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1 - Introduksjon

| Gloppenelva ble det apnet en laksetrapp i Eidsfossen i 1972, men trappen ble stengt i 2014 etter store skader under
en flomhendelse, og det er ikke avklart om trappen skal restaureres. Inntil 1972 var Eidsfossen vandringshinder for
anadrom fisk i Gloppenvassdraget. Det er ikke kjent om sjgaure vandret opp trappen og reproduserte oppstrems i
perioden 1971 til 2014, og det er ikke gjennomfert kultivering med sjgaure oppstrems Eidsfossen eller flyttet sjgaure
forbi fossen (Fig. 1). For & avklare om sjgaure har vandret opp og satt genetiske avtrykk i aurebestandene oppstrems
trappen i Eidsfossen ble det gjennomfert genetiske analyser av aure pa elvestrekningen mellom Eidsfossen og
Troselfossen som er neste vandringshinder oppstrems, og i sideelva Ryssdalselva pa denne strekningen. Aure fra dette
omradet ble videre genetisk sammenlignet med sjgaure fanget under sportsfisket nedstrgms Eidsfossen og fra aure
fanget pa gyteomradet til storaure neer utlgpet av Breimsvatnet oppstrems Traselfossen. Nar det bygges en laksetrapp
antas det i utgangspunktet at gytelaks- og sjgaure vandrer opp trappen og gyter i omradene ovenfor. Fisk som har
vandret nedover som smolt er trolig mer motivert for & vandre opp trappen enn fisk som er fedt nedenfor. | tilfeller der
trappeinngangen er vanskelig a finne pa grunn av uheldig plassering kan manglende motivasjon for oppvandring
medfgre at kolonisering av omradene oppstrems ikke skjer eller at det tar lang tid fer produksjonspotensialet blir fullt
utnyttet. Etter at laksetrappen ble apnet i Eidsfossen i 1971 ble det arlig satt ut plommesekkyngel ovenfor trappen frem
til 1995, men ved undersgkelser hgsten 1995 ble det ikke registrert lakseunger pa omradet. Dette tilsa at utsette
lakseunger ikke eller i liten grad hadde overlevd. Det indikerte ogsa at det ikke hadde vandret opp laks og gytt pa
strekningen eller at gytingen var mislykket. Med utgangspunkt i usikker oppvandring i laksetrappen og lite eller ikke
tilslag bidrag fra utsettinger av plommesekkyngel ovenfor Eidsfossen ble det flyttet gytelaks oppom fossen hgsten 1995
og det ble satt i gang utlegging av ayerogn av laks i Ryssdalselva vinteren 1997. Bakgrunnen var at laksesmolt som
vandret ned fra omradet som smolt ville ha stgrre motivasjon til & vandre opp trappen som voksne gytelaks og gyte
ovenfor. Flyttingen av laks resulterte i vellykket gyting, men rekrutteringen var meget lav. Utleggingen av gyerogn
vinteren 1997 og de etterfglgende arene medfarte hgy produksjon av laksesmolt i Ryssdalselva og mange vandret som
aryngel ut i hovedelva ovenfor fossen og bidrog til en betydelig smoltproduksjon ogsa her. | ettertid er det dokumentert
oppvandring og vellykket gyting ved flere tilfeller etter 2000, trolig av fisk som var utsatt som egg péa dette omradet og
som passerte trappen under utvandring som smolt (Hellen & Urdal 2019).
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2 - Materiale og metoder

2.1 - Prgvetaking

Skjell fra sjgaure fanget pa anadrom strekning ble innsamlet under sportsfisket i fiskesesongen. Fra de avrige
omradene ble aureunger med alder 0 — 3 &r fanget med elektrisk fiskeapparat pa to faste stasjoner i hovedelva, pa tre
faste stasjoner i Ryssdalselva og pé et stgrre omrade pa den gverste delen av gyteomradet i Breimsvatnet (Tabell 1,
Fig. 1).
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Fig 1. Delstrekninger i Gloppenelva; nederst er anadrom strekning fra sjgen og opp til Eidsfossen (bla), videre oppover strekningen
mellom Eidsfossen og Traselfossen (grann) og gverst er gyteomradet til storauren naer utlepte av Breimsvatnet ovenfor Trgselfossen
antydet med gul farge.

2.2 - DNA isolering og genotyping

DNA ble ekstrahert fra skjellprgver og finneklipp av innsamlet ungfisk med Qiagen DNeasyH96 Blood & Tissue Kit i 96-
brgnn plater, hver med to eller flere negative kontroller. Tjue-en genetiske markgrer (mikrosatelitter) ble analysert:
Ssa410UOS, Ssa416UoS, Ssa408 (Cairney et al. 2000); SasaTAP2A, MHCI (Grimholt et al. 2002); Str2QUB,
Str3QUB (Keenan et al. 2013); SsaD71 (King et al. 2005); mOne101, mOne102a&b (Olsen et al. 2000); Ssa197,
Ssa85, (O'Reilly et al. 1996); Cocl-Lav-4 (Rogers et al. 2004); Onep9 (Scribner et al. 1996); SsOsl417 (Slettan et al.
1995); Ssa24NVH (Gharbi et al. 2006); Ssa87NVH (Moen et al. 2007); BS-131 (Presa & Guyomard 1996) og
BG935488, CA048828, CA060177 (Vasemagi et al. 2005) i sammensatte multiplex (genotyping-betingelser tilgjengelig
pa forespersel). PCR produkter ble analysert pa en ABI 3730XL Genetic Analyser og fragmentstarrelsen i basepar (bp)
ble beregnet med en 500LIZTM stgrrelsesstandard. Automatisk scorete alleler (varianter av mikrosatellittene) ble
kontrollert manuelt av to forskere og, etter kvalitetskontroll, ble totalt 612 individer beholdt for videre statistiske analyser
etter & ha akseptert maksimalt 12.5 % manglende genotyper. Programmet PGDSpider 2.1.1.3 (Lischer & Excoffier
2012) ble brukt til & utfere filkonvertering til forskjellige formater nar det var ngdvendig.
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2.3 - Statistiske analyser

Totalt antall alleler og rikdom (A, - ogsa referert til som allelisk diversitet), dvs. en beregning av gjennomsnittlig antall
alleler per locus nar antall individer er korrigert for, ble beregnet med MSA (Dieringer & Schlétterer 2003). Antall private
alleler (dvs. alleler som kun finnes i én prave), observert (H,) og forventet genetisk heterozygositet (uH,) ble beregnet
med GenAlEx (Peakall & Smouse 2006). Genotypefordelingen av hvert locus per prgve og avvik fra forventningsverdi
(heterozygot underskudd eller overskudd) ble sammenlignet med forventet antall avvik fra Hardy Weinberg ved hjelp av
GENEPOP 7 (Rousset 2008) i tillegg til koblingsulikevekt (LD). Begge ble undersgkt ved bruk av falgende Markov-
kjedeparametre: 10000 trinn av dememorisering, 1000 kjeringer og 10000 iterasjoner per kjgring. Signifikans ble
vurdert gjennom Falsk Discovery Rate (FDR) (Benjamini & Hochberg 1995).

Populasjonsstrukturen ble undersgkt ved hjelp av ulike metoder. Farst, ble hovedkomponentanalyse (PCA) utfert ved
bruk av funksjonen dudi.pca i ade4 (Dray & Dufour 2007). Manglende data ble i denne analysen erstattet med
gjennomsnittlige allelfrekvenser, uten bruk av skalerte allelfrekvenser (skala = FALSE). Videre ble forholdet mellom
prevene undersgkt ved hjelp av diskriminant-analyse av hovedkomponenter (DAPC) (Jombart et al. 2010) implementert
i programmet ADEGENET (Jombart 2008) hvor grupper ble definert ved hjelp av geografisk plassering av prgvene,
innenfor ulike ar. Kryssvalideringsfunksjon ble brukt for a beregne begge det optimale antallet hovedkomponenter og
diskriminant-funksjoner som skal beholdes og derfor til & unnga overmontering av analysene (Jombart & Collins 2015;
Miller et al. 2020). | tillegg, ble genetisk differensiering mellom praver samlet inn pa ulike lokaliteter testet ved bruk av
parvis Fst beregnet med programmet ARLEQUIN v.3.5.1.2. Fg7 er et mal pa populasjonsdifferensiering; dvs. genetisk
avstand mellom populasjoner (forskjeller i allelfrekvens mellom to populasjoner) pa grunn av genetisk struktur.

Starre genetisk avstand mellom populasjoner betyr at det er liten utveksling av individer og liten genstrem mellom dem.
Fst verdier varierer fra O til 1. Nar verdien er null er det ingen differensiering, sakalt «xpanmixia», og alle individer kan i
prinsippet krysse seg med alle andre individer. En Fgt verdi pa 1 betyr at det ikke er noen utveksling av individer
mellom populasjonene og de er fullstendig genetisk isolert fra hverandre. Fgt verdier mellom 0-0.05 har generelt blitt
ansett for & indikere liten genetisk differensiering mens verdier mellom 0.05-0.25 indikerer moderat genetisk
differensiering og verdier >0.25 betyr stor differensiering (Frankham et al. 2002). Men disse er omtrentlige retningslinjer
fordi veldig lave Fst verdier kan ogsa representere viktige og biologisk betydningsfulle forskjeller (Knutsen et al. 2011).

Programmet STRUCTURE v. 2.3.4 ble brukt til & identifisere genetiske grupper i det innsamlede prgvematerialet. Dette
programmet kan identifisere genetiske clustere/grupper i genetiske datasett ved & pavise allelfrekvensforskjeller i
dataene. Programmet forsgker & finne den oppdelingen av individene i det antall genetiske clustere som gir hgyest
sannsynlighet. | analysen tester man et antall mulige clustere for a finne antallet grupperinger som er mest sannsynlig.
STRUCTURE ble brukt med en modell som antar blanding og korrelerte allelfrekvenser uten & bruke
populasjonsinformasjon i analysene. Analyser i STRUCTURE er beregningsintensive, og kjgringen ble derfor
gjennomfgrt med bruk av ParallelStructure (Besnier & Glover, 2013) noe som reduserer beregningstiden betydelig. Det
ble gjort ti kjgringer med en innbrenningsperiode bestaende av 100 000 replikasjoner og 1 000 000 MCMC-iterasjoner.
Disse ble utfart for K=1 til K=5 clustere. Resultatene fra disse analysene ble videre vurdert med to analytiske metoder
for & beregne det optimale antall genetiske grupper som individene kunne deles inn i. For det ferste, ble ad hoc
sammendragsstatistikk AK av Evanno et al. (2005) test beregnet. Denne testen er basert pa endringshastigheten for
«estimert sannsynlighet» mellom pafglgende K-verdier og tillater bestemmelse av det gverste hierarkiske strukturnivaet
i dataene. Analyser av resultatene fra STRUCTURE ble ogsa videre analysert i STRUCTURESelector (Li & Liu 2018)
som ble brukt for & beregne Puechmaille (2016)s fire statistikker (MedMed, MedMean, MaxMed og MaxMean) som er
ansett som mer ngyaktig enn de tidligere brukte metodene for & bestemme det reelle antallet grupper. For de replikate
kjeringene for den optimale verdien av k ble gjennomsnittet beregnet med CLUMPP v.1.1.1 (Jakobsson & Rosenberg
2007) ved hjelp av FullSearch algoritmen og illustrert grafisk som sgylediagram. Resultater av analyser i STRUCTURE
kan visualiseres som sgylediagram hvor hver vertikal sayle representerer et individ, og fargene representerer tilhgrighet
til de ulike identifiserte clustere.

Analyser av slektskap mellom individene ble utfgrt ved hjelp av COLONY v.2.0.5.1 (Jones & Wang 2010). | dette
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programmet benyttes sannsynlighetsmetoder for a vurdere mulig slektskap mellom individer, bade mulige

foreldre/avkom og eventuell hel- eller halvsgsken, basert pa informasjon fra de genetiske markgrene som er analysert. |
analysen ble det tatt hgyde for polygami (dvs. en fisk kan gyte med flere andre).
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Totalt ble 612 individer samlet inn fra fire lokaliteter (Fig. 1) fra 1998 til 2019. Genetisk mangfold malt som allelisk

rikdom eller heterozygositet var veldig lik pa tvers av prgvene, men noe lavere i preven fra Vassenden (Tabell 1).

Derimot var antall private alleler stgrst i Vassenden, noe som indikerer liten sammenheng mellom Vassenden og de

andre prgvelokalitetene.

Tabell 1. Lokaliteter der det ble innsamlet praver til genetiske analyser i Gloppenvassdraget over en 20-ars periode fra 1998 til 2019,
ar for innsamling og antall analyserte praver pé hver lokalitet og ar. For lokalitetsplassering se Fig. 1. Oppsummeringsstatistikk:
allelisk rikdom (Ar) basert pa et minimum antall av 8 eller 20 individer; observert ( H o, giennomsnitt + SE) og upartisk forventet
heterozygositet (u H e , giennomsnitt + SE); innaviskoeffisient ( F IS , giennomsnitt + SE); avvik fra Hardy-Weinberg equilibrium
(HWE) pa a=0.05; avvik fra Linkage Disequilibrium (LD) pa a=0.05, begge for og etter False Discovery Rate (FDR)-korreksjon.

Lokalitet

Anadrom del,
sjgaure

Anadrom del,
sjgaure

Ryssdalselva

Ryssdalselva

Ryssdalselva

Ryssdalselva

Ryssdalselva

Ryssdalselva

Gloppenelva

Gloppenelva

Gloppenelva

Gloppenelva

Gloppenelva

Gloppenelva

Gloppenelva

Gloppenelva

Vassenden

Ar

1999

2018

1998

1999

2000

2009

2012

2014

1998

1999

2000

2009

2011

2012

2014

2019

2017

Prove

GLO99S

GLO18S

RYS98

RYS99

RYS00

RYS09

RYS12

RYS14

GLO98

GLO99

GLOO00

GLO09

GLO11

GLO12

GLO14

GLO19

VASS17

Antall
individer

65

15

20

22

37

16

16

28

44

91

24

29

60

15

67

55]

Antall
alleler

202

147

154

168

184

139

152

167

183

203

159

175

193

153

110

199

165

Ar

(Nmin=8) (Nmin=20)

515

5.6

5.6

5.8

5.6

5.3

5.6

5.4

515

5.4

5.3

5.6

515

5.7

5.2

5.5

4.8

Ar

7.6

na

6.6

7.8

7.6

na

na

7.3

7.4

7.4

7.2

7.6

7.4

na

na

7.5

6.4

Antall
privat
alleler

13

Ho

0.664 +
0.036

0.689 *
0.041

0.702 +
0.044

0.707 *
0.037

0.672 +
0.042

0.649 *
0.046

0.696 *
0.044

0.689 *
0.043

0.690 +
0.040

0.671 *
0.040

0.686 *
0.047

0.664 *
0.046

0.685 +
0.045

0.690 *
0.052

0.726 +
0.041

0.697 *
0.040

0.636 *
0.047

uH,

0.703 *
0.036

0.702 *
0.042

0.711 £
0.041

0.729 *
0.036

0.699 *
0.040

0.692 *
0.037

0.698 *
0.040

0.692 *
0.041

0.695 *
0.042

0.695 *
0.040

0.680 *
0.042

0.692 *
0.044

0.701
0.041

0.702 *
0.046

0.714
0.033

0.703 *
0.041

0.640 *
0.047

Fis

0.050
0.018

-0.023
0.026

-0.014

+

+

+0.024

0.002
0.029

0.026
0.020

0.039
0.033

-0.033
0.037

-0.024

+

+

+

+

+0.028

-0.014

+0.022

0.031
0.018

-0.024

+

+0.027

0.025
0.028

0.017
0.021

-0.016
0.031

-0.091
0.043

-0.004

+

+

+

+

+0.015

-0.005
0.018

+

Avvik
HWE
(FDR)

Avvik
LD
(FDR)

16 (2

10 (0)

29 (0)

19 (0)

19 (2)

18 (0)

10 (0)

17 (2)

13 (0)

Den forste aksen av hovedkomponentanalysen (PCA) forklarte 2.6% av variasjonen og indikerte at Vassenden er isolert

fra de andre pravene som overlappet til en viss grad (Fig. 2). Den andre aksen (1.3%) bidro ikke s& mye bortsett fra &

stette observasjonen fra den farste aksen.
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Fig 2. Hovedkomponentanalyse (PCA) av totalt 612 individer delt i tidspraver pr elva.

| diskrimininantanalysen av hovedkomponenter (DAPC) utfert med alle individer (Fig. 3a) viste at den farste aksen, som

forklart hele 88.5% av variasjonen, at Vassenden skilte seg klart ut fra de andre lokalitetene, noe som antyder genetisk

isolasjon og liten utveksling av individer mellom denne lokaliteten og de andre lokalitetene nedstrems. | de pafelgende

analyser ble derfor Vassenden utelatt for & bedre illustrere forholdet mellom sjgerret, Ryssdalselva og Gloppenelva.
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Fig 3a. Diskriminerende analyse av hovedkomponenter (DAPC). Figuren inneholder alle prgvene og etter & beholde 150
hovedkomponenter (PCs) forklarer den fgrste aksen (PC1) 88.5% av variasjonen mens forklarer den andre aksen (PC2) bare 2.5%.
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| det «trimmede» datasettet (Fig. 3b) separerte den farste aksen av differensiering (20.8% av variasjonen) sjggrret fra
de to andre lokalitetene som overlappet til en viss grad. Den andre aksen (10.3% av variasjonen) isolerte individer
samlet i Ryssdalselva i 2009 fra resten. Med bakgrunn i mengden variasjon som hovedaksene i denne grafen forklarer,
kan vi konkludere at det er en viss sammenheng mellom sjgarreten, Gloppenelva og Ryssdalselva, men det er ogsa
genetiske forskjeller mellom disse lokalitetene.
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Fig 3b. Diskriminerende analyse av hovedkomponenter (DAPC). Pa denne figuren ble Vassenden kastet for & gke opplasningen til
de gjenvaerende prgvene og etter & beholde 180 hovedkomponenter forklarer den fgrste aksen (PC1) 20.5% av variasjonen mens
forklarer den andre 10.3%.

Parvise Fgt analyser ble utfgrt mellom de 17 prgvene men noen av dem hadde fa individer (N<25) og derfor lavere
statistisk styrke (fremhevet i gra farge i Tabell 2). Den sterste differensiering ble observert mellom Vassenden og de
andre prgvene, spesielt nar Vassenden ble sammenlignet med sjgarret (saerlig preven fra 2018) mens den laveste
differensieringen ble observert mellom Ryssdalselva og Gloppenelva. Prgvene fra Ryssdalselva viste ingen intern
differensiering unntatt mellom de eldste pra@vene (samlet inn i 1998-1999) versus de nyeste (2014). | Gloppenelva, var
det forskjeller mellom den nyeste prgven (2019) og prevene som var samlet inn i 1999, 2000, 2011 og 2014, men det
var bare prgvene fra 2000 og 2009 som var signifikant forskjellig. Prevene av sjgarret, samlet over to tiar, viste ikke
noen differensiering. Nar man sammenligner sjogrret med resten av prgvene, viste den parvise Fst matrisen at sjgarret
var signifikant forskjellig fra alle pravene i Gloppenelva med unntak av GLO14, og ogsé signifikant forskjellig fra alle
prevene fra Ryssdalselva som ble samlet etter 1999. Sammenligninger mellom alle de ulike prevene fra Ryssdalselva
og Gloppenelva viste alle lav og ikke signifikant differensiering.
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Tabell 2. Parvise F ST verdier (genetisk distanse — nede til venstre), og tilh@rende P -verdier (oppe til hayre) mellom prgvene.
Varmekartet fargeomrader fra markegronn (ingen differensiering) mot gul-oransje og til slutt redt som representerer hgyeste
differensiering. P -verdier med fet skrift skildrer betydning etter FDR-korreksjon og den tilsvarende F ST ble ogsa uthevet med fet
skrift for a lette identifiseringen. Gra viser prever med N < 25 individer og derfor med lavere statistisk styrke.

GLO99S GLO18S RYS98 RYS99 RYS00 RYS09 RYS12 RYS14 GLO98 GLO99 GLO00 GLO09 GLO11 GLO12 G

GLO99S * 0.115 0.020 0.038 0.000 0.000 0.006 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 O.
GLO18S 0.005 * 0.016 0.020 0.009 0.001 0.000 0.003 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 O.
RYS98 0.007 0.013 * 0.643 0.272 0.017 0.663 0.001 0.008 0.010 0.060 0.003 0.027 0.501 0.
RYS99 0.006 0.012 - * 0.323 0.248 0.334 0.007 0.003 0.000 0.007 0.000 0.001 0.171 O.
RYS00 0.008 0.012 0.002 0.002 -~ 0.020 0.446 0.011 0.045 0.001 0.352 0.005 0.010 0.193 O.
RYS09 0.018 0.026 0.015 0.005 0.012 ~ 0.251 0.097 0.005 0.000 0.006 0.005 0.000 0.005 O.
RYS12 0.010 0.023 - 0.002 - 0.005 -~ 0.246 0.755 0.543 0.349 0.541 0.393 0.603 O.
RYS14 0.013 0.015 0.016 0.012 0.008 0.008 0.003 * 0.001 0.000 0.004 0.000 0.000 0.001 O.

GLO98 0.016 0.024 0.009 0.011 0.004 0.012 0.012 0.825 0.060 0.599 0.300 0.310 O.

0.017 - * 0.022 0486 0.013 0.900 O.
0.011 0.004 0.006 *~ 0.006 0.032 0476 0.
0.018 -- 0.011 ~ 0.088 0.370 0.
0.011 - 0.004 0.005 0.004 -~ 0441 0.
sor7 oso1 0000 000 ooz ooot © o

GLO14 0.015 0.023 0.018 0.006 0.005 -0.004 0.013 0.003 0.005 0.010 0.011 -0.010 *

GLO99 0.023 0.032 0.008 0.013 0.007 0.018
GLO00 0.021 0.026 0.006 0.011 - 0.015
GLO09 0.030 0.037 0.014 0.021 0.010 0.017

GLO11  0.017 0.022 0.007 0.012 0.006 0.016

GLO12 0.021 0.026 - 0.006 0.004 0.022

GLO19 0.033 0.043 0.013 0.020 0.016 0.023 0.003 0.020 0.003 0.005 0.015 - 0.007 - 0.

VASS17-- 0.090 - 0.089 0.091 0.075 0.091 0.064 0.062 0.083 0.054 0.068 0.064 0.

Testene utfart etter STRUCTURE analysen konkluderte med at K=4 var det det mest sannsynlige antallet genetiske
grupper (clusters). Strukturdiagramet (Fig. 4) bekreftet fravaeret av kobling mellom Vassenden og alle de andre
prevene. Analysen viser ogsa at enkelte individer med genetisk profil som ligner pa sjgaure pavises i Gloppenelva og
Ryssdalselva, seerlig i pr@vene fra perioden fram til 2014. Et interessant resultat er den lave grad av innblanding funnet
pa individniva: 441 individer (72%) viste en grad av tilhgrighet til genetisk gruppe 20.8; dvs. andelen individer som

tilhgrer bare én genetisk gruppe er over 80%.

L H I

Fig 4. Strukturdiagram som viser hvordan provene fordeler segq i fire ulike genetiske grupper. Vassenden utgjer sin egen gruppe uten
a blande seg med resten.

COLONLY identifiserte 38 familier med helsgsken, 26 av dem med sannsynlighet hgyere enn 0.8. Fire av disse
familiene bestod av individer fra forskjellige lokaliteter og helsgsken ble funnet bare mellom Gloppenelva og
Ryssdalselva. Ingen helsaskenpar ble identifisert i prgvene av sjgerret, og bare ett i Vassenden (Tabell 3). Individer
klassifisert som tilhgrende samme familie ble samlet inn enten i samme ar eller pafglgende ar. Et helsgskenpar ble
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funnet i Ryssdalselva mellom individer samlet inn i 2009 og 2012; og en annen familie, ogsa fra Ryssdalselva, bestod

av individer samlet i 2009, 2012 og 2014. Mangelen pa helsgsken mellom Vassenden og de resterende prgvene

bekrefter at det er liten utveksling av individer mellom disse lokalitetene.

Tabell 3. COLONY resultater: Helsasken familier med sannsynlighet for inkludering >0.8. Individer er farget liksom i PCA eller DAPC
for & gjore lette & identifisere dem. Fet skrifttype viser disse familiene med medlemmer som ble samlet mer enn ett ars mellomrom.

Medlem1

Medlem2

Medlem3

Medlem4

Medlem5

Sanns (Ink.)

1.0000

1.0000

1.0000

0.9998

0.9998

0.9998

0.9997

0.9997

0.9996

0.9996

0.9987

0.9977

0.9930

0.9921

0.9902

0.9898

0.9869

0.9853

0.9799

0.9779

0.9649

0.9644

0.8972

0.8648

0.8365

0.8155
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4 - Konklusjoner

Vassenden er genetisk isolert fra alle de andre pregvene som ble analysert. Vi konkluderer derfor med at fisk i denne
delen av vassdraget ikke er knyttet til elvedelene nedstrems i seerlig grad. Vi kan ikke utelukke at en og annen fisk kan
ha sluppet seg nedover og dermed bidratt til bestandene nedstrgms. Dette skjer sannsynligvis sjeldent, gitt de relativt
store genetiske forskjellene som er observert mellom individer fra Vassenden og resten av vassdraget.

Selv om Gloppenelva, Ryssdalselva og sjggrretpravene ser ut til & ha en viss grad av genetisk overlapp, kan disse
delene av vassdraget likevel ikke betraktes som en homogen genetisk enhet (eller en homogen populasjon). Det finnes
genetiske forskjeller mellom pr@gvene av sjegrret og prevene samlet inn fra Gloppenelva og Ryssdalselva som Figur 3b
viser. Likevel viser clusteranalysen (Fig. 4) at enkelte sjgerret kan ha brukt omradet ovenfor fisketrappa som
gyteomrade og dermed pavirket bestandene her genetisk.
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