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Bakgrund

Sétvattenslaboratoriet (SLU Aqua) har av Lansstyrelsen Vastra Gotaland (Lst Dnr 623-37784-2020)
fatt i uppdrag att analysera vdavnadsprov fran vuxen lax fangad vid yrkes- samt trollingfiske i Vanern.
Syftet har varit att med DNA-analys och genetiska referensdata (fran tidigare projekt) identifiera
andelen vildfodd lax med ursprung fran Klaralven resp. Gullspangsalven i fangster fran Vanern. Man
har dven efterfragat fjallasning (aldersbestamning) av DNA-identifierade Gullspangslaxar.

| tillagg har Lansstyrelsen 6nskat DNA-baserad artidentifiering (lax, 6ring eller arthybrid) av stirr
elfiskad i Gullspangséalven. Har har syftet varit att verifiera (kvalitetskontrollera) visuella
artklassificeringar som tidigare gjorts pa levande fisk i falt.

Genomférande

Totalt DNA-analyserades 113 fjallprov tagna av yrkesfiskare (vuxen fisk fangad 2018-2021), 34
fenprov tagna av trollingfiskare (vuxen fisk fangad 2021) samt 26 fenprov fran stirr i Gullspangsélven
(elfiske 2020). Enligt information fran Lansstyrelsen har instruktioner skickats ut till berérda yrkes-
och trollingfiskare om att endast provta oklippt (vildfédd) lax. Enligt individprotokoll ifyllda av
yrkesfiskarna hade 107 av de 113 provtagna fiskar intakt fettfena, medan uppgift saknades for de
ovriga sex. Fran trollingfisket saknades uppgift om fettfena (ja/nej) i samtliga fall.

Genetisk analys har skett med avseende pa 18 variabla DNA-markorer (s.k. mikrosatelliter) dar
referensdata for vildfédd lax fran Gullspangsélven och Klarélven finns tillgdngliga fran tidigare



projekt for 17 av markorerna (Palm m.fl. 2018). Efter DNA-baserad artidentifiering har den vuxna
fiskens stamtillhorighet uppskattats statistiskt enligt samma metoder som redovisas av Palm m.fl.
(2018). For stirr (och vuxen fisk) anvandes aven en for Sotvattenslaboratoriet ny metodik, dar
artspecifik variation i maternellt nedarvt mitokondriellt DNA (mtDNA) studerats for att avgéra om
identifierade arthybrider harstammar fran en laxhona som korsats med en 6éringhane eller vice
versa.

De genetiska analyserna forsvarades av en generellt bristande DNA-kvalitet. Som féljd fick manga
vavnadsprov analyseras upprepade ganger, och i flera fall kunde inte kompletta genotyper erhallas
for samtliga 18 mikrosatelliter. For nagra av de fjallprovtagna individerna fran yrkesfisket forekom
dven kontamination, d.v.s. att DNA fran mer an en individ patraffades fér samma vavnadsprov. Detta
kan bero pa att man inte varit tillrdckligt noga med att torka av det redskap (kniv) som anvéants vid
provtagningen. Liknande kvalitetsproblem férekom &ven vid en tidigare analys av fjallprov for
yrkesfiskad lax fran Vanern (Palm m.fl. 2018).

Visuell alderslasning av fjall fran vuxen Gullspangslax identifierad med hjalp av DNA (4 individer; se
nedan) har skett med avseende pa sannolikt ursprung (vildfodd/odlad), smoltalder, antal ar i sjon
samt eventuella tecken pa tidigare lek.

Resultat och diskussion
Nedan sammanfattas och kommenteras de viktigaste resultaten kortfattat:

Yrkesfiskad vild (oklippt) lax

Av de 113 individerna visade sig 3 vara arthybrider (avkomma efter korsning mellan lax och 6ring),
medan 5 var oringar. En individ med bristfallig DNA-kvalitet kunde antingen vara lax eller hybrid, och
har darfor av forsiktighetsskal nedan betraktats som hybrid. Av de 104 laxarna erholl 92 en
fullstandig genotyp (samtliga 18 mikrosatelliter), medan 6vriga 12 individer saknade data foér mellan
en och 11 av de analyserade markdrerna.

Av de 92 laxarna med fullstandig genotyp identifierades tva (2,2 %) med hog sannolikhet (99-100 %)
som Gullspangslax, medan 6vriga 90 fiskar med hoég sannolikhet (100 %) var Klaralvslax. Nar
ursprungsanalysen utvidgades till att omfatta individer med hdgst en saknad genotyp identifierades
fyra av 99 (4,0 %) som Gullspangslax. Samtliga dessa fiskar hade notering om intakt fettfena. En av
de fyra individerna var dock endast Gullspangslax med 77 % sannolikhet, eventuellt beroende pa
problem med kontaminering vid DNA-analysen av denna individ. Nar denna osakra lax exkluderades
skattades andelen Gullspangslax i yrkesfiske-materialet till 3,1 % (tre av 98 individer). Fangstplats
och datum for de sannolika Gullspangslaxarna framgar av Excelfil med genetiska radata, art- och
stambestamningar samt 6vriga metadata som levereras till Linsstyrelsen separat.

Alderslasningen av fjall fran de fyra identifierade Gullspangslaxarna, varav en mer oséker,
forsvarades av att dessa delvis tycktes vara tagna pa fel plats pa fisken (ovanligt stor storleks-
variation bland fjallen). Antalet ar i sjon (adultaldern) varierade mellan ett och tva ar. Trots uppgift
om fettfena hade fjallen fran tre av individerna ett utseende som indikerade att dessa var uppvuxna i
odling (en dock med osdkert odlat ursprung). Noterbart ar vidare att individen vars fjall hade ett
vildfott utseende ocksa hade en torkad fettfena medskickad i fjdllpasen, samt att det var denna
individ som enligt DNA-analysen hade lagst sannolikhet att vara Gullspangslax (endast 77 %).
Smoltaldern for denna osdkra Gullspangslax lastes till tre ar, vilket bedéms vara ar en ovanligt hég
smoltalder for vild lax i Gullspangsdlven medan det ar vanligt bland vild lax i Klaralven.



Trollingfiskad vild (oklippt) lax

Endast tva av individerna saknade data for en av mikrosatelliterna efter omkorning. Av de 34
individerna visade sig en vara 6ring, medan 6vriga var laxar (inga arthybrider kunde identifieras).
Enligt stambestamningen var samtliga 33 provtagna laxar av Klardlvsstam (32 med 100 %
sannolikhet, en med 88 %).

Total andel Gullspangslax (Vinern)

Néar de analyserade materialen fran yrkes- och trollingfiske kombinerades, och endast lax med hog
datakvalitet (hogst en saknad genotyp) och sidkra stambestamningar (99-100 % sannolikhet)
beaktades, skattades andelen Gullspangslax bland vuxen vildfédd (oklippt) lax fangad i Vanern till
2,3 % (3 av 130 individer). Denna andel ar av samma storleksordning som rapporterats vid tidigare
ursprungsanalyser av vildfodd lax fran Vanern (Palm m.fl. 2018 med referenser). Ovanstaende
resultat fran fjallasning av de fa identifierade Gullspangslaxarna (vilka indikerar att flera av dessa
tycks ha odlat ursprung) vacker dock fragor, bl.a. om hur det analyserade materialet har samlats in
och i vilken grad det gar att lita pa de individuppgifter som skickats in.

Elfiskad stirr (Gullspdngsdlven)

Totalt analyserades DNA fran 26 individer. Efter omkorningar erhdll alla individer utom en fisk en
komplett genotyp for samtliga 18 mikrosatelliter. Tolkningen av resultatet komplicerades dock av att
markningen pa atta av réren hade férsvunnit (helt eller delvis) beroende pa att etanol delvis hade
lackt ut och réren var markta med vanlig spritpenna. Roren hade dessutom tyvarr blandats om under
transporten, vilket gjorde att deras ordningsfoljd i ladan inte kunde anvandas som vagledning for att
forsoka rekonstruera vilket ror (med forlorat [6pnummer) som var vilket.

For de 20 individerna med tolkbar rormérkning visade sig sju vara arthybrider (lax x 6ring); samtliga
av dessa individer hade ocks3 klassificerats som hybrider i samband med provtagningen i filt. Ovriga
13 individer var lax enligt DNA och var dven klassificerade som detta vid elfisket. Bland de fem
individerna med ett saknat/osdkert rornummer visade sig tre vara lax enligt DNA, medan tva var
arthybrider. For de individer utan sdkert rérnummer som motsvarar dessa fem rér med DNA-
analyserad vavnad hade man i falt bedomt fyra som lax och en som hybrid. Sammantaget visar detta
att den personal som utfort elfisket i Gullspangsalven har haft en god formaga att visuellt skilja stirr
av lax fran arthybrider (endast i ett fall tycks man ha bedémt en hybrid som lax).

Samtliga nio identifierade arthybrider bar pa mtDNA fran 6ring, vilket innebér att de uppstatt genom
att en 6ringhona befruktats av en laxhane. Detta tycks ocksa vara det vanligaste parningsmonstret
vid hybridisering mellan lax och 6ring, dven om enstaka exempel pa motsatsen - laxhona x éringhane
- finns rapporterade (se t.ex. Palm m.fl. 2013 med referenser).

Erkdnnanden

Tack till Magnus Kokkin och Malin Hallboom (SLU Aqua) for assistans med aldersbestamningar.
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