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Bakgrund

Gota alv ar Sveriges vattenrikaste &lv och var en gang en av de basta alvarna for laxfiske i
Sverige. Cirka 60 km upp i Gota alv ligger Lilla Edets kraftverksstation. Da kraftverket togs i
bruk 1926 damdes stora delar av laxens uppvaxtomraden i huvudfaran 6ver. Trots att det
idag finns tva fisktrappor forbi kraftstationen ar lekomraden belagna uppstroms kraftverket
daligt utnyttjade.

Vattenfall slapper arligen ut cirka 40 000 odlade laxsmolt vid Lilla Edet, huvudsakligen
ettariga. Dagens odlade stam har sitt ursprung i Savean. Men historiskt har dven andra
stammar anvands i aveln. | mitten av 1960-talet gjordes forsok med Gullspangslax. P& 70-
talet gjordes sedan utsattningsférsok med Laganlax (Degerman m.fl. 1999) samt en
blandning av Laganlax och egen avelsfisk som rimligen harstammade fran Gronan och
Savean. Laxforskaren Per-Olov Larsson bedémde 1985 att "det som nu kallas Gotaélvlax
har sitt ursprung i Laganstammen” (Bilaga 8, Arbetsgruppen for Gota alvs fiskevardsplan,
1986). Avelslaxen fiskades vid Lilla Edet, men odlades i Langhult, Smaland.

En arbetsgrupp for laxen i Gota alv bildades av Fiskeriverket, Lansstyrelsen och
Sportfiskarna i borjan av 1980-talet (Arbetsgruppen for Gota alvs fiskevardsplan, 1986).
Arbetsgruppen féreslog ett byte av laxstam for utsattningar i huvudfaran. Efter lyckosamma



provutsattningar av fettfeneklippt Savealax under 1980-talet gick man helt 6ver till att
anvanda denna laxstam for produktion av utsattningsmaterial. Bytet av laxstam fran
Laganlax till Savealax beddéms ha varit genomfort cirka ar 1990.

Utover vattenkraftens negativa effekter pa vildlaxproduktionen i Géta alv paverkades de
vilda bestanden i Gota alvs bifloden aven av forsurningen under 1970-talet. Laxbestanden i
Savean och Gronan klarade sig relativt bra medan 6vriga bestand slogs ut eller verlevde i
mycket sma bestand. Efter att kalkningsverksamheten startade i slutet av 70-talet borjade
det ater dyka upp lax i flera av de mindre biflddena. | t.ex. Solbergsan noterades lax vid
elfiske 1984 efter att det inte funnits lax dar pa manga ar (Degerman m.fl. 1990).

Idag finns ett bra laxfiske nedstroms kraftstationen vid Lilla Edet. Fisket sker pa odlad
(fettfeneklippt) lax men aven vildfodd (oklippt) lax fangas i ganska stor omfattning. Under
2017 dokumenterades fangst av 576 laxar varav 266 individer var oklippta och darmed
sannolikt vildfédda. Av de 266 oklippta individerna provtogs 134 for genetisk analys. Syftet
med denna studie var att pa uppdrag av Sportfiskarna utreda ursprunget pa de provtagna
laxarna, med malsattningen att generera kunskap om exploateringen av olika laxbestand i
omradet. Denna kunskap kan i framtiden anvandas for att utveckla en bestandsbaserad
forvaltning av den vilda laxen i Géta alv.

Material och Metoder

Under fiskesasongen 2017 togs fjallprov pa oklippt lax som fangades av sportfiskare pa
fiskestrackan vid Lilla Edet. Av totalt 266 fangade oklippta laxar provtogs 134 stycken.
Fjallen placerades i fjallprovpasar och skickades till S6tvattenslaboratoriet for genetisk
analys. Den genetiska undersokningen utférdes med 18 val etablerade mikrosatellitmarkdrer
enligt ett tidigare utarbetat protokoll (Palm m.fl. 2008; Whitlock m.fl. 2018). Av de 134
provpasar som skickades in var tva utan fjall, ett prov var kontaminerat och tva prover var
inte fran lax (Salmo salar) utan fran ndgon annan art av laxfisk, vilket innebar att totalt 129
prover analyserades. Utbver det insamlade genetiska materialet av okant ursprung
analyserades aven tidigare insamlade prover fran Brattorpsan och Sollumsan (belagna
uppstroms Lilla Edet), Skoldsan, Solbergsan (belagna nedstroms Lilla Edet) samt nya prover
fran den odlade stammen fran Lilla Edet (tabell 1; figur 1). Dessa prover kombinerades med
tidigare analyserade prover fran Savean, tva lokaler i Gronan (Forsan och Soran), Larjean
och Vasterlandaan, som samtliga ligger nedstréms Lilla Edet, samt Brattorpsan (tabell 1;
figur 1), och anvandes som jamforelse och referensdatabas (genetisk "baseline”) for att
utreda ursprunget pa den oklippta lax som fangades vid Lilla Edet under 2017.

Insamling av framforallt yngre laxungar (0+) kan leda till att man far med flera individer fran
samma syskongrupp i sitt stickprov. En mindre genomtankt insamling av material fran en
fiskodling kan ge liknande resultat, d.v.s. stickprov som domineras av ett litet antal familjer
och som ger en icke-representativ bild av populationen i fraga, vilket kan paverka resultat i
efterféljande statistiska analyser (Hansen m.fl. 1997; Waples & Anderson 2017). Vi anvande
darfor programmet CoOLONY 2.0.4.4 (Jones & Wang 2010) for att analysera antalet helsyskon
i respektive stickprov. Antalet helsyskon reducerades till maximalt tva individer per
helsyskongrupp (Ng; tabell 1).
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Figur 1. Karta 6ver de provtagna vattendragen som anvands i referensdatabasen. [ kartan ar
aven Lilla Edet utmarkt dar den oklippta laxen av okédnt ursprung provtogs av sportfiskare.

For att undersoka om de insamlade proverna fran Géta alv som anvandes som
jamforelsematerial i referensdatabasen &r genetiskt olika, och kan antas representera
separata populationer eller delpopulationer, undersdktes dessa stickprov med diverse
analysmetoder, bl.a. parvisa jamforelser av Fsr. Genetisk variation och F-statistik
berdknades med programmet FSTAT 2.0.6.3 (Goudet 1995). For att undersdka stickprovens
relativa genetiska likheter/skillnader gjordes vidare ett dendrogram ("slakttrad”) baserat pa
Neighbour-Joining-metoden och parvisa genetiska avstand (Cavalli-Sforza & Edwards 1967)



i programmet PHYLIP 3.6.9.5 (Felsenstein 2004) samt en principalkomponentanalys (PCA)
med PCAgen 1.2 (Goudet 1999).

Tabell 1. Beskrivning av 12 stickprov av lax fran Gota dlv som analyserats genetiskt. Oklippta
individer av okdnt ursprung som fangades vid Lilla Edet 2017 delades in i tva grupper; de som
enligt genetiska analyser antas ha sitt ursprung i Gota dlv (N=121) samt atta individer (Oklippta
okant ursprung) som sannolikt inte harstammar fran Gota alv (se text). I tabellen anges
insamlingsar (ar), antalet provtagna laxar (N) samt antal efter syskonreduktion (Ng). Statistiska
analyser ar baserade pa Nr. Vidare anges graden av genetisk variation som férvantad
heterozygotigrad (Hg) och allelic richness (Ag; baserat pa 8 diploida individer), samt inbreeding
coefficient (Fis; statistisk signifikans ***<0,001; **<0,01; *<0,05).

Ar N Nx Hg Agx Fis

OKlippta Lilla Edet 2017 121 0,83 7,56 0,031***
Odlad L. Edet 2018 103 65 0,75 5,51 0,011
Brattorpsan 2012,2014 53 35 0,80 6,70 -0,046**
Sollumsén 2012 40 22 0,74 5,84 0,007
Skoldsan 2012 16 14 0,75 5,69 -0,019
Solbergsan 2013 51 35 083 7,33 -0,012
Savean 1999, 2009,2010 60 59 0,78 6,43 0,004
Gronan, Forsan 2009,2010 38 34 0,80 6,59 0,009
Gronan, Soran 2009,2010 34 26 080 6,77 -0,006
Larjean 8 8 079 6,39 -0,003
Vasterlandadn 36 30 0,78 6,21 -0,049**
Oklippta okédnt ursprung 2017 8 0,85 822 0,053

For att utreda ursprunget pa den oklippta lax som fangades vid Lilla Edet i samband med
sportfisket 2017 gjordes en sa kallad "mixed stock analys” (MSA) i programmet ONCOR
(Kalinowski m.fl. 2007). Ett problem med metoden ar att den kraver att samtliga potentiella
givarpopulationer ingér i den referensdatabas som de okanda individerna jamforts med. Om
inte alla givarpopulationer finns representerade kommer eventuella frammande individer
som harstammar fran populationer som inte ar provtagna anda “klassas” till nagon av de i
referensdatabasen ingaende populationerna. For att undvika detta utesléts i ett forsta steg
individer som sannolikt inte harstammade fran nagon av de provtagna populationerna i Gota
alv. En sannolikhetsberakning i GENECLASS 2.0 (Piry m.fl. 2004) med en Bayesiansk metod
(Rannala & Mountain 1997) och simuleringsalgoritm enligt Paetkau m.fl. (2004) visade att
atta individer uppvisade laga sannolikheter (p<0,01) att tillndra nagot av bestanden i Gota
alv, troligen beroende pa att de harstammade fran nagon eller nagra populationer som inte
ingar i var genetiska referensdatabas. Dessa atta individer fick bilda en egen grupp (tabell 1)
som analyserades separat. Ovriga individers ursprung (utryckt som andelar fran respektive
givarpopulation) skattades med MSA-analysen i ONCOR. Fran MSA analysens resultat
beraknades ocksa hur manga individer som kom fran respektive population.

Ett simuleringstest med programmet ONCOR anvandes for att studera precisionen i
ursprungsanalyserna, d.v.s. hur bra MSA kan tdnkas fungera med den aktuella
uppsattningen av genetiska markorer och bestand i referensdatabasen. Resultaten av dessa
inledande analyser presenteras i tabell 2 och visade att MSA vantas ge resultat med relativt



hog precision for samtliga bestand forutom Larjedn (som dock representeras av relativt fa
individer, N=8).

Tabell 2. Utvarderingar av referensdatabasen och precisionen i ursprungsanalyser. Andel
individer (med 95% konfidensintervall, CI) som hérleds tillbaka till "ratt” population enligt MSA
med programmet ONCOR, baserat pa 1000 simulerade individer av kdnt ursprung.

[

A Andel CI

Savean 0,98 0,95-1,00
G. Forsan 0,90 0,85 -0,95
G. S6ran 0,94 0,89 -0,97
Brattorpsan 1,00 1,00-1,00
Sollumséan 0,97 0,95-1,00
Skoldsan 0,99 0,95-1,00
Solbergsan 0,99 0,97 -1,00
Larjean 0,75 0,68 - 0,81
Vasterlandaan 0,98 0,95-1,00
Odlad L. Edet 1,00 0,99 - 1,00

Resultat

Den genetiska variationen uttryckt som genomsnittlig heterozygotigrad (Hg) for lokalerna i
Gota alv varierade mellan 0,74 i Sollumsan och 0,83 i Solbergsan (tabell 1) med ett
medelvarde av 0,78 (sd=0,16; for samtliga stickprov utom de bada oklippta fran Lilla Edet).
Dessa varden ligger i samma niva som for lax fran dvriga vastkusten (Lind m.fl. 2018) &ven
om medelvardet for Gota alv var nagot lagre. Ett annat satt att kvantifiera graden av genetisk
variation ar allelic richness (Ar), vilket beskriver det genomsnittliga antalet anlagsvarianter
korrigerat for stickprovsstorleken. Ar (baserat pa 8 diploida individer) var lagst i den odlade
stammen (5,51). Hos den vilda laxen varierade Ar mellan 5,69 i Skoldsan och 7,33 i
Solbergsan (tabell 1) med ett medelvarde av 6,35 (sd=1,88; for stickproven utom de bada
oklippta fran Lilla Edet) vilket igen ar nagot lagre jamfort med lax fran dvriga Vastkusten
(Lind m.fl. 2018). De bada oklippta proven hade hdga varden for bade He och Ag, vilket ar
enligt férvantan for ett prov av blandat ursprung.

"Inbreeding coefficient” (Fis) kvantifierar avvikelsen fran forvantade genotypproportioner vid
Hardy-Weinberg-jamvikt. Tva lokaler (Brattorpsan och Vasterlandaan) uppvisade ett
signifikant negativt varde for Fis (Overskott av heterozygota genotyper; tabell 1) vilket
indikerar att dessa stickprov kan harstamma fran ett litet antal foraldrar. Stickprovet fran Lilla
Edet bestaende av oklippt lax av férmodat vilt ursprung uppvisade istéllet ett signifikant
positivt varde for Fis, d.v.s. ett underskott av heterozygoter, vilket indikerar att stickprovet i
sjalva verket bestar av individer fran flera genetiskt distinkta bestand (s.k. Wahlund-effekt,
Hartl & Clark 1997). Aven de atta oklippta individer som enligt initiala analyser sannolikt inte
harstammar fran Goéta alv uppvisade ett positivt Fis som dock inte var signifikant skilt fran
noll (vilket kan bero pa den begransade stickprovsstorleken).

Parvisa jamforelser av genetisk differentiering (Fsr; appendix) visar pa statistiskt signifikanta
skillnader mellan de flesta stickproven fran Gota alv. Generellt tycks Skéldsan vara mest



avvikande fran évriga provtagna vattendrag, men dven Sollumsan, Vasterlandaan och
Brattorpsan avvek relativt mycket. Skillnaderna mellan den odlade stammen i Géta alv och
Savedn var mindre pataglig, vilket var vantat eftersom den odlade stammen grundades med
avelsfisk fran Savean. Dendrogrammet (figur 2) visar inget tydligt monster men indikerar att
det finns mer eller mindre patagliga genetiska skillnader mellan i princip samtliga provtagna
lokaler. Har framgar aven att de oklippta laxarna var mest lika laxen fran Solbergsan och att
den odlade stammen &r relativt lik Savealax. Principalkomponentanalysen (PCA) stodjer i
stort dendrogrammet (figur 3), forutom att stickprovet fran Larjean ar mer likt den oklippta
laxen fran Lilla Edet (vilket kan vara en effekt av den begransade stickprovstorleken fran
Larjean).
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Figur 2. Dendrogram baserat pa parvisa genetiska avstand mellan stickprov av lax fran
laxforande vattendrag som mynnar i Gota dlv, den odlade stammen, samt ett stickprov av
oklippt vuxen lax av okadnt ursprung fran Lilla Edet (som delats upp i tva separata grupper; de
som anses ha sitt ursprung i Gota dlv och de som sannolikt inte kommer fran Gota alv). Siffrorna
anger graden av statistisk sakerhet (%) baserat pa 1000 bootstraps (endast varden >80%
utritade).

En MSA av de 121 vildfédda laxar som efter initiala analyser visade sig tillhéra nagon av
Gota alvs laxpopulationer visade att dessa laxar framférallt kom fran Savean (28 %),
Solbergsan (25 %) och Grénan (29 %; Forsan 13 % resp. Soéran 16 %; figur 4; tabell 3),
medan en mindre andel tycks harstamma fran Larjean och Brattorpsan (6 % vardera). For
ovriga bestand omfattar konfidensintervallet O och det finns darmed inte statistiska belagg
for att dessa bestand verkligen ar representerade i stickprovet med oklippta laxar fran Lilla
Edet. Dessa andelar omréknade till antal individer (i stickprovet om 121 laxar) gav 34



individer fran Savean, 30 individer fran Solbergsan samt 19 respektive 16 individer fran
Soran och Forsan (Grénan), medan 7 harstammade fran vardera Larjedn och Brattorpsan
(tabell 3). Dessa siffror raknades upp for att motsvara det totala antalet oklippta laxar som
fangades vid Lilla Edet 2017 (antagande om samma andel individer med ursprung Goéta alv
ger N=240) vilket resulterade i 67 individer fran Savean, 59 fran Solbergsan, 37 respektive
31 fran Soran och Forsan samt 14 individer fran vardera Larjedn och Brattorpsan (tabell 3).
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Figur 3. Resultat fran PCA som illustrerar genetiska skillnader och likheter mellan stickprov.
Resultatet paminner i stort om det monster som framkommer i dendrogrammet (Figur 2).

Tabell 3. Skattningar av det genetiska bidraget av olika laxstammar fran Géta alv i stickprovet
av oklippt lax fran Lilla Edet. Bidraget utrycks som andel (%) samt som antal i det analyserade
stickprovet (N=121) och totalt (N=240). 95 % konfidensintervall ges inom parentes.

Proportion (%) i Antalindivideri Antalindivideri

Vattendrag stickprov N=121 stickprovN=121 stickprov N=240
Savedn 28 (20-41) 34 (24-50) 67 (47-100)
Solbergsan 25 (13-35) 30 (16-42) 59 (31-83)
Grondn, S6ran 16 (4-24) 19 (5-29) 37 (10-58)
Gronan, Forsan 13 (5-26) 16 (6-31) 31 (13-63)
Brattorpsan 6 (1-12) 7 (1-15) 14 (2-29)
Larjean 6 (0*-10) 7 (0*-12) 14 (1-25)
Odlad Lilla Edet 4 (0-10) 5(0-12) 10 (0-23)
Visterlandaan 2 (0-6) 2(0-7) 4 (0-15)
Skoldsan 1 (0-4) 1 (0-5) 2 (0-9)
Sollumsan 1(0-4) 1 (0-5) 2 (0-9)

* Konfidensintervallets nedre grins ir stérre dn noll men p.g.a. avrundning framstar det som noll i tabellen.
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Figur 4. MSA-analysen visar hur stor andel respektive a bidrar med i stickprovet av oklippt lax
(med sannolikt ursprung fran Gota dlv) som samlades in vid Lilla Edet 2017. Observera att den
odlade stammen samt Vasterlandaan, Skoldsan och Sollumsan hade ett konfidensintervall som
omfattar noll och att dessa bestands representation darfor inte kan faststallas med statistisk
sdkerhet.

Diskussion

Huvudsyftet med denna studie var att bestamma ursprunget pa oklippt lax som fangades vid
Lilla Edet under fiskesdsongen 2017. "Mixed stock”-analysen (MSA) visade att den oklippta
laxen till storsta delen bestod av vild lax fran Savean, Solbergsan samt Gronans bifldden
Soran och Forsan (tabell 3, figur 4). Det relativt stora inslaget av Savealax var delvis
forvanande eftersom detta biflode ligger langt nedstroms Lilla Edet. Dessa resultat indikerar
att laxen ror sig ganska mycket i Gota alvs huvudfara innan den vandrar upp for lek. Inslaget
av lax fran Gronan var mer enligt forvantan da detta bifléde ligger narmare Lilla Edet.

Aven Solbergsan ligger nara Lilla Edet men &r ett ganska litet bifldde med relativt Iag
produktion av lax. Darfor var det stora inslaget (25 %) av lax av formodat ursprung fran
Solbergsan i stickprovet fran Lilla Edet nagot forvanande. En tankbar forklaring ar att
laxbestand (aven sporadiska) i de minsta biflodena till Gota alv har ett liknande ursprung
som laxen i Solbergsan (d.v.s. odlad lax, se nedan). Eftersom flera av dessa mindre bifléden
inte finns representerade i var referensdatabas finns en risk att lax som eventuellt
harstammar fran dessa kopplas till Solbergsan i MSA-analysen. Det skattade inslaget av lax
fran Solbergsan kan saledes besta av en blandning av lax fran flera mindre, genetiskt lika
laxbestand i Goéta alv.

Att utreda ursprunget pa vildlaxbestanden i Gota alvs bifloden ar svart. Flera av darna ar
sma och manga bestand slogs mer eller mindre ut av férsurningen under 1970-talet. Savean
och Gronan har haft sjalvreproducerande bestand av lax under lang tid, aven under de
varsta aren med forsurning. Dessa bestand kan darfor antas vara ursprungliga, &ven om
viss genetisk paverkan fran andra bestand inte kan uteslutas. Manga av bestanden som



slogs ut under forsurningsperioden aterkoloniserades da kalkningsverksamheten fick effekt
under 1980-talet, sannolikt av lax av odlat ursprung (da fortfarande av Laganstam). Det
genetiska inslaget av odlad lax (framférallt av Laganstam men aven den nya stammen med
ursprung i Savean) ar sannolikt stort &ven i de sma bifléden vars laxbestand dverlevde
forsurningsepoken i numerart mycket sma bestand. Felvandrad lax fran andra vattendrag
kan ocksa ha paverkat den genetiska variationen hos de vilda laxbestanden i Goéta alv. Gota
alv har stor vattenforing jamfort med andra vattendrag pa vastkusten och har darfor relativt
stor lockeffekt pa lax, vilket antas vara en bidragande orsak till att t.ex. lax av formodat
norskt ursprung (forrymd odlingslax) under vissa ar observerats vid Lilla Edet

(Palm m.fl. 2011). De vilda laxbestanden i Géta alvs bifléden har saledes ett mer eller
mindre blandat genetiskt ursprung, dar ursprungliga populationer sannolikt dominerar i
Savean och Gronan medan inslag av odlad lax och eventuellt lax fran andra bestand utanfor
Gota alv kan antas vara storre i de mindre biflodena. Den hoga genetiska variationen i
Solbergsan kan t.ex. forklaras av att detta bestand sannolikt utgér en blandning av de bada
odlade stammar (med ursprung i Lagan och senare Savean) som hallits i Gota alv, kanske
aven med inslag fran andra bestand i och utanfér Goéta alv.

De flesta laxbestanden i Gota alvs bifléden ar sma vilket innebar att genetiska forandringar
och forluster kan ske snabbt genom s.k. genetisk drift. Genetisk drift ar sannolikt en viktig
orsak till att vi observerar signifikanta genetiska skillnader mellan i princip samtliga stickprov
som vi analyserat. Effekter av genetisk drift i sma populationer kan t.ex. vara orsaken till att
dagens odlade stam i Lilla Edet, som periodvis uppratthallits med relativt fa avelspar, skiljer
sig frAn Savealaxen trots att den odlade stammen startades upp med avelsfisk fran Savean.
Genetisk drift kan ocksa forklara den relativt laga variationsgraden i vissa bestand.

For att utreda ursprunget pa de atta oklippta laxar som exkluderades p.g.a. sannolikt
frammande ursprung kravs ytterligare analyser som inkluderar alla laxbestand pa vastkusten
och eventuellt aven prover fran norsk odlad lax, ndgot som inte rymdes i denna studie.

Tack

Vi tackar Anders Asp for hjalp med kartan éver Gota alv, Berit Sers for elfiskedata, Erik
Degerman och Hakan Carlstrand for hjalp med bakgrundsinformation och den forre aven
med kommentarer pa rapporten, Stefan Palm fér kommentarer pa text och analyser samt
Sportfiskarna for insamling av prover och finansiering av projektet.
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Appendix

Tabell I. Parvisa genetiska skillnader mellan populationer uttryckta som Fsr (6ver diagonalen). De flesta jamforelser ar signifikanta efter Bonferroni-korrektion
(under diagonalen; NS=ej signifikant; *= P<0,05; **=P<0,01; ***=P<0,001).

. Gronan Gronan e Vaster- OdladL. Brat- Sollums- e Solbergs Oklippta OKént
Siavean . e Larjean . R K Skoldsan
Forsan Séran landan Edet torpsan  an an L.Edet ursprung
Savean 0.02 0.04 0.05 0.03 0.02 0.04 0.03 0.07 0.03 0.01 0.03
G. Forsan ok 0.02 0.04 0.03 0.03 0.03 0.04 0.06 0.02 0.01 0.01
G. S6rdn Hkk ok 0.05 0.04 0.06 0.04 0.06 0.07 0.03 0.01 0.01
Larjean ok ok ok 0.06 0.06 0.05 0.07 0.07 0.04 0.02 0.04
Visterlandaan *okk *rx *okk HoHK 0.03 0.04 0.05 0.08 0.04 0.03 0.03
Odlad L. Edet *okk ook *Ek rokk o 0.05 0.04 0.10 0.05 0.03 0.05
Brattorpsan okok okok okok rokk okk ook 0.06 0.07 0.04 0.02 0.03
Sollumsan *okok *okok *okok *okok *okok *okok sk 0.10 0.05 0.04 0.06
Skoldsan *okok *okok *okok *ok *okok *okok sk sk 0.07 0.05 0.06
Solbergsi’m *kk *kk *okk *% *okk *okk Fokok Fokok Fokok 0.01 0.01
Oklippta L. Edet *kk *kk *okk NS *okk *kk *kk Fokok Fokok *okok 0.00

Okant ursprung ok * NS NS *kk sokeok Hokok Hokk ok *k NS




