Remming av oppdrettstorsk —
er genetisk merking onskelig og ngdvendig?

Oppdrettstorsk kan na utstyres
med et genetisk merke som enty-
dig identifiserer fisken som en
oppdrettstorsk. Dette gir unike
muligheter til & folge effektene av
remming og gyting i merder pa de
ville bestandene. Utgangspunk-
tet er derfor mye bedre enn for
laks hvor de langsiktige effektene
av romt oppdrettsfisk er sveert
vanskelige & dokumentere. Det
genetiske merket hos torsken ble
utviklet ved Havforskningsinsti-
tuttet pa slutten av 1980-tallet, og
en stamfiskbestand av torsk med
dette merket er nd under utvikling
ved instituttet.

Figur 5.3.1

Den genetiske markaren hos torsk kan
lett identifiseres ved et serpreget band-
menster (rede piler) med utgangspunkt i
enzymet glukosefosfat isomerase.

Gene marker in cod identified by specific
banding patterns (red arrows) based on the
enzyme glocosephosphate isomerase.
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Torsk skal bli var neste store oppdrettsart,
og det investeres store belep i utviklingen
av naringen, spesielt pa yngelproduksjon.
Forelapig er det begrenset med fisk som
gér i merder i sjoen, men dette forventes &
oke voldsomt i lepet av de neste fem til ti
ar. Torsk har en annen atferd enn laksen og
finner den minste mulighet for remming.
Dette ser vi allerede nd — det er meldt om
rekordheg remming av torsk franeringen.
De anslagene som Fiskeridirektoratet har
gjort viser at s& mye som 10 % av torsken i
merdene klarte & romme.

I laksen@ringen har vi i 20 &r hatt en
debatt omkring de negative virkningene
av remt laks pa de ville laksestammene.
Det ble tidlig foreslatt at oppdrettslaksen
burde vere genetisk merket slik at graden
innkrysning med villaks kunne méles og
evalueres. Dette ble dessverre ikke gjen-
nomfoert av ekonomiske arsaker, og vi
har 1 Norge i dag ingen dokumentasjon
pa hvilke genetiske effekter den storstilte
remmingen av oppdrettslaks egentlig har
gitt. Omfattende undersekelser i Irland
dokumenterer imidlertid at bade avkom
fra oppdrettlaks og krysninger med vil-
laks har redusert levedyktighet (“fitness™)
i forhold til avkom fra ren villaks. I lopet
av prosjektet fikk en ogsa sammenlignet
levedyktighet hos avkom av stedegen laks
og avkom fra villaks fra en fremmed elv.
Resultatene viste at det fremmede mate-
rialet bare hadde ca. 40 % levedyktighet i
forhold til den stedegne stammen.

Torsken@ringen er na i startfasen, og rom-
ming av torsk representerer bade et gko-
nomisk problem for oppdretterne og en
mulig miljerisiko pd samme maten som
hos laks. De eokonomiske konsekvensene
av en uheldig utvikling vil kunne bli av
en helt annen sterrelsesorden sammen-
lignet med lakseoppdrett. Ved manglende
kunnskap ber det naturlig nok vere fore-
var-prinsippet som vil legges til grunn. I
dag mangler vi kunnskap til  vurdere risi-
koen for en negativ pavirkning pa de ville
torskestammene, mens de ekonomiske
konsekvensene vil kunne bli mye storre

enn hos laks. Samtidig har vi dessverre en
situasjon der vare stammer av kysttorsk
er kraftig nedfisket og dermed folsomme
overfor genetiske endringer.

Genetisk merket (GM) oppdrettstorsk
Bade ved Havforskningsinstituttet og ved
andre forskningsinstitutter har man i flere
tiar forsket pa genetikk hos torsk. I starten
var dette arbeidet motivert ut fra ensket
om a bruke genmarkerer til a skille ulike
bestander av fisk i den lepende forvalt-
ningen. Men etter hvert ble det stadig mer
aktuelt ogsa 4 ta i bruk genetiske metoder
i forbindelse med kultivering og akvakul-
tur. Ny forskning fokusert pd genetisk
interaksjon mellom oppdrettstorsk og
villtorsk pa slutten av 1980-tallet, forte til
atman oppdaget et genetisk merke hos tor-
sken. I lopet av seks—sju ér ble det krysset
fram en serskilt stamme av torsk med det
genetiske merket. Fisk med det genetiske
merket (GM-torsk) ble brukt i en rekke
forsek, seerlig pa tidlige stadier hvor fysisk
eller mekanisk merking ikke var mulig.
Denne fisken hadde en genmarker som er
svaert sjelden i naturen (ca. 1 av 10000),
og genet kan lett identifiseres ved et ser-
preget bandmenster i en elektroforese
(se Figur 5.3.1) av enzymet glukosefosfat
isomerase. Fisk fra denne stammen ble
ogsa brukt i flere av utsettingene i regi av
PUSH-programmet tidlig pa 1990-tallet.
Stammen ble imidlertid ikke fort videre
ved havbruksstasjonen i1 Austevoll pa
midten av 1990-drene, delvis pd grunn av
sykdom og helseproblemer.

Et av de viktigste omradene hvor GM-
torsk ble satt ut, var i Masfjorden i Hor-
daland. Over 100000 settefisk (14—20 cm)
ble satt ut her i begynnelsen av 1990-tal-
let. I samarbeid med Gunnar Nevdal ved
Universitetet i Bergen ble det samlet inn
prever for genetiske analyser i lopet av
PUSH-perioden fram til 1995. Utsettin-
gene forte som ventet til en kraftig ekning
i frekvensen av markergenet i bestanden i
omradet (se Figur 5.3.2). Men analysene
viste ogsa en relativt rask nedgang i rene
etter utsettingen, noe som kunne forklares
ut fra sterre dedelighet pa utsatt fisk og/
eller endring i vandringsmenster.

Oppbygging av GM oppdrettstorsk-
stamme og nye muligheter

I tillegg til Masfjorden ble det ogsa satt ut
GM-torsk bade i Heimarkspollen i Auste-
voll og ved Nautnes i @ygarden. P4 grunn
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Figur 5.3.2
Frekvens av markergenet (GPI-1*30) i Masfjorden i prever samlet inn i perioden fra 1984 til 1995.
Pilene angir utsetting av GM-fisk.
Frequency of marker gene (GPI-1*30) in Masfjord in samples collected in the period from 1984 to 1995.
The arrows indicate releases of GM fish.
av den store interessen 1 kommersielt opp- ~ Den opprinnelige genetisk merkede fisken
drett pa torsk var det aktueltaseomnoeav  ble krysset frem for 4 kunne studere gen-
det opprinnelige genmaterialet fremdeles  interaksjon med vill torsk i forbindelse Summary

var til stede i de tre utsettingsomradene.
Det ble derfor gjennomfort et fiske og pro-
vetaking av torsk fra alle tre omradene i
2002 0g2003. Resultatene var som beskre-
vetovenfor for Masfjorden—ingen pavise-
lig langtidsendring i bestanden — frekvens
avmarkergenettilbake pasammenivasom
for utsettingene av GM-torsk. Det samme
var tilfellet i Heimarkspollen.

I @ygarden var derimot situasjonen anner-
ledes. Blant villfisken som var samlet inn
som stamfisk til produksjon av torskeyng-
el i Parisvatnet i Qygarden, var det et lite
antall av GM-torsk. Med utgangspunkt i
disse fiskene har Havforskningsinstituttet
naklart & gjenreise stammen av GM-torsk.
En lite antall fisk ble produsert allerede i
2002, mens det egentlige gjennombruddet
kom i 2003 ved Austevoll havbrukssta-
sjon. Da lyktes en & produsere 4 000—5 000
stk. GM-torsk som na blir foret opp som
fremtidig stamfisk. Antall foreldrefisk
(stamfisk) for 2003-arsklassen var begren-
set, og det ble derfor satt opp nye forsek
12004 for & oke den genetiske bredden i
stamfiskmaterialet. Den sistnevnte &rs-
klassen (2004) bestdr nad av anslagsvis
20000 fisk, inkludert 8 000 GM-torsk. Det
erogsad mulig 4 videreutvikle stammen ved
akombinere med andre typer genmarkerer
som for eksempel mikrosatellittsystemer.
Dermed kan en eventuell genpavirkning
folges i flere generasjoner.

med utsetting. En gjenreisning av denne
stammen apner nd en rekke muligheter i
forbindelse med den fremvoksende tor-
skenaringen. Dette gjelder i serlig grad
undersekelser med sikte pa skaffe ny og
nedvendig kunnskap om genetisk interak-
sjon mellom remt oppdrettstorsk og vill
torsk. Det kan gjennomferes bade mindre
forsek og storskalastudier over hvordan
gyting 1 merd og remt oppdrettstorsk
pévirker de lokale bestander. I motsetning
til den langvarige debatten pé laks, har vi
for torsk en glimrende mulighet til & klar-
legge slike problemstillinger helt i start-
fasen av torskeneringen. Dette er svert
viktig for & vurdere risiko for uenskede
genetiske effekter pa vill torsk, og ikke
minst, fremskaffe kunnskap for en utvik-
ling av et kommersielt torskeoppdrett med
minimale miljoeffekter.

Na i startfasen av det nye torskeeventyret
er det altsd mulig 4 merke all oppdrettstor-
sken genetisk ved naturlig avl. Med bruk
av det genetiske merket i oppdrettstorsken
betyr det at all fisk med opprinnelse i mer-
der kan entydig identifiseres. Det vil da bli
mulig & dokumentere eventuelle genetiske
effekter av generell romming fra nerin-
gen 1 et mer langsiktig perspektiv. Kunn-
skap og vitenskapelig dokumentasjon
om effekter av remming er viktig for en
effektiv forvaltning av den voksende opp-
drettsnaeringen.

Farmed cod can now be equipped with
a genetic marker that will positively
identify the cod as a farmed one. This
gives a unique possibility for following
the effects of escape and in cage spawn-
ing on the wild populations. The starting
point is therefore much better than the
case is for salmon where the long time
effects of escapees is very difficult to
document. The genetic marker for cod
was developed at the Institute of Marine
Research in the 1980s and a brood stock
of cod with the genetic marker is under
development at the Institute.



