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Sammanfattning

En genetisk studie har genomférts av 51 vuxna gosar fangade vid fiske i [vosjon
under 2013. Syftet har varit att med hjalp av DNA-analys av dessa prover, samt
arkiverade fjall fran borjan av 1960-talet, studera genetiska forandringar i
Ivosjons gosbestand under den senaste 50-arsperioden, samt att utvardera
graden av paverkan av utsatt hjalmargos.

Resultaten visar att [vosjons gosbestand har forandrats genetiskt sedan 1960-
talet. Bland den vuxna fisken fran 2013 bestod uppskattningsvis ca 60% av
"genpoolen” av ursprungliga ivosjogener, medan resten utgjordes av
introducerade hjalmargener. En ndrmare analys pa individniva visade att
omkring hélften av gosarna forefoll vara genetiskt sett opaverkade
(ursprungliga). Bland 6vriga individer med genetiskt material fran Hjdlmaren var
en majoritet hybrider (korsningar) mellan ursprunglig ivosjogos och utsatt
hjalmargos, medan omkring 20% av hela den analyserade fangsten fran 2013
utgjordes av direktutsatt hjalmargos.

Utifran resultaten kan nyttan av hittills genomforda forstarkningsutsattningar
med hjalmargos i [vosjon ifragasattas. Denna fiskevardande atgird har inte
nodvandigtvis bidragit till ett forbattrat gosfiske i nagon hégre omfattning.
Samtidigt har utsattningarna resulterat i en genetisk paverkan, vars kort- och
langsiktiga biologiska effekter till stora delar ar oklara.

SLU, Stadngholmsvégen 2, 178 93 Drottningholm, Sweden tel: +46 (0)10-478 42 49
Org.nr 202100-2817 stefan.palm@slu.se
www.slu.se


https://core.ac.uk/display/211561174?utm_source=pdf&utm_medium=banner&utm_campaign=pdf-decoration-v1

Genetisk analys av gos fran Ivosjon

Inledning

Best&ndet av gos (Sander lucioperca) i Ivosjon, NO Skéne, anses vara av naturligt
ursprung. Upprepade utsittningar med frammande stam har dgt rum de senaste
decennierna i syfte att gynna fisket (figur 1). Sammantaget har gos for ett
uppskattat dagsvarde av ca 2,6 miljoner kronor planterats ut for att starka
bestandet och gynna fisket (Wagnstrom 2014). I dagslaget ar det oklart i vilken
grad Ivosjons gosbestand ar "genetiskt genuint”. Det dr ocksa oklart i vilken
omfattning de utsatta individerna ingatt i fingsterna, och pa sa vis direkt bidragit
till 6kade fangster.

En tidigare genetisk kartlaggning av gos fran Milardalen och angransande kusten
samt nagra vattendrag i sodra Norrland (Dannewitz m.fl. 2010), visade att det
foreligger tydliga genetiska skillnader mellan gos fran olika sjoar. Detaljerade
analyser i samma studie av genetiska féorandringar éver tid i omraden med
tidigare forstarkningsutsattningar (med hjalmargos) gav varierande resultat; pa
kustlokaler med utsattningar var graden av genetisk paverkan begransad, medan
den var betydligt hogre i de sotvattensbestdnd som studerades. Samtidigt var det
tveksamt om de senare forstarkningsutsattningarna hade gett den positiva effekt
pa fisket som var huvudsyftet. | Hedesundafjardarna i Daldlven, t.ex., dir omkring
hélften av det genetiska materialet i gosbestandet visade sig hdrstamma fran
utsatt hjalmargos, var en majoritet av de analyserade individerna med hog
sannolikhet vildfédda stamhybrider, medan direktutsatta hjadlmargdsar endast
utgjorde en liten andel av den analyserade fangsten (Dannewitz m.fl. 2010).

[ foreliggande rapport har DNA-markorer anvénts for att utreda graden av
genetisk paverkan av utsatt hjalmargds pa Ivosjons ursprungliga gosbestand. I
likhet med Dannewitz m.fl. (2010) har det dven uppskattats hur stor del av den
vuxna gos som fangades 2013 som utgor direktutsatta individer fran utsattningar
med hjalmargés under senare ar. Resultaten férvantas kunna bli vigledande for
Ivosjons framtida fiskevard.

Material och metoder

Analyserat material

Historiskt jamforelsematerial utgjordes av en samling fjallprov fran 20 gésar
fangade 1963 som var markta Skrabean (Ivosjons utlopp och tillika namnet pa
hela vattensystemet). Fjdllen fanns sparade i Sotvattenslaboratoriets biologiska
arkiv. Under 2013 insamlades nya fjallprov i samband med sport- och husbehovs-
fiske i olika delar av Ivdsjon (figur 2). Totalt provtogs 52 vuxna gosar. En av
fjallpasarna visade sig dock sakna fjall, varféor DNA endast kunnat utvinnas fran
51 individer.
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Antal utsatta gosar (omréknattill ensomriga ungar)
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Figur 1. Utsdttning av g6s i Ivosjén, 1955-2012. Sedan slutet av 1980-talet har utsdttningarna skett
endast med gés frdn Hjdlmaren. Merparten av gésen har satts ut som ensomrig fisk (0+), men vissa dr
har man anvdnt befruktad rom ("ruskor"”) eller satt ut dldre (= 1+) individer. Fér att medge en mer
rdttvisande jamférelse av de drliga utsdttningsmdngderna har antalet utsatta individer omrdknats i
termer av ensomriga ungar, med hjdlp av litteraturuppgifter for dédligheter mellan olika
dlderstadier. Den hégsta stapeln (1977) representerar t.ex. en utsdttning av 3 000 halvvuxna gésar
frdn Vombsjoén (beldgen ca 70 km fran Ivésjon), vilket forvintas motsvara éver 250 000 drsungar.
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Figur 2. Karta dver Ivésjén samt angrdnsande Oppmannasjon (sjéarna dtskiljs endast av en kort kanal
markerad med rétt, ddr vattnet rinner i riktning mot Ivosjon). Det inrutade omrddet markerar den del
av Ivésjon ddr en majoritet av den genetiskt undersékta gosen frdan 2013 fdangades.
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Som referensmaterial for utsatt hjalmargos har anvants tidigare erhallna
genotyper fran ett stort antal gosar fangade i Hjalmarens olika delbassanger
(Dannewitz m.fl. 2010). For en analys av hur Ivosjons gosbestand ar beslédktat
med gos fran andra delar av Sverige har dven ingatt data for gosar fran ett antal
andra vatten i Sverige (Dannewitz m.fl. 2010; opubl. data).

Genetiska och statistiska analyser

Individerna har genotypbestdmts med avseende pa genetisk variation i samma
nio s.k. mikrosatelliter (hogvariabla DNA-markoérer) som tidigare studerats av
Dannewitz m.fl. (2010). De metoder och datorprogram som har anvénts for att
utvirdera erhallna data statistiskt kommenteras endast kortfattat i anslutning till
resultatpresentationen.

Resultat och diskussion

Allelfrekvenser for gos fran Ivosjon (1963, 2013) respektive Hjdlmaren (1971,
2007) ar grafiskt illustrerade i Bilaga 1 (med s.k. bubbeldiagram). Skattningar av
tva vanliga matt pa genetisk variation - forviantad heterozygositet och allelic
richness per markor samt i genomsnitt - finns askadliggjorda i figur 3 (FSTAT;
Goudet 1995). Overlag skiljer sig mdngden genetisk variation i de bada temporala
proven fran Ivosjon (1963 och 2013), med en tydlig tendens till att variations-
graden i det senare provet ar mer lik den hos proven med gos fran Hjalmaren. De
temporala forandringarna gar sdledes i den riktning man kan forvénta sig om det
senare provet fran Ivosjon till en del bestar (ar paverkat) av utsatt hjalmargos.

Resultat av parvisa genetiska jamforelser (FSTAT) mellan samma fyra stickprov
presenteras i tabell 1. Medan ingen statistiskt signifikant genetisk forandring
kunde beldggas i Hjdlmaren mellan aren 1971 och 2007, skiljde sig
allelfrekvenserna i de temporala stickproven fran Ivosjon at signifikant (Fst=0.03;
P<0.001). Samtidigt var det dldre provet fran Ivosjon-1963 mer olikt de bada
proven fran Hjalmaren in det nutida provet (tabell 1). Ater ger detta en tydlig
indikation pa att den genetiska skillnaden mellan de bada proven fran Ivosjon till
stor del kan forklaras av forekomst av gener fran utsatt hjalmargos i det senare
stickprovet.
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Figur 3. Genetisk variation per analyserad mikrosatellit i termer av férvintad heterozygositet
(sannolikheten att en individ bdr pd tvd olika ldnga anlagsvarianter; évre delfiguren) samt allelic
richness (antalet observerade anlagsvarianter standardiserat till en viss stickprovsstorlek, hér 15
individer; nedre delfiguren). De fyra stickproven dr (frdn vinster till héger): Ivésjén 1963 (n=20) och
2013 (n=51) samt Hjdlmaren 1971 (n=48) och 2007 (n=234).

Tabell 1. Parvisa genetiska jadmférelser: Fst-skattningar (ovan diagonalen) och motsvarande P-virden
(okorrigerade fér multipla test; nedan diagonalen). Ett hégre Fst-virde dterspeglar stérre genetisk
skillnad och vice versa.

Ilvosjon 1963 Ivésjon 2013 Hjalmaren 1971 Hjdlmaren 2007

Iv6sjén 1963 0.030 0.232 0.194
Ivésjén 2013 0.000 0.108 0.089
Hjalmaren 1971 0.000 0.000 0.004
Hjalmaren 2007 0.000 0.000 0.439
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En faktoriell korrespondensanalys pa individniva med GENETIX (Belkhir m.fl.
2001) gav en liknande bild (figur 4). Medan endast ett litet 6verlapp forekommer
mellan individer frén Ivosjon-1963 och Hjalmaren, forekommer en betydande
spridning bland individerna fangade i Ivosjon 2013; samtidigt som vissa
individer éverlappar med de dldre ivosjogosarna eller de fran Hjalmaren, har ett
stort antal av individerna en mer intermediar placering, vilket antyder att de kan
utgora hybrider (stamkorsningar).
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Figur 4. Faktoriell korrespondensanalys. Varje symbol markerar en individ (Hjdlmaren 1971+2007,
Ivisjon-2013 samt Ivisjén-1963), ddr individer placerade ndra varandra dr genetiskt lika och vice
versa. Delfigurerna (b), (c) och (d) visar samma individer som i (a) men med stickproven dtskilda.

Med programmet LEADMIX (Wang 2003) skattades andelen "ursprungliga
ivosjogener” bland den vuxna gosen fran 2013 till 59 % (95 % konfidensintervall:
49-72 %). Vid analysen anvandes Ivosjon-1963 samt Hjalmaren (1971 och 2007
sammanslagna) som referensprov.

Vilka individer i fangsten fran Ivosjon 2013 som ar genetiskt ursprungliga,
stamhybrider respektive direktutsatta (hjalmargosar) ar i de flesta fall svart att
avgora med sakerhet, men andelen gosar fran respektive "kategori" har
berdknats med tva olika statistiska metoder. Med programmet STRUCTURE
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(Pritchard m.fl. 2000) uppskattades hur stor andel av generna hos respektive
individ som harstammar fran Ivosjon respektive Hjalmaren. Programmet soker
"blint" efter ett givet antal genetiska Kluster (populationer, har tva stycken) i det
analyserade materialet, och de enskilda individerna kan utgdra hybrider eller
"rena" individer fran dessa kluster. I analysen inkluderades dven 50
datorsimulerade hybrider i forsta avkommegenerationen (F1) baserade pa
allelfrekvenserna bland gosarna fran Ivosjon (1963) respektive Hjdlmaren.

Av resultatet (figur 5) framgick i likhet med ovan att gésen fangad i [vosjon 2013
utgor en blandning av individer med en dominans av ivésjogener ("opaverkade/
ursprungliga") respektive hjdlmargener ("direktutsatta"), samt de med en
intermedidr genuppsattning ("hybrider/stamkorsningar"). Av samma figur
framgick ocksa dter att en majoritet av individerna tycktes vara genetiskt rena
Ivosjogosar. Genom att jamfora de relativa fordelningarna av andelen
hjalmargener bland gésar med ként genetiskt ursprung (bla histogram) med
fordelningen for gos fran Ivosjon 2013 (rott histogram) uppskattades att andelen
direktutsatta bland dessa individer var 21%, medan motsvarande andelar
hybrider och ursprungliga gésar skattades till 34% respektive 45%. Dessa
andelar motsvarar en andel ursprungliga "ivosjogener” av 62%, vilket dr nara
motsvarande andel skattad med LEADMIX (59%; ovan).

Iv63 Hj71+07

0.4 0.4

0.3 0.3

0.2 0.2

0.1 0.1

0.0 B e e e e B B e e e | 0.0
2 3 438 m 2 33 R 3 q S8 2 9 8 2 8 812 8 3
C SO © o o © © © © o o © © o o o o ©o © © ©
(]
<
] F1SIM Ivi3
—
L. 04 04

03 03

0.2 0.2
0.1 “ 0.1
0.0 + 0.0

Skattad andel ”hjalmargener

0.05
0.15
0.25
0.35
0.45
0.55
0.65
0.75
0.85
0.95
0.05
0.15
0.25
0.35
0.45
0.55
0.65
0.75
0.85
0.95

”n

Figur 5. Frekvenshistogram som illustrerar hur andelen "hjdlmargener” per individ (skattad med
programmet STRUCTURE) varierar bland individer av olika ursprung. Iv63 = 20 gosar frdn Ivésjén
1963; Hj71+07 = 282 gésar frdn Hjdlmaren 1971 och 2007; F1 SIM = 50 datorsimulerade F1-hybrider
mellan Iv63 och Hj71+07; Ivl3 = 51 gésar fdangade i Ivésjén 2013. Samtliga individer(riktiga samt
simulerade) ingick i samma analys baserad pd férekomst av tvd genetiska kluster (K=2).
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En motsvarande analys av genetiskt ursprung pa individniva genomférdes dven
med programmet NEWHYBRIDS, utvecklat speciellt for analys av tva genetiskt
distinkta populationer som hybridiserar (Anderson & Thompson 2002). Med
denna metod skattades andelen direktutsatta, hybrider respektive genetiskt
ursprungliga gosar till 22%, 26% och 52% - andelar tdmligen lika de erhallna
med STRUCTURE (ovan).

Slutligen konstruerades ett s.k. dendrogram ("slaktskapstrad") med hjilp av
programmet PHYLIP (Felsenstein 2004). Dendrogrammet var baserat pa tidigare
insamlade genetiska data for ett storre antal gésbestand (Dannewitz m.fl. 2010,
opubl. data) dar dven de bada proven fran Ivésjon ingick (figur 6). Av dendro-
grammet framgick dels att provet fran 2013 var mer likt proven av gos fran
Hjalmaren, samt att [vosjons ursprungliga bestand representerar en unik
"variant" som avviker klart frdn gosar fran andra delar av Ostersjoomrédet. Den
brist pa klara samband mellan genetiska och geografiska avstand som i flera fall
kan observeras i figur 6 dr svartolkad, men kan mojligen aterspegla att gésen
invandrat till Ostersjdomradet fran mer &n ett istidsrefugium, ndgot som tycks ha
skett for flera andra sotvattensfiskar i Ostersjpomradet (t.ex. abborre; Nesbg m.fl.
1999). For att belysa denna fraga narmare kravs dock kompletterande studier.

Ivdsjén-1963

?iPuostijérvi (Tornedalen)

Iv6sjon-2013

g2 . Ladoga (Ryssland)
Fr_ Q‘ﬁ Ostersjokusten % e

\.

N I e (=]
e 1# - _—
v e - Dalédlven
— / P Ljusnan
" "@,« 4l 1;;;-:*—*\ ~
&‘\% ‘ I";g;‘g? \\\ S~ e
. | bz
Mailaren 1 ¥ ) %
AY
| ~=--7 Hjalmaren Vanern
£

0.007

Figur 6. "Sliktskapstrdd" (neighbor-joining dendrogram) for gésbestdnd frdn olika delar av Sverige
samt Ladoga, baserat pd parvisa genetiska avstdand (chord distance).
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Slutsatser

Sammanfattningsvis kan utifran denna studie nyttan med hittills genomférda
forstarkningsutsattningar i Ivosjon ifragasattas. Den tamligen laga andelen gos
med hog andel hjalmargener i fangstprovet fran 2013 (omkring 20% férmodat
direktutsatta individer) indikerar att en klar majoritet av de analyserade
individerna ar fodda i sjon. Forekomsten av stamhybrider tyder samtidigt pa att
utsatt hjalmargos i tidigare generation(er) lyckats reproducera sig. Overlag
paminner resultaten om det monster som tidigare bl.a. observerats for gosen i
Hedesundafjardarna i Daldlven (Dannewitz m.fl. 2010), &ven om forloppet i
Ivosjon inte tycks ha hunnit lika langt. De 6kade gosfangsterna i Ivosjon under
senare ar kan givetvis delvis forklaras av genomférda utsattningar, men de
sammanfaller samtidigt med ett varmare klimat och minskat siktdjup (6kad
brunifiering) i sjon - tva faktorer som man vet gynnar gésens naturliga
produktionsférmaga (Wagnstrom 2014).

Ur ett bevarandeperspektiv kan omfattande genetisk paverkan och utblandning
med frimmande gener resultera i att en unik "genpool” helt gar férlorad. Sa langt
har utvecklingen inte gatt i [vosjon, och trots att bestandet idag delvis bestar av
korsningar med hjdlmargos bor det &nda betraktas som genetiskt skyddsvart. I
den man arftliga egenskapsskillnader - s.k. lokala anpassningar - har utvecklats
under de tusentals ar som arten forekommit i Ivosjon (och Hjdlmaren) kan inte
uteslutas att den pagaende hybridiseringen forsamrar bestandets formaga att
overleva och reproducera sig i den lokala miljon, atminstone under en
overgangsperiod. Sett ur ett mer langsiktigt evolutionart perspektiv kan dock det
naturliga urvalet forvantas motverka en sddan negativ forandring (om inga nya
utsattningar med fraimmande stam dger rum).

Vid ovanstdende analyser har ingen hansyn tagits till den utsattning av 3000
halvvuxna gosar fran Vombsjon i sodra Skane som skedde 1977 (figur 1). Av olika
skél finns dock anledning att tro att graden av genetisk paverkan fran denna
utsittning kan ha varit begransad. Dels var gésfangsterna i Ivosjon under denna
period mycket blygsamma, och aren efter utsdttningen minskade de ytterligare
(Wagnstrom 2014). Detta antyder att 6verlevnaden hos den utsatta gosen var lag.
Dessutom ar det sannolikt att den Vombsjogos som sattes ut var genetiskt lik
gosen i [vosjon. Gosen i Vombsjon ar introducerad och hdarstammar sannolikt
fran narliggande Snogeholmsjon. Dar ar arten inte heller ursprunglig, och det ar
oklart varifran gosen i denna sjo en gang hamtades. Men eftersom introduktionen
till Snogeholmsjon skedde redan fore 1930-talet, och Skrabedsystemet med
Ivosjon och Oppmannasjon dr den enda forekomsten med férmodat ursprunglig
gos i Sydsverige, verkar det sannolikt att gosen kan harstamma fran just detta
system.

Den hoga andelen individer fran 2013 som genetiskt sett ar mycket lik den gos
som fanns i I[vésjon under 1960-talet ar intressant. Detta tycks aterspegla att
gosbestandet i [vosjon dnnu inte hunnit utvecklas till en s.k. hybridsvarm, dar
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samtliga individer utgér korsningar med utsatt hjalmargds i olika generationer.
En ytterligare mojlighet ar dock att det forekommer kontinuerlig invandring av
gos fran narliggande Oppmannasjon, som genetiskt sett sannolikt ar lik den
ursprungliga gosen i Ivosjon. Nedstromsvandring av smagosar har observerats
sommartid i flera andra skanska vattendrag (Wagnstréom, opubl. data). I
Oppmannasjon har gésreproduktionen dessutom varit battre an i [vosjon med
rapporter om en hel del gosyngel i dlbottengarnen, dven om fangsterna i likhet
med i [vosjon varit 1aga fram till 90-talet. Samtidigt har fa eller inga frimmande
gosar planterats in.

En félla for att studera eventuell nedstromsvandring av gos via den korta kanal
som férbinder Oppmannasjon med Ivosjon (figur 2), kopplat med genetisk
provtagning, skulle kunna ge intressant information. Om omfattande
nedstromsvandring forekommer samtidigt som gésen i Oppmannasjon ar
genetiskt lik I[vosjons ursprungliga bestand, finns mojlighet att detta medverkar
till att andelen hjalmargener i [vosjon minskar framover. Genom en framtida
uppfoljande genetisk analys av gésen i [vosjon efter att ndgra gésgenerationer
passerat (sdg, inom 10-15 ar) skulle denna fraga kunna belysas ndrmare.

Erkiannanden

Tack till Johan Dannewitz for kommentarer pa en tidigare version av rapporten.
Vi tackar dven de medlemmar i [vdsjons fiskevardsforening som varit behjalpliga
med fjallprovtagning. Alfred Sandstrom, Sétvattenslaboratoriet, har vanligen
bistatt med bakgrundsinformation som anvants for att "6versatta” olika
utsdttningsmangder i termer av ensomrig fisk.

Denna studie har genomfdrts pa uppdrag och med finansiering av [vésjons
fiskevardsforening i samverkan med Ivosjokommittén. Aven Linsstyrelsen Skane
har bidragit med ekonomiskt stod fran det statliga fiskevardsbidraget.
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Bilaga 1. Observerade allelfrekvenser i de nio analyserade mikrosatelliterna dskddliggjorda med s.k.
bubbeldiagram. Pd y-axeln anges de aktuella genvarianternas lingd (antalet DNA-baspar) medan
storleken pd respektive "bubbla” anger den relativa frekvensen. De tre stickproven dr (vinster till
héger): Ivésjén 1963, Ivésjén 2013, Hjdlmaren 1971+2007.
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