4.5

Genetisk pavirkning og remming er iden-
tifisert som viktige miljoutfordringer ved
oppdrett. Fiskeri- og kystdepartementet
har i sin ”Strategi for en miljomessig
berekraftig havbruksnering” satt som
mal at "Havbruk bidrar ikke til varige
endringer i de genetiske egenskapene til
villfiskbestandene”. Oversikter over opp-
dretternes innmeldte remmingstall viser
en nedadgaende trend for laks fra 2006, da
over 900 000 laks var rapportert romt. De
innrapporterte remmingstallene for torsk
12008 0g 2009 ligger over tilsvarende tall
for laks, noe som er bemerkelsesverdig
da produksjonen av torsk disse arene var
lavere enn 1/40 av lakseproduksjonen.
De faktiske remmingstallene er trolig
betydelig hoyere, selv om en enna ikke
har etablert metoder for & ansléa graden av
urapporterte remminger.
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GENETISK PAVIRKNING OG ROMMING

Gjennom internasjonale avtaler er Norge
forpliktet til & bevare villaksen. Vill kyst-
torsk er i nedgang langs hele norskekys-
ten, parallelt med en ekning i produksjon
av oppdrettstorsk. ICES har siden 2004
foreslatt stopp i fisket av kysttorsk nord
for Stad.

Remming av fisk utgjer en viktig trussel
mot de ville bestandene gjennom genetisk
pavirkning som kan redusere tilpasnings-
evne og reproduksjonspotensial (se kapit-
tel 4.5.1). Det er likevel mye vi ikke vet,
spesielt om konsekvensene av genetiske
interaksjoner, de underliggende meka-
nismene, og ikke minst — de langsiktige
effektene.

Flere storre FoU-prosjekter og overva-
kingsprogram er etablert ved Havforsk-
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Figur 4.5.1

Over:Remming av laks 2001-2010 i Norge.

Oppdretternes innmeldte remmingstall oppdatert per 22.11.10.
Under: Remming av torsk 2004-2010 i Norge.

Oppdretternes innmeldte remmingstall, oppdatert per 22.11.10.

Kilde: Fiskeridirektoratet.

ningsinstituttet med mal a tette viktige
kunnskapshull. Vi er séledes i en rivende
forskningsutvikling, og vurderingene som
gjores her vil matte endres kontinuerlig
ettersom forskningsfronten endrer seg, og
ny kunnskap kommer til. Vi vil behandle
atlantisk laks og kysttorsk hver for seg.
Under hvert tema gis mer utfyllende infor-
masjon om kunnskapsstatus og en regi-
onsvis risikovurdering hvor dette har veert
mulig.

Foto: EFF
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4.5.1 Atlantisk laks

I lopet av de siste 20-30 arene er det gjen-
nomfoert mange studier knyttet til temaet
remming av laks og genetiske pavirkning
pa vill laks. I nyere tid har flere forfattere
sammenfattet denne kunnskapen i form av
kunnskapsoversikt til Norges forsknings-
rad (Skaala et al. 2006), sluttrapport fra
EU-prosjektet GENIMPACT som hadde
som mél & oppsummere kunnskapsstatus
og foresla videre forskningsbehov (Sva-
sand et al. 2007), i en omfattende bok "The
Atlantic salmon: genetics, conservation
and management (Verspoor et al. 2007),
samt i en seinere utredning (Thorstad et
al. 2008). Oppsummeringen nedenfor byg-
ger pa Skaala et al. (2006a) og er supplert
med resultat fra andre referanser, nyere
litteratur og i noen tilfeller ogsa nyere upu-
bliserte data.

Atlantisk laks, en art med genetisk
differensierte populasjoner

Den genetiske variasjonen hos en bio-
logisk art er fordelt innenfor og mellom
populasjoner, men fordelingsmeonsteret er
ikke likt for alle arter. Hos ferskvannsarter
er en relativt stor andel av variasjonen for-
delt mellom populasjoner, fordi populasjo-
nene hos disse artene ofte er fysisk adskilt
fra hverandre, og med lav migrasjon mel-
lom populasjonene. Marine arter lever i
mer apne system, der utveksling av individ
og gen mellom populasjoner kan forega
i langt sterre grad. Derfor har de marine
artene en mindre andel av den genetiske
variasjonen fordelt mellom populasjonene
(Gyllensten 1985, Ward 1994).

Anadrome arter som atlantisk lak, har geo-
grafisk oppdelte gyteomréader. Der lever de
unge individene fra ett til flere ar for de drar
ut pa neringsvandring i havet. Der blan-
der mange populasjoner seg, for de vender
tilbake til elven for a gyte. Basert pa kunn-
skap om evolusjonskreftenes virkning pa
populasjoner, og om migrasjon hos laks, er
det ikke uventet at en hos laks finner signi-
fikante genetiske forskjeller mellom popu-
lasjoner. Gjennom de siste 35 arene har det
vokst fram en omfattende vitenskaplig lit-
teratur om atlantisk laks som dokumenterer
en geografisk oppdeling, med store genetis-
ke forskjeller mellom populasjoner i Nord-
Amerika og Europa, og med regionale og
lokale oppdelinger innenfor kontinentene
(Webb et al. 2007). Geografisk oppdeling
av en art, og variasjoner i livsmiljo, bidrar
til utvikling av genetiske forskjeller, bade
i gener av betydning for fitness og i ikke-
selekterte regioner av genomet.

A vise vitenskapelig at populasjoner har
ulike fordelinger av genvarianter er ikke
lenger et problem (se figur 4.5.1.1). A

vise at populasjoner med ulike fordelin-
ger av genvarianter har lokale tilpassinger
(Taylor 1991, Garcia de Leaniz et al. 2007)
som gjor dem sarbare for pavirkning fra
romt, domestisert laks, er en langt storre
utfordring. I lopet av de siste arene har den
vitenskapelige produksjonen som doku-
menterer genetiske forskjeller mellom lak-
sepopulasjoner gkt sterkt, delvis som folge
av den rivende utviklingen innenfor mole-
kylarbiologi og statistikk. Etter hvert er
det ogsa vist eller modellert at genpavirk-
ning fra remt domestisert laks (Hansen et
al. 1993, Sagrov et al. 1997) kan pavirke
populasjonene av villaks negativt (Hindar
et al. 1991, Bourke et al. 1997, Verspoor
1997, McGinnity et al. 1997, Fleming et
al. 2000, Koljonen et al. 2002, Fraser et
al. 2010).

Hvor ulik er villaks og oppdrettslaks?

Den genetiske pavirkningen fra romt
domestisert laks er avhengig av andel
romt laks i de ville populasjonene, deres
gytesuksess, og graden av genetisk dif-
ferensiering mellom domestisert og vill
laks (Fraser et al. 2010). Genetisk differen-
siering mellom vill-, og oppdrettslaks kan
oppsta gjennom tilfeldige prosesser som
”founder-effekter” og ”genetisk drift” hos

oppdrettslaksen, som resultat av malret-
tet seleksjon av egenskaper i avlsarbeidet
(for eksempel tilvekst), men ogsa som en
passiv seleksjon av egenskaper som ikke
inngdr direkte i avlsprogrammene (for
eksempel fluktrespons).

I Norge har vi domestisert laksen gjennom
40 ar, med tidlig oppstart av malrettet avl
(Gjedrem et al. 1991, Gjoen & Bentsen
1997) for a endre egenskaper som tilvekst,
kjennsmodning, fettfordeling og sykdoms-
resistens. Seleksjon for en mer gkonomisk
produktiv oppdrettslaks foregar i avlspro-
gram som opprinnelig var basert pa vill
laks fanget i en rekke norske elver (Gje-
drem et al. 1991, Gjoen & Bentsen 1997).
Under kontrollerte forhold blir de “’beste”
familier og individer selektert basert pa
produksjonskriterier, og disse individene
blir benyttet til & fore stammen videre.
Pa denne maten oppnar man en gradvis
domestisering av laksen der viktige trekk
blir forandret.

Domestisert og vill laks har vart sam-
menlignet med ulike metoder i en rekke
vitenskapelige arbeider, og omfatter stu-
dier av genetisk variasjon med molekylere
markerer, eksperimentelle studier i labo-
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Regional genetisk struktur hos europeisk atlantisk laks illustrert ved plott av
genetisk distanse mellom populasjoner basert pa genfrekvenser i proteinkodende
gen (Verspoor et al. 2005). Falgende syv regioner er vist: Island/Grgnland; Nord-
Russland og Nord-Norge; Sar-Norge og Vest-Sverige; Dstersjzen; nordlige deler av
Storbritannia; sgrlige deler av Storbritannia; Ser-Frankrike og Spania. Bade DNA-
mikrosatellitt-markerer og proteinkodende gen viser sterk differensiering mellom

populasjoner ogsa innenfor regionene.



ratorium og kar hvor en har sammenlignet
atferd, morfologi og fysiologi, og studier
av overlevelse og vekst i et naturlig milje.
Noen eksperimentelle studier er ogsa sup-
plert med analyse av genuttrykk (DNA-
mikromatriser og qPCR-analyser).

Sammenligning av genetisk variasjon og
diversitet i oppdrettslinjer og ville lakse-
bestander har blitt gjennomfert over lengre
tid med en rekke molekylare markerer.
De tidligste studiene var hovedsakelig
basert pa analyser av proteinkodende
gen (Verspoor 1988, Cross & Challanain
1991, Youngson et al. 1991, Mjelnered
et al. 1997, Skaala et al. 2005), der det er
blitt vist genetisk differensiering mellom
domestisert laks og de ville utgangspopu-
lasjonene, og reduserte niva av genetisk
variasjon malt som allelisk diversitet og
heterozygoti. Seinere har DNA-markerer
blitt brukt til a sasmmenligne oppdrettslinjer
og vill laks, for eksempel med minisatel-
litt- og mikrosatellittmarkerer (Mjolnerad
etal. 1997, Clifford et al. 1998a, b, Norris
et al. 1999, Skaala et al. 2004), mikrosa-
tellittmarkerer kombinert med bade mito-
kondrie DNA (mtDNA) (Karlsson et al.
2010), og SNP-markerer (Regnmark et
al. 2006). Selv om resultatene fra disse
studiene varierer noe, antakeligvis pga.
sampling-design og markerklasser, stotter
resultatene fra disse studiene opp om tid-
ligere analyser basert pa proteinkodende
gen, at det er redusert genetisk variasjon
hos oppdrettslinjene sammenlignet med
de ville laksebestandene.

I en av de mest omfattende studiene av
vill- og oppdrettslaks i Norge, ble de fem
sterste avlslinjene 1 Norge sammenlignet
med fire villlaksbestander fra Neiden,
Namsen, Vosso og Loneelva (Skaala et
al. 2004). Alle de 12 DNA mikrosatellitt-
markerene viste redusert allelisk variasjon
i samtlige avlslinjer sammenlignet med
de ville bestandene. I gjennomsnitt hadde
avlslinjene 58 % av den alleliske variasjo-
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nen sammenlignet med prover av villaks,
og kan forklares med ”founder”-effekt og
genetisk drift. Samtidig var estimatene
for genetisk distanse flere ganger hayere
mellom avlslinjene enn hos de ville lak-
sebestandene, sannsynligvis siden disse
har utviklet egne linjer. Andre studier har
vist at tap av genetisk diversitet i opp-
drettslinjer er mer komplisert enn tidli-
gere antatt (Karlsson et al. 2010), men det
kan allikevel konkluderes at oppdrettslaks
har redusert genetisk variasjon i forhold
til ville laksebestander. Dette samsvarer
ogsd med tilsvarende observasjoner fra
andre domestiserte organismer (se review
av Araki & Schmid 2010, in press), og kan
ofte tilskrives et begrenset antall familier/
individ som bidrar til hver generasjon i et
avlsprogram. Den effektive populasjons-
storrelsen i norske oppdrettslinjer er tid-
ligere blitt estimert til 33—125 individer
(Mork et al. 1999), noe som teoretisk sett
skal fore til moderat innavl.

Ser man pa genetisk baserte egenskaper,
finnes det en del eksperimentelle studier
som har sammenlignet vill- og oppdretts-
laks i ”common garden”-forsek. Her fjer-
nes miljovariasjonen ved at ulike grupper
(i dette tilfelle oppdrett, vill og hybrid)
studeres under samme miljebetingelser.
Utvikling av mikrosatellittmarkerer pa
90-tallet gjorde det mulig & identifisere
fisk tilbake til foreldre og dermed for-
seksgruppe. Dette er en forutsetning for &
sette sammen ulike grupper i samme kar,
og spesielt for tidlige stadier hvor man
tidligere manglet egnede merkemetoder.

Pa grunn av et malrettet avlsarbeid er det
ikke uventet at oppdrettslaks vokser bedre
enn villaksen i et oppdrettsmilje (Einum
& Fleming 1997, Thodesen et al. 1999;
Fleming et al. 2002, Glover et al. 2009a)
og inaturlige miljo (Johnsson & Bjornsson
1994, Einum & Fleming 1997, McGinnity
et al. 1997, 2003, Fleming et al. 2000).
Mange egenskaper som ikke er direkte

inkludert i avlsarbeidet, som aggresjon,
stress- og temperaturtoleranse (Fleming
1995), kan ogsa bli endret hos oppdretts-
laksen gjennom domestiseringsproses-
sen. Arsaken er at malrettet seleksjon for
blant annet tilvekst pavirker bade denne
egenskapen og andre, for eksempel kom-
ponenter i hormonregulering og atferd.
I eksperimentelle studier er det vist at
tilfersel av veksthormon eker appetitten
(Johnsson & Bjornsson 1994, Jonsson et
al. 1996), aggresjon og aktivitet (Jonsson
et al. 1998), altsé atferd som er knyttet til
overleving i naturen (Johnsson et al. 1996,
Jonsson et al. 1996, Martin-Smith et al.
2004). Det er derfor ikke overraskende at
oppdrettslaks er ulik villaks i flere egen-
skaper som pavirker overleving i naturen,
som tilvekst, aggresjon, dominans og anti-
predatoratferd (Einum & Fleming 1997,
Fleming & Einum 1997, Johnsson et al.
2001, Fleming et al. 2002, Houde et al.
2010). I tillegg er det avdekket genetiske
forskjeller mellom vill- og oppdrettslaks
i egenskaper som kjettfarge, kjennsmod-
ning og fettinnhold (Glover et al. 2009a),
reaksjonsnormer (Darwish & Hutchings
2009) og morfologi (Solem et al. 2006).

Utvikling av genetiske verkteoy har mulig-
gjort studier av genuttrykkprofiler hos laks
i kontrollerte studier. Roberge et al. (2006;
2008) har dokumentert genetiske forskjel-
ler i transkripsjonsprofiler mellom laks av
ville og oppdrettsforeldre. Det som gjor
disse resultatene enda mer interessante
er at hybridene ikke alltid fikk et genut-
trykkniva som 14 mellom foreldrepopu-
lasjonene, som var tidligere blitt malt
for egenskaper som vekst (Glover et al.
2009a). Hybridene hadde i noen tilfeller
genuttrykkverdier langt over verdiene for
vill- og oppdrettsfisk, og betyr at en ikke
har en additiv genetisk variasjon. Dette
betyr i praksis at innkryssing av oppdretts-
fisk i ville bestander i noen tilfeller kan gi
uventede effekter. Et pafelgende arbeid
stotter ogsa denne konklusjonen, og Nor-
mandeau et al. (2009) viste at respons i
genuttrykkprofiler hos hybrider av vill- og
oppdrettslaks er avhengig av hvilke ville
populasjoner som krysses inn.

Ikke alle forsek der vill- og oppdrettslaks er
blitt ssmmenlignet har avdekket signifikan-
te genetiske forskjeller mellom gruppene.
I arbeid med lakselus (Glover & Skaala
20006), virus (ILA) (Glover et al. 2006a)
og furunkolose (4eromonas salmonicida)
(Glover et al. 2006b) det for eksempel ikke
avdekket noen store forskjeller i toleranse
mellom vill- og oppdrettslaks. Seleksjon
for sykdomsresistens har vel & merke veert
praktisert ulikt for de ulike oppdrettslin-
jene, og dette vanskeliggjor sammenlig-
ning mellom linjer. Videre har en studie av
deformiteter hos SO- og S1-smolt av vill- og



oppdrettslaks heller ikke avdekket gene-
tiske forskjeller mellom disse to gruppene
(Fjelldal et al. 2009). En oppsummering
av vitenskapelige data fra litteraturen viser
likevel at det er til dels store genetiske
forskjeller mellom vill- og oppdrettslaks
i kvantitative egenskaper som har direkte
eller indirekte betydning for overlevelsen
av laks i naturen. Det er grunn til & tro at de
genetiske forskjellene kommer til & gke for
hver generasjon.

Betydning av tidspunkt for remming
Risikoen for at en laks som remmer skal
klare a reprodusere seg, avhenger av tids-
punktet for remming. En laks som remmer
som ung, som vandrer ut i Norskehavet
og vokser opp sammen med villfisken,
har ogsa en atferd i elven som er mer lik
gyteatferden til villfisken enn laks som
remmer som voksen rett for den gar opp i
ferskvann (Fleming et al. 1996, 1997). Vi
har utfort en rekke simulerte romminger
for & fa vite mer om vandring hos remt
fisk. Et sentralt spersmal har vart om
smolt og postsmolt som remmer fra mer-
der i sjgen seint om sommeren vandrer ut
i Norskehavet slik den ville smolten gjor
om varen. Man har antatt at evnen redu-
seres utover sommeren. Vi har imidlertid
fatt bekreftet at bade vandringsatferden til
postsmolten (Skilbrei 2010) og gjenfang-
ster som voksne (Skilbrei, i trykk) tilsier at
postsmolt som remmer gjennom hele den
forste sommeren, utgjer en risiko for vil-
laksen. Vi har ogsé observert at over halv-
parten av laksene som kommer tilbake, er
blitt tatt i neeromradet til utsettingsstedet.
Dette samsvarer med forventingen om at
nasjonale laksefjorder ber redusere risi-
koen for oppvandring i lokale elver hvor
laksefjordstatusen har medfort lavere eller
ingen oppdrettsaktivitet i fjorden. Vi ser
ogsa at en vesentlig del av fangstene av
fisken er spredd over store omrader, og at
fisk gar opp i elver hundrevis av km fra
utsettingsstedet. Romming pé smolt- og
postsmolt-stadiet er derfor problematisk
av folgende grunner:

1) det skjer sannsynligvis lettere uhell
under behandling og transport av smolt
enn seinere i produksjonen,

2) det er vanskeligere & oppdage at liten
fisk har romt, de er neermest umulig &
fange fordi de vandrer hurtig,

3) de har en mer kompetent gyteatferd,

4) de kan ofte ikke sorteres ut fra villfisk
pa grunnlag av utseendet alene,

5) og nar de kommer tilbake som voksne
etter opptil flere ar i havet, er de spredd
over sa store geografiske avstander at
eventuelle tiltak i regionen rundt en
rommingsepisode blir utilstrekkelig.
Innslaget av tidlig romt fisk i elvene er
imidlertid lite kjent og ber undersokes
neyere.
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Vare simulerte remminger med voksen

laks og andre erfaringer har vist at:

1) overlevelsen til voksen laks er svaert lav
over tid. Selv om det totalt har blitt slup-
pet mange tusen laks, er det bare en lav
andel som har blitt gjenfanget aret etter
slipp (eller senere).

2) fordi voksen laks som remmer fra opp-
drettsanlegg ofte holder seg i fjord-
bassenget en stund, kan imidlertid
gjenfangstene av voksen laks veere hoy
de forste ménedene etter remming der-
som det foregar et utstrakt fiske med
garn eller kilenater i omradet (Skilbrei
etal. 2010, Skilbrei og Jergensen 2010).
Fisk som remmer pa kysten spres for-
tere og har lavere gjenfangst.

3) nesten alle gjenfangster fra ferskvann,
opptil et par prosent av sluppet antall,
har kommet de forste manedene etter
slipp da fisken var nyremt. Umoden
remt fisk kan gé opp i elv, men vi antar
at de fleste som har vandret opp har veert
kjennsmodnende da de ble sluppet. Vi
antar ogsa at det er flest hannfisk som
kjennsmodner tidlig. Hannfisk har en
lavere forventet gytesuksess enn romt
hunnlaks (Fleming 1996).

4) reomminger av voksen laks blir mye
lettere oppdaget av bade oppdretter,
sjo- og elvefiskere, og er relativt enkel
a skille fra villfisk fordi den har tilbrakt
kort tid i frihet.

Konsekvenser av genetisk pavirkning
fra remt laks; hva forteller empiriske
data oss?

Ved hjelp av ulike biokjemiske og mole-
kylergenetiske metoder er det vist at romt
oppdrettslaks gyter i elver, og at enkelte
villaksbestander har endret seg. Ved under-
sekinger av et pigment i rogn og yngel som
reflekterer ulik diett hos villaks og opp-
drettslaks, fant Lura & Saegrov (1991a)
at romt laks faktisk produserte levedyktig
avkom i en elv. I en skotsk undersokelse
fant en pigment fra romt laks i 14 av 16
undersekte elver, med et gjennomsnittlig
innslag pa 5,1 % fra remt fisk (Webb et
al. 1993). I Vosso var bidraget fra romt
laks estimert til opp mot 80 % ved denne
metoden (Seegrov et al. 1997). Bevis for at
romt laks produserte levedyktig avkom ble
ogsa funnet i Irland ved hjelp av genetiske
markerer (Clifford et al. 1998a, Cozier
1993, 2000). Ogsa langt utenfor det natur-
lige utbredingsomradet til den atlantiske
laksen, i British Columbia, er det vist at
romt atlantisk laks produserer levedyktig
avkom (Volpe et al. 2000).

For & underseke om norske villaksbestan-
der har endret seg genetisk over tid som
folge av immigrasjon av remt oppdretts-
laks, ble DNA-profiler laget for de syv
laksepopulasjonene Namsen, Etne, Opo,

Vosso, Granvin, Eio og Haelva. Vi benyttet
gamle skjellprover og materiale innsamlet
inyere tid, etter lengre tids immigrasjon av
romt oppdrettslaks (Skaala et al. 2006b).
I Haelva pa Jeeren, der det nesten ikke er
lakseoppdrett, og andelen remt laks i vil-
laksbestanden har vert svert lav, trolig
under 5 %, ble det ikke funnet endring i
de genetiske profilene. I tre andre popu-
lasjoner, Opo, Vosso og Eio i Hordaland,
ble det funnet signifikante endringer i de
genetiske profilene over tid. Mer overras-
kende var det likevel at det ikke ble funnet
endringer hos etnelaks, namsenlaks eller
laks fra Granvinelva, som alle har hatt
hoye andeler romt laks i gytebestandene,
permanent eller periodisk.

Selv om det foreligger omfattende littera-
tur om populasjonsgenetisk teori, og om de
grunnleggende evolusjonskreftene (muta-
sjon, naturlig seleksjon, genetisk drift og
migrasjon), som paverker og former den
genetiske samensetning i populasjoner, er
det gjennomfort f4 empiriske studier som
virkelig evaluerer de genetiske effektene
av at remt oppdrettslaks krysser seg inn
i villakspopulasjoner. Inntil nylig har det
vert begrensinger i tilgjengelige metoder
for & identifisere genpaverkning fra remt
fisk, men med de nye molekylargenetiske
metodene, som DNA mini- og mikrosatel-
litter for foreldre-/avkom-identifisering,
har det oppstatt en helt ny situasjon med
godt verktey for studier knyttet til disse
effektene.

En direkte og informativ tilnaerming til
problematikken er & sammenligne tilvekst,
atferd og overleving hos definerte familie-
grupper av oppdrettslaks, villaks og hybri-
deri”common garden”-studier i naturlige
milje. Dette kan innebzre utplanting av
lakserogn fra definerte og DNA-identi-
fiserbare familier av oppdrettslaks, vil-
laks og hybrider (McGinnity et al. 1997,
2003), eller utsetting av kjennsmodne
individ med kjente genetiske profiler (Fle-
ming et al. 2000) i naturlig elvemiljo, der
alle avkom i ulike livsstadier fra rogn til
kjennsmodning i ettertid kan identifiseres
ved DNA-markerer.

Det mest omfattende og detaljerte prosjek-
tet som er gjennomfort pa dette feltet, ble
utfert 1 Burrishoole, Irland, i et storre EU-
finansiert prosjekt (McGinnity et al. 1997,
2003, Ferguson et al. 2002). I dette pro-
sjektet ble tilvekst, overleving og popula-
sjonsdynamikk hos villaks, oppdrettslaks
og hybrider undersokt gjennom F1- og
F2-generasjonene. Et stort antall individer
fra mange familier av villaks, oppdretts-
laks, F1-hybrid vill x oppdrett, F2-hybrid
vill x oppdrett, tilbakekryssinger til vill, og
tilbakekryssinger til oppdrett, ble plantet
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ut i tre arsklasser som gyerogn ovenfor fis-
kefellen i Burrishoole. Tilsvarende grup-
per ble satt ut som smolt.

En omfattende innsats med innsamling og
genotyping for a identifisere opphavet til
alle individ, ble gjennomfort fra yngel til
gytefisk som kom tilbake fra havet etter ett
og to ar i sje. I alle tre arsklassene hadde
oppdrettslaksen signifikant lavere repre-
sentasjon enn villaksen i prever av 0+ parr.
Ikke overraskende viste det seg at opp-
drettslaksen vokste bedre enn villaksen,
og at den sterre oppdrettsparren fortrengte
den ville parren nedover elva gjennom
konkurranse. Selv om oppdrettslaksen
vokste bedre og fortrengte en del av den
juvenile villaksen, var smoltproduksjo-
nen av oppdrettslaks bare henholdsvis 34,
34 0g 55 % sammenlignet med villaksen
ide tre arsklassene. Den gjennomsnittlige
gjenfangsten etter sjgoppholdet var 0,3 %
for oppdrettslaksen og 8 % for villaksen.
Hybridene viste seg ofte 4 ha prestasjoner
mellom villaks og oppdrettslaks.

Et liknende prosjekt ble gjennomfort i
Imsa (Fleming et al. 2000). I dette pro-
sjektet ble det satt ut kjennsmodne villaks
og oppdrettslaks med kjente genetiske pro-
filer ovenfor fiskefellen i Imsa. De to grup-
pene hadde lignende vandringsmenster og
valgte de samme gyteplassene i elven. Vill
hannlaks var mer aktive i kurtisering av

hunnlaksen enn oppdretthannene var, og
hadde dessuten mindre restgonader etter
gyting enn oppdrettshannene hadde. Gyte-
suksessen var mye lavere hos oppdretts-
laksen bade for hanner (24 %) og hunner
(32 %) sammenlignet med villaksen. Gjen-
nom ferskvannsfasen endret andelen av
genotyper seg i disfaver av oppdrettslak-
sen, og hoveddelen av oppdrettsgen var
representert i form av hybrider, produsert
av oppdrettshunner og ville hanner. Stu-
dier av dietten viste betydelige overlapp i
nringsvalg, noe som viser naeringskon-
kurranse mellom oppdrettslaks- og vill-
laksyngel. Smoltproduksjonen var 28 %
lavere enn forventet ut fra rognmengde og
den sammenheng det har vaert i Imsa mel-
lom mengde egg og antall smolt (Jonsson
etal. 1998). Oppdrettslaksen smoltifiserte
og vandret ut tidligere og ved lavere alder
enn villaksen. I motsetning til resultatene
fra Burrishoole-prosjektet, fant en i Imsa-
prosjektet ingen forskjell mellom grup-
pene i marin overleving. Siden det bare er
gjennomfort to slike "common garden”-
undersgkelser der en har undersokt effek-
ten av gentransport fra remt til vill laks
gjennom sammenligninger av definerte og
identifiserbare grupper, har vi fremdeles
et tynt grunnlag for & generalisere nar det
gjelder overleving for avkom av oppdretts-
laks og hybrider av remt og vill laks i natu-
ren, serlig siden de to undersokelsene pa
noen punkt gir ulike resultater.

Ved Havforskingsinstituttets feltstasjon i
Guddalselva i Hardangerfjorden initierte
vi derfor et tilsvarende prosjekt, basert
pa oppsettet for Burrishoole-prosjektet,
ved at definerte familiegrupper av vill
og domestisert laks, og hybrider mellom
disse, ble plantet ut som rogn. Siden all
foreldrefisk var genotypet med mikrosa-
tellitt-DNA-markerer, kunne alle individ
som var utplantet som eyerogn i tre kohor-
teri 69 familier i "common garden”-studi-
et, identifiseres til familie. Det ble samlet
inn juvenil laks av alle arsklassene fra
elvehabitatet, og tilvekst, overleving og
diettvalg ble undersekt for hver familie.
Siden representativ innsamling av materia-
let ofte er et problem i feltundersokelser,
representerer fiskefellen, der det blir tatt
DNA-prover av all smolt, et malepunkt der
presisjonen i sammenligningen er unik.
Resultatene som na er under bearbeiding
og publisering, viser en overleving (fra
utplantet egg til smolt) som varierer mel-
lom ca. 1 og 4 % for gruppene. Et tyde-
lig signal i materialet er at hybridene har
heyere overleving enn bade villaks og
oppdrettslaks. Oppdrettslaksen har hey-
ere overleving enn ventet, og resultatene
avviker her fra de to tidligere undersokel-
sene. Ved hoy fisketetthet er imidlertid
overlevingen hos oppdrettslaks redusert,
men likevel ikke signifikant.
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Populasjonsstruktur

Torsk er en av de viktigste fiskeressursene
i Nord-Atlanteren og finnes over et stort
omrade pa begge sider av Atlanteren, i
Barentshavet, Ostersjoen og Kvitsjoen.
Innenfor ICES er det beskrevet og forval-
tet et stort antall bestander (ICES 2005).
Denne makrogeografiske oppdelingen
stattes i stor grad av ulike genetiske under-
sakelser (Sick 1961, Sick 1965a,b, Mork
etal. 1985, O’Leary et al. 2007).

I Norge har vi lange forskningstradisjoner
pa ulike pé torskebestander. Forholdene
mellom vandrende og mer stasjoner torsk
ble diskutert i detalj for mer enn hundre
ar siden (Hjort & Dahl 1900). Senere ble
det gjennomfert omfattende studier basert
péa meristiske karakterer, og det ble pavist
klare forskjeller mellom ulike populasjo-
ner (Schmidt 1930). Forskjellene i otolitt
(erestein)-struktur mellom nordestarktisk
torsk og norsk kysttorsk ble pavist allerede
av Rollefsen (1933), og denne metoden
brukes fremdeles.

Disse biologiske karakterene kan imidler-
tid ogsa vere pavirket av miljefaktorer slik
at det var behov for 8 undersoke genetiske
karakterer. Blodproteinet hemoglobin var
den forste genmarkeren som ble brukt til &
studere torskepopulasjoner (Sick 1961), og
store forskjeller ble funnet i allelfrekven-
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4.5.2 Torsk

ser i mer detaljerte studier (Sick 1965a,
b,Frydenberg et al. 1965). Resultatene fra
bade hemoglobin og andre blodproteiner
(Mpller 1966, 1968) viste store forskjeller
mellom vandrende (nordestarktisk) torsk
og kysttorsk. Meller fant ogsé klare for-
skjeller mellom ulike kysttorskpopulasjo-
ner. De forste genetiske studiene basert pa
vevsproteiner (allozymer) fant begrenset
genetisk variasjon langs kysten (Jorstad
1984, Mork et al. 1985, Jorstad & Naevdal
1989, Mork & Giaver 1999), mens mer
omfattende studier gjennomfort de siste
5-6 arene (Wennevik et al. 2008, Jorstad
2007) bekrefter i all hovedsak de tidligere
resultatene.

Det siste tiaret er det utviklet en rekke nye
genmarkerer basert pa ulike DNA-meto-
der. Nar det gjelder forskjellene mellom
nordestarktisk torsk og kysttorsk er det
serlig Panl (Fevolden & Pogson 1997,
Pogson & Fevolden 2003) som har veert
benyttet. Denne markeren viser forskjeller
i allelfrekvenser (kun to ulike genvarian-
ter) mellom de to hovedgruppene kyst-
torsk og nordestarktisk torsk (Fevolden
& Pogson 1997, Sarvas 2005). Siden disse
undersokelsene startet (1993) har torsk fra
nordnorske fjorder og kystomrader lenger
sor, vist PanlA-frekvenser p > 0,8, mens
nordestarktisk torsk viser tilsvarende
hoye frekvenser av den andre genvari-

anten, PaniB (> 0,9). Det er gjennomfort
detaljerte studier av Panl som klart demon-
strerer betydelig variasjon hos torsk bade
mellom regioner og fjordsystemer (Sarvas
2005; Sarvas & Fevolden 2005a, b; Skar-
stein et al. 2007; Westgaard and Fevolden
2007).

Mikrosatellitt DN A-analyser som er gjen-
nomfort de siste ti arene pa torsk, bekrefter
tidligere resultater og har avdekket bety-
delig mer komplisert og detaljert popula-
sjonsstruktur i hele utbredelsesomradet,
inkludert Nord-Amerika (Ruzzante et al.
1999, Beacham et al. 2002), Island (Jons-
dottir et al. 2002, Pampoulie et al. 2006)
og i Europa (Dahle 1991, Hutchinson et
al. 2001, Knutsen et al. 2003, Nielsen et
al. 2003, Knutsen et al. 2004). I perioden
2002 il 2007 ble det samlet inn et stort pro-
vemateriale av torsk for genetiske analyser
fra lokaliteter langs hele kysten fra Hva-
ler i ser til Varangerfjord i nord. Provene
ble samlet inn fra gytefelt langs kysten og
inne i fjorder, for det meste i gyteseson-
gen. | dette arbeidet er bade ”gamle” og
nye genetiske analyser gjennomfort slik
at resultatene fra f.eks. blod/hemoglobin-
analyser direkte kunne sammenlignes med
tidligere resultater (Jorstad 2007, Jorstad
et al. 2007). Noe av materialet (Lofoten)
er publisert (Wennevik et al. 2008) og en
rekke artikler er i publiseringsfasen (Dahle

Foto: EFF



et al., subm, Johansen et al., manus). De
generelle resultatene fra DNA-analysene
bekrefter i stor grad tidligere resultater
med andre metoder, men avdekker ogsa en
mer detaljert og komplisert populasjons-
struktur i norske farvann. Det utvikles nd
et storre antall SNP-markerer pa torsk for
ulike undersekelser. Disse vil uten tvil gi
bedre informasjon.

Bruk av genetisk merket torsk i
havbeiteforsgk

Diskusjonen knyttet til genetiske interak-
sjoner mellom oppdrettstorsk og villtorsk
oppsto alt pa slutten av 1980-tallet og forte
til utvikling av en genetisk merket torsk
(Jorstad et al. 1991, 1999). Denne fisken
hadde en genmarker som er sjelden i natu-
ren (ca. 1 av 10 000), og genet kan lett
identifiseres med elektroforese av enzymet
glukosefosfat isomerase. Fisk fra denne
stammen ble brukt som merkemetode ved
utsettinger tidlig pa 1990-tallet (Jorstad et
al. 1994, Jorstad 2004). Disse utsettingene
forte til en kraftig ekning i frekvensen av
markergenet i de lokale stammene, men
gjentatt provetaking viste en rask ned-
gang i drene etter utsettingene (Jorstad et
al. 2004).

Blant villfisk som ble samlet inn som stam-
fisk 1 2002 til produksjon av torskeyngel i
Parisvatnet i @ygarden, var det et lite antall
torsk med den genetiske markeren. Dette
er sannsynligvis avkom fra utsettingene
tidlig pa 1990-tallet. Med utgangspunkt i
disse fiskene er na denne stammen pa nytt
tilgjengelig, og har apnet opp for studier

Tabell 4.5.2.1
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som skal gi ny kunnskap om genetiske
interaksjoner mellom remt oppdrettstorsk
og vill torsk.

Genetisk merket torsk — gyting i merd
Havforskningsinstituttet har i lang tid
arbeidet med ulike problemstillinger
omkring genetisk interaksjon mellom opp-
dretts- og villfisk, bade nar det gjelder laks
og torsk. Pé torsk er det lagt ned et betyde-
lig arbeid for & utvikle en genetisk merket
(GM) oppdrettstorsk (se over). Siden tor-
sken er en marin fisk vil den kunne gyte
i merdene og pa den maten spre genene
sine uten & matte romme. ”Gyting i merd”-
forsekene ble gjennomfert i Heimarkspol-
len i Austevoll 1 2006, 2007 og 2008, der
sistnevnte var usetting av egg fra torsk som
gytte pa Forskningsstasjonen Austevoll.
Det var et betydelig innslag av larver i
2006 (Jorstad et al. 2008) og 2007, men
et lite tilslag fra eggutsettingene i 2008.
Det er na et padgaende overvakingsfiske
for & registrere om avkom fra gytingen
overlever og rekrutterer til gytebestanden
i omréadet. I gytesesongen varen 2009 er
det til sammen registrert ni fisk som har
det genetiske merket og som stammer fra
gytingen i merden. Disse er dominert av
fisk fra 30 til 43 cm, og det er ventet at de
vil gjore seg gjeldende i gytebestanden.
Genetiske analyser av et stort antall larver
viser sa langt ikke tegn pa at denne grup-
pen av fisk er blitt kjennsmoden og deltar
gytingen (van der Meeren 2010). Det er
sokt Forskningsradet om et nytt prosjekt
for & avdekke eventuelle krysninger med
vill torsk.

Utsett og registrering av remming av genetisk merket (GM) torsk i Florg for perioden
2007-2009. Gri felt angir uregistrerte remminger (Jorstad et al. 2010).

Totalt # # %

Omriade Mined/ar torsk GM-torsk | GM-torsk
Fjord midtre februar 2007 109 0 0
GM-yngel overfort til juni 2007 500 000 500 000 100
Fjord midtre (anlegg)

GM-yngel overfort juni 2008 500 000 500 000 100
Fjordytre (anlegg)

Fjord midtre (anlegg) mars/april 2008 59 0 0
Fjord midtre (anlegg) juni 2008 74 (yngel) | 0 0
Fjord midtre (anlegg) juni 2008 78 0 0
Fjord ytre (anlegg) november 2008 47 2 4,2
Fjord midtre (anlegg) november 2008 148 17 11,5
Fjord indre (gytefelt) november 2008 119 2 1,6
Fjord ytre (anlegg) mars 2009 96 1 1,1
Fjord midtre (anlegg) april 2009 56 33 58,9
Fjord indre (gytefelt) mars/april 2009 88 12 13,6
Fjord ytre (anlegg) juni 2009 41 0 0
Fjord midtre (anlegg) juni 2009 74 10 13,5
Fjord ytre (anlegg) november 2009 48 17 35,4
Fjord midtre (anlegg) november 2009 60 6 10
Fjord indre (gytefelt) november 2009 83 3 4,8

Genetisk merket torsk — remming fra
kommersielle anlegg

Forsekene startet i 2007 da stamtorsk
med det genetiske merket produserte store
mengder befruktede egg ved Forsknings-
stasjonen Austevoll. Disse eggene ble
transportert til instituttets feltstasjon Paris-
vatnet 1 @ygarden hvor de var grunnlaget
for produksjon av et stort antall genetisk
merket yngel i pollen. Det ble produsert
ca. 600 000 yngel, og 500 000 av disse ble
overfort til et kommersielt oppdrettsan-
legg for torsk i Flore-omradet. Dette ble
gjentatt i 2008, slik at oppdretteren i alt
mottok to arsklasser med 500 000 genetisk
merket yngel. De to arsklassene ble plas-
sert i to forskjellige merdanlegg med ca. 5
km avstand. Et omfattende overvakings-
fiske ble gjennomfert i omradet rundt opp-
drettsanleggene fra og med gytesesongen
véaren 2007, for det var overfort genetisk
merket fisk. Dette arbeidet ble utvidet til
ogsé & omfatte hele det aktuelle fjordom-
rddet, inkludert et lokalt gytefelt innerst i
fjordbunnen ca. 22 km fra oppdrettsanleg-
get. Formalet med overvakingsfisket var
a identifisere romlinger fra anlegget ved
hjelp av det genetiske merket (Jorstad et al.
2009). Her ble det gjennomfort bade eget
fiske og samarbeid med lokale fiskere. All
torsk som er fanget, er rutinemessig under-
sokt. I tillegg er det tatt analyser av mus-
kelprover for & sjekke om noen av fiskene
har det genetiske merket. Til sammen er
det analysert naermere 1200 torsk fra fjord-
omradet. I tabell 4.5.2.1 er materialet grup-
pert i tre omrader, der de to ytterste (Fjord
ytre; Fjord midtre) er oppdrettslokaliteter
og den innerste er et lokalt gytefelt (Fjord
indre). Fisken fra 2007-arsklassen var
plassert pa den midterste lokaliteten, mens
fisken av 2008-argangen ble plassert pa
den ytre lokaliteten i slutten av juni 2008.

Tabellen oppsummerer antall genetisk mer-
ket torsk identifisert i overvakingsfisket
(Jorstad et al. 2010), og gir ogsé andelen i
prosent for de enkelte provene og omradene
i perioden fra februar 2007 til november
2009. Registreringen vil fortsette ut 2010.
Det ble som forventet ikke registrert GM-
torsk i den forste perioden fram til hosten
2008. Ved sjekk av merdene ved dykking
hadde tilsatte ved oppdrettsanlegget pa
dette tidspunktet selv funnet noen mindre
hull, men de trodde ikke det hadde veert noe
serlig remming. De genetiske analysene av
fisken fanget i omradet rundt oppdrettsan-
legget viste imidlertid at 17 fisk (eller 11,5
%) hadde det genetiske merket. Et betyde-
lig antall av fisken fra omradet hadde ogsé
deformiteter karakteristisk for intensiv
oppdrettet torsk og ma derfor stamme fra
andre grupper av oppdrettstorsk. Gjennom
de genetiske analysene ble det ogsa funnet
romt fisk av 2007-arsklassen bade i det ytre
omradet og pa gytefeltet innerst i fjorden.



I midten av april 2009 fikk vi melding fra
en lokal fisker om fangster av torsk i godt
hold og av lik sterrelse, ner det midtre
anlegget, noe som kunne tyde pd remming.
Det ble derfor tatt en ny prove i dette omra-
det for genetiske analyser, og hele 59 % av
denne fisken hadde det genetiske merket.
Dette bekreftet en ny remming av to ar
gammel og potensielt gytemoden torsk,
sannsynligvis i ferste halvdel av april. I
gytesesongen (mars/april) 2009 ble det
videre funnet et betydelig innslag (13,5
%) av genetisk merket torsk pa det lokale
gytefeltet innerst i fjorden. Prover av tor-
skelarvene i fjorden varen 2009 viste at
ca. 1 % hadde den genetiske markeren.
Analysene av fangstene fra juni 2009 viser
en nedgang til 13,5 % GM-torsk, noe som
tyder pa hoy dedelighet eller at fisken har
spredt seg over et storre omrade. [ novem-
ber var andelen GM-torsk pa 10 %.
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