ville bli endra, og
korleis ei slik endring ville paver-
ka overlevingsevna hos villaksen.
Eitav dei aller fyrste initiativa til
eit nasjonalt mete for a diskutera
problema og mulege tiltak, kom
frad Miljeavdelinga hos Fylkes-
mannen i Finnmark i april 1985.
Eimedverkande drsak til at akku-
rat dette fylket var sé tidleg ute,
var naturleg nok bekymring for
dei viktige villaksbestandane der,
med Tana som ein av verdas aller
storste laksepopulasjonar. Det var
bakgrunnen for det fyrste nasjo-
nale fagmetet om miljoeffektar
av lakseoppdrett, og ei innleiing
til opprettinga av nasjonale lak-
sevassdrag og nasjonale lakse-
fjordar, tiltak som skal bidra til
sikra villaksbestandar. Det er no ei
viktig oppgave & overvaka gene-
tiske eigenskapar i ville bestan-
dar av laks, slik at vi veit kva
bestandar som blir paverka og kva
bestandar som er intakte.

Tabell 1.14.1
Observerte genetiske skilnader mellom vil-
laks og oppdrettslaks i ngytrale einskildgenar

og i eigenskapar som paverkar overlevinga.

Observed genetic differences between
domesticated and wild salmon at neutral single
genes and at fitness related traits.
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Villaks og oppdrettslaks — er dei
eigentleg sa ulike?

I Noreg oppretta ein tidleg eigne avlspro-
gram for laks for & betra laksen sine pro-
duksjonseigenskapar og tilpassa han til
eit oppdrettsmilje. Gjennom avlsarbeidet
endrar oppdrettslaksen seg frd generasjon
til generasjon. For 20 ar sidan hadde ein lite
kunnskap om korleis remlingar ville paver-
ka villaksen, i dag veit vi langt meir, og det
er godt dokumentert at innkryssing har
negative effektar pa dei ville laksebestan-
dane. Vi har imidlertid ikkje oversikt over
kva laksebestandar som er paverka og kva
bestandar som er upaverka av oppdretts-
laks. 12005 vart det ogsé lagt fram vitskap-
lege datasomantydaratgenetisk paverknad
fra oppdrettslaks kan skje gjennom andre
mekanismar enn direkte innkryssing, ved
at smitteutbrot endrar immungenane hos
villaksen og hos andre arter.

Pa landsbasis har den gjennomsnittlege
andelen romt laks i villaksbestandar vari-
ert fra 11 til 35 % fra 1989 til 2003, men da
med store variasjonar mellom ar, regionar
og elvar. I nokre villakspopulasjonar, som
til demes i Etneelva i Hordaland, har ande-
len romt laks dominert sidan 1989. I kon-
trast til dette star elvar pa Jeren, eitomrade
med lite oppdrettsaktivitet, og svert lite
remlingar i villaksbestandane. Ved under-
sekingar av pigment i rogn og yngel som
reflekterer ulik diett hos villaks og opp-
drettslaks, fann ein tidleg pa 1990 talet at
romt laks faktisk produserte levedyktig
avkom i fleire elvar. I ei skotsk underse-
king fann ein pigment fra romt laks i 14 av
16 undersokte elvar, med eit gjennomsnitt-
leg innslag pa 5.1 % fré remlingar. [ Vosso

i Noreg vart bidraget frd romt laks estimert
til opp mot 80 %.

Kva veit vi sa om endringar i arvelege
eigenskapar hos dei ville laksebestanda-
ne? Forskararbadeiinn- ogutland har vore
opptekne av dette, i alle fall sidan slutten
av 1980-4ra. Etter kvart foreligg det atskil-
lege undersekingar basert pa ulike meto-
diske innfallsvinklar, der ein har freista a
svara pd spersmélet. Undervegs har dei
molekylargenetiske metodane gjennom-
gétt ei revolusjonerande utvikling, slik at
forsek som blir gjennomforte i dag, har
langt sterre presisjon og informasjonsver-
di enn tidlegare undersekingar. Underse-
kingane kan delast i tre grupper avhengig
av metodisk tilneerming:

« Samanlikningar av arvelege eigenska-
par hos villaks og oppdrettslaks. Dette
kan vera variasjonsmengde i spesifikke
eigenskapar, anten neytrale einskild-
gen eller samansette eigenskapar som
paverkar overleving, tilvekst, aggre-
sjon eller atferd

« Samanlikningar av arvelege eigenska-
par i villaksbestandar over tid. Her
utformar ein profilar av laksebestanda-
ne sitt arvemateriale ved hjelp av DNA
fra skjelmateriale innsamla for og etter
at romt oppdrettslaks vart eit problem.

» Eksperimentelle undersgkingar, eller
“common garden”-undersgkingar der
ein samanliknar vekst, overleving og
atferd hos avkom av villaks, oppdretts-
laks og hybridar mellom desse, anten
innafor ein del av ein generasjon eller
over generasjonar. Dette kan gjerast
anten i naturleg miljo eller i forsekskar.

Ved hjelp av ulike biokjemiske og mole-
kylargenetiske metodar er det vist at remt
oppdrettslaks gyt i elvar. I fleire tilfelle
er det ogsé vist at dei arvelege profil ane
i villaksbestandar har endra seg. Prov for
at remt laks produserte levedyktig avkom
vart ogsa funne i Irland ved hjelp av arve-

Eigenskap Observasjon

Proteinkodande gen

DNA -minisatellittmarkerar
DNA -mikrosatellittmarkerar
Tilvekst

Aggresjon

Predatorrespons

Veksthormon

Reduksjon i genetisk variasjon

Sterk reduksjon i genetisk variasjon

Sterk reduksjon i genetisk variasjon

Ungar av oppdrettsfisk veks fortare enn ungar av villfisk
Ungar av oppdrettsfisk er meir aggressive enn ungar av villfisk
Redusert hos ungar av oppdrettsfisk

Hogare innhald av veksthormon hos oppdrettsfisk enn hos villfisk




lege markerar. 1 ei av undersekingane,
fann ein ogsd at remt laks som vandra opp i
elva som umoden, overlevde og returnerte
ved kjennsmodning for & gyta i elva. Ogséa
langt utanfor det naturlege utbreiingsom-
radet til den atlantiske laksen, i British
Columbia, er det vist at remt atlantisk laks
produserer levedyktig avkom.

Lekkasje av avlsmateriale — kva
medforer det?

Deter framleis berre gjennomfert to empi-
riske studiar under naturlege miljetilhe-
ve, som verkeleg evaluerer dei genetiske
effektane av at remt oppdrettslaks krys-
sar seg inn i villakspopulasjonar. Det eine
vart gjennomfert i Burrishoole i Irland, det
andre i Imsa i Noreg. Inntil seinare tid har
det vore avgrensingar i metodane som har
vore tilgjengelege for 4 identifisera genpa-
verknad fra remlingar, men med dei nye
molekylargenetiske metodane for forel-
dre-/avkomidentifisering, har det oppstatt
ein heilt ny situasjon med godt verktey for
a undersekja desse effektane.

Slike “common garden”-studiar i natur-
lege miljo der ein samanliknar tilvekst,
atferd og overleving hos definerte fami-
liegrupper av oppdrettslaks, villaks og
hybridar, er ei svaert direkte og informativ
tilnerming til problematikken. Underse-
kingane baserer seg pa anten utplanting av
lakserogn fra definerte og DNA-identifi-
serbare familiar av oppdrettslaks, villaks
og hybridar, eller utsetting av kjgnnsmod-
ne individ med kjende genetiske profilar
i naturleg elvemilje. Alle individ i ulike
livsstadium frd rogn til kjennsmodning
blir identifiserte ved DNA-markerar.

I eit storre EU-finansiert prosjekt i Bur-
rishoole, Irland, undersegkte ein tilvekst,
overleving og populasjonsdynamikk hos
villaks, oppdrettslaks og hybridar gjennom
to generasjonar. Ei stor mengd individ fra
mange familiar av villaks, oppdrettslaks,
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ulike hybridar av vill x oppdrett, tilbake-
kryssingar til vill, og tilbakekryssingar til
oppdrett, vart planta ut i tre arsklassar som
augerogn ovanfor fiskefella i Burrishoo-
le. Tilsvarande grupper vart sette ut som
smolt for & samanlikna gruppene gjen-
nom den marine delen av livssyklusen.
Ein omfattande innsats med innsamling
og DNA-identifisering av alle individ, vart
gjennomfort fra yngel til gytefisk som ven-
de tilbake frd havet etter eitt og to arisjo.

Tkkje overraskande, viste det seg at opp-
drettslaksen vaks betre enn villaksen, og at
den sterre oppdrettsparren fortrengde den
ville parren nedover elva gjennom kon-
kurranse. I alle tre arsklassar hadde opp-
drettslaksen klart ldgare representasjon
enn villaksen i prevar av 0+ parr. Sjelv om
oppdrettslaksen vaks betre og fortreng-
de ein del av den juvenile villaksen, var
smoltproduksjonen av oppdrettslaks berre
hovesvis 34, 34 og 55 % samanlikna med
villaksen i dei tre arsklassane. Den gjen-
nomsnittlege gjenfangsten etter sjeopp-
haldet var 0.3 % for oppdrettslaksen og 8
% for villaksen. Hybridane viste seg ofte
a ha prestasjonar som lag ein stad mellom
villaks og oppdrettslaks.

Eit liknande prosjekt vart gjennomfert i
Imsa, Noreg. I dette prosjektet vart det sett
ut kjennsmodne villaks og oppdrettslaks
med kjende genetiske profilar ovanfor fis-
kefella i Imsa. Dei to gruppene hadde lik-
nande vandringsmenster og valde deisame
gytestadane i elva, men ville hannlaks var
meir aktive i kurtisering av holaksen enn
oppdretthannane var, og hadde dessutan
mindre av gonadane att etter gytinga enn
oppdrettshannane hadde. Gytesuksessen
var mykje lagare hos oppdrettslaksen bade
forhannar (24 %) oghoer(32 %), samanlik-
named villaksen. Gjennom ferskvassfasen
endra andelen av genotypar seg i disfaver
av oppdrettslaksen, og det meste av gen-
materialet frd oppdrettslaks var represen-
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tert i form av hybridar, der oppdrettshoer
hadde gytt med ville hannar. Undersekin-
gar av dietten viste ein monaleg overlapp
in@ringsval, noko som viser n@ringskon-
kurranse mellom oppdrettslaks- og vil-
laksungar. Smoltproduksjonen var 28 %
lagare enn forventa ut frd rognmengda, og
erfaringsgrunnlaget i Imsa med omsyn pé
relasjonen mellom rognmengde og talet pa
smolt, er at oppdrettslaksen smoltifiserte
og vandra ut tidlegare og ved lagare alder
enn villaksen. I motsetnad til resultata fré
Burrishoole-prosjektet, fann ein i Imsa-
prosjektet ingen skilnad mellom gruppene
med omsyn pa marin overleving.

Framleis er det berre gjennomfort to slike
“common garden”-undersekingar. Dette
er eit tynt grunnlag for generaliseringar,
serleg sidan dei to undersekingane pa
nokre punkt gir ulike resultat. I prosjektet
vart “Survival, growth and disease resis-
tance in offspring of domesticated and
wild Atlantic salmon and their hybrids”,
byggjer vi pa erfaringane fra Burrishoole,
ved at familiegrupper av vill og domes-
tisert laks, og hybridar mellom desse, er
definerte. Samstundes som egg av familie-
gruppene blir planta utidetnaturlege elve-
habitatet ovanfor smoltfellai Guddalselva,
Hardangerfjorden, er det lagt inn egg fra
kvar gruppe ved Havforskingsinstituttet
Matre som kontroll for klekking, tilvekst
og overleving. Sidan all foreldrefisk er
genotypa med DNA-markerar, kan alle
individ utplanta som augerogn i elvemil-
joet identifiserast til familie. Undervegs
er det samla inn juvenil laks av alle dei tre
utplanta arsklassane fra elvehabitatet, slik
atvikan samanliknatilvekst og overleving
for dei ulike familiane.

Ved smoltutvandringa over fiskefella, blir
all smolt genotypa og identifisert til fami-
lie. Resultata sa langt tyder pa heg over-
leving av utplanta augerogn, og i lepet av
2006 vil genotypinga ogsa visa korleis til-
vekst og overleving har vore for dei ulike
familiegruppene. Eit anna spersmél som
prosjektet prover a svara pa, er kva meka-
nismar som eventuelt forer til skilnad i
overleving hos domestisert og vill laks. Er
det konkurranse om mat, eller kan det vera
mortalitet pa grunn av predasjon, eller er
det begge deler?

Figur 1.14.1

Overleving og levetidssuksess for gruppene
“vill”,“oppdrett” og“hybrid” av atlantisk laks.
Resultata representerer giennomsnittsverdiar
over tre arsklassar. Overleving hos vill gruppe er
sett til 1.0. (Etter McGinnity og kollegar 2003).
Survival and lifetime success for farmed and

hybrid categories of salmon relative to wild

salmon. (After McGinnity et al. 2003).



I VIl KYST OG HAVBRUK 2006

Figur 1.14.2
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I studiar av villaks og oppdrettslaks under naturlege miljstilhave er representativ provetaking ei
stor utfordring. Fiskefellene ved feltstasjonen i Guddalselva sikrar prevar av all utvandrande lak-
sesmolt og all oppvandrande gytelaks.Ved DNA-identifisering kan vi samanlikna tilvekst, overle-
ving,alder og storleik ved smoltifisering og kisnnsmodning hos villaks, oppdrettslaks og hybridar.
Representativ sampling is a challenge in experimental common garden studies in natural habitats.The fish
traps in River Guddal are a key component in the study of genetic impact on wild salmon from escapes. By
DNA identification every individual can be assigned to family and to wild, farmed and hybrid category.

Er dei norske villaksstammene tapt?

Sidan to undersekingar har vist at innkrys-
sing av remt oppdrettslaks medferer redu-
sert overleving hos villaks, var det naturleg
a sperjaikva grad norske laksestammer er
endra som felgje av remt oppdrettslaks.
Som ei innleiande underseking laga vi
DNA-profilar péa dei sju laksepopulasjo-
nane Namsen, Etne, Opo, Vosso, Granvin,
Eio og Héelva. Til dette brukte vi gamle
skjelprovar og materiale innsamla i nyare
tid, etter lengre tids immigrasjon av remt

Figur 1.14.3

oppdrettslaks. Resultata var til dels over-
raskande. I tre av laksebestandane, Opo,
Vosso og Eio i Hordaland, fant vi sikre
endringar i dei genetiske profilane over tid.
Alledessebestandane har hatthege andelar
romt laks over lang tid, sa dette var ikkje
uventa. Meir overraskande var det like-
vel at vi ikkje fant endringar hos etnelaks,
namsenlaks eller laks fra Granvinelva, som
ogsé harhatthege andelarremlingari gyte-
bestandane, permanent eller periodisk. Det
er ogsa viktig & merkja seg at i Haelva pa

Ny forsking tyder pa at genetiske endringar kan skje ved andre mekanismar enn direkte inn-
kryssing.Immungena hos aure (Salmo trutta L.) kan bli endra ved smitteutbrot i oppdrettslaks.
Recent studies suggest that disease outbreaks in farmed salmon can induce changes in immune

genes also in trout (Salmo trutta L.).
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Jeeren, der det mest ikkje er lakseoppdrett,
fann vi ikkje endring i dei genetiske pro-
filane. I denne elva har andelen remt laks
vore svert lag, truleg under 5 %.

Resultata viser at i nokre villaksbestan-
dar er paverknaden frd remt laks mindre
enn ein skulle venta ut frd observasjonar
av andelen remt laks. Framleis har vi man-
ge villaksbestandar som er lite eller ikkje
paverka. Det er viktig at vi veit noko om
kvabestandar som er paverka, kva bestan-
dar som er upaverka og kva mekanismar
som reduserer genpaverknaden frd rem-
lingar. Resultata understrekar at over-
vakingsprogrammet knytt til nasjonale
laksevassdrag og -fjordar ma omfatta ei
overvaking av genetiske profilari eit utval
av laksebestandar. Havforskingsinstituttet
har difor initiert eit eige overvakingspro-
gram for dette, der vi i fyrste rekkje folgjer
12 utvalde villaksbestandar fra Jeren til
Finnmark.

Gene flow from escapes reduce
survival in wild salmon populations
In many Norwegian salmon rivers,
escaped domesticated salmon have been
detected for about 20 years. In some riv-
ers the proportion of escaped salmon
has been high. This has lead to a con-
cern for a negative genetic impact that
could possibly reduce the survival rate in
wild salmon. Scientists have employed
various methods to learn more about the
consequences of gene flow from domes-
ticated to wild salmon. Not unexpected,
domesticated salmon deviates geneti-
cally from its wild counterpart in many
aspects. Allelic diversity measured at
single genetic loci has been shown to
be significantly lower in domesticated
salmon. In more complex traits such as
growth, aggression and predator avoid-
ance, all known to affect survival in
nature, significant differences between
domesticated and wild salmon have
also been documented. In experimental
common garden field studies, survival
of hybrids and domesticated salmon has
been found to be significantly lower than
that of wild salmon, suggesting that gene
flow from escapes tends to reduce the fit-
ness of wild populations. More recently,
ithas been suggested that genetic chang-
es in wild populations can also result
from disease outbreaks in domesticat-
ed salmon, which also change immune
genes in wild salmon and trout. There is
a great need to monitor wild salmon and
trout populations genetically, to know
which populations that are affected and
which are not.



