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Genetisk status hos lax och 6ring i Gullspangsalven

1. Bakgrund

Sotvattenslaboratoriet (SLU Aqua) har pa uppdrag av Lansstyrelsen i Vastra Gotaland
(Fredrik Nilsson) analyserat och kommenterat nedanstaende punkter, vilka beror
genetisk status, bevarande och forvaltning av lax och 6ring i Gullspangsalven:

1. Hur ser genetisk status ut for Gullspangslax och 6ring utifran de senaste
analyserna (data fran 2015-2017)? Har det skett nagra forandringar jamfort med
perioden 2000-2010?

2. Se Over och uppdatera de rekommendationer som ld&mnades i tidigare rapport av
Palm m.fl. 2012 (géller endast de som berdr den naturliga reproduktionen i
Gullspangsalven).

3. Utred och foresla om mojligt populationsgenetiska mal for att uppna gynnsam
bevarandestatus for lax och 6ring i Gullspangsalven.

4.  Om kompensationsutsattningen av Gullspangslax och 6ring skulle flyttas fran
Klarélven till Gullspangsalven, vilka risker och mojligheter innebar det? Hur
skulle det genetiska bevarandearbetet behdva utféras?

5. Ge synpunkter pa hur den genbank av mjolke for vild Gullspangslax (fran 13 st.
hanar) som finns sparad i djupfrys bér anvandas.

Nedan féljer efterfragade analyser och kommentarer givna i ovanstaende ordning.
Notera att de rekommendationer som ges &r forfattarnas, och inte utgér nagra
officiella stallningstaganden fran SLU.

2. Genetisk status, vild Gullspangslax och —6ring

For information om Gullspangsstammarnas historik samt for en summering av tidigare
genetiska studier av dessa hanvisas till tidigare rapport av Palm m.fl. 2012 (med
angivna kéllor).

Genomfdrande

Tidigare analyserade genetiska radata (mikrosatellit-DNA) och resultat t.o.m. 2010
(Palm m.fl. 2012) har kombinerats med nyare motsvarande data fran Gullspangsélven
2015-2017 som analyserats vid Finska naturresursinstitutet, LUKE (opubl. data).
Medan en kalibrering av laxmarkérer analyserade vid SLU respektive LUKE fanns
genomford sedan tidigare (Whitlock m.fl. 2018), behdvdes en motsvarande kalibrering
for 6ring. Det senare astadkoms genom jamforelser av relativ forekomst och langd for
de anlagsvarianter (alleler) som patraffats bland vildfodd 6ring fran Gullspangsélven
och som analyserats fér samma mikrosatellitmarkorer vid bada laboratorierna. Aven
om kalibreringen inte innehdll direkta jamforelser pa individniva bedémdes resultaten
sd entydiga att en sammanslagning av genetiska data for 6ring kunde genomforas.

Tabell 1a och 1b visar vilka data som analyserats med avseende pa olika antal
mikrosatellitmarkorer. FOr lax varierar antalet anvanda markdrer mellan olika
statistiska analyser, da farre markorer tidigare analyserades vid SLU Aqua. For

2/17



Genetisk status hos lax och 6ring i Gullspangsalven

jamforelser med aldre material fran studien av Palm m.fl. (2012) finns darfor endast 8
st. gemensamma markérer analyserade (jamfort med 17 st. gemensamma idag;

Tabell 1a). For 6ring finns genomgaende samma 9 gemensamma markorer
analyserade (Tabell 1b). Statistiska analyser genomférdes med samma metoder och
program som i den tidigare studien av Palm m.fl. (2012). Enda undantag var analyser
av inbdrdes individuellt slaktskap, vilka infér denna rapport genomférdes med
programmet COLONY (Jones & Wang 2010).

Resultat och diskussion

Figurerna 2-5 illustrerar resultat fran uppdaterade analyser, vilka inkluderar nya
genetiska data fran lax- och éringungar fran 2015-2017 i Gullspangsalvens bada
lekomraden (Arésforsarna respektive Gullspangsforsen; Figur 1). Sammanfattningsvis
kan foljande konstateras:

e Mangden genetisk variation i bestanden (forvantad heterozygositet, allelic richness)
har under senare ar varit av samma storleksordning som tidigare (Figur 2). Detta
synbarligen “stabila” resultat aterspeglar sannolikt en kombinerad effekt av (1)
slumpmassig "drift” i genetiskt effektivt sma bestand, som véntas ge minskad
variationsgrad 6ver tid, samt (2) motverkande genfl6de via tidigare utsattningar
och/eller felvandring fran Klarélvsfisk, vilket vantas ge dkad variationsgrad. Samtidigt
ska betonas att bade laxen och &ringen har 6verlappande generationer med
generationsintervall som omfattar flera (uppskattningsvis ca 6-7) ar, och att genetiska
forandringar darfor tar tid. Mer information om genetisk drift och genflode foljer
nedan.

e Analyser av inbdrdes sléktskap for individer insamlade 2015-2017 (dér ett storre antal
genetiska markérer finns analyserade; Tabell 1a och 1b) visar att identifierade hel- och
halvsyskon i forsta hand forekommer i samma lekomrade (resultat ej redovisade).
Detta tyder pd att den vuxna fisken (under samma 4r) leker antingen i Arsforsarna
eller i Gullspangsforsen. Ett flertal syskongrupper av bade lax och 6ring fanns dock
representerade i bade L:a och St. Arasforsen, vilket tyder pa att lekfisken ror sig
mellan dessa bada narliggande delomréden och/eller att ungar fodda i L:a Arésforsen i
hog grad “driftar” nedstroms till St. Ar&sforsen. | vissa fall (framst for éring)
forekommer aven halvsyskon fodda olika ar, vilket indikerar forekomst av
flergéngslek. Aven halvsyskon fédda olika ar kommer Gvervagande fran antingen
Arésforsarna eller Gullspangsforsen. Detta tyder pa att laxen (men ocksa oringen) i
hog grad atervander till det delomrade inom Gullspangsalven som de foddes i.
Forekomst av ett sadant lokalt "homing-beteende” indikeras ocksa av delvis olika
andelar av “klardlvsgener” skattade for laxungar fran bada lekomradena (se nedan).

e Skattningar av det genetiskt effektiva antalet foraldrar (Ng) till analyserade arsungar
av lax och 6ring fran Ardsforsarna och Gullspangsforsen, baserade pa "linkage
disequilibrium”, presenteras i Figur 3. Analyserna ar genomférda med samma antal
gemensamma genetiska markorer (8 resp. 9; Tabell 1a och 1b) for samtliga ar, vilket
gor resultaten jamforbara dver tid. Resultaten visar att de lokala genetiskt effektiva
populationsstorlekarna har forblivit mycket laga (ca 10 effektiva foraldrar per ar och
delomrade for respektive art). Baserat pa teoretiska studier av Waples m.fl. (2013,
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2014) véntas detta resultat for 6ring (och sannolikt &ven lax) motsvara en genetisk
effektiv populationsstorlek per generation (Ng; den storhet som i forsta hand styr
méangden genetisk drift och inavel) som ar knappt dubbelt sa hog (Ne = 20 per
generation och delomrade). Den genetiskt effektiva populationsstorleken for hela
Gullspangsalven (Arésforsarna + Gullspangsforsen) beror av flera faktorer, inklusive
graden av genutbyte mellan de bada delomradena (Wang & Caballero 1999), och ar
darfor svar att uppskatta. Vi bedémer anda att totala Ne kan uppga till nagonstans
mellan 20 och 40 for respektive art. Tidigare slutsatser om att bestanden ar genetiskt
och demografiskt sarbara kvarstar saledes (Palm m.fl. 2012); fler lekfiskar (som
lyckas med reproduktionen) behdvs for att reducera risk for utdéende, minskad lokal
anpassning, forlust av genetisk variation, 6kad inavel, samt genetisk kanslighet for
“felvandring” av odlad fisk.

e Resultat fran uppdaterade skattningar av andelen ursprungliga Gullspangsgener”
bland lax- och 6ringungar fran olika ar presenteras i Figur 4. Noterbart ar att laxen i
Arésforsarna, med undantag for 2010, uppvisar en hog grad av ursprungligt genetisk
material (95-100%), medan andelen ar betydligt lagre (ca 70-80%) i
Gullspangsforsen, dar utsattningar av odlad Gullspangslax tidigare genomforts for
att "skynda pa” etablering i det nyskapade lekomradet (Palm m.fl. 2012). For
oringen ar andelen ursprungliga gener ca 80-90% i bada lekomradena, vilket
sammanfaller med motsvarande andel skattad for den odlade Gullspangsoring som
(likt laxen) tidigare sattes ut i Gullspangsforsen (Figur 4). Resultaten indikerar att
tidigare utsattningar ar den huvudsakliga orsaken till genetisk paverkan, aven om
effekter av felvandring av Klaralvsfisk (t.ex. direktutsatt i Vanern; se nedan) inte kan
uteslutas.

e Som tidigare konstaterats & stammarna av lax och 0ring, trots varierande
inblandning av Klaralvsgener, genetiskt distinkta och skyddsvarda (Palm m.fl.
2012). Nya data fran senare ar (2015-2017) forandrar inte denna slutsats, vilket
bland annat illustreras av de uppdaterade sléktskapstrad som presenteras i Figur 5.

Baserat pa ovanstaende ger en sammantagen beddmning att genetisk status for
bestanden av lax och &ring i Gullspangsalven ar fortsatt 1ag samt att inga patagliga
forandringar (positiva eller negativa) tycks ha agt rum under senare ar. Det ska dock
betonas att behovet av att forbattra situationen dkar konstant, d& odnskade effekter
av pagaende mikroevolutionara processer tenderar att ackumuleras 6ver tid.

3. Uppdaterade rekommendationer

Nedan kommenteras tidigare givna rekommendationer som direkt eller indirekt berdr
Gullspangsalven (kursiv text kopierad fran Palm m.fl. 2012, sid. 49-52):

e Satt inte ut mer odlad fisk i Gullspangsalven. Beslutet att under 2004-2008 satta ut
odlad Gullspangslax och -6ring togs for att paskynda etablering i den
nyrestaurerade torrfaran. Ur ett produktionsperspektiv tycks atgarden ha varit
framgangsrik. Denna studie tyder dock pa att utsattningarna samtidigt paverkat
Gullspangsalvens vilda laxfiskbestand sa att dessa idag liknar de odlade
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Gullspangsstammarna mer an tidigare. For lax innebar detta att inslaget av
Klaralvsgener™ pa kort tid 6kat patagligt, medan utvecklingen for éring varit
omvand. Det ar oklart vilka ekologiska konsekvenser den ¢kade andelen frimmande
gener med odlingsbakgrund hos Gullspangslax har medfért under senare &r. Aven
om man kan forvanta sig paverkan pa formagan till éverlevnad- och reproduktion i
det vilda, kan detta inte pavisas utan detaljerade studier eller experiment. Likasa ar
det oklart i vilken grad den odlade G-6ringen, trots att den framstar som
jamforelsevis genuin i de delar av arvsmassan som har kunnat studeras, ar paverkad
av generationer av odling. For att bevara aterstoden av Gullspangsalvens lax och
éringstammar bor nu ”naturen fa ha sin gang™ utan ytterligare utsattningar — detta
galler saval direkt i Gullspangsalven som langre uppstroms i vattensystemet.
Ytterligare atgarder i och utanfor alven i syfte att 6ka den naturliga
smoltproduktionen och antalet lekfiskar kan ocksa behdvas for att minska
bestandens sarbarhet och samtidigt ge 6kad mojlighet till genetisk (ater-)
anpassning.

Ingen ny information har tillkommit som skulle motivera att "forstarka” bestanden i
Gullspangsélven via utsattning av odlad fisk. Ovanstaende rekommendation géller
saledes fortfarande. Som nyligen diskuterats i ett separat biologiskt underlag fran
SLU Aqua (Magnusson m.fl. 2018) tycks det vara en kombination av flera faktorer
som ligger bakom de vilda bestandens Iaga status (brist pa lek- och uppvéxtomraden,
bristande habitatkvalitet, korttidsreglering, fiskedddlighet i V&nern). Inget av dessa
problem kan langsiktigt avhjélpas via utsattningar, vilka dessutom medfor olika
genetiska risker.

e Sétt endast ut lax och 6ring av lokalt ursprung i Klarélven. Kompensations-
utsattningarna i Vanern ar faststallda i vattendomar. Att de odlade
Gullspangsstammarna sedan mer an 40 ar hanteras i Klaralven har motiverats med
att man velat skydda aterstoden av vild lax och 6ring i Gullspangséalven fran
paverkan av odlad fisk. Hanteringen av flera stammar parallellt vid avelsfisket i
Forshaga, och pa de odlingar som foder upp fisken, medfor dock risk for
sammanblandning och hybridisering. En uppenbar atgard for att reducera denna
risk vore att upphéra med utsattning av Gullspangslax och -6ring i Klaralven, och
istéllet flytta denna del av verksamheten till annat vattendrag kring Vénern med
separat odlingsanldggning. Parallellt med att framtiden for de odlade
Gullspangsstammarna utreds, bor dven inventeringar genomféras av potentiella lek-
och uppvaxtomraden uppstroms Gullspang och Skagern, som ett led i en fortsatt
satsning pa en ateruppbyggnad av Gullspangsalvens vilda lax- och 6ringbestand.

Ovanstaende rekommendation gavs i forsta hand med hansyn till skyddet av de vilda
stammarna av lax och 6ring i Klardlven, och galler fortfarande. Se nedan (punkt 4)
for kommentarer om vilket annat vattendrag utmynnande i Vanern som kan vara
lampligt for kompensationsodling av Gullspangsstammarna.

e Se Over smoltutsattningarna direkt i Vénern. Sedan 1987 har betydande mangder
odlad lax- och 6ringsmolt satts ut pa olika platser i sjon. Huvudanledningen har
varit att oka 6verlevnaden pa fisken och darmed gynna fisket. Fran studier i andra
omraden finns emellertid resultat som tyder pa att laxfisk som satts direkt i havet
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felvandrar till diverse vattendrag for lek. Detta medfor risk for genspridning pa
betydligt hogre nivaer och langre geografiska avstand an vad som férekommer
naturligen. Av denna anledning forekommer till exempel idag inte langre nagra
storre direktutséttningar av laxsmolt i Ostersjon.

| numerart svaga bestand, som de i Gullspangsalven, kan det racka med att ett fatal
individer av frammande stam deltar vid lek for att de genetiska konsekvenserna ska
bli patagliga. Aven om det ar oklart i vilken omfattning direktutsatt fisk har paverkat
Gullspangsalvens stammar, tyder den hoga andelen Klaralvsgener i prov av vildfodd
lax (2009) och 6ring (2005) pé att Klaralvsfisk lekt i alven. Aven andra vattendrag
kring Vanern med vild stam (av 6ring) kan paverkas negativt. Det finns saledes
anledning att, ur ett genetiskt forsiktighetsperspektiv, se dver dagens system med
direkta smoltutsattningar (val av stammar, utsattningslokaler, m.m.). Inte minst kan
lampligheten av fortsatta direktutsattningar i Vanern med odlad lax och 6ring av
Klaralvsstam starkt ifrdgasattas, eftersom denna fisk kan felvandra till
Gullspangsalven. Men aven 6vriga direktutsattningar maste anses tveksamma ur ett
genetiskt perspektiv.

Awven denna rekommendation galler fortfarande — framst motiverat av
forsiktighetsskal. Som namnts ovan (avsnitt 1) tyder erhallna genetiska resultat pa att
de tidigare utséttningarna av odlad Gullspangslax och -6ring i Gullspangsforsen kan
vara den huvudsakliga anledningen till de konstaterade inslagen av Klaralvsgener
hos de vilda Gullspangsstammarna. Entydiga data fran mérkningsstudier i Vanern
som visar pa felvandring av direktutsatt fisk till Gullspangsalven tycks ocksa saknas.
Detta betyder dock inte att risken for odnskad felvandring inte finns eller kan
ignoreras. Det bor dock tillaggas att det sedan flera ar inte satts ut nagon Klaralvslax
direkt i Vanern, och att detta endast skett vid ett fatal tidigare tillfallen (Fredrik
Nilsson, Lansstyrelsen Vastra Gétaland, pers. komm.).

e Anvand genetiska verktyg” i forvaltningen. Det &r viktigt med uppfoljande studier
av bestandens genetiska status. Fortsatt 6vervakning med genetisk metodik kan
ocksa ge vardefull kompletterande information vid uppféljningar av olika atgarder i
vattendragen. De tydliga genetiska stamskillnader som fortfarande foreligger gor
det &ven majligt att erhalla anvandbara skattningar av andelen lax (eller 6ring) med
olika ursprung i stickprov fran yrkes- och trollingfiskets fangster i Véanern.
Kombinerat med annan information kan ursprungsbestdmningar generera vardefull
kunskap om stammarnas relativa férekomst i sjon, vandringsmonster, tillvéxt, etc.
Sadana resultat kan i sin tur ligga till grund for fordjupade bestandsanalyser och
anvandas som underlag vid utformningen av framtida forvaltningsregler.

Detta uppdrag utgor i sig ett exempel pa att denna tidigare rekommendation
efterfoljts, och denna generella rekommendation galler dven framdver. Utover
ovanstaende analyser av genetisk status (punkt 1) har DNA-markérer dven anvants
for att skatta andelen Gullspangslax i yrkesmassiga Vanernfangster av vildfodd lax
(Magnusson m.fl. 2018) samt for att studera andelen lax/6ring och antalet lekfiskar i
samband med lekgropsinventeringar i Gullspangséalven (LUKE opubl. data, Fredrik
Nilsson, Lansstyrelsen Vastra Gétaland, pers. komm.).
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4. Genetiska mal (gynnsam bevarandestatus)

Baserat pa generella riktlinjer och tidigare studier foreslar vi féljande
bevarandegenetiska mal for stammarna av lax och éring i Gullspangsalven, i syfte att
dessa ska erhalla “gynnsam bevarandestatus™ ur detta perspektiv:

1. Den genetiskt effektiva populationsstorleken per generation och art bor
kortsiktigt (kommande ar) inte understiga 50.

Kommentar: Syftet med detta kortsiktiga mal (Ne > 50) ar att reducera akut
problematik och risker forknippade med forlust av genetisk variation, 6kad inavel,
minskad lokal anpassning samt kanslighet for oonskad genetisk paverkan via
“felvandring” av odlad lax och 6éring. Som diskuteras ovan (avsnitt 1) har nuvarande
NEe per generation skattats till endast omkring 20 for respektive art och delomrade
(Ardsforsarna respektive Gullspangsforsen), medan motsvarande storhet for hela
alven bedoms kunna ligga inom intervallet 20-40. Dessa skattningar ligger saledes
under ovanstaende mal.

Okade effektiva populationsstorlekar kan relativt fort erhallas genom att (1) 6ka
overlevnaden under uppvaxtfasen i alven (framférallt i Arésforsarna) och darmed
oka utvandringen av smolt och atervandringen av vuxen fisk (via minskad
korttidsreglering, habitatforbattrande atgarder), (2) en hogre andel av
familjegrupperna bland avkomman 6éverlever till smoltstadiet (ater via minskad
korttidsreglering samt habitatforbattrande atgarder) och/eller (3) fler vuxna lekfiskar
tillats atervanda efter tiden i Vanern (via fiskerestriktioner).

Ur ett mer langsiktigt perspektiv bor Ne-malet hojas ytterligare. Hur mycket hogre
detta mal bor vara beror bland annat pa hur genetiskt isolerade bestanden ar fran
andra vilda lax- och éringstammar kring VVanern, vilket i hog grad &r okéant (behtver
utredas). Det bor samtidigt betonas att en hogre malsattning for Ne kommer troligen
att krdva mer omfattande atgarder som t.ex. 6kade arealer av lek- och
uppvéxtomraden i Gullspangsélven med tillfloden (Magnusson m.fl. 2018).

Fortsatt genetisk 6vervakning kréavs for att utvardera effekten av genomférda
forvaltningsatgarder och maluppfyllelse.

2. Andelen “klaralvsgener” hos vildfodd lax och 6ring i Gullspangsalven ska
inte dka ytterligare.

Kommentar: Trots dokumenterad paverkan av gener fran Klaralvsstammarna ar
laxen och dringen i Gullspangsalven genetiskt distinkta och ekologiskt sarpraglade,
med fenotypiska karaktérer som sannolikt utgdr lokala anpassningar och anses
vardefulla ur ett fiskevardsperspektiv. Genetisk paverkan via utsattning eller
felvandring av odlad fisk pa hogre nivaer an den "naturliga bakgrundsnivan” riskerar
att sanka stammarnas dverlevnads- och produktionsférmaga samt férandra deras
egenskaper. Detta innebér i sin forlangning ocksa att unik genetisk mangfald inom
arterna forloras.
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Aven detta mal kraver fortsatt genetisk 6vervakning.

5. Flytt av kompensationsodling till Gullspangsalven?

Vi har tidigare rekommenderat att kompensationsodlingen av Gullspangslax- och
oring bor flyttas fran Klarélven, dar avelsfiske och smoltutséttningar sedan mitten av
1960-talet har bedrivits parallellt med motsvarande aktiviteter for
Klaralvsstammarna (Palm m.fl. 2012). Denna rekommendation gavs bade for att
skydda de vilda och odlade stammarna av Klarélvslax och -6ring samt de odlade
Gullspangsstammarna mot ytterligare genetisk sammanblandning.

Att flytta kompensationsodlingen av Gullspangsstammarna fran Klaralven till
Gullspangsalven vore alltsa fordelaktigt for Klaralvens lax- och éringstammar. Men
samtidigt skulle det innebéra uppenbara risker for Gullspangsélvens skyddsvarda och
hotade vilda bestand.

I likhet med néstan all 6vrig kompensationsodling av lax och 6ring i Sverige
(Ostersjon, vastkusten, stora sjoar) bedrivs verksamheten i Vanern genom s.k. ”sea
ranching” dar nya atervandande vuxna lekfiskar samlas in via arligt avelsfiske. Detta
kraver att de odlade smolten satts ut i dlven eller &lvmynningen.

Enligt vattendom uppgar utsattningsskyldigheten for Gullspangslax och —6ring
sammantaget till 25 000 smolt per ar (FUG 2018). Som jamférelse producerar
Gullspangsalven idag arligen uppskattningsvis endast ca 1 100 laxsmolt och 600
oringsmolt (Fredrik Nilsson, Lansstyrelsen Vastra Goétaland, opublicerade data).
Aven om sjo6verlevnaden kan forvantas vara lagre for odlad laxfisk an for vildfodd,
skulle en traditionell odlingsverksamhet forlagd till Gullspangsalven forvantas
resultera i att stora mangder odlad lax och 6ring atervander till &lven. Overskottet av
dessa odlade lekfiskar skulle hdgst sannolikt soka sig till de begransade lekomradena
i Arésforsarna och Gullspangsforsen, dar de skulle dominera antalsmassigt jamfort
med sina vildfodda slaktningar.

Av flera anledningar vore detta ett hot mot de vilda Gullspangsstammarna som inom
nagra fa generationer kan forvantas bli genetiskt "utspadda”. Detta ar i sig ett
problem da ett betydande antal studier har visat att odlad laxfisk avviker fran sina
vilda sléktingar i beteenden, fysiologi och morfologi (t.ex. Einum & Fleming 2001).
Dessa skillnader beror sannolikt bade pa “arv och miljo”. Vad géller genetiska
forandringar vid odling, vilka kan paverka 6verlevnad och reproduktiv framgang i
naturen, dr dessa oundvikliga av foljande anledningar:

- Inaturen ar dodligheten fran dgg till smolt hdg, och det finns utrymme for en
stark naturlig selektion dar battre anpassad avkomma Overlever i hdgre grad. |
odling &r syftet daremot att undvika (alltfér hog) dodlighet, och odlingsmiljon
skiljer sig dessutom patagligt fran naturen. | odling sétts det naturliga urvalet
darmed delvis ur spel, medan egenskaper som normalt inte gynnas (t.ex. att vara
mindre forsiktig) kan vara fordelaktiga. Urvalet av avelsfisk kan ocksa resultera i
arftliga forandringar, exempelvis ndr man (medvetet eller omedvetet) tenderar att
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anvanda fisk som anlander vid en viss tidpunkt, som &r av en viss storlek,
uppvisar ett visst beteende, etc.

- Nar manniskan avgor vilka individer som ska para sig med varandra satts
naturliga partnervalsbeteenden ur spel. I naturen férekommer dessutom att unga
oring- och laxhanar (sarskilt) kan bidra med avkomma, medan sadana “tidigt
konsmogna hanar” inte brukar anvandas pa odlingarna. Det finns aven en risk att
lekfisk fran andra vattendrag, som annars skulle ha lamnat &lven innan lek,
anvands i aveln da dessa individer inte kan identifieras visuellt.

- Aven om antalet anvanda avelsfiskar idag oftast foljer rekommendationer om
minimiantal (t.ex. "minst 50 hanar och 50 honor per ar”) vilka ar avsedda att
reducera problem med forlust av genetisk variation och inavel, &r antalet
vildfddda lekfiskar (inkl. tidigt kdnsmogna hanar) i storre vattendrag oftast
betydligt storre.

Utover genetiska aspekter kan en dominans av odlad fisk pa lekomradena medféra
Okad konkurrens och olika former av stérningar, t.ex. om fisk fodd i odling uppvisar
avvikande lekbeteende. Ett avelsfiske beléget vid mynningen skulle vidare, beroende
pa hur det utformas, sannolikt paverka fiskens lekvandring genom att fisk hindras
eller maste hanteras vid fangst och aterutséttning. Att anvanda en sluten
avelsbesattning (lekfisk som halls i dammar) vore av denna anledning ett delvis
battre alternativ, men skulle inte reducera 6vriga ovanstaende risker. Potentiell
sjukdomsspridning fran odlad till vild fisk utgor ett ytterligare problemomrade.

Eftersom de potentiella nackdelarna ar betydligt fler an fordelarna avrader vi fran att
flytta dagens kompensationsodling av Gullspangsstammarna fran Klaralven till
Gullspangsdlven. Ett battre alternativ vore att forlagga smoltutsattningar och
avelsfiske till annat vattendrag vid Vénern som idag saknar egen laxfiskproduktion.
Om sadana vattendrag finns, och vilket som i sa fall ar bast lampat, behover utredas
vidare.

Ett ytterligare alternativ (om juridiskt mojligt) kan vara att helt ersatta dagens
kompensationsodlade Gullspangslax och -6ring med en motsvarande
utsattningsmangd fran Klaralvsstammarna. Dessa smolt kan i sa fall dven
fortsattningsvis sattas ut i Klarélven, dar man vid forsta vandringshindret (Forshaga)
redan idag kan separera atervandande vuxen odlad fisk fran vild infor transport till
lekomradena langre uppstroms. Mot detta kan anforas att det kan finnas ett visst
bevarandevarde av att behalla de odlade Gullspangsstammarna som en form av
”levande genbank”. | handelse av att den vilda laxfisken dor ut kan t.ex. dessa odlade
stammar anvandas for aterintroduktioner. For laxen kan dessutom honor fran odling
befruktas med mjolke fran den frusna genbanken (se avsnitt 6).
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6. Genbank for vild Gullspangslax

Lansstyrelsen har efterfragat synpunkter pa hur den frusna genbank for
Gullspangslax som finns sparad bor anvandas. Genbanken bestar av djupfrusen
mjolke fran laxhanar harstammade fran den ”levande genbank” for Gullspangslax
som holls i jamtlandska Kalarne t.0.m. 2010. Denna levande genbank grundlades
med vildfédd stirr fangad i Arésforsarna 1987-1989. Under en period hdll man &ven
en motsvarande levande genbank for Gullspangsoring (Palm m.fl. 2012).

Den frusna mjolken &r insamlad fran 13 laxhanar. Det ar dock okant (for oss) om
dessa hanar ingick bland de vildfangade individer som grundlade den levande
genbanken eller om de harstammar fran en senare generation, hur stor mangd mjolke
per hane som finns sparad, samt vilken kvalitet den aktuella mjélken haller idag.
Samtliga dessa fragor ar viktiga for bedémningar och rekommendationer om hur
genbanken bor eller kan nyttjas.

Generellt kan en genbank anvéandas for att radda, forstarka eller ”genetiskt forbéattra”
hotade bestand, samt for att aterskapa helt forlorade stammar (SLU 2014):

a. | ettakut krislage, om stammens populationsstorlek ar sa pass reducerad att
dess langsiktiga 6verlevnad bedoms hotad, kan sparad mjélke anvandas for
att befrukta aterstaende honor;

b. Om ett bestands anpassnings- och produktionsférmaga bedéms nedsatt av
genetiska skél kan genbanken anvandas for att “restaurera” stammen genom
stodutsattning av avkomma (6gonpunktad rom, yngel, aldre ungar, smolt)
som tagits fram via konstbefruktning av rom med genbanksmjolke;

c. Om ett laxbestand forandrats patagligt genetiskt sett 6ver tid, tack vare
utsattning eller felvandring, kan en genbank anvandas for att forbattra”
stammen genetiskt sett genom utsattning av konstbefruktad avkomma;

d. Om inga levande individer aterstar kan frusen mjclke anvandas for att
(delvis) genetiskt aterskapa en utdéd stam. Detta kan ske via anvandning av
stamframmande honor och kontrollerade aterkorsningar under flera
generationer.

Vad galler Gullspangsélven &r det i nulaget framst punkt ¢ ovan som skulle kunna
anforas som ett argument for att nyttja genbanken. Aven om bestandssituationen &r
problematisk (Magnusson m.fl. 2018) bedomer vi att det i dagslaget inte rader nagon
“akut utdoenderisk”, dar utséttningar av genbanksavkomma &r motiverade (punkt a).
Det saknas vidare data som tyder pa att laxens laga bestandsstatus beror av genetiska
skél (punkt b), &ven om sadana effekter inte kan uteslutas (de ar i praktiken mycket
svara att studera och belégga).

Vad galler genetisk paverkan (punkt c) &r det konstaterat att tidigare utsattningar av
odlad Gullspangslax resulterat i ett 6kat inslag av gener fran Klaralvslax (Palm m.fl.
2012). De uppdaterade genetiska analyser som genomforts (avsnitt 1) tyder dock pa
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att det i forsta hand &r laxen i Gullspangsforsen som ar paverkad, medan den i
Arasforsarna bar p& en mer ursprunglig genetisk sammanséttning.

Mot denna bakgrund rekommenderar vi att man i dagslaget darfor inte nyttjar
genbanken for Gullspangslax utan avvaktar ”naturens gang” (parallellt med atgarder
for att forbattra laxens bestandssituation, som habitatvard, fiskeregleringar, etc.).
Genbanken bor dock behallas som en viktig reserv, utifall att laget skulle forvarras
eller nya fakta framkommer.

7. Erk&nnanden

Tack till Fredrik Nilsson, Lansstyrelsen, for hjalp med faktauppgifter. Arbetet har
skett pa uppdrag med finansiering via Lansstyrelsen i Vastra Gétaland.
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9. Tabeller och figurer

Tabell 1a. Analyserade genetiska data, Gullspangslax.

Antal genetiska markérer

Lokal Insamlingsar Arsklass(er)*  Ursprung Stadium Antal fiskar Analyserade (lab.) Gemensamma Stickprovskod
Arasforsarna 1966 1965 vildfadd (?) adult 24 9(SLY) 8 GL66
-t 1969 1968 -t stirr? 21 -t 8 Ar69
- 1987-89 1988 vildfodd stirr** 32 - 8 Ar8789
-t 2005 2005 =" stirr 21 - 8 Ar05
- 2010 2010 - - 42 - 8 Ar10
- 2015 2015 - - 101 17 (LUKE) 8 Arl5
-t 2016 2016 (2015) - -t 150 17 (LUKE) 8 Arl6
2017 2017 (2016) o . 129 17 (LUKE) 8 Arl7
Gullspangsforsen 2005 2004, 2005 odlad - 28 9(SLV) 8 $Gu05
-t 2009-10 2010 vildfodd -t 35 =" 8 Gu0910
. 2015 2015 o . 60 17 (LUKE) 8 Guls
- 2016 2016 - -t 46 17 (LUKE) 8 Gul6
2017 2017 (2016) - -t 11 17 (LUKE) 8 Gul7
Forshaga (Klaralven) 2009 2004 odlad adult 40 9(SLY) 8 SGL09
Summa 740

* &lder hos stirr uppskattad fran langd. Arsungar (0+) dominerar i samtliga fall
** vildfangad som stirr 1987-89, flyttad till Kilarne, provtagen 1995

Tabell 1b. Analyserade genetiska data, Gullspangsoring.

Antal genetiska markérer

Lokal/er lingsd Arsklass(er)* Ursprung Stadi Antal fiskar Analy le (lab.) Stickprovskod
Arasforsarna 1966,1968-69 1966 vildfodd (?) stirr 23 10(SLV) 9 GO6669
-t 2005 2005 vildfodd -"- 14 -t -"- Ar05
-t 2010 2010 -t -t 23 - -"- Ar10
-t 2015 2015 -t -t 27 16 (LUKE) -t Arl5
-t 2016 2016 (2015) -t -t 48 -"- -t Arlée
-t 2017 2017 (2016, 2015) 65 -t -t Arl7
Gullspangsforsen 2005 2004, 2005 odlad =" 16 10(SLV) =" SGu05
-t -t 2005 vildfodd -t 12 -t -t Gu05
-t 2009-10 2010 -t -t 31 -t -t Gu0910
-t 2015 2015 -t -t 43 16 (LUKE) -t Gul5
-t 2016 2016 -t -t 34 -t -t Gulée
-t 2017 2017 22 -t -t Gul7
Forshaga (Klardlven) 2009 2004 odlad vuxen 51 10(SLV) - $GO09
Letélven (Astorp) 2016 2016 vildfodd stirr 21 16 (LUKE) =" Lel6
Skagersholmsan 2016 - - - 22 =" -t Sk16
Summa 452

* 3lder hos stirr uppskattad fran langd. Arsungar (0+) dominerar i samtliga fall
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|
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Figur 1. Gullspangsalvens nedersta del (nedstroms Gullspangs kraftverk) med nuvarande
lekomraden for lax och 6ring: Arasforsarna (ca 4,7 ha) och Gullspangsforsen (ca 0,4 ha).
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Figur 2. Genetisk variation (forvantad heterozygositet, allelic richness) for vildfédd lax (6vre
raden; 8 markorer) och 6ring (nedre raden, 9 markérer) fran Gullspangsalven.
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Figur 3. Skattningar (med 95% konfidensintervall) av genetiskt effektivt antal foraldrar (Ng) till

analyserade arsklasser av lax (6vre raden; 8 markérer) och 6ring (nedre raden; 9 markorer)

vildfédda i Arasforsarna och Gullspangsforsen.
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Figur 4. Skattad andel “ursprungliga gullspangsgener” (95% konf. int.) fér stickprov av vildfédd
lax (8 markaorer) och 6ring (9 markarer) fran Gullspangséalven. Trianglar anger prov fran odlad
Gullspangsfisk tidigare utsatt for att “skynda pa” etableringen av lax och 6ring i den da
restaurerade Gullspangsforsen. Kvadrater anger de &ldre referensprov fran Arasforsarna
(1960-talet) som, tillsammans med motsvarande referensprov for Klarédlvslax och —6ring (Palm
m.fl. 2012), anvants for att skatta andelen ursprungliga gener i senare insamlade prov.
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Figur 5. Slaktskapstrad ("dendrogram” baserade pa parvis Chord distance, Neighbor-Joining
metoden) for lax (Gverst, 8 markorer) och 6ring (underst; 9 markaorer) frdn Vanernomradet.
For oring ingar, utdver Gullspangsalven och Klaralven, dven fyra stickprov fran lokaler langre
uppstréoms i Gullspangséalvens vattensystem (Skagersholmsan, Letédlven, Brunnshyttebédcken

samt Trosalven).
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