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Summary

In Sweden, pikeperch (Sander lucioperca) is
found in many lakes and along the brackish
Baltic Sea coast. The species is subject to
extensive commercial and recreational fish-
ing, and each year large numbers of young
pikeperch from mainly one source (Lake
Hjilmaren) are released to support exist-
ing fisheries and to introduce the species
into new areas. Surprisingly little is known
about the population structure of pikeperch,
and so far no evaluations of the large scale
supplemental releases have been carried
out — neither with respect to effects on
genetic characteristics of recipient popula-
tions, nor to the assumed beneficial effects
on fisheries.

This study, carried out at the Swedish
Board of Fisheries, had two main aims:
(1) to use genetic data (nine microsatellites)
for a detailed assessment of genetic struc-
ture in Lakes Hjdlmaren and Méilaren, and
adjacent coastal areas, and (2) to evaluate
both short and long term effects of supple-
mental stocking programs that have been
going on for decades in two coastal areas
and in Rivers Dalélven and Ljusnan.

Genetic analysis of a total of 1 147 in-
dividuals from 21 sampling sites revealed
that the pikeperch appears genetically ho-
mogenous in Hjdlmaren and in the central
basins of Mélaren, respectively, whereas
distinct subpopulations were identified in
less accessible parts of Mélaren (and in the
more remote Rivers Dalédlven and Ljusnan).
Along the adjacent coast, the species is
subdivided into several genetically distinct
local populations, despite decades of large
scale stocking. The level of genetic connec-
tivity seems to be more pronounced within
large lakes than in coastal areas, possibly
because suitable spawning areas along
the coast are less common and thereby the
populations become more fragmented and
isolated.

In the coastal areas with supplemental
stocking only minor genetic effects from
introduced Lake Hjdlmaren fish could be
seen, with rather low accumulated admix-
ture rates (1-4 %). In contrast, the studied
fresh water localities in Rivers Dalédlven
and Ljusnan were found to be significantly
more influenced by stocking. In particu-
lar, the pikeperch in Hedesundafjardarna
(River Dalélven) has been heavily intro-
gressed; the current population represents
a hybrid swarm where as much as about
50 % of the genetic material seems to be of
stocked origin (i.e. from Lake Hjdlmaren).
The corresponding admixture rate in Orsjon
(River Ljusnan) is 11 %. Possible negative
fitness effects on natural populations due
to introgression from stocked pikeperch
remains to be studied, however.

Despite the significant genetic change
detected in River Dalédlven, it is doubt-
ful whether the stocking program has
resulted in increasing fishing opportuni-
ties and catches, which has been the prime
motive for carrying out these activities. A
genetically based evaluation of a sample of
individual pikeperch caught in the recrea-
tional fishery in 2008 showed that a major-
ity of the analyzed fish were in fact wild
born (hybrids in various generations). The
low proportion of stocked fish in the catch
(0-8 %) agrees fairly well with the gene flow
from introduced fish over the years estimat-
ed to about 10 % per generation. An almost
complete dominance of wild born pikeperch
was also observed in samples from the other
localities with stocking.

The difference in levels of genetic admix-
ture between study areas seems mainly to
be due to different relationships between
the amount of stocking and the level of nat-
ural production. Still, there are indications
that the introduced freshwater fish may
have had somewhat lower survival and/



or reproductive success (i.e. fitness) when
stocked at the coast. Additional studies will
be needed, though, such as e.g. breeding
experiments in various salinities, to evalu-
ate in further detail whether or not local
adaptations to fresh and brackish environ-
ments do exist in pikeperch.

Although one should not generalize too
much from a single study, several of these
results are of relevance for the practical
management of pikeperch. To ensure a
sustainable fishery, the local populations
(stocks) which have been identified should
be managed separately, e.g. by regulating
the fishery in relation to the local productiv-
ity. Our results also show that stocking of
pikeperch aimed at enhancing an existing
population should not be carried out until
an assessment of the natural productivity

has been performed - otherwise there is an
obvious risk that the number of stocked
pikeperch remains low in relation to the
wild born ones, resulting in minor positive
effects on the fishery. However, even when
stocking is not enhancing the fishery to any
major extent, the long-term effects through
gene flow and introgression may still be
significant when recurrently releasing
genetically different fish from other areas.
Thus, stocking of foreign pikeperch should
not be carried out except for reintroduc-
tion purposes. When planning to introduce
pikeperch into areas where the species does
not occur, other aspects (than genetics) need
to be taken into account, such as effects on
other fish species and the local ecosystem as
a whole.



Sammanfattning

Ett syfte med denna studie har varit att
med hjilp av genetiska data kartldgga go-
sens bestandsstruktur i Mélardalen och det
huvudsakliga utbredningsomradet léings
Ostersjokusten. Ett annat syfte har varit
att utvdrdera omfattande forstarkningsut-
sédttningar som pagatt i Daldlven, Ljusnans
vattensystem samt i tvd omraden langs
kusten; dels indirekt genom att studera i
vad man de lokala bestanden paverkats
genetiskt 6ver tid, dels direkt genom att
identifiera andelen direktutsatta gosar i
fangster for att pa sa satt uppskatta om
utsdttningarna har gynnat fisket.

Genetisk analys av totalt 1 147 gésar
insamlade pa 21 lokaler visade att gésen i
Hjélmaren ar genetiskt homogen och bestar
av ett bestand, medan gosen i Milaren kan
delas upp i tre huvudsakliga bestand — ett i
de centrala fjdrdarna, ett i Ekoln (séder om
Uppsala) och ett i Ulvsundasjon (centrala
Stockholm). Den brackvattenlevande kust-
gosen ar uppdelad i flera lokala bestand
som tycks ha ett gemensamt ursprung da
de som grupp avviker tydligt fran gosen
i Malaren och Hjialmaren, trots att stora
méngder gos fran fraimst Hjdlmaren satts
ut ldngs kusten under flera decennier. Gos-
bestandens geografiska utbredning varierar
saledes mellan olika miljéer, och det verkar
t.ex. som att gosen ldngs kusten ar uppde-
lad i fler och mer isolerade lokala bestand
jamfort med gos i storre sjoar.

Detaljerade studier av gos fran de
kustlokaler déar forstdrkningsutsatt-
ningar pagatt under lang tid (Galtfjarden
och Himmerfjarden) visar att graden av
genetisk paverkan har varit begrénsad
(andelen ackumulerade gener fran utsatt
hjalmargos i dagens bestand uppgar till
mellan 1 och 4 %). Monstret dr emellertid
ett annat for de sotvattenslevande bestan-
den i Hedesundafjdrdarna (Daldlven) och
Orsjon (Ljusnan). Kontinuerliga utsatt-
ningar av hjdlmargés under 30 ar i Hede-
sundafjdrdarna har resulterat i att dagens

gosbestand utgor en blandning (hybrid-
population) déar sa mycket som omkring
hilften av det genetiska materialet har sitt
ursprung fran Hjdlmaren. Motsvarande
inslag av ackumulerade "hjalmargener”

i Orsjon har skattats till 11 %. Det ar i
dagslédget oklart i vilken omfattning gen-
spridningen har paverkat egenskaper av
betydelse for graden av lokal anpassning
(formagan till 6verlevnad och reproduktion)
hos de mottagande bestanden.

Trots den patagliga genetiska for-
andringen av gosbestandet i framforallt
Hedesundafjdrdarna, &r det tveksamt om
forstarkningsutséttningarna haft den posi-
tiva effekt pa fisket som varit huvudsyftet.
En genetiskt baserad utvardering av gosar
fangade i fritidsfisket i Hedesundafjardarna
under 2008 visade att en majoritet av de
analyserade fiskarna med hog sannolik-
het ar vildfédda. Den laga andelen utsatt
fisk i fangsten (mellan 0 och 8 %) stimmer
val 6verens med den skattade méngden
genflode fran utsatt gos som uppgar till
cirka 10 % per generation. Ocksa i Himmer-
fjarden, Galtfjarden och Orsjon dominerar
vildfodda gosar fullstéandigt i fangsterna.

En preliminér analys visar att skill-
naderna i genetisk paverkan mellan de
undersokta lokalerna framst tycks bero pa
att forhallandet mellan méngden utsatt
gos och den naturliga produktionen skil-
jer sig mellan omradena. Det finns d4nda
vissa indikationer pa att insjogos utsatt vid
kusten inte 6verlevt eller lyckats med sin
reproduktion i lika hog omfattning som i de
undersokta insjolokalerna. Mer detaljerade
studier (t.ex. odlingsexperiment) kravs dock
for att verifiera om lokal anpassning till ett
liv i sott respektive brackt vatten forekom-
mer hos gos.

Aven om man inte ska generalisera
allt for mycket utifran en enskild studie,
ar flera av resultaten relevanta for den
praktiska gosforvaltningen. (1) For att
sakerstilla ett langsiktigt hallbart fiske bor



de lokala bestand som identifierats forval-
tas separat genom att exempelvis fiskets
omfattning regleras med hinsyn taget till
de enskilda bestandens barkraft. (2) Vara
resultat visar att gosutséttningar i befint-
liga bestand i syfte att forbéttra fisket bor
foregas av en uppskattning av den natur-
liga produktionen av unggos. Annars finns
risk att antalet utsatta gosar ar sa fa i rela-
tion till de vildfodda gésarna i bestandet att
de positiva effekterna pa fisket blir forsum-
bara, nagot som tycks vara fallet i samtliga
omraden som hér studerats. Forstarknings-
utsittningar i syfte att oka produktionen
genom att tillféra mer lekfisk vintas endast
fa effekt da befintliga bestand ar utarmade,
dvs. befinner sig under miljons barformaga.
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(3) Aven nir forstiarkningsutsattningar inte
gynnar fisket i ndmnvird omfattning kan
de langsiktiga genetiska effekterna bli pa-
tagliga, speciellt om utsittningarna uppre-
pas under lang tid. Om den g6s som sétts ut
ar av frammande geografiskt och genetiskt
ursprung finns bl.a. risk att genetisk sam-
manblandning (hybridisering) leder till att
det lokala bestandets formaga till 6verlev-
nad och reproduktion forsdmras. Utséatt-
ning med fraimmande stam i ursprungliga
gosvatten bor alltsa inte ske (annat &n vid
ateretableringar av utrotade bestand). Vid
utsittning i vatten dar gos inte forekom-
mer naturligt maste andra faktorer an
genetiska beaktas, som effekterna pa andra
fiskarter och det 6vriga ekosystemet.




Introduktion

En langsiktigt hallbar forvaltning av fiskar-
ter krdaver kunskap om hur dessa &r upp-
delade i olika bestand1. Om férvaltningen
inte tar hénsyn till artens bestandsstruk-
tur finns risk att lokala bestand Gverex-
ploateras och kanske utrotas med foljd

att viktig biologisk mangfald och framtida
fiskemojligheter gar forlorade. En bestands-
baserad forvaltning kréver bland annat
grundldggande kunskaper om mingden
och fordelningen av genetisk variation. Hur
exempelvis fiskeuttaget ska styras geogra-
fiskt beror pa hur bestandsstrukturen ser
ut och hur isolerade de olika bestanden ar
fran varandra. Man kan generellt sdga att
ju mer isolerade bestanden inom en art ar
fran varandra, desto viktigare dr det med
lokal forvaltning dar exempelvis fiskeutta-
get anpassas till de lokala bestandens bér-
kraft snarare dn hela artens sammantagna
barkraft. Kunskap om arters bestands-
struktur ir dven viktig vid planering och
genomférande av olika fiskevardsatgérder,
som exempelvis utsédttning av odlad fisk.

I denna studie har vi med genetisk meto-
dik studerat bestandsstruktur och effekter
av utsattningar hos gés (Sander lucioperca).
Gos finns naturligt i niringsrika sjoar
framst i s6dra och mellersta Sverige nedan-
for hogsta kustlinjen, samt mer sporadiskt
langs kusten fran Smaland till Norrbotten.
Arten har dven introducerats i ett stort
antal sjoar under senaste arhundradet
(Filipsson 1994). Gos &r den viktigaste kom-
mersiella fiskarten for insjofisket och den
ar dven mycket uppskattad av sportfiskare.
Fangsten i det svenska yrkesfisket uppgick
2008 till ca 500 ton, déir de stora sjoarna
(Hjalmaren, Milaren, Vianern och Vittern)
stod for mer an 90 % (Fiskeriverket 2009a).
Fritidsfiskets omfattning &r mera svarbe-
domt, men i delar av Sverige fangas arligen
avsevirda mangder gos av sport- och husbe-
hovsfiskare (Fiskeriverket 2009b).

Utséttningar av gos i Sverige pabérja-
des redan under 1800-talet. Syftet har ofta

varit att introducera arten i sjoar dir den
tidigare inte funnits. Savil storskaliga som
mer sporadiska utséttningar sker ocksa
for att forstiarka befintliga bestand i syfte
att forbattra mojligheterna till fiske (s.k.
forstarkningsutsattningar). Den gés som
idag sédtts ut i Sverige har i huvudsak sitt
ursprung fran sjon Hjdlmaren, men dven
andra bestand har i mindre utstriackning
anvénts for att producera sattfisk.

Trots gosens betydelse for yrkes- och
fritidsfisket 4r kunskapsldget om artens be-
standsstruktur och effekterna av de omfat-
tande utsédttningar av odlad gos som pagatt
under lang tid ytterst begridnsat. Den
hittills enda genetiska studie av svensk
gos som genomforts (Bjorklund m.fl. 2007)
fokuserade framst pa storskaliga genetiska
monster inom norra Europa, och inkludera-
de endast enstaka stickprov frin Mélaren,
Hjdlmaren och svenska Ostersjokusten.

Syftet med denna studie var att:

1. ta fram grundldggande kunskap om
gosens genetiska bestandsstruktur i
det huvudsakliga utbredningsomradet i
Sverige,

2. utreda i vad man storskaliga gésutsatt-
ningar paverkat naturliga gosbestands
genetiska sédrpréagel, samt

3. gora en preliminar utvardering av tidiga-
re gosutsédttningars betydelse for fisket.

Vi har anvént oss av molekyldra DNA-
markorer (s.k. mikrosatelliter) for att
studera artens bestandsstruktur. Vi har
aven utvirderat ett antal storskaliga ut-
sdttningsprogram genom att bland annat
jamfora “historiska” vivnadsprover med
nutida prover for att pa sa vis studera hur
stor genetisk paverkan utséttningarna har
haft pa de mottagande bestanden.

! Med bestand avses genomgaende i denna rapport individer inom en art som tack vare att de i hog grad fortplantar sig
med varandra bildar en genetiskt homogen grupp (en lokal population).



Material & metoder

Insamling av prover

Vivnadsprover for genetisk analys sam-
lades in av sport- och yrkesfiskare samt
personal vid Fiskeriverket och Stockholms
universitet under aren 2006-2008. Insam-
lingen omfattade Hjdlmaren, Mélaren,
Hedesundafjdrdarna i Dalédlven, Orsjon i
Ljusnan samt kustlokaler spridda fran Dal-
alvens mynning i norr till Himmerfjarden i
soder. De flesta stickprov samlades in under
lektid (maj-juni) for att i mojligaste man
undvika sammanblandning av fisk fran
olika bestand. Ett mindre stickprov av gos
fran Ladoga i Ryssland har ocksa inklude-

Undersokta

rats som utomstaende referens i vissa av
analyserna. I Sotvattenslaboratoriets arkiv
identifierades dessutom &ldre stickprov be-
staende av gosfjill (insamlade mellan 1963
och 1979) fran Hjdlmaren, Hedesunda- och
Farnebofjardarna i Daldlven, Orsjon, samt
Galtfjarden, Himmerfjarden och Braviken
ldngs kusten. Totalt omfattar studien 1 147
individer, insamlade pa 21 lokaler. Samtliga
insamlingslokaler dr utmarkta i Figur 1,
och information om stickprovstorlekar och
insamlingsar aterfinns i Tabell 1.

omraden med gdsutsattningar

Ett viktigt syfte har varit att undersoka
om storskaliga utsédttningar av gos har
paverkat naturligt forekommande gosbe-
stand i utsattningsomradena. Fragan har
undersokts genom jamforelser av genetiska
prover insamlade for 30-45 ar sedan med
prover insamlade idag. Foljande lokaler ar
inkluderade:

e Himmerfjiarden. I denna havsvik bel4-
gen soder om Stockholm genomférdes den
forsta omfattande gosutsédttningen 1948.
Sedan upphorde verksamheten under
1950-talet for att aterupptas 1965. Mellan
1965 och 1993 sattes det ut 10 000—20 000
arsungar vartannat ar. Sattgosen harstam-
made framforallt fran Hjadlmaren, men visst
inslag av mélargos har dven forekommit
(Andersson 2009). Givet ett generations-
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intervall pa omkring 5 ar (berdknat fran
livshistorie-data fran Hjdlmaren; Svardson
& Molin 1981, opublicerade data) for gos i
denna del av utbredningsomradet motsva-
rar den undersokta 30-arsperioden i Him-
merfjarden (1977/79-2008; Tabell 1) cirka 6
generationer, varav gosutsittningar saledes
dgde rum endast under de tre forsta (t.o.m.
1993).

e Galtfjiarden. Utsattning av gos i kustom-
radena kring Galtfjdrden i norra Roslagen
har genomf6rts under framforallt 1980-
och 90-talen, men har pagatt under hela
undersokningsperioden (1974-2006/07).
Efter kontakt med representanter for de
lokala fiskevardsomradena har framkom-
mit att det i genomsnitt har satts ut om-
kring 10 000 arsungar per ar under den
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Figur 1. Insamlingslokaler i Hjalmaren, Malaren och langs kusten. Férkortningar forklaras i
Tabell 1. Observera Orsjon (Ljusnan) samt Ladoga (Ryssland) pa den mindre éversiktskartan.
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Tabell 1. Information om samtliga stickprov som ingér i studien. Kartor med lokalernas
geografiska placering ges i Figur 1.

Stickprov Omrade Lokal Ar Antal
Hj(A) Hjalmaren Hemfjarden 2007 46
Hj(B)"™ Hjalmaren Mellanfjarden 1971 48
Hj(B)*" Hjalmaren Mellanfjarden 2007 48
Hj(C) Hjalmaren Norra Storhjalmaren 2007 45
Hj(D) Hjalmaren Sddra Storhjalmaren 2007 48
Hj(E) Hjalmaren Ostra Storhjalmaren 2007 47
M(A) Malaren Vastra Malaren 2007 48
M(B) Malaren Norra Malaren 2007 48
M(C) Malaren Mellersta Malaren 2007 48
M(D) Malaren Ostra Mélaren, Ellholmen 2007 48
M(E) Malaren Ulvsundasjon 2007/08 22
M(F) Malaren Ekoln 2007/08 44
M(G) Malaren Ostra Méalaren, Adelsd 2007 40
Bra Kusten Braviken 1975 48
Himm?777® Kusten Himmerfijarden 1977179 88
Himm?©8 Kusten Himmerfjarden 2008 40
Furu Kusten Furusund 2007 48
Galt™ Kusten Galtfjarden 1974 48
Galtoen? Kusten Galtfjarden 2006/07 48
Dal Kusten Daldlvens mynning 2007 10
Hed® Dalalven Hedesundafjardarna 1963 40
Hed® Dalalven Hedesundafjardarna 2008 45
Far Dalalven Farnebofjarden 1963 48
Orsj®* Ljusnan Orsjon 1964 47
Orsj® Ljusnan Orsjon 2008 48
Lado Ladoga 2007 9
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studerade perioden (vissa ar betydligt mer).
Samtliga gosar har haft sitt ursprung fran
Hjdlmaren.

e Hedesundafjirdarna. Omfattande utséatt-
ningar av gos fran Hjdlmaren i denna del
av Dalédlven har pagatt sedan 1977. 1 snitt
har det satts ut 15 000-20 000 arsungar per
ar. Unders6kningsperioden omfattar 45 ar
(1963-2008) eller nio gosgenerationer, varav
utsdttningar skett under de senaste sex
generationerna.

e Orsjon. Enligt 1dnsstyrelsen i Géavleborgs
léan finns inga kdnda uppgifter om utséatt-
ningar i sjilva Orsjon, vilken utgor ett cirka
10 km langt avsnitt av Ljusnan. Denna
lokal inkluderades ursprungligen som

Genetiska analyser

referens for att erhalla oberoende informa-
tion om naturliga genetiska foréandringar

i ett opaverkat gosbestand. Vara resultat
antydde emellertid att gésen i omradet
trots allt paverkats av utséttningar (se
nedan), och efter fornyad kontakt med lédns-
styrelsen framkom att gos satts ut i sjoarna
Vixnan och Bodasjon, vilka ligger i direkt
anslutning till Ljusnan med utlopp cirka 35
respektive 20 km uppstroms Orsjon. Under
den undersokta perioden (1964-2008) har
det satts ut gosyngel i Vaxnan ar 1985,
1988, 1989 samt 1998 (ca 5 000 arsungar
vid varje tillfdlle). I Bodasjon sattes det ut
gosyngel 1975, 1982, 1984, 1985 (dven dar
ca 5 000 gosar per tillfdlle). I samtliga fall
harstammade séttfisken fran Hjdlmaren.

och statistisk utvardering

DNA extraherat fran torkade fjall eller fen-
prov forvarade i sprit har genotypbestadmts
med hjélp av sa kallade mikrosatelliter.
Denna typ av genetiska markérer ar rela-
tivt variabla och anses sirskilt lampliga vid
studier av bestandsstruktur och bestam-
ning av ursprung for enskilda individer. To-
talt har nio mikrosatelliter studerats, vilka
ursprungligen utvecklats for ndrbesliktade

14

arter (PflaL3, PflaL8, PflaL9, Svi4, Svil8,
Svi33, SviL6, Svil8, SviL.7; Borer m.fl.
1999, Wirth m.fl. 1999, Leclerc m.fl. 2000).
De metoder och program som har anvénts
for att utviardera erhallna data statistiskt
kommenteras kortfattat i anslutning till
presentationen av resultaten. For mer
ingaende tekniska detaljer hinvisas till de 1
texten angivna referenserna.



Resultat

Utvardering av datakvalitet

Overlag patraffades relativt fa avvikelser
fran de proportioner av genotyper som
forvantas enligt Hardy-Weinbergs lag
(Tabell 2), vilka dar de forekommer kan
indikera att stickprovet bestar av fisk fran
mer &n ett bestand eller "tekniska problem”
med data (s.k. noll-alleler, drop-outs, etc.).
En av mikrosatelliterna (PflaL3) uppvisade
dock tecken pa viss forekomst av noll-alleler
i framst Hjdlmaren och Mélaren, och har

Genetisk variation

Méngden genetisk variation uttryckt som
forvantad heterozygositet och allelrike-

dom (allelic richness) varierar till viss del
mellan de studerade omradena (Tabell 2).
Med undantag for Ekoln (Malaren, M(F))

darfor uteslutits i de analyser dir sadan
forekomst kan forvantas utgora problem.
Analyserna indikerar att de analyserade
mikrosatelliterna nedérvs oberoende ef-
tersom endast 6 % (55 av 928) av parvisa
test for avvikelser fran kopplingsjamvikt
(linkage equilibrium) mellan markorerna
inom stickprov var signifikanta (d.v.s. nira
den andel som férvantas av slumpen).

ar variationsgraden relativt lika for alla
lokaler i HjaAlmaren och Milaren, medan
kustgosen, undantaget Braviken, uppvisar
ldgre heterozygositet och allelrikedom &n
insjobestanden.

Analyser av bestandsstruktur

Parvisa jamforelser av allelfrekvenser
visade pa tydliga genetiska skillnader
mellan kustgos och gos fran insjolokaler
(Appendix 1). Inom Hjdlmaren patraffades
inga statistiskt signifikanta skillnader
mellan stickprov fran olika delar av sjon.

I Milaren forekommer tva stickprov som
avviker markant fran de centrala malar-
fjardarna — Ekoln (M(F)) och Ulvsundasjon
(M(E)). Sarskilt gosarna i Ekoln avviker
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patagligt fran 6vriga mélarlokaler, vilket i
kombination med en ldgre grad av genetisk
variation (se ovan) sannolikt aterspeglar
att gosen i1 detta omrade under tusentals ar
varit mer eller mindre isolerad fran 6vriga
Mailaren. Aven Ulvsundasjons gosar avviker
signifikant fran de 6vriga mélarlokalerna,
om &n inte lika markant som de i Ekoln
(Appendix 1). Sammantaget forklaras 14 %
av den totala genetiska variationen (Ladoga



Tabell 2. Genetisk variation hos gos (se Tabell 1 for detaljer kring de enskilda stickproven): stickprovsstorleken (n),
genomsnittliga antalet observerade anlagsvarianter per markér (N,), forvéntad genomsnittlig heterozygositet (H, ID) samt
allelrikedom (A.; matt pa antal anlagsvarianter med hénsyn taget ti ?II skillnader i matenalstorlekar) | Tabellen ges'aven
skattningar av genomshittliga F ; 6ver de nio mikrosatelliter som studerats (métt pa avvikelsen fran Hardy-Weinberg-
proportioner), dar asteriskerna anger graden av statistisk sakerhet i avvikelsen fran H-W-jamvikt (* P < 0,05; ** P < 0,01;
*** P < 0,001). Eftersom en av markorerna (PflaL3) uppvisar tecken pa férekomst av s.k. noll-alleler (i framforallt Hjalmaren
och Mélaren) ges &ven genomshittliga F ¢ efter att denna markér uteslutits.

Stickprov . N 26;696 SE) g-R1 ,96 SE) gsmarkérer) ;I&Smarkdrer)

Hjalmaren  Hj(A) 46 46 0,48 ( 0,15) 3,0 (£ 0,8) 0,036 0,037
Hj(B)"" 48 4,0 0,48 (+0,13) 2,9 (£0,7) 0,034 0,035
Hj(B)> 48 49 0,51 (+0,11) 3,3(£0,8) 0,061 0,035
Hj(C) 45 42 0,50 (+ 0,13) 3,1 (£0,7) 0,046 0,037
Hj(D) 48 47 0,50 (£ 0,13) 3,1 (x0,8) 0,032 0,042
Hi(E) 47 51 0,51 (£ 0,12) 3,3(£0,7) 0,058 0,036
Genomsnitt 46 0,50 (£ 0,13) 3,1(x0,7)

Malaren  M(A) 48 49 0,48 (+ 0,16) 3,2 (£0,8) 0,049 0,027
M(B) 48 46 0,47 ( 0,15) 3,1 (£0,8) 0,076 * 0,053
M(C) 48 44 0,48 (£ 0,14) 3,2 (£ 0,8) 0,148 ** 0,112 **
M(D) 48 49 0,47 (£ 0,14) 3,1 (£0,8) 0,005 0,043
M(E) 2 34 0,47 (£ 0,13) 3,0(x0,7) 0,043 0,099
M(F) 44 41 0,37 (£ 0,15) 2,7 (£0,7) 0,003 0,012
M(G) 40 46 0,47 (+ 0,14) 3,2 (£0,8) 0,023 0,047
Genomsnitt 4.4 0,46 (£ 0,14) 3,1(x0,7)

Kusten Bra 48 40 0,51 (£ 0,13) 3,3(x0,9) 0,087 ** 0,034
Himm?779 88 4,0 0,37 (+0,16) 2,8 (+0,9) 0,030 0,030
Himmo® 40 34 0,41 (+ 0,16) 2,8 (+0,8) 0,041 0,041
Furu 48 3,6 0,36 (£ 0,11) 2,7 (£ 0,5) 0,121 ** 0,123 **
Galt™ 48 3,6 0,30 (£ 0,13) 2,4 (£ 0,5) 0,020 0,026
Galtos7 48 4,0 0,35 (x0,12) 2,7 (£0,6) 0,010 0,002
Dal 10 29 0,38 (+ 0,15) 8 (+0,6) 0,112 0,116
Genomshitt 3,6 0,38 (£ 0,12) 8 (£ 0,6)

Ovriga Heds® 40 42 0,50 (£ 0,11) 2 (£0,6) 0,044 0,055

lokaler Hed® 45 50 0,55 (+ 0,08) 3(£0,7) 0,032 0,044
Far 48 4,7 0,48 (x 0,14) 3,3(x0,8) 0,114 ** 0,124 ***
Orsj® 47 38 0,50 (+ 0,11) 3,0 (£ 0,5) 0,056 0,065
Orsj® 48 38 0,52 (+0,10) 3,1 (£ 0,5) 0,148 *** 0,113 **
Lado 9 43 0,63 (£ 0,10) 43 (1,1 0,146 * 0,130

Totalt 10,8 0,53 (£0,10) 3,5 (% 0,8)
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Figur 2. Resultat fran PCA-analys (Principal Component Analysis) som illustrerar graden av genetisk
skillnad mellan stickproven. PC-1 forklarar 52 % och PC-2 forklarar 17 % av den totala genetiska

variationen mellan stickproven.

undantaget) av skillnader i allelfrekven-
ser mellan stickproven (F, = 0,14), medan
ovriga 86 % bestar av genetisk variation
mellan individer inom stickprov.

PCA-analys (Principal Component
Analysis) anvindes for att visualisera de
genetiska skillnaderna mellan stickproven
(Figur 2). Har framgar tydligt ett antal
“grupper” av svenska gosbestand: gosen
fran Malardalen (Hjalmaren och Mélaren)
bildar en relativt homogen grupp, kustens
gosar utgér en annan grupp, medan fjardar-
na i Dalédlven (Hedesunda- och Farnebofjér-
darna) samt Orsjon bildar ytterligare tva
fran ovriga och varandra tydligt avskilda
grupper (Figur 2). Ett liknande monster
syns i det dendrogram (sldkttrad) som ater-
ges 1 Figur 3. Den enda svenska lokal som
avviker fran ovanstaende monster dr det
historiska stickprovet fran Braviken (1975),
som i dendrogrammet avviker fran samtliga
stickprov.
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For att analysera bestandsstrukturen i
Mailardalen och den angridnsande kusten
(Dalélvens fjardar samt Orsjon exklude-
rade) har vi anvént oss av programmet
STRUCTURE (Pritchard m.fl. 2000; Hubisz
m.fl. 2009). Denna metod utgar enbart fran
genetiska data och grupperar individerna i
sa kallade kluster (formodade bestand) sa
att avvikelser fran Hardy-Weinberg-pro-
portioner och kopplingsjamvikt minimeras.
Det mest sannolika antalet kluster enligt
programmet ir sex stycken (Figur 4a-b).

I linje med 6vriga resultat visade
STRUCTURE-analyserna att gos insam-
lad i Hjadlmaren och Mélaren (undantaget
Ekoln) bildar tva separata kluster eller
grupper (Figur 4c¢). Goésarna fran kusten
bildar i sin tur tre geografiskt betingade
kluster: Roslagen i norr (Daldlvens myn-
ning, Galtfjarden och Furusund), Braviken
i soder samt Himmerfjdrden ddremellan.
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Figur 3. Dendrogram (slakttrad) over stickprov av gos (konstruerat enligt neighbor joining-metoden). Siffrorna anger
graden av statistisk sakerhet for respektive "nod” (efter s.k. bootstrap-analys). Skalstrecket anger genetiskt avstand

(chord distance).

En intressant observation ar att det dven
tycks finnas en svag genetisk struktur inom
Hjialmaren och inom Méilarens centrala
fjardar (Figur 4c). I Hjdlmaren tycks Hem-
och Mellanfjarden (HJ(A) och HJ(B)) avvika
nagot fran sjons centrala och 6stligt belagna
delar (HJ(C), HJ(D) och HJ(E)). I vastra och
centrala Malaren finns en liknande tendens
till genetisk struktur (M(A), M(B) och M(C)
tenderar att avvika fran M(D) och M(G)).
Det ska dock betonas att dessa eventuella
skillnader inom Hjdlmaren och Malaren

ar subtila, och i de flesta fall 4r de parvisa
jamforelserna mellan stickproven inte sta-
tistiskt signifikanta (Appendix 1).

For att ytterligare analysera den gene-
tiska strukturen inom Hjdlmaren, Mélaren
och Kusten genomfordes ocksa sa kallade
IBD-analyser (Isolation By Distance). Med
denna metod studeras om det finns ett
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samband mellan genetiska och geografiska
avstand, vilket kan férvintas ndr méingden
genfléde mellan lekomraden varierar med
det inbordes avstandet (storre genflode pa
kortare avstand och vice versa). Overlag
rader svaga positiva samband i Hjalmaren
och Milaren, d v s nir avstandet mellan

de jamforda lokalerna G6kar tenderar den
genetiska skillnaden att bli nagot storre
(Figur 5a och b). Med undantag for Mala-
rens totalmaterial (Figur 5b) 4r dock inget
av sambanden statistiskt signifikant. Langs
kusten finns ingen indikation pa IBD nir
det genetiskt avvikande stickprovet fran
Braviken ar uteslutet (Figur 5¢). En in-
tressant observation ir att de genetiska
skillnaderna &r patagligt storre mellan
kustlokalerna dn mellan lokaler pa motsva-
rande geografiska avstand i Hjdlmaren och
Maélarens centrala fjardar (Figur 5d).
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Figur 4. Resultat efter analys med programmet STRUCTURE (gos fran
Hjalmaren, Malaren och Kusten). Delfigurerna (a) och (b) illustrerar i

vilken grad genotypdata passar med olika modeller vilka skiljer sig at med
avseende pa antalet ingaende kluster (K) (bestand eller populationer).
Graden av modellpassning anges som naturliga logaritmen av en
sannolikhet (hdgre varde innebar battre passning och vice versa). | delfigur
(a) varierar K mellan 1 och 20 (5 replikat per K). Delfigur (b) visar resultatet
for en mer noggrann analys (20 replikat per K) for K = 5 ill 7, av vilken
framgar att K = 6 ger bast passning med data. | delfigur (c) anvands sex
farger (K = 6) for att illustrera hur stor andel av varje individs arvsmassa
som skattats att harstamma fran respektive kluster (varje enskild gos
motsvaras av en smal, horisontellt liggande flerfargad stapel). Stickprovens
namn forklaras i Tabell 1.
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Figur 5. Analyser av samband mellan geografiskt och genetiskt avstand (IBD) fran Hjalmaren (a), Malaren
(b) och Kusten (c). For Malaren och Kusten aterges bade resultatet for totalmaterialet samt nar de mest
avvikande lokalerna - Ekoln/ Ulvsundasjon respektive Braviken - ar uteslutna (fyllda symboler med streckade
regressionslinjer). | delfigur (d) aterges data for Hjalmaren, Malaren (ej Ekoln/Ulvsundasjon) samt Kusten (ej
Braviken) tillsammans (symboler som i delfigur a-c). Samtliga samband &r testade statistiskt med enkelsidiga
s.k. Mantel-test (10 000 permutationer). Observera de olika skalorna pa axlarna.



Genetiska effekter av utsattningar

Som framgar av bland annat Figur 2 (se
aven Figur 3 samt Appendix 1) &ar det
nutida stickprovet fran Hedesundafjiarden
genetiskt sett mer likt Hjdlmaren 4n det
historiska stickprovet fran samma omrade.
Samma monster géller for Orsjon, 4ven
om forédndringen mellan det historiska och
nutida stickprovet dir dr mindre. Trots
omfattande utsidttningar av hjalmargos
tycks daremot bestanden i Galtfjirden och
Himmerfjarden pa kusten inte ha forand-
rats ndmnvéart over de tidsperioder som
studerats (Figur 2).

I Tabell 3 sammanfattas information
om utséttningsméangder, skattade inslag av
frammande gener samt méngd genflode per
generation for de undersokta utsdttnings-
omradena (Hedesundafjardarna, Orsjon,
Galtfjarden och Himmerfjarden). Andelen

“hjalmargener” (ackumulerade 6ver flera
generationer) i de nutida stickproven fran
Hedesundafjardarna och Orsjon uppskat-
tades till 0,47 respektive 0,11 med hjilp av
programmet LEADMIX (Wang 2003), déar
genetiska data for Hjdlmaren (totalt) och
de historiska stickproven utgjorde referens-
prov. Inslaget av hjdlmargener i de nutida
stickproverna fran kustlokalerna i Galtfjar-
den och Himmerfjdrden &r betydligt lagre
(Galtfjarden: 0,04; Himmerfjarden: 0,01). I
Himmerfjarden &dr andelen hjdlmargener
inte signifikant storre &n noll. Den motsva-
rande méngd inflode av gener fran utsatt
hjalmargés per generationsintervall (under
de generationer da utsittning pagatt)
berdknades till 10 % i Hedesundafjérdarna,
4 % 1 Orsjon, samt till mindre &n 1 % i Galt-
fjarden och Himmerfjarden (Tabell 3).

Tabell 3. Uppgifter om gésutsattningar samt genetiskt baserade skattningar av andelen gener fran utsatt hjalmargés som
ackumulerats i respektive lokal under det tidsintervall som studerats (punktestimat med 95 % ClI, erhallet med programmet

LEADMIX; Wang 2003).

Antal utsatta gésungar
per generation

Antal generationer

Skattad andel
"hjalmargener”

Mangd genflode
(per generation

Lokal (varav med utsattning) (totalt antal) (dagens bestand) med utsattningar)
Himmerfjarden 6 (3) 37 500 (112 500) 0,007 (0,000-0,117) 0,002 (0,000-0,041)
Galtfjarden 6,5 (6,5) 50 000 (325 000) 0,041 (0,009-0,097) 0,006 (0,001-0,016)
Hedesundafjorden 9 (6) 100 000 (600 000) 0,475 (0,334-0,605) 0,102 (0,066-0,144)
Orsjon 9 (3%) 13 300* (40 000) 0,107 (0,037-0,200) 0,037* (0,012-0,072)

* uppgifterna osakra; utsattningarna har skett oregelbundet i uppstroms belagna lokaler

21



Utsattningarnas betydelse for fisket

Ovanstaende resultat visar att Hede-
sundafjdrdarnas gosbestand genetiskt sett
har paverkats kraftigt av de storskaliga
utsattningar av hjdlmargos som skett
under de senaste 30 aren. Idag béar gosen

i omradet pa nistan 50 % hjalmargener,
vilket motsvarar ett genomsnittligt genflode
om ca 10 % under de sex generationer dir
storskaliga utsattningar dgt rum. Detta in-
dikerar i sin tur att omkring var tionde gos
som reproducerat sig i Hedesundafjédrdarna

S B R
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V)
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Gosutsattning i Himmerfjarden inom forskningsprojekt
finansierat av stiftelsen Baltic Sea 2020.
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under perioden har varit direktutsatt. Aven
Orsjons gosbestand tycks ha paverkats
signifikant av de utsadttningar som skett i
néarliggande vatten. Idag uppskattas gosen i
Orsjon bara pa ca 10 % gener av hjalmarur-
sprung, vilket motsvarar ett genflode av ca
4 % per generation (antaget att spridningen
av de gener som ackumulerats i bestandet
skett under tre generationer; Tabell 3).

Om den hjalmargos som satts ut i de
studerade omradena haft en ldgre repro-
duktiv framgang &n sina vildfodda artfréan-
der kan dock andelen direktutsatt gos som
uppnatt fangstbar storlek ha varit hogre 4n
det skattade genflodet per generation. For
att analysera hur stor andel av gésarna i de
nutida stickproven som &r direktutsatta har
programmen STRUCTURE och ONCOR
(Kalinowski m.fl. 2007) anvénts. Figur 6
illustrerar hur stor andel av individernas
gener som har sitt ursprung i Hjdlmaren.
Aven om det i manga fall inte med sidker-
het gar att sdga vad en enskild fisk har for
ursprung, framstar det klart att endast en
minoritet av de 45 fritidsfiskade gésarna
fran Hedesundafjardarna ar 2008 kan vara
direktutsatta. En s.k. "mixed-stock” analys
med ONCOR anger dven den att en mino-
ritet (0-8 % eller 0-3 individer) dr direkt-
utsatt i Hedesundafjdrdarna. Resultaten
stdmmer saledes val 6verens med ovansta-
ende genflode per generation (10 %), enligt
vilket man borde forvinta sig att hitta 4-5
direktutsatta individer i stickprovet. Ocksa
i Himmerfjarden, Galtfjarden och Orsjon
dominerar vildfodda gosar fullstdndigt
enligt analyserna med bade STRUCTURE
och ONCOR, dven om nagon enstaka indi-
vid dven i dessa stickprov kan tinkas vara
direktutsatt (ex. en gés med 87 % hjalmar-
gener fran Orsjon; Figur 6).
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Figur 6. Analys for visuell identifiering av direktutsatta individer i fangsterna. Punkterna (sorterade i fallande ordning) markerar
andelen gener hos enskilda individer som med STRUCTURE skattats att harstamma fran Hjalmaren. De tre grupperna

langst till vanster i respektive delfigur (3x50 st punkter markerade med klammer) representerar datorsimulerade individer

(UTS = "direktutsatta hjalmargdsar”, HYB = "F1-hybrider” respektive VILD = "vildfédda”) vilka for jamforelse har analyserats
tillsammans med de riktiga gosarna (PROV). Med "vildfédd” menas att ingen av foraldrarna ar direktutsatt (en sadan individ kan
anda béra pa hjalmargener som tillforts bestandet under tidigare generationer). De tre simulerade grupperna (UTS, HYB och VILD)
utgor referensmaterial som anvands for att visuellt identifiera gosar i fangsterna (PROV) med avvikande genotyp som kan vara
direktutsatta (eller F1-hybrider). Jamforelser visar att endast fa individer tycks kunna vara direktutsatta hjalmargosar, vilket ar i linje
med Ovriga statistiska analyser (se text).

w



Lokal anpassning hos gos?

Vara resultat visar att utsiattningarna

av hjdlmargos har haft mindre genetisk
paverkan pa de undersokta kustbestanden
jamfort med insjobestanden. Vad &r forkla-
ringen till denna skillnad? En slutsats man
latt kan forledas dra ar att utsatt hjal-
margos tycks ha svart att klara av miljon
langs kusten, dar inte minst salthalten kan
tankas paverka befruktnings- och klack-
ningsformagan for spermier och dgg. Sddan
anpassning till reproduktion i s6tt respek-
tive briackt vatten har tidigare observerats
for lokala bestand av gddda i bade Sverige
och Danmark (Westin & Limburg 2002,
Larsen m.fl. 2005).

For att utvardera om den légre gene-
tiska paverkan som observerats hos de
kustbestand av gés som studerats aterspeg-
lar lokal anpassning kréivs emellertid att
utsattningarnas omfattning séatts i relation
till den naturliga produktionen av unggos
av samma alder/storlek som utséttnings-
materialet i de jimforda omradena. Ar den
naturliga produktionen mycket storre d4n
méngden gos som satts ut forvintar vi oss
under alla omstandigheter en lag genetisk
paverkan. Om utséttningsmangden da-
remot har varit stor i forhallande till den
naturliga produktionen kan man forvinta
sig en mer pataglig genetisk paverkan (for-
utsatt att den utsatta gosen lyckats med sin
reproduktion).

I Tabell 4 har vi med hjilp av ett enkelt
riakneexempel forsokt ndrma oss fragan
om skillnaderna i genetisk paverkan mel-
lan omraden aterspeglar endast skilda
utsittningsméngder, eller om dven lokal
anpassning har paverkat resultaten. Vi har
gjort detta genom att jamfora mangden
observerat genflode per generation (m , ;

obs?

fran Tabell 3) med det genflode som forvan-
tas (m, ) om férhéllandet mellan utsatt
och vildfodd gos vad géller 6verlevnad och
reproduktiv framgang inte skiljer sig mel-
lan de olika miljoerna. Orsjon har uteslutits
da utséttningarna dar har skett en bra bit
uppstroms provtagningsomradet och det ar
oként i vilken omfattning den utsatta fisken
har spridit sig nedstroms. Det rader dven
viss oklarhet om hur manga “gosgeneratio-
ner” som de oregelbundna utsittningarna
uppstroms Orsjon egentligen motsvarar.
Miéngden forvéntat genflode (m,, ) har
berdknats genom att jaimfora antalet utsat-
ta gosar per generation med en skattning
av bestandets genetiskt effektiva storlek
(N ?, dér Ne har anvénts som ett indirekt
matt pa produktionsformagan (rekrytering-
en). For att berdkna lekbestandets totala
storlek (N, ) har vi antagit att forhdllandet
mellan N och N, dr en godtycklig konstant.
Pa motsvarande vis har 6verlevnaden for
utsatt fisk fram till lekmogen alder antagits
vara densamma i de jamforda lokalerna.
Slutligen har ett forvéintat genfléde (m,, )
berdknats utifran antalet utsatta som
beréknas ha overlevt till reproduktiv alder i
forhallande till lekbestandets totala storlek.
Sa ldnge 6verlevnaden fran utsittning
till lek respektive forhéllandet mellan N
och N &r lika inom de jémforda bestédnden,
paverkar den absoluta storleken pa dessa
vérden inte slutsatserna. I rdkneexemplet
(Tabell 4) har en av tusen utsatta gosar
antagits overleva fram till leken, medan
N, utgor en tiondel av den totala popula-
tionsstorleken (N /N _ = 0,1). Vi denna
kombination blir m ; och m,_ for Hede-
sundafjdrdarna lika (m, /m, = 1), medan
kvoten ar nagot lagre for kustlokalerna

2 Den effektiva populationsstorleken (N,) &r en teoretiskt definierad storhet som avgér i vilken takt inavel ackumuleras
och slumpmassiga genetiska férandringar ager rum mellan efterféljande generationer (s.k. genetisk drift). N_ &r i
praktiken nastan alltid betydligt lagre &n den faktiska (totala) populationsstorleken (N, ).



Galtfjarden (0,75) och mycket l4gre for som ett resultat av bristande anpassning

Himmerfjarden (0,14). Resultatet antyder till kustmiljon. Givet att de bakomliggande
i forsta hand att den betydligt ldgre gra- genetiskt skattade parametrarna (N_ och
den av genetisk paverkan vi observerat for m , ) dr osdkra forefaller emellertid skillna-
Himmerfjarden och Galtfjarden beror pa den mellan lokalerna avseende forhallandet
att médngden utsatt gos har varit betydligt mellan observerat och forvintat genflode
mindre i relation till den naturliga produk- (m, /m, )inte mojlig att sdkerstilla
tionen &n i Hedesundafjarden. De nagot statistiskt. Likasa bygger vart ovanstaende
lagre kvoterna mellan forvantat och obser- resonemang pé att forhéllandet mellan N
verat genflode for kustlokalerna indikerar och N, , samt 6verlevnaden fran utsétt-

vidare att den genetiska paverkan av utsatt  ning till lek, ar lika i de jamférda lokalerna,
hjalmargos i dessa fall har varit nagot lagre  vilket sannolikt inte 4r helt korrekt.

Tabell 4. Rakneexempel: jdmforelse av observerat och férvantat genfldde. Vid berakningen av det férvantade genflodet
har antagits att forhallandet mellan utsatt och vild gés vad galler 6verlevnad och reproduktiv framgang har varit
detsamma i de jamférda omradena. Av nedersta raden (m__/ m,, ) framgér att det observerade genflodet i kustlokalerna
kan ha varit lagre an férvantat givet hur mycket gés som satts uf'i forhallande till den naturliga produktionen (se text for
ytterligare information). Samtliga varden ar angivna per generation (empiriska skattningar/data ar understrukna).

Lokal

Hedesundafjardarna Galtfjarden Himmerfjarden
Effektiv populationsstorlek (N,)* 112 709 307
q=NJ/N_** 0,1 0,1 0,1
Totalt antal lekfiskar (N, = N_/ q) 1122 7 089 3068
Antal utsatta gosar (U) 100 000 50 000 37 500
Overlevnad (utsattning till lek) (S) ** 0,00114 0,00114 0,00114
Antal utsatta som 6verlevt till lek (N, = U x S) 114 57 43
Férvantat genfléde (m,, =N, /N, ) 0.102 0.008 0.014
Observerat genfldde (m_, )*** 0,102 0.006 0,002
m,/m. 1,00 0,75 0,14

* Harmoniskt medelvarde 6ver den studerade tidsperioden baserat pa observerade allelfrekvensférandringar (Wang &
Whitlock 2003) samt avvikelser fran kopplingsjamvikt (Waples 2006; Waples & Do 2008)

** Godtyckligt valt varde (se texten for ytterligare information)

*** Fran Tabell 3 sista kolumnen.

25



Diskussion

Bestandsbaserad gdsforvaltning

Graden av genetisk struktur skiljer sig
mellan de omraden som studerats. Utefter
kusten antyder franvaron av ett samband
mellan genetiskt och geografiskt avstand i
kombination med forhallandevis stora ge-
netiska skillnader mellan lokalerna, att den
genetiska bestandsstrukturen i hog grad
styrs av oberoende lokala processer (gene-
tisk drift och eventuellt selektion) medan
genflodet mellan lekomraden forefaller vara
begriansat. En viktig forklaring kan vara att
lampliga lekbiotoper for gos ldngs kusten ar
jamforelsevis ovanliga och ofta ligger langt
ifran varandra, vilket leder till att naturlig
“felvandring” endast sker undantagsvis.
Under sadana forhallanden rader inget tvi-
vel om att gosen bor forvaltas lokalt genom
att exempelvis fisket regleras med hansyn
taget till det aktuella bestandets barkraft.
Lokal forvaltning 4r av samma anledning
att rekommendera for de genetiskt avvikan-
de gosbestand som identifierats i Mélaren i
Ekoln och Ulvsundasjon.

Inom Hjdlmaren och Méilarens centrala
fjardar finns endast svaga indikationer pa
genetiska strukturer (se Figur 4 och 5) som
inte har gatt att verifiera statistiskt. Vilka
konsekvenser for den praktiska gosfor-
valtningen har dessa resultat? Sett ur ett
bevarandegenetiskt perspektiv forefaller
svaret tdmligen enkelt: genflédet mellan
lekomraden 4r uppenbarligen tillrackligt
omfattande for att forhindra uppkomst av
genetiska skillnader, och gésarna i Hjdlma-
ren respektive i Mélarens centrala fjardar
kan betraktas som tillh6rande samma
genetiskt homogena bestand (population
eller genpool”). Sett ur ett mer kortsiktigt
nyttjandeperspektiv dr svaret dock inte lika
enkelt. Trots att gésen 1 dessa omraden &r
att beteckna som genetiskt homogen kan
det eventuellt 4nda finnas anledning att
dela upp bestanden i flera férvaltningsen-

26

heter. Anledningen &r att det rdacker med
ett mindre antal migranter per generation
mellan olika lekomraden for att effektivt
motverka uppkomst av en genetisk struk-
tur. For en individrik art som gos réicker det
saledes att en lag andel av fisken leker pa
annan plats dn fodelseplatsen for att den
genetiska strukturen ska forbli forsumbar.
Aven nér antalet felvandrare som sprider
gener mellan lekomraden &r hogt ur ett ge-
netiskt perspektiv, kan dessa “immigranter’
vara tillrickligt fa for att endast marginellt
bidra till rekryteringen i det nya lekomra-
det. Som ett resultat kan ett i praktiken
genetiskt homogent bestand i vissa situa-
tioner besta av flera delbestand (lekomra-
den) som till stor del fungerar oberoende
av varandra demografiskt sett (Waples &
Gaggiotti 2006). I sadana fall kan ett alltfor
hart lokalt fisketryck resultera i ett lokalt
produktionsbortfall som varar under atskil-
liga generationer tills det 6verexploaterade
delbestandet har aterhdmtat sig p.g.a. att
bidragen fran angridnsande delbestand inte
antalsmassigt ar tillrackligt stora for att
paskynda aterhdmtningen namnvért.

Franvaro av pavisbara genetiska skill-
nader inom Hjdlmaren och Méilarens cen-
trala fjairdar innebar saledes inte att gosar
fran olika uppvéaxtomraden nédvandigtvis
beblandar sig fullstéandigt under leken.
Mérkningsstudier av gos i bade s6tt och
brickt vatten antyder att en 6vervagande
del av individerna aterkommer till samma
lekomrade som tidigare (Lappalainen m.fl.
2003). Det kan saledes finnas anledning att
mer i detalj studera hur stor felvandringen
av individer mellan lekomréden inom Hjal-
maren och Malaren egentligen &r, for att
identifiera det lampligaste antalet forvalt-
ningsenheter och hur dessa i sa fall skall
utformas.
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Ett annat forvaltningsproblem, som inte
ar unikt for gos, ar fiske pa s.k. blandbe-
stand. Tidigare méarkningsstudier antyder
att gosen under sin livscykel ibland kan
vandra relativt langa strackor (i regel
< 35 km men undantagsvis upp till 250 km;
Nyberg m.fl. 1996; Lappalainen m.fl. 2003;
Saulamo & Thoresson 2005), vilket okar
mojligheten att fisk fran olika bestand
under vissa delar av aret kan férekomma
tillsammans. De tydliga skillnader som
foreligger mellan lokala gosbestand liangs
kusten innebér att det med hjilp av gene-
tiska markorer och fangster tagna utanfor

lektid gar att utvérdera i vilken man fisket
i vissa omraden sker pd blandade besténd.
Aven i Hjalmaren och Milarens storre fjar-
dar, dar signifikanta genetiska skillnader
saknas, kan det finnas anledning att utvér-
dera i vilken omfattning fisket sker pa gos
fran olika delar av sjon (se ovan). I dessa
fall finns dock inga mdjligheter att anvdnda
genetiska markorer, men mdojligen kan tra-
ditionell markning eller andra metoder (ex.
analyser av otolitkemi eller stabila isotoper)
anvindas for att ta reda pa i vilken del av
sjon fisken ar fodd.

For- och nackdelar med att satta ut gos?

Syftet med forstarkningsutséattningar ar
ofta att forbattra mojligheterna till fiske.
Teoretiskt sett kan utsédttningar av odlad
fisk ge okade fangster, forutsatt att den
naturliga dédligheten efter utséttning inte
ar starkt téathetsberoende. I avsaknad av
tathetsberoende dodlighet kan forstark-
ningsutsittningar ségas utgora ett "put &
take”-komplement till den naturliga pro-
duktionen. Nyttan med forstirkningsutsatt-
ningar i syfte att forbéttra den naturliga
produktionen genom att tillfora fler lekfis-
kar, och ddrmed indirekt forbattra fiskemoj-
ligheterna, ar svarare att utviardera. Den
naturliga produktionen kan fa sig en knuff
uppat om bestandet inte har uppnatt mil-
jons barforméaga (carrying capacity), d.v.s.
inte d4r méttat. Befinner sig bestandet redan
pa denna niva kravs dock andra atgéarder
4n utsittningar, som exempelvis utokade
lekomraden, for att forbéattra produktionen
och det mojliga fiskeuttaget.

Utéver ovanstaende produktionsinrik-
tade fragestillningar kring fiskutsittningar
finns andra faktorer att ta hansyn till, inte
minst olika bevarandeaspekter. Anviands
sattfisk av fraimmande stam finns risk att
frammande gener genom hybridisering fors
over till det lokala bestandet vilket kan
leda till att lokala anpassningar paverkas
och bestandets livskraft och produktionsfor-
maga langsiktigt forsdmras (t.ex. Allendorf
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& Luikart 2007). Detta ar ocksa anledning-
en till att exempelvis Fiskeriverket (2001) i
sin utséttningspolicy inte rekommenderar
utsittning med fraimmande stam annat 4n
vid ateretableringar av utrotade bestand.
For att i ndgon man forsoka utreda ef-
fekter av utsédttningar, bade ur ett bevaran-
de- och nyttjandeperspektiv, kravs i regel
mycket information. Vi har i denna studie
visat att gosbestandet i Hedesundafjéar-
darna har ackumulerat en hog andel fram-
mande gener (ca 50 %) som ett resultat av
omfattande utsattningar av hjalmargos
under flera generationer. Den méngd gen-
flode som kravts for att astadkomma denna
forandring &r ca 10 % (per generation), och
var analys av fritidsfiskefangade gosar fran
2008 har &dven visat att endast en minoritet
av individerna kan vara direktutsatta. De
upprepade utsidttningarna tycks saledes
inte ha gynnat fisket i ndmnvérd utstrack-
ning genom fangster av de utsatta fiskarna.
Daremot har de med tiden resulterat i att
den ursprungliga hedesundagosen *forsvun-
nit” i den meningen att unika genkombina-
tioner gatt forlorade. Idag bestar bestandet
av en blandning av olika typer av hybrider
med hjdlmargos (en s.k. hybridsvéarm). For
de 6vriga omradena med utsédttningar ar
graden av genetisk paverkan patagligt
lagre &n 1 Hedesundafjardarna. Darmed
framstar nyttan av forstdrkningsutsétt-



ningarna i dessa omraden som &n mer tvek-
sam, dven sett ur ett rent fiskeperspektiv,
eftersom de utsatta varken fangas direkt
eller bidrar till reproduktionen.

Vilka framtida konsekvenser det omfat-
tande genflodet kan tidnkas fa for gosen 1
Hedesundafjardarna ar oklart, men stu-
dier pa andra arter har visat att omfat-
tande hybridisering kan leda till minskad
lokal anpassning och sénkt 6verlevnad
och produktionsférmaga. Exempelvis har
man visat att hybridisering mellan vild och
genetiskt avvikande odlad lax kan paverka
det vilda mottagande bestandet negativt
(McGinnity m.fl. 2003).

Den genetiska struktur hos gés som idag
finns belagd innebér att man dven utan
nya undersokningar tdmligen sdkert kan
utga ifran att det finns mer eller mindre
tydliga genetiska skillnader mellan den
g0s som sétts ut och det mottagande be-
standet (sa lange avelsmaterialet inte har
lokalt ursprung). Huruvida de skillnader
som observerats med hjilp av mikrosatel-
liter aterspeglar variation for funktionella
gener — d.v.s. sadana som paverkar egen-
skaper av betydelse for 6verlevnad och
reproduktion — 4r emellertid oklart. Vi har
funnit vissa (statistiskt osdkra) indikatio-
ner pa att hjalmargos kan ha begriansad
formaga att sprida sina gener nir de sétts
ut ldngs kusten. Detta innebér i sa fall att
kustgosen, sedan den en gang koloniserade
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brackvatten, har utvecklat sardrag som
gor den béttre anpassad till denna miljo.
En sadan evolutionar fordndring vore inte
ovéantad. Det krédvs dock kompletterande
studier for att kunna dra sékra slutsatser
angaende graden av lokal anpassning hos
gos. Exempelvis kan det vara intressant
att genomfora experiment vid varierande
salthalter for att studera om 6verlevnaden
pa romstadiet och klackbarheten skiljer sig
at mellan kust- och insjogos.

Det &r avslutningsvis viktigt att pa-
peka att denna studie endast inkluderar
ett fatal lokaler, vilket gor det svart att
uttala sig mer generellt om betydelsen av
gosutsdttningar. Det star dock klart att
forstarkningsutsédttningar alltid bor foregas
av en noggrann utvirdering av forhallan-
det mellan utsittningsméngden och den
naturliga produktionen — det dr framfor allt
detta forhallande som i slutdnden avgor om
utsidttningarna kommer att gynna fisket.
Véra resultat visar dessutom att man ur ett
bevarandeperspektiv bor undvika att siatta
ut genetiskt frimmande gos i sjoar och vat-
tendrag som hyser naturliga gosbestand,
aven om kunskap om de langsiktiga konse-
kvenserna av sddan genspridning till stor
del d4nnu saknas. Vid utsattning i tidigare
gostomma vatten maste andra faktorer 4n
genetiska beaktas, som vilka effekterna
kan bli pa befintliga fiskarter och det 6vriga
ekosystemet.
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Appendix 1

Parvisa jimforelser mellan samtliga stickprov: F, ovan diagonalen och motsvarande P-
viarden nedan diagonalen (FSTAT, 10 000 randomiseringar; Goudet 1995). P-virden mar-

kerade med fet stil markerar icke signifikant skilda bestand (P > 0,05). Jamforelser inom
samma sjo/vattendrag anges inom fyrkanter. Se Tabell 1 for ytterligare information om de
olika stickproven.

Hj(A) Hi(B)" Hi(B)” Hj(C) Hi(D) Hi(E) M(A) MB) M(C) MD) ME) M(F) M(@G)
Hj(A) 0,006 -0,001 0,002 0,003 0,003|0,016 0,014 0,011 0,018 0,052 0,073 0,035
Hj(B)" 0,316 -0,001 0,008 0,004 0,009 0,030 0,020 0,016 0,029 0,036 0,099 0,031
Hj(B)®" 0,297 0,187 0,003 0,000 0,003|0,022 0,015 0,013 0,021 0,040 0,081 0,029
Hj(C) 0,435 0,391 0,064 -0,004 0,001 | 0,029 0,021 0,021 0,023 0,044 0,072 0,034
Hj(D) 0,454 0,387 0,620 0,944 -0,002 | 0,018 0,012 0,017 0,017 0,035 0,074 0,023
Hj(E) 0,09 0,107 0,218 0,429 0,625 0,013 0,016 0,018 0,018 0,034 0,086 0,030
M(A) 0,001 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,002 0,004 -0,002 0,027 0,062 0,010
M(B) 0,004 0,000 0,000 0,000 0,001 0,000|O0,777 -0,007 -0,006 0,034 0,072 0,001
M(C) 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000]|0,61 0,815 -0,002 0,029 0,069 0,005
M(D) 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000]|O0,654 0942 0,113 0,022 0,051 0,002
M(E) 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000](O0,000 0,000 0,000 0,000 0,068 0,029
M(F) 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000]|0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,062
M(G) 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000]|O0,088 0,206 0,020 0,476 0,000 0,000
Bra 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000
Himm?" | 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000
Himm?©® 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000
Furu 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000
Galt™ 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000
Galtoero” 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000
Dal 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,037 0,002 0,000 0,010 0,000 0,000 0,003
Hed®? 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000
Hed®® 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000
Far 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000
Orsj® 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000
Orsj® 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000
Lado 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000
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forts. Appendix 1.

Bra Himm””® Himm® Furu Galt* Galt®"” Dal Hed®® Hed® Far Orsj* Orsj® Lado
Hj(A) 0,081 0,118 0,082 0,179 0,192 0,167 0,100 0,177 0,064 0,250 0,252 0,212 0,095
Hj(B)" 0,100 0,126 0,094 0,201 0,217 0,193 0,119 0,161 0,058 0,236 0,220 0,178 0,102
Hj(B)*" 0,071 0,118 0,082 0,166 0,184 0,162 0,095 0,136 0,043 0,208 0,211 0,171 0,071
Hj(C) 0,075 0,079 0,058 0,164 0,163 0,138 0,085 0,185 0,071 0,244 0,224 0,188 0,075
Hj(D) 0,060 0,074 0,048 0,138 0,146 0,122 0,067 0,175 0,069 0,241 0,218 0,178 0,073
Hj(E) 0,083 0,088 0,052 0,165 0,167 0,142 0,077 0,158 0,054 0,223 0,211 0,172 0,083
M(A) 0,088 0,094 0,053 0,148 0,157 0,134 0,050 0,174 0,063 0,250 0,246 0,203 0,108
M(B) 0,092 0,093 0,058 0,161 0,165 0,144 0,059 0,168 0,066 0,237 0,237 0,195 0,105
M(C) 0,099 0,115 0,078 0,182 0,193 0,170 0,080 0,153 0,053 0,225 0,231 0,189 0,097
M(D) 0,092 0,081 0,051 0,154 0,150 0,130 0,049 0,181 0,071 0,253 0,248 0,205 0,110
M(E) 0,106 0,105 0,086 0,197 0,202 0,172 0,095 0,184 0,079 0,275 0,241 0,193 0,110
M(F) 0,115 0,104 0,100 0,190 0,169 0,156 0,102 0,284 0,149 0,360 0,341 0,296 0,154
M(G) 0,104 0,075 0,047 0,154 0,153 0,135 0,045 0,182 0,074 0,248 0,228 0,183 0,114
Bra 0,138 0,115 0,089 0,138 0,113 0,095 | 0,207 0,131 0,274 0,264 0,226 0,031
Himm?”7® | 0,000 0,005 0,137 0,078 0,064 0,034)0,338 0,210 0,385 0,321 0,284 0,178
Himm?® 0,000 0,014 0,115 0,076 0,060 0,012]0,280 0,156 0,329 0,285 0,245 0,152
Furu 0,000 0,000 0,000 0,045 0,037 0,044)0,335 0,235 0,382 0,379 0,344 0,192
Galt™ 0,000 0,000 0,000 0,000 -0,001 0,018 (0,382 0,262 0,421 0,407 0,367 0,248
Galtosrr 0,000 0,000 0,000 0,000 0,256 0,013 [ 0,357 0,240 0,397 0,375 0,340 0,203
Dal 0,000 0,000 0,001 0,000 0,021 0,019 0,283 0,161 0,337 0,317 0,271 0,153
Hed® 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,039 0,035| 0,192 0,162 0,172
Hed® 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 | 0,000 0,097 | 0,172 0,139 0,109
Far 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 | 0,000 0,000 0,185 0,175 0,228
Orsj 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,007 | 0,206
Orsj® 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 | 0,000 0,166
Lado 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000
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ar en rapportserie for den kunskap som produceras pa Fiskeriverket.
Den vander sig till andra myndigheter och beslutsfattare, forskare,
studerande och andra yrkesverksamma inom fiske och vattenmiljé
samt till den intresserade allmanheten.

Finforapporterna ges ut av Fiskeriverket och kan laddas ned gratis
fran var hemsida eller bestallas i tryckt form mot expeditionsavgift.

Fiskeriverkets huvudkontor
Ekelundsgatan 1,
Box 423, 401 26 Goteborg

fiskeriverket@fiskeriverket.s
www.fiskeriverket.se
Telefon huvudkontorets vax
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