Institutionen for akvatiska resurser PROMEMORIA SLU ID: SLU.aqua.2018.5.5-19

Sotvattenslaboratoriet
2020-03-18

Genetisk sarart och variation hos svenska bestand av
Atlantlax

Linda S6derberg, Emma Lind, Erik Degerman, & Stefan Palm

Sammanfattning

Pa vastkusten finns lax (Salmo salar) som vandrar ut till Atlanten for tillvaxt, Atlantlax. Huvudsyfte med
denna studie var att gora en genetisk kartlaggning med DNA-markorer (mikrosatelliter) av lax fran olika
vattendrag langs svenska véstkusten. Arbetet utgor en fortsattning inom ett fortlépande projekt for att
kartlagga populationernas genetiska variation och sérart.

e Vianalyserade lax fran 17 huvudvattendrag langs Sveriges vastkust, fran Ronnea i soder till
Enningdalsélven i norr. | ndgra av vattendragen (elva stycken) delades materialet dven in efter olika
bifloden eller dvre och nedre del av vattendraget (Rolfsan). Totalt finns darfor 29 ”delpopulationer”
av lax analyserade.

e Resultaten visade pa en tydlig genetisk struktur dar lax fran samtliga vattendrag (med tillrackligt antal
individuella prover analyserade) var genetiskt skilda ifran varandra.

e | jamforelse med studier av samma art fran andra omraden var de genetiska skillnaderna relativt
begransade. Bidragande till detta kan dels vara att populationerna langs vastkusten tycks ha ett
gemensamt post-glacialt ursprung, samt "felvandring” mellan de ofta nérliggande vattendragen.

e De genetiska skillnaderna 6kade med geografiskt avstand.

e Primart kan man pa genetisk basis dela in populationerna i tva geografiska huvudgrupper. Den
"sydliga gruppen” bestar av populationer fran Rénnea upp till Kungsbackaan, medan den "nordliga
gruppen” omfattar Rolfsan upp till Enningdalsalven. Det ar &ven mojligt att gora en indelning i fyra
grupper, i princip som indelningen i tva grupper, men med Goéta alv och Lagan som tillkommande

grupper.

e Den genetiska variationen, matt i termer av antal anlagsvarianter (“allelic richness”), visade sig 6ka
generellt med arealen uppvéaxtomraden for laxungar i vattendraget.

e Fran flera av aarna finns annu alltfor fa individer analyserade for sakra slutsatser, och det
rekommenderas att successivt komplettera det befintliga datasetet med fler analyserade individer.
Stravan bor generellt vara att ha minst 50 analyserade individer per (del-)population.



Eftersom flera av vattendragen och bestanden ar sma, och jamforelsevis snabba naturliga genetiska
forandringar kan forvantas, kommer aven upprepade insamlingar behévas pa langre sikt for att
uppratthalla en aktuell bild av den genetiska populationsstrukturen.

Ett antal populationer har gatt igenom tidigare “flaskhalsar” dar populationsstorleken varit mycket
liten. Forsurning, fororening, vattenkraftutnyttjande och stdngda vandringsvégar har varit viktiga
orsaker. Bestand i ndgra sadana vattendrag har aterhamtat sig efter att ha varit utslagna, ibland
mojligen genom att andra laxstammar &n den ursprungliga etablerat sig.

Arealen uppvaxtomraden i laxvattendragen langs svenska vastkusten har tack vare fiskevardande
atgarder okats mellan 1999 och 2019, men samtidigt har mangden laxungar per ytenhet sjunkit pa
grund av en férsdmrad Overlevnad i havet. Den totala produktionen av laxsmolt ar idag darfor lagre an
1999. Detta visar pa vikten av att fortsatta att tillgangliggora nya habitat med fiskvagar, samt att
restaurera befintliga habitat inom laxens nuvarande och forna utbredningsomrade.
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1 Inledning

Pa svenska vastkusten finns 25 huvudvattendrag med vildlax, Salmo salar, beroende pa hur sma
vattendrag/populationer man inkluderar (Degerman m fl 1999; Degerman m fl 2017). Atlantlaxen leker i
vattendrag fran Vege a i soder till Enningdalsalven i norr, den senare, som mynnar inne i Idefjorden, utgor
gransalv mot Norge. Efter i genomsnitt tva (1-3) ar i vattendragen vandrar laxungarna ut i Atlanten. Dar
vaxer de sig stora under vanligen 1-2 ar och atervander sedan for lek till det vattendrag dar de &r fodda.
Laxfiskar ar kanda for sin heminstinkt, homing, som gor att lokala populationer med distinkta genetiska
skillnader kan utvecklas relativt snabbt.

Bade tatheten av laxungar i vattendragen langs vastkusten och éverlevnaden for ung lax i Atlanten har
kraftigt minskat sedan 1980-talet (Degerman m fl 2016; Degerman m fl 2017). Troligtvis finns flera
bidragande orsaker till detta, men klimatférandringar har pekats ut som en mojlig orsak till den
forsdmrade 6verlevnaden i havet (Friedland m fl 2009). I vattendragen bidrar vattenkraftverk och
dammar, som minskar artens uppvaxtomraden och forsamrar kvalitén pa kvarvarande omraden, till lagre
tatheter av laxungar (Degerman m fl 1999). Bland andra belagda orsaker till negativ bestandsutveckling
ingar forsurning och parasiter; framfor allt laxparasiten Gyrodactylus salaris har paverkat bestanden langs
vastkusten negativt de senaste decennierna (Alenas 1998; Degerman m fl 2012a). Férsurningspaverkan
var sarskilt omfattande pa 1970-80-talen, men successivt har paverkan mildrats genom en omfattande
kalkningsverksamhet (Alends m fl 1995; Schibli & Ottosson 1995; Degerman m fl 2015; Schibli & Stibe
2015).

Vad galler laxen i Ostersjon (Ostersj6lax) har man med selektivt neutrala genetiska markorer fatt en bild
av vilka bestand som finns och hur de forhaller sig till varandra (t ex Saisa m fl 2005). Detta ar kunskap
som anvands vid forvaltningen av Ostersjons laxbestand genom arbetsgruppen WGBAST (Working
Group on BAltic Salmon and Trout) inom ICES (Internationella havsforskningsradet) och av SLU Aqua
(Ostergren m fl 2015). Aven for bestdnd av Atlantlax fran ovriga Europa och Nordamerika finns
omfattande genetiska kartlaggningar (Verspoor m fl 2007) som ocksa anvands inom ICES och NASCO
(The North Atlantic Salmon Conservation Organization) som kunskapsunderlag vid analyser och
forvaltning.

Laxen pa svenska vastkusten har inte studerats lika ingaende, och det finns hittills ingen komplett
genetisk kartlaggning av bestanden. Sedan 1980-talet har visserligen lax fran vilda och odlade bestand
ingatt i ett antal genetiska studier (Bilaga 1). Bland annat har man kunnat konstatera att laxen langs
svenska vastkusten ar tydligt genetiskt skild fran den i Ostersjon och Vanern, medan den &r narmare slakt
med lax fran dvriga delar av Gstra Atlanten (t.ex. Stahl 1987; Saisa m fl 2005). Ingen tidigare studie har
dock inkluderat mer &n ett fatal populationer. I flera fall har ocksa materialstorlekarna varit sma, och i
vissa fall ar det oklart nér och var i vattendraget den aktuella fisken har varit insamlad. Dessutom har
olika typer av genetiska markorer anvants under arens lopp, i de flesta fall lagvariabla allozymer eller
mitokondriellt DNA (Bilaga 1), dar data inte alltid &r direkt jamfdrbara.

For att majliggora langsiktig forvaltning av laxen langs svenska vastkusten kravs bland annat kunskap om
bestandens genetiska status och hur de genetiskt forhaller sig till varandra. En grundlaggande
kartlaggning behdvs for att identifiera unika och sarskilt skyddsvérda populationer. Eftersom flera
vattendrag pa vastkusten saknat lax under ett antal ar i mitten av 1900-talet (ex Nissan, Kungsbackaan,



Anrésean, Himlean) sa ar det viktigt att klarlagga ursprunget och den genetiska variationen i de bestand
som finns idag i dessa vatten. Det finns exempelvis observationer som visat att lax av genetiskt
frammande, ofta odlat, ursprung vandrat upp i nagra av de storre laxaarna pa vastkusten (Alenas 2000;
Pedersen m fl 2007; Dannewitz & Prestegaard 2008; Dannewitz & Prestegaard 2009; Palm m fl 2011).
Utover sadana analyser kan molekylara genmarkorer utgora kraftfulla verktyg for att belysa olika
praktiska fragestallningar. Exempelvis har genetiska data anvants for att identifiera avvikande individer
(férmodat forrymd odlad lax) vilka uteslutits ur aveln vid kompensationsodling i Lagan och Gota &lv
(Dannewitz & Prestegaard 2008; Dannewitz & Prestegaard 2009; Palm m fl 2011).

Idag forvaltas lax vid vastkusten pa tre nivaer: (1) gemensamt med andra lander inom begreppet "North-
East Atlantic salmon” (i princip Storbritannien, norra Island, Ryssland, Norge och Danmark), (2)
sammantaget inom svensk forvaltning ("svensk Atlantlax™) samt (3) pa alvspecifik niva. I det senare fallet
skots ofta forvaltningen av lokala fiskevardsomraden i samarbete med Lénsstyrelser och Havs- och
Vattenmyndigheten.

Genom en genetisk kartlaggning finns mojlighet att avgora om de svenska laxbestanden kan indelas i
biologiskt baserade "management units", dar grupper av populationer med likartad genetisk
sammansattning, liknande vandringsmaénster, med mera kan hanteras separat. En sadan biologiskt baserad
indelning vore battre an dagens system, dar samtliga laxbestand utefter svenska vastkusten i regel
behandlas tillsammans. Sedan 2017 finns dven underlag for att forvalta laxen pa véstkusten bestandsvis
da det finns alvvisa/bestandsvisa demografiska forvaltningsmal framtagna for hur manga lekfiskar som
kravs for att maximera produktionen respektive halla produktionen pa en saker biologisk niva (Tamario &
Degerman 2017).

Huvudsyfte med denna studie har varit att kvantifiera graden av genetisk variation mellan och inom
laxpopulationer fran 17 huvudvattendrag langs Sveriges vastkust, fran Ronnea till Enningdalsalven. For
arbetet har samma uppsattning DNA-markorer (18 sa kallade mikrosatelliter) analyserats som tidigare
anvants for genetiska studier av Ostersjolax. De flesta av markérerna anvands ocksa vid aterkommande
analyser inom ICES/WGNAS (Working Group on North Atlantic Salmon) av lax fran 6vriga lander pa
béada sidor av norra Atlanten. Rapporten utgor en utdkad och delvis omarbetad version av ett tidigare
arbete (Lind m fl 2018).

2 Material och metoder

2.1 Undersokta vattendrag

Analyserade data kommer fran 17 huvudvattendrag langs Sveriges vastkust samt elva bifloden till dessa
(Tabell 1). Tva av de analyserade stickproven representeras av kompensationsodlad fisk; "Géta dlv-avel”
respektive ”Lagan-avel”. Laxungar dominerar, men prover fran sportfiskefangad vuxen lax har
kompletterat materialet fran Savedn. Aven i provet Lagan-avel &r det vuxna individer (avelsfisk) som
analyserats. Eftersom materialet delats upp i huvudfaror och bifloden, och i ett fall d&ven i Gvre och nedre
del av vattendraget (Rolfsan), ingdr totalt 29 stickprov i analyserna. Enstaka individer som insamlats i
andra vattendrag, exempel L6ftadn och Larjean, har varit for fa for meningsfulla analyser.



Bland de totalt 17 huvudvattendragen saknar endast tva (mindre sidovattendrag i Ronne 8) sékra kanda
uppgifter om tidigare utsattningar (Tabell 1). Troligen har det inte skett utsattningar i dessa. Noterbart var
atti 6 av 17 (35 %) av huvudvattendragen hade smoltutsattningar med frimmande stam skett (mestadels
lax fran Lagan och Atran). | de kompensationsodlade vattendragen (Lagan samt Gota dlvs huvudfara) har
det satts ut néstan 4 miljoner respektive 6ver 1,2 miljon smolt av lokalt ursprung under perioden 1970-
2019.

Tabell 1. Karakteristika for de utvalda vattendragen i ordning fran sader till norr, med analyserade
delpopulationer 1-29. Area avser avrinningsomradets storlek och MQ &r skattad arsmedelvattenforing
enligt SMHI. Habitat avser skattad areal uppvaxtomrade for laxungar. Smolt totalt & den kanda mangden
av utsatt smolt (1- och 2-ariga perioden 1970-2019). Arealen uppvaxtomrade anges inte for Gota alv-avel
och Lagan-avel. Siffran fér annan anvand stam avser om utsattningar av ndgon annan stam ar kand, och
hur manga stammar som anvants sedan 1970.

Anvant
Population HUVUdGﬂOd' Vattendrag Vattentyp Area  MQ | Habitat Smolt Sistadr  annan
nr omrade (km?) (m3/s) (ha) totalt utsdttning stam
96 R6nne a 1
1 96 ROnne a Huvudfara 1896.6 26 17 32950 1990 1
2 96 Biljane a Biflode 242.6  3.21 8.3 ? ?
3 96 Rossjoholmsan Biflode 163.1 2.4 4.2 ? ?
4 97 Stensan Huvudfara 284.5 4.7 12.4 0 0
5 98 Lagan avel Huvudfara 6452 834 3435600 2019 0
6 100 Fyllean Huvudfara 392.8 9 17.8 5990 1984 0
7 101 Nissan Huvudfara 2686 46.9 5 971216 2019 5
8 101 Sennean Biflode 81.53 1.83 4 17500 1989 2
9 102 Susean Huvudfara 450 9.11 9.5 18750 1988 1
103 Atran 0
10 103 Atran Huvudfara 3342 59.1 43.2 65876 1994 0
11 103 Hogvadsan Biflode 476.8 10.7 22.5 499 1992 0
12 104 Himlean Huvudfara 208 3.98 8 0 0
105 Viskan 1
13 105 Viskan Huvudfara 2202  40.9 16.1 60566 1992 1
14 105 Surtan Biflode 212.8 3.76 12.7 0 0
106 Rolfsan 0
15 106 Rolfsan 6vre Huvudfara 450 9.2 7.8 0 0
16 106 Rolfsan nedre Huvudfara 693.2 13.7 3.1 6750 1983 0
17 107 Kungsbackaan Huvudfara 301.9 5.93 6 500 1983 1
108 Gotaalv 1
18 108 Gota alv avel Huvudfara 50103 543 1067678 2019 1
19 108 Sdvean Biflode 1750.3 25.1 13.7 51539 1990 0
20 108 Gronan Biflode 197.5 3.1 3.5 5780 1978 0
21 108 Sollumsan Biflode 35.81 62 0.18 0 0
22 108 Solbergsan Biflode 20.15 0.38 2 0 0
23 108 Brattorpsan Biflode 27.85 0.48 0.9 2000 1982 1
24 108 Viasterlandaan Biflode 27.2 0.44 0.3 0 0
25 108/109 Anrasean Huvudfara 101 1.94 2.2 0 1969 0
26 108/109 Bratteforsan Huvudfara 76 1.37 2.1 0 0
27 110 Orekilsidlven Huvudfara 1340 23.1 12.6 57290 1987 0
28 111 Stromsan Huvudfara 256 4.14 1 0 0
29 112 Enningdalsdlven Huvudfara 624 10.5 2.5 12900 1985 0
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Figur 1. Karta 6ver de vattendrag (huvudvattendrag och bifloden) varifran lax har analyserats genetiskt.
Totalt har 17 huvudvattendrag undersokts (gra prickarna indikerar mynningen pa hittills ej undersokta
laxvattendrag). Gronén, Savean, och Brattorpsan &r bifldden till Gota dlv. Aven Sollumsén och
Solbergsan ar undersokta bifléden till Géta alv, men har inte markerats i kartan. Sennan ar bifléde till
Nissan och Hogvadsan till Atran.

2.2 Insamlingsmetodik och genetisk analys

Insamling av material har skett med elfiske i samtliga fall utom i de tva odlingarna. Detta innebér att
vildfodda laxungar (arsungar eller aldre ungar) utgér materialet i samtliga 6vriga vattendrag (med
undantag av komplettering med 11 vuxna individer i Savean). Totalt insamlades genetisk information fran
2113 individer. Efter reduktion av helsyskon (se nedan) och alltfér sma material (<15 individer, i detta
fall Loftaan och Lérjean) utfordes statistiska analyser pa 1585 individer. Med undantag for de tva
kompensationsodlade stammarna (Lagan-avel och Goéta dlv-avel) analyserades material fran flera
insamlingsplatser (elfiskelokaler) i samma huvudvattendrag eller bifléde, och ofta har laxen dessutom
insamlats under flera ar. Lax fran samma huvudvattendrag respektive biflode har i regel slagits samman,
grundat pa avsaknad av sékerstéllda genetiska skillnader mellan insamlingsplatser och/eller -ar. Nar



sddana genetiska skillnader kunnat konstateras (inom Rénned, Viskan, Rolfsan och Géta Alv) har dock
lax fran samma vattendrag behallits uppdelade pa flera insamlingsomraden (Tabell 1).

I studien anvandes 18 hdgvariabla genetiska markdrer (mikrosatelliter) som brukas rutinmassigt for
laxstudier vid Soétvattenslaboratoriet. For information om metoder for isolering av DNA samt analys av
mikrosatelliter, se Palm m fl (2008; 2013).

2.3 Statistiska metoder

Storre familjegrupper i ett analyserat prov kan paverka resultat fran efterfoljande statistiska analyser
(Waples m fl 2017). Déarfor analyserades materialen med programmet COLONY 2.0.6.3 (Jones & Wang
2010) och antalet identifierad helsyskon reducerades till maximalt tva stycken per prov.

For skattning av genetisk variation inom (férvantad heterozygositet, He; allelic richness, Ar) och mellan
grupper av individer (Fsr) har vi anvént programmet FSTAT (Goudet 1995). Samma program har dven
anvants for att undersoka forekomst av avvikelser fran s k Hardy-Weinberg-proportioner i form av dver-
respektive underskott av heterozygota genotyper (kvantifierat med Fis).

Genetisk variation i termer av forvantad heterozygositet, He; allelic richness, Ar respektive Fis, har testats
mot ett antal omgivningsvariabler for att se vilka faktorer som &r korrelerade. Dessa analyser har
genomforts som stegvis multipla linjara regressioner for den beroende variabeln mot storleken av
laxhabitat (10-logaritmerad), medelvattenforing (10-logaritmerad), mangd utsatt smolt (10-logaritmerad)
samt medeltéathet tathet av laxungar i redovisade elfisken totalt under perioden 1995-2015.

Genetiska avstand mellan stickprov illustrerades grafiskt med hjélp av sa kallade dendrogram
("slaktskapstrad") baserade pa parvisa genetiska avstand (Cavalli-Sforza & Edwards 1967) och neighbor-
joining metoden (med programmet PHYLIP; Felsenstein 2004). For att skatta graden av statistiskt stod for
olika grupperingar i dendrogrammet anvandes sa kallad bootstrapping (1000 replikat). For att understka
samband mellan genetiska och geografiska avstand analyserades parvisa genetiska distanser (Fst/(1-Fsr))
och motsvarande geografiska avstand (km) med programmet Genepop on the web (Raymond & Rousset
1995; Rousset 2008).

For att vidare studera den genetiska populationsstrukturen anvéndes STRUCTURE (Pritchard m fl 2000).
Med detta program grupperas individerna i genetiska grupper, sa kallade kluster, baserat pa kriterier som
bland annat innebér att avvikelser fran Hardy-Weinberg-proportioner minimeras. Grupperingen av
individerna baserades helt pa genetiska data och tog inte hansyn till annan information som exempelvis
fangstplatsen. Metoden forvantas darfor ge en objektiv bild av den genetiska strukturen i materialet.
Modeller med 1 till 29 kluster (K) analyserades med vardera 20 replikat (bestidende av 100 000 burn-ins
och 100 000 iterationer). For att utvardera resultaten fran STRUCTURE och berdkna det mest sannolika
antalet genetiska kluster anvéndes den s k Evanno-metoden med programmet STRUCTURE HARVERSTER
(Earl & von Holdt 2012) .

Programmet ONCOR (Kalinowski m fl 2008) anvandes for att erhalla en bild av hur val man kan tankas
kunna studera stamsammansattningen i stickprov av okant ursprung genom jamférelser med en sa kallad
"baseline”, en genetisk referensdatabas (i detta fall bestdende av de analyserade laxarna fran vastkusten).
Med ett sa kallat ”Leave-one-out test” tar programmet bort enskilda individer fran baseline, och utifran



den genetiska profilen hos populationerna i baseline skattas darefter individens mest sannolika ursprung.
For att erhalla en sakrare berakning och 6ka den statistiska precisionen slogs vissa omraden samman till

fyra sé kallade rapportgrupper (baserade pa resultat fran STRUCTURE). Indelningen i rapportgrupper var

foljande (fargerna hanfor sig till grupper definierade i Figur 4):

1. Orange: Rénned; Stensén; Fyllean; Sennan; Suseén; Hogvadsan; Atran; Himlean; Viskan

2. Rosa: Gota dlv-avel; Sollumséan; Savean; Gronan; Brattorpsan; Vasterlandaan

3. BIla: Lagan-avel; Nissan; Kungsbackaan

4. Gul: Anréseén; Bratteforsan; Enningdalsalven; Orekilsalven; Stromsan; Rolfsan; Solbergsan.
3 Resultat

Det fanns en tydlig genetisk struktur hos laxpopulationerna langs Sveriges vastkust. Vid parvisa
jamforelser av relativa allelfrekvenser kvantifierade med Fsr foreldg statistiskt signifikanta skillnader i en
huvuddel av fallen (Bilaga 2). Sett ver samtliga populationer fanns ocksa en dvergripande genetisk
differentiering (Fst= 0,042, p<0,0001). Graden av genetisk variation inom populationerna (Tabell 2), matt
som forvantad heterozygositet (He) och allelic richness (A, baserat pa 8 diploida individer), varierade
mellan 0,74 och 0,84 (medelvérde 0,81, sd=0,03), respektive 5,84 och 7,74 (medelvérde 6,92, sd=0,48).

Méngden anlagsvarianter (Ar) var signifikant korrelerad till uppvéxthabitatets storlek for laxungar och
Okade logaritmiskt med arealen (Figur 2). Vid uppvaxthabitat med arealer 6ver 5 hektar var sambandet
mindre uttalat. I samma analys framstod tydligt att laxen fran Fylledn och Savean hade lagre genetisk
variation an forvantat utifran det generella sambandet (Figur 2). Eftersom Ar och forvantad
heterozygositet (He) sinsemellan var signifikant korrelerade (bivariat Pearson korrelation; r=0.96,
p<0,001) innebar detta att ett signifikant positivt samband mellan He och arealen laxhabitat ocksa forelag.

Analys skedde &ven av dver- respektive underskott av heterozygota genotyper (kvantifierat som Fis). Det
forelag en generell och statistiskt signifikant 6kning av vardet av Fis med okad medeltathet av laxungar
vid elfisken i berorda vattendrag (Figur 3). Det var saledes vanligare med underskott av heterozygota
genotyper (indikeras av positiva varden pa Fis) i vattendrag med hogre tathet av laxungar (Tabell 2, Figur
3). I ndgra populationer forekom samtidigt ett signifikant heterozygotoverskott vilket aterspeglas i
negativa Fis-skattningar (Tabell 2). Specifikt gallde detta sma vattendrag som exempelvis Vasterlandaan
(Tabell 2, Figur 3).

Flertalet av populationerna fran vattendragen kunde efter parvisa jamforelser pavisas vara genetiskt skilda
fran andra populationer i andra vattendrag (Bilaga 2). Noterbart var samtidigt att laxen fran Viskans
huvudfara (Viskan Skansen) inte var signifikant skild fran den i Nissan, Sennan, Susean, Atran,
Hogvadsan, eller fran tva av lokalerna i Ronne & (Bilaga 2). Fran Viskan Skansen fanns dock enbart 10
individer analyserade (Tabell 2) och franvaron av signifikanta genetiska skillnader kan darfor i huvudsak
vara orsakad av sma stickprov (lag statistisk styrka).
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Figur 2. Allelic richness avsatt mot hektar uppvaxtomrade for laxungar i de olika vattendragen. Linjen
markerar en signifikant samvariation (logaritmisk, n=26, r?aqj,=0,341, ANOVA p=0,001).
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utanfér 95%-konfidensintervall for regressionslinjen (markerat med streckade linjer) angivna i Figuren
med namn.
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Baserat pa ett slaktskapstrad (dendrogram) kunde de undersokta omradena uppdelas i fyra grupper i stort
sett Gverensstdmmande med vattendragens geografiska position (Figur 4): en nordlig (gul cirkel), en
sydlig (orange cirkel), lokaler i Gota élv (rosa cirkel) samt Lagan och Nissan (bla cirkel; populationen i
Nissan ar grundad pé odlad lax fran Lagan och smolt fran samma stam sétts fortfarande ut i vattendraget).
Gransen mellan den nordliga och sydliga gruppen gick mellan Rolfsan (nordlig) och Kungsbackaan
(sydlig) dar populationerna var tydligt genetiskt atskilda (Figur 4) trots att vattendragen mynnar endast ca
750 m fran varandra (Figur 1). Geografiskt &r Kungshackaan nagot mer nordlig &n Rolfsan men genetiskt
tillhor Rolfsan och Kungsbackaan det nordliga respektive sydliga klustret. Laxen i Kungsbackaan var
mest lik Lagans odlade stam och Nissan. Noteras kan dven att provet fran Solbergsan (biflode till Géta
alv) var basalt placerad pa grenen med 6vrig lax fran samma vattensystem, dock utan tydligt statistiskt
stod for sin placering (Figur 4).

Analysen med STRUCTURE gav bést “statistisk anpassning” till det analyserade datasetet for tva genetiska
kluster (K=2; Figur 5) vilka sammanfoll val med uppdelningen i sydliga och nordliga bestand enligt
dendrogrammet (Figur 4) med gréns vid Rolfsén. Aven en modell med fyra genetiska kluster (K=4) gav
en god passning till data (n&st mest sannolik). Vid K=4 delades den tidigare norra gruppen (orange for
K=2) upp i tva Kluster: ett for norra vastkusten (gul) samt ett for Gota alv (rosa; Figur 5). Dock avvek
provet fran Solbergsan (Gota alv) fran monstret genom att domineras av klustret for nordkusten (och inte
det med 6vriga populationer frén Gota alv) vilket &r i linje med dendrogrammet. Aven den sédra gruppen
(bla for K=2) bildade tva delar dar Lagan-avel och Nissan bildade ett kluster (blatt). Kungsbackadn var en
blandning mellan alla fyra kluster, men mest likt det blda. Ovriga stickprov fran sydkusten utgjorde ett
ytterligare eget kluster (orange; Figur 5).

Fyllean vid Arnarp.
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Tabell 2. Antal analyserade laxar (totalt 1585 individer, 29 stickprov) per vattendrag. | Tabellen visas aven
medelantal anlagsvarianter (alleler) per prov, genomsnitt antal anlagsvarianter med hansyn till den
overlag minsta provstorleken (allelic richness, baserat pa 8 diploida individer) samt och He (férvantad
heterozygotigrad) som utgor olika matt pA mangd genetisk variation. Fis kvantifierar genomsnittlig
avvikelse fran s.k. Hardy-Weinberg-proportioner, dar asterisk(er) markerar skattningar vilka avviker
signifikant fran noll (*=p<0,05; **=p<0,01). Hflomr = huvudflodomrade enligt SMHI.

Omrade Hflomr inﬁinvti?jler n;ictiezl Ar He Fis
alleler
1 Ronne & 96 134 15,8
— Sonnarslov 96 44 13,2 7,74 0,84 0,007
— Béljane & 96 44 11,6 6,80 0,79 0,007
— Rossjoholmsan 96 46 12,2 7,35 0,83 -0,013
2 Stensan 97 106 14,2 7,46 0,84 -0,004
3 Lagan-avel 98 337 13,6 6,73 0,82 -0,003
4 Fylle&n 100 27 9,4 6,49 0,80 -0,019
5 Nissan 101 20 10,6 7,43 0,84 0,012
-Sennan 101 13 7.8 6,34 0,80 0,039
6 Suseén 102 21 9,3 6,93 0,82 -0,013
Atran 103 54 12,8 7,46 0,84 0,013
-Hogvadsén 103 42 12,4 7,26 0,83 0,014
Himlean 104 27 10,9 7,08 0,83 0,006
9 Viskan 105 28 12,1
— Skansen huvudfara 105 10 9,6 7,49 0,84 0,025
— Surtan 105 18 9,7 7,06 0,81 -0,029
10  Rolfsén 106 126 258 7,21 0,82 0,005
— Ovre 106 19 9,6 6,91 0,79 -0,035
— nedre 106 107 13,1 7,07 0,82 0,006
11 Kungsbackaan 107 36 11,7 7,33 0,84 0,033*
12 Gota Alv 108 276
Gota alv-avel 108 62 8,2 5,51 0,75 0,022
— Séavean 108 49 9,8 6,23 0,78 -0,015
— Gronén 108 57 12,3 6,90 0,81 0,014
— Sollumsén 108 22 7.4 5,84 0,74 0,007
— Solbergsan 108 34 11,7 7,30 0,83 -0,007
— Brattorpsan 108 22 7,9 5,93 0,77 -0,041*
— Vasterlandaan 108 30 8,9 6,21 0,78 -0,049**
13 Anrased 108/109 71 12,2 6,54 0,79 -0,015
14  Bratteforsan 108/109* 74 12,1 7,12 0,83 0,005
15 Orekilsalven 110 77 13,2 7,02 0,81 0,017
16  Stromsan 111 37 10,7 6,82 0,81 -0,017

17 Enningdalsélven 112 36 10,6 6,77 0,81 0,017
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Norra kusten

Rolfsan - évre

0.005

Figur 4. Dendrogram (slaktskapstrad) baserat pa parvisa genetiska avstand for lax fran vattendrag med
delomraden langs Sveriges vastkust (Figur 1,Tabell 1 & 2). Siffrorna anger statistiskt stod i procent efter
Bootstrap-analys (endast varden > 60 % visade). Gul cirkel markerar prov som primart tillhor gruppen
med nordliga lokaler vid analys med STRUCTURE (K=4; Figur 5) medan orange cirkel representerar
omraden som primart tillhor sydliga lokaler. Lokaler i Géta alv (rosa) och Lagan (bld) bildar egna kluster,
och Kungsbackadn &r en blandning av dem alla men mest lik Nissan och Lagan.
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Figur 5. Resultat frin STRUCTURE efter uppdelning av materialet i tv& (vanster) respektive fyra (hdger)
genetiska kluster. Varje liggande stapel representerar en individ dar de olika fargerna representerar
skattade andelar av genetiskt material fran respektive kluster. Vattendragen &r sorterade fran soder
(6verst) till norr (nederst).
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Korrelationsanalyser mellan genetiska och geografiska distanser visade att nar hela datasetet (29
delpopulationer) analyserades fanns en signifikant positiv korrelation (r? = 0,0686, p < 0,001) mellan
genetiska och geografiska avstand (Figur 6).
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Figur 6. Korrelation mellan geografiskt avstand och genetisk distans for de 29 delpopulationerna.

Utvarderingen av den genetiska databasen for lax langs vastkusten visade att méjligheten att erhalla
korrekt stamsammansattning a4 god om man anvander sa kallade rapportgrupper baserade pa resultaten
frdn STRUCTURE (Tabell 3). For att hanfora ("assigna”) analyserad lax till sin ursprungspopulation var
traffsakerheten dock lagre, ibland till och med mycket 1ag (27 % for Nissan och 32 % for Himledn).
Detta innebar att man har viss méjlighet att faststalla fran vilket omrade med vattendrag en okénd lax

(t ex fangad i havet) harstammar, medan det &r mer osékert fran vilket enskilt vattendrag inom omradet
individen kommer. Det finns d&ven mycket goda mojligheter att sarskilja en Atlantlax fran svenska
vistkusten fran laxpopulationer i Ostersjon. Dock bor framhéllas att inga genetiska prov finns medtagna
fran lax i flera andra geografiska omraden (t.ex. norsk vild eller odlad “oppdrettlaks™), vilket gor att en
sadan analys behaftad med viss osakerhet. Ett motsvarande slaktskapstrad dendrogram (slaktskapstrad)
som i Figur 4 visade att vastkustlaxen utgjorde en distinkt genetisk grupp (Figur 7). Som visats i tidigare
studier fanns aven tydliga grupperingar inom Ostersjon.
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Tabell 3. Resultat efter utvardering av referensdatabasen (baseline) med sa kallat "leave-one-out test”
(programmet ONCOR) for att uppskatta hur val man med genetiska data (18 mikrosatelliter) kan identifiera
ursprungspopulation for en enskild lax. Kolumn tva och tre anger for individer tilloaka till respektive &/ alv
medan kolumn fyra och fem anger hur val en individ kan hanféras till ratt rapportgrupp identifierade av
STRUCTURE Figur 5.

% individer korrekt ]}/almhgaste ;)(A) individer Vanligaste fel-
Vattendrag identifierade rel- ) orre.k.t identifiering
(population) |dent|f|er|ng identifierade (rapportgrupp)
(population) | (rapportgrupp)
Ronne a 66,2% Atran 90,8% Bl&
Stensan 72,0% Ronne & 89,2% Bla
Lagan-avel 94,0% Nissan 96,7% Gul
Fyllean 76,2% Ronne & 85,7%
Nissan 26,7% Lagan-avel 86,7% Gul
Sennan 50,0% Stensan 100,0%
Suseéan 41,2% Stensan 100,0%
Atran 57,5% Ronnea 89,7% Bl&
Hogvadsan 48,7% Atran 100%
Himlean 31,8% Stensan 86,4% Bla
Viskan hela 53,8% Ronne & 92,3% Bla
Rolfsan 75,9% Orekilsélven | 85,3% Orange
Kungsbackadn | 54,3% Grénan 60,0% Orange
Gota alv-avel 93,5% Savedn 100,0%
Savedn 82,2% Grénan 97,8%
Grénan 67,3% Savedn 78,2% Orange
Sollumsan 81,0% Savedn 100,0%
Solbergsan 75,8% Ronne & 81,8% Orange
Brattorpsan 81,8% Ronne & 86,4% Orange
Vasterlandaan 70,0% Grénan 90,0% Orange
Anrasea 72,6% Brattefors 88,7% Orange
Bratteforsan 64,9% Anrasea 98,6%
Orekilsélven 67,6% Rolfsan 93,0% Orange
Stromsan 63,9% Orekilsélven | 94,4% Orange
Enningdalsalven | 84,6% Rolfsan 96,2%
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Figur 7. Dendrogrammet (slaktskapstrad) for lax fran olika omraden i Sverige och 6vriga delar av
Ostersjdomradet samt Vanern. Prov placerade nara varandra i tradet var mer genetiskt lika och vice
versa. Bootstrap-varden > 70% ar endast inritade pa huvudgrenar (ej inom grupper). "Vanern” utgérs av

lax fran Klaralven.

17



4 Diskussion

4.1 Generella resultat

Vi har undersokt om det finns 6vergripande genetiska skillnader mellan laxpopulationer fran 17
huvudvattendrag langs Sveriges vastkust. Huvuddelen av de 29 provtagna laxpopulationerna var
signifikant genetiskt atskilda. Sett 6ver samtliga populationer fanns ocksa en 6vergripande genetisk
differentiering som dock var relativt 1&g i jamféorelse med exempelvis Ostersjon (t ex Saisa m fl 2005).
Bidragande till detta kan dels vara att populationerna langs véstkusten tycks ha ett gemensamt post-
glacialt ursprung (till skillnad mot i Ostersjon), dels en mojlig relativt storre genetisk paverkan av lokal
felvandring 4n i andra omraden da manga av laxaarna mynnar nara varandra och den svenska vastkusten
ar jamforelsevis kort, samt att nagra bestand verkar ha ersatts av lax fran narliggande eller odlade bestand.

Den genetiska variationen (allelic richness) visade sig generellt 6ka med 6kad areal uppvéaxtomraden for
laxungar. Detta indikerar att storre habitat medfor en stérre genetiskt effektiv populationsstorlek, vilket
minskar risken for forlust av genetisk variation (jamfor Ostergren & Nilsson 2012). Det visar vidare pa
vikten av att fortsétta att tillgdngliggora nya habitat med fiskvagar och restaurera befintliga habitat inom
laxens forna och nuvarande utbredningsomrade.

Laxen fran Fylledn och Savean uppvisade betydligt lagre genetisk variation an forvantat utifran det
generella sambandet med areal uppvaxtomrade (Figur 2). Bada darna uppvisar ocksa relativt laga tatheter
av laxungar vid elfiske och ar paverkade av vattenkraftutnyttjande. Bestandet i Fylledn har dessutom varit
svagt en langre tid och fiskeforbud har darfor ratt ett antal ar pa 1980-talet (Degerman m fl 1999).

Berakningar som gjorts vid Sotvattenslaboratoriet (SLU) visar att arealen uppvéaxtomraden for Atlantlax i
vattendragen langs vastkusten ékat med 15 % mellan 1999 och 2015 (Degerman m fl 2016) och att
vattenkvaliteten har forbattrats genom kalkning. Samtidigt har dock bestandstatheten, matt som antal
laxungar per hektar uppvéaxtomrade, minskat med 45 % sedan slutet pa 1980-talet (op cit). Huvudorsaken
tycks vara forsamrad Overlevnad i havet, troligen kopplat till ett varmare klimat med 6kad konkurrens och
interaktioner med andra fiskarter i Norska havet (WGNAS 2017). Detta innebdr att det, trots goda
insatser, idag rader ett restaureringsunderskott. For att sakra Atlantlaxens genetiska variation och
motstandskraft mot miljoforandringar maste darfor arbetet med att restaurera och tillgangliggora habitat
och samtidigt anpassa fisket fortsatta.

Den genetiska skillnaden mellan de olika vastkustvattendragen foljer en isolation-by-distance-modell
(IBD) dar populationer som ligger nara varandra ar mer genetiskt lika varandra medan populationer langt
ifran varandra &r genetiskt mer olika. Detta ar ett forvantat monster hos en art med uttalad heminstinkt
(homing-beteende; Scheer 1939), dar individerna i stor utstrackning atervander till det vattendrag dér de
ar fodda for att reproducera sig. Enligt markningsstudier tenderar felvandrande lax och havsoring
(Degerman m fl 2012b) ocksa att patraffas oftare i vattendrag som ligger geografiskt nara hemélven,
vilket implicerar ett mindre genetiskt utbyte mellan vattendrag som ligger langre ifran varandra.

Trots 6vergripande tecken pa IBD kan laxen langs vastkusten delas upp i tva huvudgrupper som
korrelerar med geografi. En sddan indelning stods av bade STRUCTURE och dendrogram; en sydlig grupp
bestdende av omradet fran Rénnea upp till Kungshackaan och en nordlig grupp bestar av Rolfsan-ovre till
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Enningdalséalven (Figur 4 & 5). Utover dessa bada grupper bildar Géta alv (med bifloden) samt Lagan
(med Nissan) distinkta grupper.

Indelningen av vastkustlaxen i tva tydliga huvudgrupper kan hanga samman med kustens morfometri
samt med antalet laxaar och deras storlek. Samtidigt finns tydliga skillnader i individstorlek mellan lax
fran olika alvar som inte samvarierar med den genetiska strukturen. De populationer som har
atervandande lekfisk av storst storlek ar spridda langs kusten men representerar generellt storre
vattendrag, ofta sjorika sadana (Spjut & Degerman 2015). Att Gota alv bildar en egen genetiskt grupp
(mest lik det nordliga klustret) forklaras antagligen av att det ar en sa vattenrik alv och att naturlig
felvandring skett (och sker) framst mellan &lvens olika delar och bifloden. Vidare tycks tva lokaler i det
sodra klustret vara genetiskt paverkade av den odlade Lagan-stammen.

Ett antal bestand har gatt igenom kanda demografiska flaskhalsar, det vill sdga perioder med Iag numerar.
I den lilla Himlean var laxen helt borta under 1970-1980-talen och arten patraffades ater forst 1987
(Degerman m fl 1999). Man har spekulerat i att den lax som aterkoloniserade Himlean skulle harstamma
fran utsatt Atranlax i narliggande Viskan (Figur 2) eller vildfédd lax fran Viskanpopulationen. Detta ar
dock inte nagot vi inte kan se nagra tydliga tecken pa i denna studie. | var analys var Himlealaxen mest
lik den fran Stensan.

| Kungsbackaan var laxbestandet svagt eller kanske till och med borta i slutet 1970-talet pa grund av
forsurning och fororening. Lax patraffades vid elfiske 1954, men var sedan mycket sallsynt fram till 1983.
Man har antagit att populationen i Kungsbackaan skulle vara paverkad av Rolfsalax. Dels mynnar
vattendragen néra varandra i Kungsbackafjorden (endast ca 1 km mellan mynningarna), dels har
Rolfsalax satts ut i Kungsbackaan 1983 (Degerman m fl 1999). Vara resultat visar att laxen i
Kungsbackaan har ett mer blandat genetiskt ursprung, som tenderar att ha storst likhet med den odlade
Lagan-stammen. Daremot finns ingen pataglig likhet med den narliggande Rolfsan, dar laxen istallet mest
liknar populationerna langs den norra kusten. Ovre Rolfsan har lange varit utan atkomst for lax fran havet.
Fiskvagar har nyligen etablerats. Fran Rolfsan-6vre finns 19 analyserade individer, dessa var i manga
analyser avvikande fran Rolfsan-nedre (Figur 4) och uppvisade ett icke signifikant heterozygotoverskott
(Tabell 2) som indikerar fa foraldrafiskar. Detta kan dock aven bero pa ett begréansat stickprov, och
resultatet maste darfor tolkas forsiktigt. For sakrare slutsatser behovs analys av ytterligare individer fran
Rolfsan-6vre. Man kan ocksa forvanta en stabilisering av forhallandena om/nér fler lekfiskar kan na
omradet.

Nissans laxstam var utslagen under en stor del av 1900-talet tack vare daligt fungerande fiskvégar (tva
stycken), vattenkraftutbyggnad och fororening. Nissan kallades i folkmun ”doda floden”. De forsta
utséttningarna for aterintroduktion av lax skedde 1979 med blandade smolt fran Lagan (1500 stycken) och
Atran (1000 stycken). Utsattningarna fortsatte i Nissan, och fran 1995 gick man Gver helt till Laganlax.
Det ar darmed inte forvanande om Lagans och Nissans laxpopulationer ar genetiskt lika, speciellt som
aarna mynnar nara varandra i Laholmsbukten. Nissan uppvisar ocksa inslag av Lagans odlade stam

(Figur 5 K=2, K=4) och grupperas tydligt med Lagan i dendrogrammet (Figur 4). Noterbart &r dock att
laxpopulationen i Sennan, Nissans biflode, varken grupperades med Nissan eller med Lagan-avel.
Aterigen finns hér ett problem med relativt f& insamlade individer, 20 respektive 13 stycken vardera i
Nissan och Sennan. Det rekommenderas att ytterligare individer insamlas fran Nissan och Sennan for att
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dokumentera tydligt hur aterkolonisationen skett. Forst darefter kan behovet av eventuella
forstarkningsutsattningar, samt val av stam och aldersstadium for dessa, varderas.

Brattorpsan och Vasterlandadn utmarkte sig i var studie genom att uppvisa signifikant
heterozygotdverskott, vilket kan terspegla f& foraldrafiskar. Aarna &r bifléden till Gota alv, dar
Brattorpsan mynnar uppstroms vandringshindret vid Lilla Edet dér det dock finns fiskvag sedan lange.
Uppvaxthabitatet for lax i Brattorpsan an ar litet (Tabell 1) och det sétts ut mycket smolt nedstroms vid
Lilla Edet. Trots detta ar bestandet mer likt de andra biflédena i Gota dlv an den odlade laxen fran Géta
alv. Som noterats ovan var det analyserade materialet fran Brattorpsan for litet for att medge sékra
slutsatser (n=22, Tabell 2). Ans laxpopulation bér darfor prioriteras i framtida analyser, liksom kontroll av
mangden uppvandrande vild lekfisk forbi Lilla Edet. Vasterlandadn mynnar strax nedom Lilla Edet och
har ett mycket litet uppvéxthabitat (Tabell 1), vilket naturligt torde begrénsa antalet mojliga
foraldrafiskar.

4.2 Implikationer for laxforvaltning

Resultaten i denna genetiska kartlaggning kan ha betydelse for framtida forvaltning, framforallt pa
alvspecifik niva. De svenska laxbestanden pa vastkusten kan aven delas in i minst tva biologiskt baserade
"management units", grupper av populationer med sinsemellan likartad genetisk sammansattning som
mojligen bor forvaltas separat.

Efter kalibrering med internationella data med samma markarer for Atlantisk lax kan resultatet fran denna
studie anvéndas i arbetet vid ICES arbetsgrupp WGNAS. Detta kan bland annat ge 6kad méjlighet att
genetiskt identifiera felvandrad lax till ursprungspopulation. Felvandrande laxar av tydligt fraimmande
genetiskt ursprung har férekommit i Lagan (Dannewitz & Prestegaard 2008), Gota &lv (Palm m fl 2011)
och Atran (Pedersen m fl 2007, Alenis 2000). De felvandrande laxarna i Atran kom sannolikt fran
tidigare laxutsattningar i sédra Ostersjon med en teknik som kallas fordrojd utsattning” (delayed release)
(Pedersen m fl 2007). Vara genetiska resultat visar dock att Atranlax (och lax fran biflodet Hogvadsan) &r
unika och vél skilda fran 6stersjolax, varfor dessa tidigare felvandrade Ostersjolaxar inte verkar ha
paverkat genomet i nagon storre omfattning.

Varje ar rymmer stora mangder odlad lax fran laxodlingar pa kusten i Norge och Skottland, vilket anses
utgora ett genetiskt hot mot vilda laxbestand (Karlsson m fl 2016). Det framstar som fullt mojligt att
sadana forrymda individer stiger i vara laxvattendrag langs vastkusten for lek. Det pagar arbete vid SLU
Agua i samarbete med NINA i Norge (finansierat av Havs- och Vattenmyndigheten) att for ett urval av de
svenska vastkustaarna tillampa samma genetiska metodik (sarskild uppsattning s.k. SNP-markérer) som
tidigare anvants for att skatta genetisk paverkan av forrymd odlad lax pa norska vilda bestand (Karlsson
m fl 2016).

4.3 Fortsatt arbete

Arbetet med denna genetiska “baseline” for svensk vastkustlax bér, som ndmnts, dven ge moéjlighet att
identifiera "frammande” laxar. For att fa fram data fran norska bestand av framst odlad lax har ett
samarbete och utbyte av genprov paborjats med kolleger fran Norge.

Det framgick i nagra fall att antalet analyserade laxar i ett stickprov var for litet for sakra slutsatser. | det
fortsatta arbetet bor mer individer insamlas fran framst Loftadn och Léarjean (ej redovisade i denna
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rapport), Rolfsan-6vre, Susedn, Viskan (bada lokalerna), Sollumsan, Brattorpsan, Fylledn, Nissan och
biflodet Sennan. Ett antal laxvattendrag har inte alls undersokts och prover bor samlas in fran dessa
lokaler (bland annat Stromsan, Genevadsan och Smedjean). Efter att data for denna rapport sammanstallts
har dock prov fran Vege 4, det sydligaste vattendraget med Atlantlax, analyserats genetiskt (Palm 2019).

5 Erk&nnanden

Ett stort tack till de som hjalpt till med finansiering av tidigare projekt och praktisk insamling av prover i
falt; Jack Olsson, Niklas Wengstrom och Per-Erik Jakobsen pa Sportfiskarna Region Vast; Hans Schibli
och Johan Lundgren pa Lansstyrelsen i Halland; Daniel Johansson, Lars Molander och kolleger pa
Lansstyrelsen i Vastra Gotalands 1an; Johan Wagnstrém Lansstyrelsen Skane och Anders EkIGv, EkI6vs
Fiske och Fiskevard. Johan Dannewitz och Johan Ostergren har gett konstruktiv kritik. Tore Prestegaard
har hjélpt till med provbearbetningen. Carl Tamario har bidragit med kartor och GIS-arbete. Studien har
finansierats med medel frdn Havs- och Vattenmyndigheten inom arbetet med Atlantlax.

3 oléns nedre delar vid Gasevadsholm.
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Bilaga 1. sammanstalining av tidigare genomférda genetiska studier inkluderande lax frén vattendrag langs

svenska vastkusten (uppdaterad version av Tabell S2 i Laikre m fl 2008).

Vattendrag/stam Ursprung Genetiska markorer Referens(er)

Argdsan - - -

Anrdseén - - -

Bratteforsén - - -

Bavean - - -

Enningdalsalven - - -

Fylle&n vildfodd allozymer Stahl 1987
vildfodd allozymer Jansson 1997
vildfédd mtDNA Nilsson m fl 2001

Genevadsan vildfodd allozymer Jansson 1997
vildfédd mtDNA Nilsson m fl 2001

Gota alv (huvudféran) odlad allozymer Rietschim fl 1986
vildfédd mikrosatelliter Pedersen m fl 2007

Dannewitz & Prestegaard 2009; Palm m fl

vildfédd+odlad mikrosatelliter 2011

Gota alv (Grénan) vildfodd allozymer Ruetschi m fl 1986
vildfodd allozymer Jansson m fl 1991
vildfodd mtDNA Nilsson m fl 2001
vildfodd mikrosatelliter Palm m fl 2011

Gota alv (Savean) odlad allozymer Ruetschi m fl 1986
vildfodd mtDNA Nilsson m fl 2001
odlad allozymer Jansson & Ost 2001
vildfodd mikrosatelliter Palm m fl 2011

Himlean - - -

Kungsbackaan - - -

Lagan odlad allozymer Ruetschi m fl 1986
vildfédd+odlad allozymer Stahl 1987
odlad allozymer Jansson 1994
vildfodd allozymer Jansson 1997
vildfodd mtDNA Nielsen m fl 1996
odlad mtDNA Nilsson m fl 2001
odlad allozymer Jansson & Ost 2001
odlad mikrosatelliter Saisa m fl 2005
odlad mikrosatelliter Pedersen m fl 2007
vildfédd+odlad mikrosatelliter Dannewitz & Prestegaard 2008, 2009

Loftadn - - -

Nissan - - -

Rolfsan vildfodd allozymer Jansson 1997
vildfodd mtDNA Nilsson m fl 2001

Ronne & vildfodd mtDNA Nilsson m fl 2001
vildfodd mikrosatelliter Palm & Prestegaard 2013

Stensan vildfodd allozymer Jansson 1997
vildfodd mtDNA Nilsson m fl 2001

Stromsan - - -

Suseén - - -

Tvaakersan - - -

Tdrlan - - -

Viskan (Surtan/Enan) vildfodd allozymer Jansson m fl 1989

Atran vildfodd mtDNA Gyllensten & Wilson 1987
vildfédd+odlad allozymer Stahl 1987
vildfodd allozymer Jansson m fl 1989
vildfodd allozymer Jansson 1997
odlad mtDNA Nielsen m fl 1996
vildfédd+odlad mikrosatelliter Nielsen m fl 1998, 1999
odlad mtDNA Nilsson m fl 2001
vildfodd mikrosatelliter Pedersen m fl 2007

Orekilsalven Vildfédd mtDNA Nilsson m fl 2001
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Bilaga 2. Parvisa analyser; dvre hogra hérnet av genetisk differentiering, métt som relativa skillnader i allelfrekvenser (Fst). Statistiskt
signifikanta skillnader markerade. Nedre vanstra hornet, avstand i kilometer mellan amynningar.
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Ronneé — Sonnarslov 0,0236*** 0,012*** 0,0157*** 0,0264** 0,0451** 0,0124** 0,0223*** 0,0272** 0,0197** 0,012*** 0,0163*** 0,0241** 0,0089  0,0397** 0,0216*** 0,0137*** 0,0655*** 0,0456*** 0,0217*** 0,0623*** 0,0185*** 0,0578*** 0,0443*** 0,0403*** 0,0222*** 0,0261*** 0,0245*** 0,0261**
Ronneé — Baljane & 10 0,0327** 0,0358*** 0,058*** 0,0626*** 0,0468** 0,0489*** 0,049** 0,0452*** 0,0321** 0,0314*** 0,042*** 0,0288*** 0,0539** 0,041** 0,0463** 0,0902*** 0,0721*** 0,0444*** 0,0854*** 0,0475*** 0,0855*** 0,0736*** 0,0532*** 0,0411*** 0,0498*** 0,0539*** 0,0564**
Ronneé — Rossjoholmséan 1 9 0,0107*** 0,0262** 0,0383*** 0,0208** 0,0292*** 0,0267** 0,0138*** 0,0102** 0,0167*** 0,0259*** 0,0065  0,0426** 0,0237** 0,0139*** 0,0708*** 0,0487*** 0,0224*** 0,0708*** 0,0305*** 0,0663*** 0,0462*** 0,0391*** 0,0267*** 0,0279*** 0,0343*** 0,0349***
Stensan 45 55 45 0,0294** 0,0353*** 0,0171** 0,033** 0,016** 0,0219*** 0,011** 0,0104*** 0,0277** 0,0139 * 0,0543** 0,031** 0,0184** 0,0742*** 0,0596** 0,0301*** 0,0771** 0,0327** 0,0708** 0,0516*** 0,0487** 0,0292*** 0,0394** 0,0412*** 0,0446**
Lagan-avel 58 68 59 13 0,049*** 00,0058 * 0,043** 0,0404** 0,0366*** 0,0264** 0,0301*** 0,0377** 0,0274*** 0,0486** 0,0394*** 0,0235"** 0,0812*** 0,0644** 0,0372*** 0,0899*** 0,0409*** 0,0692*** 0,0633*** 0,0541*** 0,0429*** 0,0467*** 0,047** 0,0521**
Fylle&n 66 76 67 21 8 0,0513** 0,0493*** 0.0355** 0,038*** 0,0343** 0,0511*** 0,0552** 0,024 ** 0,0703** 0,0525*** 0,0443** 0,0964*** 0,0835"* 0,0539*** 0,1043** 0,0581*** 0,0999** 0,0837*** 0,0756** 0,0531*** 0,0624** 0,0701*** 0,067***
Nissan 72 82 73 27 12 6 0,0393*** 0,0347** 0,0271*** 0,0164** 0,0203*** 0,0271** 0,0213  0,0456** 0,0264*** 0,0126*** 0,0775*** 0,0594** 0,0283*** 0,0898*** 0,0273*** 0,0604*** 0,0575*** 0,0521*** 0,0312*** 0,0337*** 0,035** 0,0355***
Sennan 82 92 83 37 22 16 10 0,0286 * 0,0292*** 0,0256** 0,0385*** 0,0433** 0,0211  0,0671** 0,0431*** 0,0351** 0,0893*** 0,0637** 0,0385*** 0,0773** 0,0508*** 0,0738** 0,0669*** 0,0644** 0,0499*** 0,0553** 0,0634*** 0,0589***
Suseén 827 927 837 49.4 37.7 317 217 317 0,0201*** 0,0201** 0,0267*** 0,0441** 0,0182  0,0732** 0,047** 0,0385"* 0,1021*** 0,084*** 0,0489*** 0,1025"* 0,0484*** 0,0948*** 0,0768*** 0,0541*** 0,0422*** 0,0585*** 0,066** 0,056***
Hogvadséan 136.4 146.4 1374 96.3 949 88.9 78.9 88.9 40.7 0,0052  0,029*** 0,0398** 0,0053  0,0559** 0,0383*** 0,0277** 0,0766*** 0,063** 0,0361*** 0,0768** 0,0374*** 0,079*** 0,0597*** 0,0562** 0,0376*** 0,0476** 0,0555*** 0,0396***
Atran 106.4 116.4 107.4 86.3 64.9 58.9 48.9 58.9 10.7 30 0,0156*** 0,0316** 0,0031  0,0403** 0,0304*** 0,0207** 0,0654*** 0,0475"* 0,0228*** 0,0691*** 0,0277** 0,065*** 0,0503*** 0,0449*** 0,0249*** 0,0374*** 0,0388*** 0,0421**
Himleén 1433 153.3 1443 123 101.8 95.8 85.8 95.8 64.1 66.9 36.9 0,0314** 0,0196*** 0,049** 0,0239*** 0,0171** 0,0754*** 0,0574** 0,0267** 0,0783** 0,0323*** 0,0735** 0,0519*** 0,0472** 0,0268*** 0,032*** 0,039*** 0,0432**
Viskan - surtan 178 188 179 157.7 136.5 130.5 120.5 130.5 98.8 101.6 716 34.7 0,0242 ** 0,0543** 0,0297** 0,0306** 0,0747*** 0,0533** 0,0413*** 0,0813** 0,0341*** 0,0724** 0,0609*** 0,0529*** 0,0397*** 0,0411*** 0,0414*** 0,0527**
Viskan - skansen 158 168 159 137.7 116.5 110.5 100.5 1105 78.8 816 516 14.7 20 0,0347 * 0,0215*** 0,0174 * 0,0597*** 0,0436** 0,0219*** 0,0556** 0,0217*** 0,063 ** 0,0472*** 0,0382** 0,0235*** 0,033*** 0,0417** 0,0336**
Rolfsan 6ver 202 212 203 181.7 180.5 1745 164.5 1745 1193 129.6 99.6 58.7 64 44 0,0317*** 0,0455** 0,0667** 0,0538** 0,0282*** 0,0798** 0,0355*** 0,0701*** 0,0665*** 0,0529*** 0,0378*** 0,0307*** 0,0375*** 0,051***
Rolfsén nedre 192 202 193 171.7 170.5 164.5 154.5 164.5 109.3 119.6 89.6 48.7 54 34 10 0,0166*** 0,0587*** 0,0423** 0,0187*** 0,065** 0,0243*** 0,0604** 0,0427*** 0,0426** 0,0201*** 0,0116** 0,0236*** 0,0298***
Kungsbackaén 1932 203.2 194.2 1729 1717 165.7 155.7 165.7 1213 120.8 90.8 49.9 55.2 35.2 11.2 12 0,0704*** 0,0509** 0,0241*** 0,0716** 0,0282*** 0,0595** 0,0437*** 0,0498** 0,0247** 0,0257** 0,0299*** 0,0321**
Gota alv-avel 240 250 241 219.7 182 176 166 176 168.1 163.6 133.6 96.7 102 82 58 48 46.8 0,0211** 0,0336*** 0,0385** 0,0484*** 0,08***  0,0324*** 0,0857** 0,0554*** 0,061*** 0,0767** 0,0876**
Sévean 249 259 250 228.7 191 185 175 185 1773 122 92 105.7 111 91 67 57 55.8 9 0,0208*** 0,0373** 0,0369*** 0,0715** 0,032** 0,0659** 0,0406*** 0,0409** 0,0524*** 0,0682**
Gronan 279 289 280 259.7 221 215 205 215 207.3 209.6 179.6 146.7 152 132 98 88 86.8 40 40 0,0433** 0,0202*** 0,0536*** 0,0256*** 0,0443** 0,0216*** 0,0213** 0,031** 0,0394**
Sollumsén 300 310 301 289.2 242 236 226 236 2283 2126 182.6 166.7 172 152 118 108 106.8 60 54 20 0,0542*** 0,0859** 0,0479*** 0,0774** 0,0698*** 0,0734** 0,0786*** 0,0922**
Solbergsan 255 265 256 234.7 197 191 181 191 183.3 128 98 111.7 117 97 73 63 61.8 12 6 34 48 0,0596** 0,0403*** 0,0434** 0,0208*** 0,0263** 0,025*** 0,0278**
Brattorpsan 303 313 304 2922 245 239 229 239 2313 2156 185.6 169.7 175 155 121 111 109.8 63 57 23 54 63 0,066*** 0,0849** 0,0614*** 0,0666** 0,0672*** 0,0824**
Visterlandadn 296 306 297 276.7 263.7 257.7 2477 257.7 250 226.6 196.6 163.7 169 149 115 105 103.8 57 63 17 50 69 6 0,0654*** 0,0439*** 0,0435** 0,0566*** 0,0655**
Anrdsed 286.5 296.5 2875 266.2 2285 2225 2125 2225 2146 210.1 180.1 1432 148.5 1285 104.5 94.5 93.3 445 55.5 86.5 100 615 109.5 103.5 0,0233*** 0,0538** 0,0556*** 0,0622***
Bratteforsan 3125 3225 3135 2922 2545 2485 2385 2485 2406 236.1 206.1 169.2 1745 1545 1305 120.5 1193 725 815 1125 1235 87.5 1355 126.5 26 0,0212** 0,0277*** 0,0398**
Orekilsalven 3795 389.5 380.5 359.2 3215 3155 3055 3155 307.6 303.1 2731 236.2 2415 2215 1975 187.5 186.3 1395 148.5 179.5 190.5 1545 2025 1935 83 67 0,0177** 0,0272**
Strémsan 466.5 476.5 467.5 446.2 408.5 402.5 3925 402.5 394.6 390.1 360.1 3232 3285 308.5 2845 2745 2733 226.5 2355 266.5 27715 239.5 289.5 280.5 170 154 87 0,028***
Enningdalsalven 5115 521.5 5125 491.2 453.5 4475 4375 4475 4394 435.1 405.1 368.2 3735 3535 3295 319.5 3183 2715 280.5 3115 3195 286.5 3345 325.5 215 199 132 45
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