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I denne rapporten kommenteres omfang av innkryssing av remt oppdrettslaks i norsk villaks som er beskrevet i
VRL rapport 17, 2022. Videre utleder forfatter hvordan innkryssing, malt med ulike metoder, er forventet & bli
pavirket av tiltak for & forhindre remming og gjenfangst av ramt fisk. Til slutt diskuteres ulike mal p& genetisk
endring. Genetisk endring i en populasjon som er utsatt for innkryssing av remt oppdrettsfisk kan males pad DNA
markgr niva, som endring i fiskens egenskaper, eller som endring i fiskens fitness eller grad av tilpasning til et liv
i naturen. Sammenhengen mellom disse malene er ikke endelig og vil pavirkes av bade ny innkryssing og av
naturlig seleksjon.

English summary/recommendation:

This report comments on the amount of genetic introgression of farmed salmon into Norwegian wild salmon, as
described in VRL rapport 17, 2022. Further, the author shows how introgression, measured by different
methods, are expected to be affected by actions to prevent escapes and recapture escaped fish. Then different
methods to evaluate genetic changes are discussed. Genetic change as a consequence of introgression of
farmed salmon can be measured on DNA marker level, at phenotypic level or as change in fithess or degree of
adaptation to a life in the wild. The connection between these measures is not constant and will be affected by
new introgression as well as natural selection.



Forord

Denne rapporten er skrevet pa oppdrag fra Sjgmat Norge som en kommentar til Vitenskapelig rad for
Lakseforvaltning (VRL) sin statusrapport nr. 17, utgitt 2022, referert til som «VRL-rapporten» i denne
rapporten. Den besvarer tre konkrete spgrsmal fra Sjgmat Norge, ved hjelp av VRL sin rapport,
publikasjoner referert til i rapporten og andre publiserte kilder, samt forfatters fagkunnskap innen
genetikk og evolusjon. Denne rapporten er ikke en fullstendig review av all tilgjengelig litteratur om
interaksjon mellom rgmt oppdrettslaks og villaks, men som en kommentar til VRL-rapporten der jeg
forsgker a klargjgre begreper som er brukt og kommentere pastander som er mangelfull begrunnet.
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1 Omfang av innkryssing av remt oppdrettsfisk i villaksstammer

Oppgave: Kommenter VRLs beskrivelse av omfanget av genetiske innblanding fra oppdrettslaks til
villaks i Norge

Omfang av innkryssing diskuteres bade i kapittel 6.1 og kapittel 6.2 i VRL-rapporten. Kapittel 6.1
beskriver i hovedsak tilstedevaerelse av ramt oppdrettsfisk i norske elver. Statistikk pa dette har vi fra
det nasjonale overvakningsprogrammet for ramt laks i elver (Glover et al., 2019; Wennevik et al, 2022).
VRL-rapporten oppsummerer hovedfunnene derfra. Tilstedevaerelse rapporteres som arsprosent, som
er et estimat pa hvor stor andel av fisken i elva som er oppdrettsfisk gjennom hele aret. Det beregnes
ved at et utvalg fisk tas opp og testes, og arsprosent beregnes ved en formel som er kalibrert med
eksisterende data fra flere ar (Diserud et al., 2010) for & gjgre det mulig & sammenligne elver med ulike
informasjonskilder pa tilstedeveerelse av ramt oppdrettslaks. Rapporten oppsummerer data for mange
elver, og konklusjonene stemmer godt med eksisterende data. De aller fleste elver ligger godt under
tiltaksgrensen for arsprosent pa 10 %, men usikkerheten gjar at det ikke er belegg for & konkludere at
elvene har under 10 % remt oppdrettslaks (Lgland et al., 2016). | Figur 1 (gjengitt fra Wennevik et al,
2022) ser vi estimater med 95 % konfidensintervall for arsprosent i alle elver der utvalget var stgrre enn
20 fisk, med en eller flere fangstmetoder. VRL-rapporten kommenterer ikke de hgye usikkerhetene pa
arsprosent-estimatene. Verken i VRL rapporten eller i denne rapporten vurderer vi selve beregningen
av arsprosent fra de ulike informasjonskildene. 1 tillegg til arsprosent, rapporterere VRL opprinnelige mal
pa tilstedeveerelse fra de ulike fangstmetodene.

VRL-rapporten viser at trenden for arsprosent er synkende, men 14 elver nevnes fortsatt & ha hayt
innslag av remt oppdrettsfisk (arsprosent >10 %). Bruken av 10 % som grenseverdi for hgy forekomst
av ramt oppdrettsfisk er etablert over mange ar og beskrevet f.eks. i Taranger et al. (2014). Det framstar
noe tilfeldig hvorfor akkurat 10 % er blitt valgt som en grenseverdi, og dette diskuteres heller ikke i VRL
rapporten. | Taranger et al. (2012) foreslds 20 % som en grenseverdi for hgstprosent (tilsvarer
arsprosent 13,5 % (Diserud et al., 2010), der hayere verdier anslds & gi hgy risiko for genetisk
pavirkning. Hvor stor arsprosent ma veere for & gi ugnskede genetiske effekter finnes det mindre data
pa og er sannsynligvis ogsa avhengig av andre faktorer ved elva. Det er foreslatt at tiltaksgrenser ikke
bar veere styrt av arsprosent/tistedeveerelse alene, men ses i sammenheng mellom hvor robust
bestanden forventes a veere, f.eks. definert gjennom oppnéelse av gytebestandsmal (Taranger et al.,
2012). Dette er i stgrre grad enn fgr inkludert i risikovurdering etter 2019 (Solberg et al., 2023). Mange
elver med hgy andel ramt oppdrettsfisk har fa villfisk (e.g. Pulg et al., 2020), slik at en hgy andel
oppdrettsfisk kan skyldes i like stor grad mangel pa villfisk som hgy tilstedevaerelse av oppdrettsfisk.

| kapittel 6.2 beskrives ogsa omfang av innkryssing, men her malt som genetisk endring pa marker-niva
som males ved & teste for utvalgte DNA-markarer med ulik frekvens hos villfisk og oppdrettsfisk
(Karlsson et al., 2011). Begrepet p(wild), som er definert som andel av gen-poolen eller blodsandelen i
en populasjon som nedstammer fra villaks, brukes som et mal pa hvor stor den akkumulerte historiske
innkryssingen har veert (Bolstad et al., 2017). Det oppsummeres hvor mange elver som har en signifikant
endring i p(wild) sammenlignet med historiske prgver, og hvor mange elver der endringen er «stor», det
vil si 10 % eller mer. Heller ikke her foreligger noen begrunnelse for at akkurat 10 % skal veere grensen
for en «stor» endring. Sammenhengen mellom arsprosent og p(wild) avhenger av mange faktorer.
Glover et al. (2013) beregner historisk arsprosent basert pa observert p(wild), under forutsetning av at
innkryssing og arsprosent har veert konstant i hver elv over den studerte perioden. Uten en slik
forutsetning kan arsprosent ikke utledes fra p(wild), eller omvendt. Lav p(wild) (e.g. hagy innkryssing)
kan komme fra noen fa &r med hgy arsprosent eller mange ar med lavere arsprosent. Sammenhengen,
eller utfordringer ved a finne sammenhengen, mellom arsprosent og p(wild) diskuteres ikke i VRL-
rapporten.
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Figur 1 (Figur 4.1 i Wennevik et al, 2022)). Beregnet arsprosent med 95 % konfidensintervall for elvene med
sportsfiske- og/eller hastfiskedata i overvakingsprogrammet. Data for 101 elver hvor prgvestgrrelsen for sportsfiske
eller hgstfiske er 20 individer eller mer. Stiplete linjer viser 4 % og 10 % som er grensene for lav, moderat og hgy
risiko for genetisk pavirkning som foreslatt av Risikovurdering norsk fiskeoppdrett (Taranger mfl. 2014) og blitt
vektlagt i Forskrift om fellesansvar for utfisking mv. av remt oppdrettsfisk (www.regjeringen.no ).



2 Endring i genetisk innblanding

Oppgave: Kommentere hvordan faktisk genetisk innblanding antas & endre seg i lys av reduksjonene i
antall remte fisk de 10-15 arene og i kombinasjon med det systematiske uttaket av ramt oppdrettsfisk i
elv organisert giennom OURO

VRL rapporten beskriver en nedadgaende trend bade i rapporterte reamminger og tilstedevaerelse av
remt oppdrettslaks i elvene. Siden arsprosenten og andre mal pa tilstedeveerelse beskriver andel
oppdrettslaks av totalt antall laks i elvene er det naturlig at denne pavirkes direkte av antall ramt fisk. At
disse to informasjonskildene bekrefter hverandre kan derfor brukes som et argument for at de er
troverdige, eller i det minste at trenden de beskriver over tid er troverdig, siden de beveger seg i samme
retning. Begge malene har likevel hgy usikkerhet knyttet til seg, som beskrevet i kapittel 1.

Hvordan «genetisk innblanding» bar defineres og males avhenger litt av hvilke konsekvenser av
innblanding vi er bekymret for. En reduksjon av tilstedeveerelse av ramt oppdrettslaks i elvene, gjennom
redusert ramming og/eller gjenfangst av reamt fisk, vil effektivt redusere ny genetisk innblanding i ville
populasjoner. Hvis man ser for seg et scenario der ramming stopper helt vil det ikke veere ramt laks i
elvene og man vil ikke fa ny genetisk endring p& grunn av innkryssing. Redusert p(wild) og endringer av
egenskaper hos fisken som fglge av tidligere innkryssing (Bolstad et al., 2017) vil imidlertid kunne bli
veerende i populasjonen dersom det ikke er til vesentlig ulempe for fisken og dermed under naturlig
seleksjon. Arsprosent og andre mal pa tilstedevaerelse av oppdrettsfisk i elvene gir et grunnlag for &
estimere ny innblanding av oppdrettsfisk, men for & vurdere hvilken risiko dette representerer bagr man
ogsa kjenne til historisk innblanding og andre trusselfaktorer mot bestandene.

Det er forventet at p(wild) vil gke pa grunn av naturlig seleksjon dersom det ikke tilfgres ny ramt
oppdrettsfisk fordi fisk med hgy blodsandel eller innslag av oppdrettsfisk i gjennomsnitt har lavere
overlevelse og reproduksjonssuksess enn ren villfisk (Fleming et al., 2000; Skaala et al., 2012; Sylvester
et al., 2019; Wacker et al., 2021). Ved en stopp i remmingen kan en basert pa evolusjonsteori forvente
at p(wild) vil gke mer dersom den er et resultat av forholdsvis ny kontra tidligere reamming. Det skyldes
at evolusjonen ikke jobber direkte pA DNA-niva med & luke ut fisk med slektskap til oppdrettsfisk, men
straffer individer som er darlig tilpasset, altsd som har fenotypiske egenskaper som gir darlig overlevelse
og/eller darlig gytesuksess. Nar p(wild) brukes til & male slektskap med oppdrettsfisk p& markarniva vil
fisk med en eller flere oppdrettsforfedre kunne ha innslag fra oppdrett, selv om naturlig seleksjon har
gjort fisken velegnet til et liv i naturen. Sagt pa en annen mate: Blant en gruppe fisk med samme
blodsandel oppdrettsfisk, som i gijennomsnitt har redusert overlevelse pa grunn av innkryssing, vil bare
de best tilpassede individene overleve. De vil ha en grad av tilpasning til et liv i naturen som er hgyere
enn det som forventes ut fra deres p(wild). Effekten av p(wild) pa egenskaper hos fisken brytes dermed
opp av naturlig seleksjon og forventes & veere svakere for gammel innkryssing enn for ny innkryssing. |
arets risikovurdering fra havforskningsinstituttet (Solberg et al., 2023) defineres tydelig at det er risiko
for ytterligere innkryssing fram i tid som vurderes, ikke risiko forbundet med tidligere remming. For a
evaluere dette ved hjelp av p(wild) som mal er man avhengig av tidsserier for p(wild) for & vurdere
endringen. Usikkerheten forbundet med p(wild) for elver med lite datagrunnlag er da et problem.
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3 Effekt av innkryssing

Oppgave: Egen beskrivelse av omfang og sannsynligheter for negative genetiske konsekvenser og
fitness/robusthet for norske villaks n& og fremover herunder risiko for bestandsreduksjoner som faglge
av genetisk innblanding fra remt oppdrettsfisk

Temaet effekt av innkryssing er komplekst og jeg vil begynne med & definere ulike nivaer av effekt av
innblanding. Begrepet «negative genetiske konsekvenser» er ikke tydelig definert.

Tilstedeveerelse
(&rsprosent)

Innkryssing
P(wild)

Endring i
egenskaper

Redusert fitness

Figur 2 Skjematisk oversikt over hvordan ulike mal pd omfang og effekt av innkryssing av oppdrettslaks i ville
bestander avhenger av hverandre.

Figur 2 viser omfang og effekt av innkryssing av remt oppdrettslaks malt pa ulike stadier av
innkryssingen. Tilstedeveerelse (arsprosent) og innkryssing (p(wild)) er allerede diskutert i kapittel 1 og
2 og beskriver to ulike mal p4 omfang av innkryssing. Tilstedeveerelse av remt oppdrettslaks er en
forutsetning for ny innkryssing, mens redusert p(wild) er et mal pa akkumulert innkryssing. Nar vi
observerer redusert p(wild) betyr det at det har veert tilstedeveerelse av oppdrettslaks, men vi kan verken
beregne framtidig p(wild) p& bakgrunn av tilstedevaerelse na eller beregne tidligere tilstedeveerelse

basert pa observert p(wild), uten & ogsa gjgre en del andre antagelser (Glover et al., 2013), som
beskrevet i kapittel 1.

Nar man diskuterer genetiske endringer, er det heller ikke innlysende hvilken av boksene i figuren man
bar studere. Genetiske endringer pa molekylzert niva kan méles ved redusert p(wild) og kan observeres
overalt hvor det har veert historisk innkryssing av oppdrettslaks i villfiskstammer. Det forteller bare at
fisken i denne elva er i slekt med oppdrettsfisk, siden den har en eller flere forfedre som stammet fra
oppdrett. Det sier ingenting om fiskens egenskaper eller hvor tilpasset den er et liv i naturen. Vi vet
riktignok at oppdrettsfisk er darlig tilpasset & leve i naturen, men etterkommere etter oppdrettsfisk, flere
generasjoner senere, behgver ikke & veere det. Halvparten av all genetisk variasjon (mendelsk
spaltning) genereres pa nytt i hver generasjon siden foreldrenes gener kombineres pa nye mater. Dette
gir stor genetisk variasjon mellom fisk med samme p(wild) og en del fisk kan vaere godt tilpasset et liv i
naturen selv med lav p(wild). Man kan likevel argumentere for at redusert p(wild) i seg selv er et problem,
da det paviser tap av genetisk integritet. Dette er en vanlig tankegang i bevaring av spesielt verneverdige
populasjoner, for eksempel gamle husdyrraser med kulturhistorisk verdi, som man gnsker at ikke skal
blandes med andre fordi de da «utvannes». Begrepet genetisk integritet brukes i kapittel 6.2 i VRL
rapporten og ogsa i andre artikler som omhandler innkryssing av oppdrettsfisk i villaksstammer (f.eks.
Hindar et al., 2006; Taranger et al., 2012, 2014), men uten at det er helt klart om det er «raserenhet»
man er opptatt av eller om man forutsetter at innslag av oppdrettsfisk ogsa har konsekvenser for
egenskaper hos fisken.



Flere nyere studier (Bolstad et al., 2017, 2019; Wacker et al., 2021, Besnier et al., 2022) viser en
sammenheng mellom p(wild) og fysiske egenskaper ved fisken, som lengde, alder ved kjghnsmodning,
dato for tilbakevandring til elv m. fl. Dette betyr at innkryssing av oppdrettsfisk i de studerte
populasjonene har endret fisken i disse elvene. Vi kan ikke generalisere dette til alle elver, da effekten
av p(wild) pa egenskaper under naturlig seleksjon vil avta med gkende antall generasjoner siden
innkryssing (kap. 2). Likevel kan vi si at det er pavist at innkryssing av oppdrettslaks har fart til at fisken
har endret seg i disse elvene og sannsynligvis i andre elver med lignende historisk tilstedevaerelse av
oppdrettslaks.

Studier av laksens egenskaper (som stgrrelse og alder ved kjgnnsmodning) sier ikke noe direkte om
dette er positivt eller negativt for laksens overlevelse og reproduksjonssuksess, i.e. fitness. Basert pa
evolusjonsleeren kan vi si at slike endringer, som ikke kommer av naturlig seleksjon, men innblanding
av darlig tilpasset genmateriale, er negative. Men teorien sier ikke noe om hvor gdeleggende dette er.
Det er ulike tilnaerminger til hvordan man skal beskrive den negative effekten av en slik endring i
fenotype. Man kan definere at endringen er negativ fordi den er unaturlig pafgrt og ugnsket. «Vi vil at
laksen i en gitt elv skal se ut som den alltid har gjort». | en slik tankerekke kan vi konkludere at
innkryssingen er dokumentert skadelig nar endring i fenotype kan males, fordi villaksen da har endret
sine karakteristikker. Alternativt kan vi konkludere at en endring i fenotype er skadelig fordi den kan ha
eller har effekt pa fitness.

En rekke studier har vist redusert fitness, malt pa ulike livsstadier, for fisk med en eller to
oppdrettsforeldre (e.g. Fleming et al., 2000; McGinnity et al, 2003; Sylvester et al., 2019). Det er ogsa
sannsynlig at endret fenotype vil veere negativt for fitness, da vi kan forutsette at fenotypen som har
utviklet seg i elva er et resultat av evolusjoneer tilpasning. Det vi ikke vet er hvor stor en fithess-ulempe
av en enkelt fenotype-endring vil veere. At fisk med oppdrettsinnslag bade er stgrre og har lavere
overlevelse (Wacker et al., 2021) betyr ikke at det er stgrrelsen i seg selv som gir fisken redusert
overlevelse. Sett i et fgre-var perspektiv er likevel en endring i fenotype en dokumentert endring som vi
kan anta er negativ, og dermed gir grunn til bekymring.

Den mest pragmatiske definisjonen p& en negativ genetisk endring ma veere en endring i genetikk som
farer til redusert fitness, spesielt hvis redusert fitness er stor nok til & gi reduksjon i bestandsstarrelse.
Wacker et al (2021) studerte hvordan naturlig seleksjon gkte p(wild) i to arsklasser med villaks som ble
fulgt over flere ar i ferskvannsfasen. Her ble det vist at innkryssing (1-p(wild)) i disse kohortene ble
halvert fra de var O til de var 2 ar, noe som viser en betydelig over-dgdelighet av fisk med
oppdrettsinnslag. Om dette gir bestandsreduksjon er mer komplisert & beregne og kommer litt an pa
tidsperspektivet vi vurderer. Hgy dgdelighet av ung fisk med oppdrettsinnslag vil redusere antall fisk
som kommer tilbake fra denne generasjonen, og gjgre at det blir et lavere oppdrettsinnslag i senere
generasjoner.

Et nyttig verktgy for a vurdere effekter som gar over flere generasjoner er stokastisk simulering. IBSEM
modellen for dette ble publisert av Castellani et al. (2015) og er senere brukt av Sylvester et al. (2019).
| Castellani et al. (2015) antar de at 5-50 % av fisken som gyter er ramt oppdrettsfisk (tilstedeveerelse
20 %-80 %). De tester altsa verdier som er vesentlig hgyere enn grenseverdiene som VRL rapporten
og andre opererer med. For den laveste innkryssingen de har testet finner de at man over tid (flere tiar)
far en synlig endring i fenotype (f.eks. starrelse), men ingen bestandsreduksjon. Sylvester et al. (2019)
fant at avkom etter to oppdrettsforeldre hadde 15 % og 26 % sannsynlighet for & overleve, sammenlignet
med ren villaks, mens hybrider med 1 vill og 1 oppdrettsforelder hadde 81 % og 83 % sannsynlighet for
a overleve sammenlignet med villaks. En interessant tilnszerming i denne studien er at de bruker
resultatene sine til & parameterisere IBSEM modellen slik at de kan forutsi hva som blir konsekvensene
pa lang sikt. Her blir det bekreftet at en tilstedeveerelse p& 10 % eller mindre i seg selv ikke ser ut til &
ha en bestandsregulerende effekt. | denne studien ser vi en nedgang i populasjonsstgrrelse dersom



man har 20 % eller mer ramt oppdrettsfisk i elvene. Overlevelsen til oppdrettsavkom i Sylvester et al.
(2019) er hgyere enn standardparametrene brukt i Castellani et al. (2015). Sammenligning av
resultatene fra disse to studiene, samt sensitivitetsstudie i Sylvester et al. (2019) viser at hgyere
overlevelse gjgr at vi lettere far bestandsreduksjon siden innkryssing av oppdrettsfisk etablerer seg
lettere i populasjonen.

Man skal veere forsiktig med a konkludere fra et begrenset antall simuleringsstudier, basert pa samme
modell, at ramt oppdrettslaks ikke kan ha bestandsregulerende effekt om innslaget av oppdrettsfisk er
lavere enn ~20 %. Det gjeres en hel rekke forutsetninger bak en simulering, som kan pavirke resultater
og konklusjoner. Den kanskje viktigste svakheten med de studiene som er publisert er at de tar
utgangspunkt i en sunn populasjon som ikke er utsatt for andre bestandsregulerende faktorer, bortsett
fra en konstant naturlig seleksjon. Bestander som er utsatt for stgrre miljgendringer, som
vannkraftutbygging, forurensing eller nye sykdommer, kan veere mer sarbare for innslag av remt
oppdrettsfisk.

Et problem med alle de nevnte malene og studiene er at de tar et enkeltelvperspektiv og i stor grad
ignorerer effekten av streifing av laks mellom elver. Jeg vil derfor ga gjennom de viktigste effektene av
streifing som bgar tas i betraktning ndr man vurderer risiko for ulike former for genetisk innblanding.
Streifing er inkludert i IBSEM modellen (Castellani et al., 2015), der det ogsa konkluderes at streifing
mellom elver fungerer som en slags forsikring for hver enkelt elv. Dersom en elv far bestandsreduksjon
eller store genetiske endringer som gir fisken i elva lav overlevelse, vil streifere kunne bidra til &
opprettholde genetisk variasjon og legge grunnlag for videre evolusjon. Pulg et al. (2020) gjorde et
forsgk pa & bruke genetiske markerer til & klassifisere villfisk pa sar- og vest-landet etter hvilken elv de
stammet fra og fant at en slik klassifisering ble veldig usikker, da fisk fra ulike elver var sveert neert
beslektet. Dette, sammen med funnet om at vi bare har to meta-populasjoner-laks i Norge (Wennevik
etal., 2019), bekrefter betydelig streifing mellom elver og at en elvebestand ikke kan sees som en lukket
genetisk populasjon. Pulg et al. (2020) fant at det i enkelte elver var ekstremt hgyt innslag av
oppdrettsfisk med veldig f& effektive gytefisk (<10), og konkluderte med at remt oppdrettsfisk kan ha
hayere suksess i elver der det er fa eller ingen villfisk, alts& uten nevneverdig konkurranse. Videre
hevdes det at sma elver pd den méaten kan fungere som oppformeringsstasjoner for remt oppdrettsfisk
som kan spre seg videre til andre elver (Pulg et al., 2020). Matematisk virker det usannsynlig at streifere
fra sma elver med hgyt oppdrettsinnslag skal kunne ha stor betydning for innkryssing i neerliggende
store elver. Selv om rgmt oppdrettsfisk som vanligvis ikke ville greid & gyte klarer det i en elv med liten
konkurranse, og produserer avkom med lav fitness, vil disse for det farste ha hgy dgdelighet sa fa av
dem vil pavirke neste generasjon. | tillegg vil en elv med fa effektive gytefisk ha liten innflytelse pa den
regionale gen-poolen. Streifing av fisk fra sma til store elver vil utgjare en liten andel av gytefisken i
store elver. Det er derfor logisk & se pa innkryssing i sma elver som et lokalt problem, og innkryssing i
store elver som et mer regionalt problem. Dette er anerkjent ved etableringen av nasjonale
laksevassdrag, der man systematisk har gitt ekstra vern til et utvalg elver som til sammen utgjgr % av
den norske villaksressursen ved a prioritere elver med store og tallrike bestander
(Miljgverndepartementet, 2007).
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