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2.1 Innledning

Rgmming av oppdrettslaks fra oppdrettsanlegg utgjgr en trussel mot den genetiske integriteten til de
ville laksebestandene. Undersgkelser viser at det er en sammenheng mellom andel rgmt
oppdrettslaks i et vassdrag og genetisk endring malt som innkryssing med genetiske markgrer. Det
betyr at jo flere remte oppdrettslaks det er pa gyteplassen, desto hgyere er sannsynligheten for ge-
netisk endring. | tillegg til andel rgmt oppdrettslaks pa gyteplassen, vil villaksbestandenes robusthet
pavirke nivaet av innkryssing. Dette fordi tallrike villaksbestander uten tidligere genetisk innkryssing
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antakelig er mer robuste overfor rgmt oppdrettslaks, siden den rgmte oppdrettslaksen der mgter
stgrre konkurranse fra bedre tilpassete, ville individer. Disse faktorene danner grunnlaget for risiko-
vurderingen for ytterligere genetisk endring hos villaks som fglge av remt oppdrettslaks (Grefsrud mfl.
2019; Glover mfl. 2020).

| denne todelte kunnskapsstatusen presenterer vi fgrst en oversikt over konsekvenser av at rgmt opp-
drettslaks krysser seg med villaks. Videre presenterer vi en utvidet giennomgang av faktorene knyttet
til selve risikovurderingen; andel remt oppdrettslaks pa gyteplassene (rgmming, andel rgmt opp-
drettslaks i elv og utfisking/ fjerning av remt oppdrettslaks fra elv) og bestandenes robusthet for ny
innkryssing (bestandsstatus og genetisk status). Vi drgfter ogsa ulike biologiske faktorer ved den remte
fisken som kan pavirke dens gytesuksess i naturen, men som pa navaerende tidspunkt ikke er inkludert
i risikovurderingen.

2.2 Konsekvenser av innkryssing av remt oppdrettslaks

Konsekvensen av at oppdrettsfisken remmer og gyter sammen med villfisk, kan vaere at det oppstar
en genetisk endring i de ville bestandene av laks. Gjennom flere internasjonale arbeid er det godt
dokumentert at remt oppdrettslaks kan gyte og etterlate seg avkom i naturen (f.eks. Seegrov mfl. 1997;
Clifford mfl. 1998a; Crozier 2000; Glover mfl. 2013; Karlsson mfl. 2016). Det er ogsa dokumentert at
innkryssing av remt oppdrettslaks reduserer den genetiske variasjonen som finnes naturlig mellom
bestandene (Skaala mfl. 2006; Glover mfl. 2013).

2.2.1 Atlantisk laks, en art med genetisk forskjellige bestander

Gjennom de siste 40 arene har det vokst fram en omfattende vitenskapelig litteratur om laks som
dokumenterer en geografisk bestandsstruktur med store genetiske forskjeller mellom bestander i
Nord-Amerika og Europa, og med regionale og lokale forskjeller innenfor kontinentene (Webb mfl.
2007; Bourret mfl. 2013, Ozerov mfl. 2017; Wennevik mfl. 2019). Geografisk oppdeling av en art, og
variasjoner i livsmiljg, bidrar til utvikling av genetiske forskjeller mellom bestander, bade i gener av
betydning for fitness (tilpasningsdyktighet) og i ikke-selekterte regioner av genomet (arvestoffet). Si-
den vi ikke vet hvilke gener som na eller i fremtiden er viktige for individer og bestander, er det et mal
a bevare den naturlige genetiske variasjonen bade innen og mellom bestander.

De siste arene har den vitenskapelige produksjonen som dokumenterer genetiske forskjeller mellom
laksebestander gkt betraktelig, delvis som fglge av den raske utviklingen innenfor molekylarbiologi
og statistikk. Etter hvert er det ogsa vist og modellert at avkom av oppdrettslaks har lavere overlevelse
i naturen og at de derfor kan pavirke bestandene av villaks negativt der de krysser seg inn (Hindar mfl.
1991; Bourke mfl. 1997; McGinnity mfl. 1997; Verspoor 1997; Fleming mfl. 2000; Koljonen mfl. 2002;
Fraser mfl. 2011; Skaala mfl. 2012; Besnier mfl. 2015; Reed mfl. 2015; Skaala mfl. 2019).

2.2.2 Hvor ulik er villaks og oppdrettslaks?

Den genetiske pavirkningen fra rgmt oppdrettslaks pa villaks er kompleks, og er avhengig av mange
faktorer som varierer i tid og rom. Viktige, eller sannsynligvis viktige faktorer, inkluderer blant annet
andel remt oppdrettslaks i de ville bestandene (Glover mfl. 2013; Heino mfl. 2015; Karlsson mfl. 2016),
deres gytesuksess (Fleming mfl. 1996, 2000), graden av genetisk forskjell mellom oppdrettet og vill
laks (Fraser mfl. 2010) og status for den ville bestanden (Glover mfl. 2012, 2013; Heino mfl. 2015). Det

Risikorapport norsk fiskeoppdrett 2019



Kunnskapsstatus kapittel 2

er ogsa grunn til 3 tro at responsen hos de ville bestandene som fglge av innkryssing av remt opp-
drettslaks vil variere fra bestand til bestand (Normandeau mfl. 2009; Harvey mfl. 2016a).

Genetiske forskjeller mellom vill- og oppdrettslaks kan oppsta gjennom tilfeldige prosesser (for eks-
empel begrenset antall stamfisk i hver generasjon, deres opprinnelse og tilpasning til oppdrettsmiljg-
et) og som resultat av malrettet seleksjon av egenskaper i avlsarbeidet. | Norge har man domestisert
laksen i snart 50 ar, med tidlig oppstart av malrettet avl (Gjedrem mfl. 1991; Gjgen & Bentsen 1997;
Gjedrem 2010) for & endre kommersielt viktige egenskaper som tilvekst, kisnnsmodning, fettfordeling
og sykdomsresistens. Seleksjon for en mer gkonomisk produktiv oppdrettslaks foregar i avlsprogram
som opprinnelig var basert pa vill laks fanget i en rekke norske elver tidlig pa 1970-tallet (Gjedrem mfl.
1991; Gjgen & Bentsen 1997). Under kontrollerte forhold blir de mest produktive familier og individer
selektert basert pa produksjonskriterier (f.eks. tilvekst), og disse individene blir benyttet til 3 fgre
stammen videre. P& denne maten oppnar man en gradvis domestisering av laksen der viktige kom-
mersielle trekk blir forandret i gnsket retning.

Glover mfl. (2017) oppsummerte den omfattende kunnskapen som na er etablert om de genetiske
forskjellene mellom oppdrettslaks og villaks. Oppdrettete og vill laks har vaert sammenlignet med ulike
metoder i en lang rekke vitenskapelige arbeider, og disse omfatter studier av genetisk variasjon med
molekylaere markgrer, eksperimentelle studier i laboratorium og kar hvor en har sammenlignet atferd,
morfologi og fysiologi, og studier av overlevelse og vekst i et naturlig miljg. Noen eksperimentelle
studier er ogsa supplert med analyse av genuttrykk og fysiologisk malinger.

Sammenligning av genetisk variasjon og diversitet i oppdrettslinjer og ville laksebestander har blitt
gjennomfgrt over lengre tid med en rekke molekylaere markgrer. De tidligste studiene var hovedsake-
lig basert pa analyser av proteinkodende gen (Verspoor 1988; Cross & Challanain 1991; Mjglnergd mfl.
1997; Skaala mfl. 2005), der det er blitt vist genetisk forskjell mellom oppdrettslaks og de ville utgangs-
bestandene, og redusert niva av genetisk variasjon i oppdrettslaks, malt som allelisk diversitet og
heterozygoti.

Seinere har DNA-markgrer blitt brukt til 8 sammenligne oppdrettslinjer og vill laks, for eksempel med
mini- og mikrosatellittmarkgrer (Mjglnergd mfl. 1997; Clifford mfl. 1998a, b; Norris mfl. 1999; Skaala
mfl. 2004), mikrosatellittmarkgrer kombinert med bade mitokondrie DNA (mtDNA) (Karlsson mfl.
2010), og «single nucleotide polymorphism» (SNP) markgrer (Rengmark mfl. 2006; Karlsson mfl.
2011). Selv om resultatene fra disse studiene varierer noe, stgtter de opp om konklusjonene fra tidli-
gere analyser basert pa proteinkodende gen; det er redusert genetisk variasjon hos den enkelte opp-
drettslinje sammenlignet med de ville laksebestandene.

| en sammenligning av fem avlslinjer av oppdrettslaks med fire villaksbestander fra Neiden, Namsen,
Vosso og Loneelva, viste alle de 12 undersgkte DNA-mikrosatellittmarkgrene redusert allelisk varia-
sjon i samtlige avislinjer sammenlignet med de ville bestandene (Skaala mfl. 2004). | giennomsnitt
hadde avlslinjene 58 % av den alleliske variasjonen sammenlignet med prgver av villaks, og dette kan
forklares av begrenset effektiv bestandsstgrrelse i oppdrettslinjene. Samtidig var estimatene for ge-
netisk forskjell flere ganger hgyere mellom de ulike avlslinjene enn mellom de ville laksebestandene.
Andre studier har vist at tap av genetisk diversitet i oppdrettslinjer er mer komplekst enn tidligere
antatt (Karlsson mfl. 2010), men det kan likevel konkluderes med at oppdrettslaks har redusert gene-
tisk variasjon i forhold til ville laksebestander. Dette samsvarer med tilsvarende observasjoner fra and-
re domestiserte organismer (se Araki & Schmid 2010), og kan forklares med at det er et begrenset
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antall familier/individer som bidrar til hver generasjon i et avlsprogram. Den effektive bestandsstgr-
relsen i norske oppdrettslinjer er tidligere blitt estimert til 33—125 individer (Mork mfl. 1999), noe som
teoretisk sett skal fgre til lav til moderat innavl over den aktuelle avls-perioden.

Pa grunn av et malrettet avisarbeid er det ikke uventet at oppdrettslaks vokser bedre enn villaks i et
oppdrettsmiljg (Einum & Fleming 1997; Thodesen mfl. 1999; Fleming mfl. 2002; Glover mfl. 2009;
Solberg mfl. 2013a, b; Harvey mfl. 2016a, b, c). | et oppdrettsmiljg vil vekstforholdet mellom opp-
drettslaks og villaks veere 2-5:1 (Glover mfl. 2017). Ogsa i et naturlig miljg kan oppdrettslaks ha stgrre
vekst enn villaks (Johnsson & Bjérnsson1994; Einum & Fleming 1997; McGinnity mfl. 1997, 2003; Skaa-
la mfl. 2012, 2019; Jonsson & Jonsson 2017; Bolstad mfl. 2017), men ikke i samme grad som i opp-
drettsmiljg (typisk vekstforhold mellom oppdrettslaks og villaks i naturen er 1,0-1,3:1). Oppdrettslaks
har et forhgyet vekstpotensial, relativt til villaks, som den ikke far utnyttet i naturen, og det er en
kombinasjon av plastisitet (ulik mattilgang mellom disse miljgene) og naturlig seleksjon mot hurtig-
voksende oppdrettslaks (gkt dgdelighet) som er arsaken til de sma vekstforskjellene mellom opp-
drettslaks og villaks i naturen (Glover mfl. 2018). Vekst hos hybrider mellom oppdrettslaks og villaks
er ansett & veere additivt (mellomliggende til vekst hos vill og oppdrett), men ikke-additive genetiske
effekter knyttet til vekst er nylig dokumentert i Atlantisk laks (Besnier mfl. 2020).

Mange egenskaper som ikke inngar direkte i avlsarbeidet, som aggresjon, stress- og temperaturtole-
ranse, kan ogsa bli endret hos oppdrettslaksen gjennom avisprosessen (Fleming & Einum 1997; Houde
mfl. 2010; Debes & Hutchings 2014; Solberg mfl. 2016). Arsaken er at malrettet seleksjon for blant
annet tilvekst pavirker bade aggresjon og andre egenskaper, for eksempel hormonregulering og at-
ferd. | eksperimentelle studier er det vist at tilfgrsel av veksthormon gker appetitten (Johnsson &
Bjornsson 1994; Jonsson mfl. 1996), aggresjon og aktivitet (Jonsson mfl. 1998), altsa atferd som sann-
synligvis pavirker overlevelse i naturen (Johnsson mfl. 1996; J6nsson mfl. 1996; Martin-Smith mfl.
2004). Det er derfor ikke overraskende at oppdrettslaks er ulik villaks i flere egenskaper som pavirker
overlevelse i naturen, slik som tilvekst, aggresjon, dominans og antipredatoratferd (Einum & Fleming
1997; Fleming & Einum 1997; Johnsson mfl. 2001; Fleming mfl. 2002; Houde mfl. 2010). | tillegg er det
avdekket genetiske forskjeller mellom vill- og oppdrettslaks i egenskaper som kjgttfarge, kisnnsmod-
ning og fettinnhold (Glover mfl. 2009), reaksjonsnormer (Darwish & Hutchings 2009; Solberg mfl.
2013a, b), morfologi (Fleming & Einum 1997; Perry mfl. 2019), stresstoleranse (Solberg mfl. 2013a) og
en rekke andre egenskaper (Glover mfl. 2017).

Det er ogsa dokumentert genetiske forskjeller i genuttrykk mellom laks av ville- og oppdrettsforeldre,
samt hybrider av disse (Roberge mfl. 2006, 2008; Solberg mfl. 2012; Bicskei mfl. 2014, 2016). Resulta-
tene er ogsa interessante fordi hybridene ikke alltid hadde et genuttrykk som 1a mellom foreldrebe-
standene. Hybridene hadde i noen tilfeller genuttrykk som 13 hgyere enn verdiene malt for vill- og
oppdrettsfisk, noe som tyder pa ikke-additive genetiske effekter. Dokumentasjon av ikke-additive ge-
netiske effekter betyr i praksis at innkryssing av oppdrettsfisk i ville bestander i noen tilfeller kan gi
uventede effekter. Hvilken endring man far i genuttrykk hos hybrider av vill- og oppdrettslaks er av-
hengig av hvilke ville bestander som krysses inn (Normandeau mfl. 2009; Fraser mfl. 2010).

Det er ikke avdekket noen store forskjeller i resistens mot lakselus, ILA (infeksigs lakseanemi) eller
furunkulose mellom vill- og oppdrettslaks (Glover & Skaala 2006; Glover mfl. 2006a, b). Det er heller
ikke avdekket genetiske forskjeller i deformiteter hos smolt av oppdretts- og villaks (Fjelldal mfl. 2009).
For infeksigs pankreasnekrose er det funnet genetiske markgrer (sakalt QTL — Quantitative Trait Locus)
som forklarer en stor grad av toleransen for sykdommen (Houston mfl. 2008; Moen mfl. 2009) og
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denne kunnskapen er inkludert i avlsarbeid hos flere avisselskaper. Seleksjon for sykdomsresistens har
derimot veert praktisert ulikt for de ulike oppdrettslinjene, og dette vanskeliggjgr sammenligning mel-
lom linjer.

Til tross for at avkom av remt oppdrettslaks har lavere overlevelse i naturen enn avkom av villaks, har
flere tidligere forsgk i naturen (Skaala mfl. 2014) og under eksperimentelle forhold (Fleming & Einum
1997; Debes & Hutchings 2014; Solberg et al. 2015) ikke klart & demonstrere at avkom av oppdretts-
laks er utsatt for hgyere predasjon. Fgrst nylig er det dokumentert at avkom av remt oppdrettslaks er
et lettere bytte for predatorer som stgrre grret, noe som underbygger deres lavere overlevelse i na-
turen (Solberg mfl. 2020). Dette resultatet stgttes oppom av det faktum at redusert anti-predator-
atferd (Einum & Fleming 1997; Johnsson et al. 2001; Houde et al. 2010), i tillegg til gkt toleranse for
predasjonsrelatert stress (Debes & Hutchings 2014), tidligere har blitt dokumentert i eksperimentelle
forspk.

En oppsummering av vitenskapelig litteratur viser at det er til dels store genetiske forskjeller mellom
vill- og oppdrettslaks i kvantitative egenskaper som har direkte eller indirekte betydning for overlevel-
sen av laks i naturen. Blant annet har tilstedevarelse av hybrider vist seg a8 ha en negativ pavirkning
pa overlevelse til villfisk (Robertsen mfl. 2018). Det er grunn til 3 tro at de genetiske forskjellene kom-
mer til & gke for hver avisgenerasjon. Dette har blitt observert for tilvekst, der forskjellen mellom vill-
og oppdrettslaks under oppdrettsbetingelser gkte ytterligere fra generasjon 8 til 10 (Glover mfl. 2009;
Solberg 2013a, b).

2.2.3 Genetisk pavirkning fra remt oppdrettslaks — hva forteller empiriske data oss?

Ved hjelp av ulike biokjemiske og molekylaergenetiske metoder er det vist at rémt oppdrettslaks gyter
i elver. Ved undersgkelser av et pigment i rogn og yngel, som reflekterer ulik diett hos villaks og opp-
drettslaks, fant Lura & Saegrov (1991) at rgmt oppdrettslaks faktisk produserte levedyktig avkom i en
elv. I en skotsk undersgkelse fant Webb mfl. (1993) et pigment fra réemt oppdrettslaks i 14 av 16 un-
dersgkte elver, med et gjennomsnittlig innslag pa 5,1 % fra remt fisk. | Vosso ble bidraget fra rgmt
oppdrettslaks estimert til opp mot 80 % ved denne metoden (Saegrov mfl. 1997). Bevis for at rgmt
oppdrettslaks produserte levedyktig avkom ble ogsa funnet i Irland ved hjelp av genetiske markgrer
(Clifford mfl. 1998a; Crozier 1993, 2000). Ogsa langt utenfor det naturlige utbredelsesomradet til den
atlantiske laksen, i British Columbia, Canada, er det vist at remt oppdrettslaks kan produsere levedyk-
tig avkom (Volpe mfl. 2000).

Det fgrste genetiske studiet for @ undersgke om norske villaksbestander har endret seg genetisk over
tid som fglge av innkryssing av remt oppdrettslaks ble publisert av Skaala mfl. (2006). Her ble det laget
DNA-profiler for de sju laksebestandene Namsen, Etne, Opo, Vosso, Granvin, Eio og Haelva. Det ble
benyttet gamle skjellprgver og materiale innsamlet i nyere tid, etter lengre tids innslag av remt opp-
drettslaks. Haelva pa Jaeren ligger i en region der det nesten ikke er lakseoppdrett, og andelen rgmt
oppdrettslaks i villaksbestanden har vaert lav, trolig under 5 %. | Haelva ble det ikke funnet endring i
de genetiske profilene. | tre andre bestander, Opo, Vosso og Eio i Hordaland, ble det funnet signifikan-
te endringer i de genetiske profilene over tid. Mer overraskende var det likevel at det ikke ble funnet
endringer i Etneelva, Namsen eller Granvinelva, som alle hadde hatt hgye andeler remt oppdrettslaks
i gytebestandene, permanent eller periodisk.
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Som en viderefgring av dette arbeidet (Skaala mfl. 2006) ble det gjort en mer omfattende analyse av
21 bestander der historiske og nye prgver ble analysert for flere mikrosatellittmarkgrer. Undersgkel-
sen omfattet elver fra hele landet (Glover mfl. 2012) og paviste genetiske forandring over tid i 6 av 21
elver, mens i 15 av bestandene ble det ikke funnet genetiske forandringer. Som i den fgrste undersg-
kelsen utfgrt av Skaala og kolleger (2006), var det noen bestander med hgye innslag av rgmt opp-
drettslaks pa gyteplassene der det ikke ble pavist forandringer.

| de seks bestandene der det ble pavist forandring, har det veert registrert remt oppdrettslaks i stgrre
eller mindre grad. | tillegg ble det funnet nye genvarianter som indikerer at forandringene i disse seks
elvene hovedsakelig skyldes genflyt fra andre kilder. Den genetiske forskjellen mellom disse seks be-
standene er ogsa blitt redusert over tid. Basert pa alle data, ble det konkludert med at innkryssing av
remt oppdrettslaks er hovedarsaken til forandringene. Dette er i trad med simuleringer fra modeller
som viser at innkryssing av remt oppdrettslaks vil redusere genetisk differensiering mellom bestander
over tid (Mork 1991; Besnier mfl. 2011).

Det er kjent at mikrosatellittmarkgrer i noen tilfeller vil underestimere innkryssing av remt oppdretts-
laks i ville bestander pa grunn av signalstgy nar en villaksbestand mottar oppdrettsfisk fra flere ulike
avisbestander (Besnier mfl. 2011). Det betyr at antall elver som er pavist & vaere genetisk pavirket i
denne studien (Glover mfl. 2012), og omfanget av de genetiske forandringene i disse elvene, ma be-
traktes som et minimumsestimat. For a fa et mer presist svar pa omfanget av innkryssing av rgmt
oppdrettslaks ble en studie gjennomfgrt basert pa SNP-markgrer utviklet for a8 kunne identifisere opp-
drettslaks og skjelne dem fra villaks (Karlsson mfl. 2011). Disse SNP-markgrene gir mer presis informa-
sjon om genetiske forandringer forarsaket av remt oppdrettslaks, og er i mindre grad pavirket av pro-
blematikken ved at genetisk forandring i den enkelte villaksstamme er vanskelig & pavise nar innkrys-
sing skjer via oppdrettslaks fra forskjellige avlslinjer (Besnier mfl. 2011).

| en studie av 20 laksebestander langs hele norskekysten (Glover mfl. 2013) ble disse SNP-markgrene
brukt til & estimere prosent innkryssing av remt oppdrettslaks. Resultatene viste at det genetiske bi-
draget til noen bestander var nesten 50 %, mens estimert innkryssing av oppdrettslaks var mye lavere
i de fleste undersgkte elvene. Arbeidet stgttet opp om konklusjonene til de tidligere publikasjonene
med andre markgrtyper (Skaala mfl. 2006; Glover mfl. 2012). | tillegg til at det ble dokumentert gene-
tiske forandringer i noen villaksbestander pa grunn av innkryssing av rgmt oppdrettslaks, viser alle
disse tre studiene (Skaala mfl. 2006; Glover mfl. 2012, 2013) at den genetiske forskjellen mellom noen
ville bestander er blitt mindre over tid. Dette kan tilskrives at de ville bestandene som har hatt en
betydelig innkryssing av remt oppdrettslaks, blir mer lik oppdrettslaksen — og dermed ogsa mer lik
hverandre.

Parallelt med dette arbeidet utarbeidet Karlsson mfl. (2014) en statistisk metode der prosentvis inn-
kryssing kunne estimeres i enkeltindivider og uavhengig av om det fantes en historisk prgve av den
aktuelle bestanden. Metoden brukte et estimat av andelen «villgenom» i bestanden (omtalt som
P(wild) = mengde arvestoff som stammer fra ville foreldre kontra oppdrettsforeldre) for a beregne
innkryssingen av remt oppdrettslaks (Karlsson mfl. 2014).

Denne metodeutviklingen gjorde det mulig a estimere innkryssing i et stort antall ville laksebestander.
Karlsson mfl. (2016) studerte 147 laksebestander som til sammen representerer tre fijerdedeler av de
ville lakseressursene i Norge, og analyserte genetisk mer enn 20 000 laks som var klekket i naturen og
derfor sa ut som villaks. Den gjennomsnittlige genetiske innkryssingen i bestandene av voksen laks var
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6,4 % med et spenn fra 0 % til over 40 % innkryssing i enkelte bestander. Forskerne fant ogsa at den
genetiske innkryssingen generelt var mindre i nasjonale lakseelver og nasjonale laksefjorder enn i be-
stander uten denne serlige beskyttelsen (Karlsson mfl. 2016). | et materiale av 109 bestander der kun
voksen laks klekket i naturen ble inkludert i datamaterialet, var den genetiske innkryssingen signifikant
forskjellig fra 0 i omtrent halvparten av bestandene (Karlsson mfl. 2016). Det samme resultatet fikk
Karlsson mfl. (2016) om de ogsa tok med et stgrre antall elver, der enkelte estimater var basert pa
prever av ungfisk.

Data fra de 20 bestandene som var publisert av HI i Glover mfl. (2013), samt data fra NINA for et st@grre
antall bestander (Karlsson mfl. 2016), ble vurdert sammen for 8 dokumentere genetisk status for ville
laksebestander til «Kvalitetsnorm for ville bestander av atlantisk laks (Salmo salar)», som er en for-
skrift av 20. september 2013 hjemlet i Naturmangfoldloven. | den fgrste versjonen av Kvalitetsnormen
av februar 2016 vurderte forskere fra Hl og NINA i fellesskap genetisk status i 125 laksebestander,
basert pa estimater for innkryssing av remt oppdrettslaks i bestanden (Diserud mfl. 2016). | senere
utgaver av Kvalitetsnormen er antallet bestander gkt til 175 og deretter til 225 norske villaksbestander
(Diserud mfl. 2017, 2019b). Den hittil mest omfattende vurderingen av genetisk innkryssing ga fglgen-
de resultat (pr. Diserud mfl. 2019b): ingen genetiske forandringer (75 vassdrag), svake genetiske for-
andringer (67 vassdrag), moderat genetiske forandringer (16 vassdrag) og store genetiske forandrin-
ger (67 vassdrag). Vurderingen av genetisk innkryssing i disse 225 bestandene dokumenterer at 2/3
av de ville laksebestandene har blitt pavirket av régmt oppdrettslaks.

Eksperimenter i naturen har vist seleksjon mot avkom av remt oppdrettslaks, bade i Irland (McGinnity
mfl. 1997, 2003) og Norge (Fleming mfl. 2000; Skaala mfl. 2012, 2019). En skulle derved forvente at
nar én og samme arsklasse (dvs. laks fra samme klekkear) studeres, sa vil et materiale av ungfisk vise
hgyere genetisk pavirkning av oppdrettslaks enn et materiale av voksen laks. Dette er ogsa det Karls-
son mfl. (2016) fant gjennom analyser av ungfisk som var innsamlet noen ar fgr et materiale av voksen
laks fra de samme elvene: ungfisken hadde i gjiennomsnitt 2,5 % hgyere grad av genetisk innkryssing
enn den voksne laksen. Seleksjon mot avkom av régmt oppdrettslaks har ogsa blitt dokumentert i et-
terkant av en stgrre remmingsepisode pa Newfoundland i Canada (Wringe mfl. 2018; Sylvester mfl.
2019).

Som oversiktsartikkelen til Glover mfl. (2017) oppsummerer, sa foreligger det et solid grunnlag for 3
hevde at remt oppdrettslaks kan pavirke villfiskbestander negativt. Den beste dokumentasjonen av
effekter pa overlevelse og viktige egenskaper kommer fra eksperimentelle studier utfgrt i tre kontrol-
lerte elver (McGinnity mfl. 1997, 2003; Fleming mfl. 2000; Skaala mfl. 2012, 2019), samt en studie som
viser sammenhenger mellom et molekylaert mal pa innkryssing (P(wild)) og viktige livshistorietrekk i
ville bestander (Bolstad mfl. 2017). Det arbeides videre med a kvantifisere gkologiske effekter av inn-
kryssingen av oppdrettslaks i ville bestander i NFR-prosjektet QuantEscape Il.

Det er gjennomfgrt fa empiriske studier som evaluerer de genetiske effektene av at remt oppdretts-
laks krysser seg inn i villaksbestander, selv om det foreligger en omfattende litteratur om populasjons-
genetisk teori, og om de grunnleggende evolusjonskreftene (mutasjon, naturlig seleksjon, genetisk
drift og migrasjon) som pavirker og former den genetiske sammensetningen i bestander.

En direkte og informativ tilnaerming til problematikken er @ sammenligne tilvekst, atferd og overlevel-
se hos sammenblandede familiegrupper av oppdrettslaks, villaks og hybrider under like forhold, sa-
kalte «common garden-studier», i et naturlig miljg. Dette kan innebaere utplanting av lakserogn fra
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DNA-identifiserbare familier av oppdrettslaks, villaks og hybrider dem imellom (McGinnity mfl. 1997,
2003; Skaala mfl. 2012, 2019), eller utsetting av kipnnsmodne individer med kjente genetiske profiler
(Fleming mfl. 2000) i naturlig elvemiljg, der alle avkom i ulike livsstadier fra rogn til kjignnsmodning i
ettertid kan identifiseres ved genetiske markgrer.

Det f@rste prosjektet som er gjennomfgrt pa dette feltet, ble utfgrt i Burrishoole, Irland (McGinnity
mfl. 1997, 2003; Ferguson mfl. 2002). | dette prosjektet ble tilvekst, overlevelse og populasjonsdyna-
mikk hos villaks, oppdrettslaks og hybrider undersgkt giennom to generasjoner. Et stort antall indivi-
der fra mange familier av villaks, oppdrettslaks, fgrste- og andregenerasjonshybrider og fgrstegenera-
sjonshybrider tilbakekrysset til henholdsvis villaks og oppdrettslaks, ble plantet ut i tre arsklasser som
gyerogn ovenfor fiskefellen i Burrishoole. Tilsvarende grupper ble satt ut som smolt i elven for a stu-
dere vekst og overlevelse i sjgfasen.

En omfattende innsats med innsamling og genotyping for a identifisere opphavet til alle individ ble
gjiennomfgrt fra yngel til gytefisk som kom tilbake fra havet etter ett og to ar i sjg. | alle tre arsklassene
hadde oppdrettslaksen signifikant lavere representasjon enn villaksen i prgver av 0+ parr. Ikke over-
raskende viste det seg at oppdrettslaksen vokste bedre enn villaksen, og at den stgrre oppdrettsparren
fortrengte den ville parren nedover elva giennom konkurranse. Selv om ungfisk av oppdrettslaks voks-
te bedre og fortrengte en del av den ville ungfisken, var smoltproduksjonen av oppdrettslaks bare
henholdsvis 34, 34 og 55 % sammenlignet med villaksen i de tre arsklassene. Den gjennomsnittlige
gjenfangsten etter sjgoppholdet var 0,3 % for oppdrettslaks og 8 % for villaks utsatt som smolt. Over-
levelse hos hybridene viste seg ofte a ligge mellom villaks og oppdrettslaks.

Et lignende prosjekt ble giennomfgrt ved NINAs feltstasjon pa Ims (Fleming mfl. 2000) der alle ned- og
oppvandrende fisk kontrolleres i en toveis fiskefelle i elven Imsa. Her ble det satt ut kjsnnsmodne
villaks fra Imsa og oppdrettslaks med kjente genetiske profiler ovenfor fiskefellen. De to gruppene
hadde lignende vandringsmgnster og valgte de samme gyteplassene i elven. Vill hannlaks var mer ak-
tive i kurtisering av hunnlaksen enn oppdrettshannene var, og hadde dessuten mindre restgonader
etter gyting enn oppdrettshannene hadde. Gytesuksessen var mye lavere hos oppdrettslaksen bade
for hanner (24 %) og hunner (32 %) sammenlignet med villaksen i et samtidig forsgk i store gytebas-
senger med steinbunn. Gjennom ferskvannsfasen endret andelen av genotyper seg ytterligere i disfa-
ver av oppdrettslaksen, og hoveddelen av oppdrettsbidraget var representert i form av hybrider, pro-
dusert av oppdrettshunner og ville hanner. Studier av dietten viste betydelige overlapp i neeringsvalg,
noe som viser naringskonkurranse mellom oppdrettsavkom og villaksyngel. Den totale smoltproduk-
sjonen for elven var 28 % lavere enn forventet ut fra rognmengde og det observerte forholdet det
normalt har veert i Imsa mellom mengde egg og antall smolt (Jonsson mfl. 1998). Det var ogsa en
tilsvarende reduksjon i forventet smoltproduksjon av den ville gytefisken. Oppdrettslaksen smoltifi-
serte og vandret ut tidligere og ved lavere alder enn villaksen. | motsetning til resultatene fra
Burrishoole-prosjektet, fant en i Imsaprosjektet ingen forskjell mellom gruppene i sjgoverlevelse. Se-
nere eksperimenter pa Ims med utsetting av smolt av villaks, oppdrettslaks og f@rstegenerasjons krys-
ninger mellom dem (1996-1998), viste signifikant lavere gjenfangst av oppdrettslaks (Hindar mfl.
2006). Utsatt smolt av oppdrettslaks har ogsa vist hgyere feilvandringsrate enn utsatt smolt av
Imsalaks pa Ims (Jonsson mfl. 2003; Jonsson & Jonsson 2017). Hybrider mellom oppdrettslaks og vill-
aks hadde ogsa hgyere feilvandringsrate sammenlignet med den ville Imsalaksen (Jonsson & Jonsson
2017). Retningen pa hybridiseringen hadde betydning ved at hybrider med vill mor hadde lavere feil-
vandring enn hybrider med vill far (Jonsson & Jonsson 2017).
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Ved Havforskningsinstituttets feltstasjon i Guddalselva i Hardanger ble det initiert et prosjekt basert
pa oppsettet for Burrishoole-prosjektet. Der ble definerte familiegrupper av vill og oppdrettet laks, og
hybrider mellom disse, plantet ut som rogn (Skaala mfl. 2012). All foreldrefisk var genotypet med DNA-
mikrosatellittmarkgrer. Dermed kunne alle individ som var satt ut som gyerogn i seks arsklasser, ca.
150 familier i et «common garden-studie», identifiseres til familie. Det ble samlet inn juvenil laks av
alle arsklassene fra elvehabitatet, og tilvekst, overleving og diettvalg ble undersgkt for hver familie.

Resultatene fra de tre fgrste arsklassene viste en overlevelse (fra utplantet egg til smolt) som varierte
mellom 0,17 og 6,4 % for de 69 forskjellige familiene (Skaala mfl. 2012). Resultatene viste at eggstgr-
relsen hadde stor betydning for overlevelsen. | dette studiet hadde oppdrettslaksene stgrre egg enn
villaksene. Dette bidro til at noen oppdrettsfamilier hadde en hgy overlevelse fra egg til smolt i for-
sgket. Da det ble kontrollert for eggstgrrelse ved a sammenligne overlevelse til en oppdrettsfamilie
og dens halvsgskenfamilie der fars bidrag kom fra en vill hann, viste det seg at 16 av 18
halvsgskenfamilier hadde hgyere overlevelse med bidrag fra vill far kontra oppdrettsfar. Dette viser
at det er additiv genetisk variasjon for overlevelsen i et naturlig miljg og at villaks har hgyere overle-
velse, selv om bildet kan veere noe mer komplisert nar det tas hensyn til eggstgrrelse. | tillegg til lavere
overlevelse nar det tas hensyn til eggstgrrelse, hadde smolt av oppdrettsforeldre noe hgyere vekst
enn hybrider og villaks i elven (forholdstall oppdrett:vill = 1,0-1,3:1).

Resultatene fra de tre siste arsklassene i perioden 2008—2016 (Skaala mfl. 2019) har i stor grad stgttet
resultater fra de tre fgrste arsklassene, og det ble observert langt lavere overlevelse hos avkom hos
oppdretts- og hybridlaks i forhold til villaks i ferskvann (1.8 % overlevelse hos oppdrettslaks mot 3.8 %
overlevelse hos villaks). | tillegg ble det satt ut to arsklasser med oppdretts-, hybrid- og villsmolti elven
for a studere sjgoverlevelsen. Her fant vi lavere sjpoverlevelse hos avkom av oppdrettslaks enn hos
avkom fra hybrider (gjennomsnittlig sjgoverlevelse) og villaks (0.41 % overlevelse hos oppdrettslaks
mot 0.94 % overlevelse hos villaks).

Nar avkom fra oppdrettslaks, villaks og hybridene konkurrerer om de samme byttedyrene i elven, vil
innkryssing av oppdrettslaks kunne redusere den naturlige produksjonen av villsmolt pa grunn av kon-
kurranse. Nar vi samtidig ser at avkom av oppdrettslaks ogsa har lavere sjgoverlevelse, vil det i sum
ogsa kunne redusere antall laks som kommer tilbake til elven.

Utviklingen innenfor genomforskningen de siste arene gir stadig bedre muligheter for a vurdere de
biologiske konsekvenser av innkryssing av oppdrettslaks i ville bestander pa genomniva. Man vil kunne
identifisere hvilke gener som er involvert i de biologiske forskjellene man observerer mellom opp-
dretts- og villaks. En relativt ny studie identifiserte omrader i genomet/arvestoffet som var knyttet til
overlevelse i naturen, selv om det er uvisst hvilke gener som var involvert (Besnier mfl. 2015). Det er
forventet at nye resultater fra QuantEscapell-prosjektet (NFR-prosjekt 2016-2020) vil bidra til 3 kart-
legge hvordan endringer i genomet oppstar som fglge av innkryssing, og hvilke biologiske konsekven-
ser dette kan fa for ville bestander.

Inntil nylig foreld det ikke dokumentasjon av forandringer i livshistorietrekk og demografi i villaksbe-
stander som konsekvens av genetisk innkryssing. Dette kan skyldes at en ikke har hatt tilstrekkelig
gode verktgy til a studere slike endringer, i tillegg til at det er fgrst relativt nylig at man har klart a
dokumentere og kvantifisere innkryssing av remt oppdrettslaks i bestander med bruk av genetiske
markgrer. En annen arsak er at varierende forhold i havet kan pavirke bade livshistorie og demogra-
fiske parametere — noe som gj@r at gradvise forandringer i bestander kan veere krevende 3 kvantifisere
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pa kort sikt. Likevel er det nylig publisert et arbeid som for fgrste gang dokumenterer forandringer i
livshistorietrekk hos villaks i et stort antall bestander som fglge av genetisk innkryssing av remt opp-
drettslaks (Bolstad mfl. 2017).

Bolstad mfl. (2017) studerte 62 ville laksebestander med individer av ulik grad av genetisk slektskap
til oppdrettslaks. Det genetiske slektskapet ble malt ved bruk av molekylaergenetiske metoder (Karls-
son mfl. 2011, 2014). Studien viser at individer med hgy grad av genetisk slektskap til oppdrettslaks
har endret sjgalder (figur 2.1) og st@rrelse ved kjgsnnsmodning. Disse endringene var forskjellige mel-
lom kjgnn og for ulike typer laksestammer. | storlakselver (elver med overvekt av flersjgvinterlaks) ble
det observert en gkning i antall hunnlaks som returnerer fra havet etter to vintre (tosjgvinterlaks), og
en nedgang i antall som returnerer etter en og tre vintre, med gkende grad av genetisk slektskap til
oppdrettslaks. For hannlaks i de samme elvene var det en gkning i ensjgvinterlaks og en tilsvarende
nedgang i to- og tresjgvinterlaks. | smalakselver (elver dominert av ensjgvinterlaks) ble det ikke obser-
vert slike endringer. Derimot ble det observert en stgrre gkning i aldersbestemt st@rrelse for laksen i
smalakselvene enn for laksen i storlakselvene med gkende grad av slektskap til oppdrettslaks. | sma-
lakselvene gkte vekten med 19 % fra O til 100 % genetisk slektskap til oppdrettslaks.
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Figur 2.1 Sjgalderfordeling (%) ved kignnsmodning ved ulik grad av genetisk slektskap til oppdrettslaks
for begge kjgnn i ulike typer elver. Sjgalder er oppgitt som ensjgvinter (bld), tosjgvinter (grenn) og
tresjovinter eller eldre (rosa). Vertikal strek representerer +/- en standardfeil (symmetrisk pd
logitskala). Det ble ikke observert laks med 100 % genetisk slektskap til oppdrettslaks i Finnmark. Fra
Bolstad mfl. (2017).

Studien undersgkte ogsa effekten pa laks i Finnmark (Bolstad mfl. 2017). Laksen i Finnmark er mer i
slekt med laksen pa Kolahalvgya i Russland enn med resten av den norske laksen. Pa grunn av lavere
utvalgsstg@rrelse var resultatene for Finnmark mindre sikre enn for resten av landet, men det kan med
sikkerhet fastslas at det er ulik effekt av genetisk slektskap til oppdrettslaks i de to regionene. Spesielt
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ble det observert en kraftig effekt pa antall vintre i sjgen for hannlaks i smalakselvene i Finnmark, som
i pkende grad ble kjsnnsmodne etter to vintre i istedenfor etter en (figur 2.1). Det ble ogsa observert
en dramatisk gkning i aldersbestemt stgrrelse i smalakselvene i denne regionen, med 24 % vektgkning
fra 0 til 50 % genetisk slektskap til oppdrettslaks. Det er viktig & papeke at de malte endringene i denne
studien er underestimat (se Bolstad mfl. 2017 for utdypende forklaring).

2.2.4 Modellering

Modellering av konsekvenser av innkryssing av remt oppdrettslaks gir en mulighet til 3 estimere tids-
forlgp og omfang av genetisk forandringer i ville laksebestander. Her gjennomgas to publiserte mo-
delleringsarbeid. Det fgrste arbeidet av Hindar mfl. (2006) var basert pa best tilgjengelig kunnskap om
fitness-forskjeller mellom r@gmt oppdrettslaks, villaks og deres fgrste- og andregenerasjons avkom
midt pa 2000-tallet, og estimerte andelen av en villaksbestand som er genetisk innkrysset med rgmt
oppdrettslaks. Dette ble studert ved forskjellige niva av remming. Arbeidet viste at ved 20 % innslag
av regmt oppdrettslaks pa gyteplassene, fikk en store forskjeller i sammensetningen av bestanden i
Igpet av 10 laksegenerasjoner (ca. 40 ar). Forfatterne viste ogséd at desto mer remt oppdrettslaks i
gytebestanden, desto stgrre andel av den ville bestanden ble genetisk pavirket av remt oppdrettslaks
over tid. Modellen ble senere videreutviklet med en populasjonsdynamisk modell for bestandsstgr-
relse og en gkonomisk modell for verdien av fiske etter laks (Liu mfl. 2013). Modellen hadde ingen
fitness-funksjon pa den ville bestanden og kunne ikke predikere gkologiske konsekvenser av innkrys-
sing annet enn i bestandsstgrrelse.

En ny modell (IBSEM — Individual based eco-genetic model) for & studere genetisk innkryssing av remt
oppdrettslaks i villaksbestander er publisert av Castellani mfl. (2015). Modellen ble basert pa best til-
gjengelig kunnskap om fitnessforskjeller mellom avkom av oppdrettslaks og villaks midt pa 2010-tallet.
IBSEM er en individbasert modell, og inneholder en realistisk genetisk komponent. Den kan gi et esti-
mat pa ev. forandringer i ville bestander over tid for parametere som antall yngel, parr, smolt og vok-
sen laks i bestanden, individuell vekst i de forskjellige livsstadier og kisnnsmodning. Ved bruk av mo-
dellen har vi dermed en mulighet til & estimere «biologiske» forandringer i ville bestander over tid
som fglge av forekomst av remt oppdrettslaks pa gyteplassene.

Analyser utfgrt med IBSEM (Castellani mfl. 2018) viste f@rst og fremst at jo flere remt oppdrettslaks i
gytebestanden, jo st@rre genetisk innkryssing, og jo stgrre genetiske forandringer i den ville bestanden
(slik modellen til Hindar mfl. 2006 ogsa viste). Modellen viste imidlertid at ved lav til moderat innslag
av rgmt oppdrettslaks er forandringen i den ville bestanden relativt liten og dermed vanskelig a kvan-
tifisere pa kort sikt. For eksempel, ved 5-10 % innslag av remt oppdrettslaks pa gyteplassene, viste de
fleste fenotypiske og livshistorietrekk kun svake forandringer i en villaksbestand etter 50 ar med ge-
netisk innkryssing. Kun nar innslag av remt oppdrettslaks pa gyteplassene ble gkt til 30-50 % ble ge-
netiske forandringer i bestandens fenotypiske og livshistorietrekk tydelige etter 50 ar. Forfatterne
konkluderte med at dette skyldes at (1) remt oppdrettslaks har en lavere gytesuksess enn villaks i
naturen (Fleming mfl. 1996, 2000), (2) fordi det er en sterk seleksjon mot avkom av oppdrettslaks i
naturen (dvs., de har hgyere dgdelighet enn villaks og pavirker dermed bestandens «karakteristikk»
mindre enn dersom de hadde overlevd i stgrre grad), og (3) fordi mange livshistorietrekk i ville bestan-
der er sveert plastiske, og tetthetsavhengige. For eksempel, det er godt dokumentert at til tross for at
oppdrettslaks vokser langt hurtigere enn vill laks under oppdrettsforhold (Glover mfl. 2017), er det
kun funnet svake eller moderate forskjeller i vekst mellom disse gruppene i naturen (McGinnity mfl.
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1999; Skaala mfl. 2014; Reed mfl. 2015; Jonsson & Jonsson 2017; Glover mfl. 2018). Det er dermed
kanskje ikke overraskende at modellen indikerer at moderat innslag av remt oppdrettslaks pa gyte-
plassene kun fgrer til svake eller moderate forandringer i mange fenotypiske trekk.

IBSEM indikerer likevel at den st@rste malbare effekten av innkryssing av remt oppdrettslaks er at det
kommer faerre fisk tilbake fra havet (se ogsa Hutchings 1991 og Liu mfl. 2013). En mulig forklaring er
tetthetsavhengig dgdelighet, og at en del av elvens produksjonskapasitet brukes til a produsere avkom
av rgmt og genetisk-pavirket laks, med hgyere dgdelighet i havet, og dermed reduseres antall laks
som vandrer tilbake til elven. Det er likevel viktig a papeke at modellen, under ulike scenarioer, viser
at vedvarende innkryssing av rgmt oppdrettslaks vil pa sikt fgre til en svekket bestand med redusert
produksjon av laks av vill avstamning (Castellani mfl. 2018; Sylvester mfl. 2019; Bradbury mfl. 2020).
Dette er forenlig med all tilgjengelig kunnskap om dette temaet (Glover mfl. 2017).

2.3 Faktorer inkludert i risikovurderingen

En arlig risikovurdering av miljgproblemer knyttet til norsk fiskeoppdrett har vaert gjennomfgrt av
Havforskningsinstituttet siden 2011 (Taranger mfl. 2015). Fram til 2018 ble risiko for genetiske end-
ringer i ville laksebestander som fglge av innkryssing av remt oppdrettslaks vurdert basert pa obser-
verte innslag av régmt oppdrettslaks i elvene. Informasjon om andel remt oppdrettslaks i elvene ble
hentet fra den arlige rapporten fra det nasjonale overvakingsprogrammet for rgmt oppdrettslaks i
vassdrag (se Glover mfl. 2019).

| 2019 ble det opprettet en ny tilnaerming til risikovurderingen av norsk fiskeoppdrett (Grefsrud mfl.
2019). For utfordringen knyttet til remming og genetisk pavirkning, ble den nye risikovurderingen
designet for a vurdere den fremtidige risikoen for innkryssing av remt oppdrettslaks i ville bestander.
Ettersom mange ville bestander i Norge allerede er innkrysset med rgmt oppdrettslaks (Glover mfl.
2013; Karlsson mfl. 2016; Diserud mfl. 2019b), ble vurderingen av risiko for innkryssing definert som
risikoen for ytterligere genetisk endring hos villaks som fglge av remt oppdrettslaks. Risiko er beregnet
per produksjonsomrade og er basert pa fglgende faktorer; andel remt oppdrettslaks pa gyteplassene
(remming, andel remt oppdrettslaks i elv og utfisking/ fjerning av remt oppdrettslaks fra elv) og be-
standenes robusthet for ny innkryssing (bestandsstatus og genetisk status). Her presenterer vi en ut-
videt beskrivelse av disse faktoren, samt drgfter ulike biologiske faktorer som pa navaerende tidspunkt
ikke er inkludert i risikovurderingen. For resultater fra risikovurdering for ytterligere genetisk endring
hos villaks som fglge av régmt oppdrettslaks, se Grefsrud mfl. 2019 og Glover mfl. 2020.

2.3.1 Rgmt oppdrettslaks pa gyteplassene
2.3.1.1 Rgmming

De offisielle innrapporterte remmingstallene for laks (www.fiskeridir.no) viser at det siden 2001 arlig
har rgmt flere hundre tusen oppdrettslaks de fleste ar (figur 2.2). 12017 var det kun rapportert 17 000
remt fisk som er det laveste nivaet i hele perioden. Det hgyeste rapporterte tallet var i 2006 da
921 000 fisk rgmte. Disse tallene er minimumsestimater og de faktiske remmingstallene er sannsyn-
ligvis hgyere enn det som rapporteres. Havforskningsinstituttets DNA-identifisering av urapportert
remt oppdrettslaks (Glover 2010; Zhang mfl. 2013), og en stg@rre studie med utsetting av merket laks
og modellering viste at de faktiske remmingstallene for perioden 2005-2011 sannsynligvis var 2—4
ganger hgyere enn den offisielle statistikken (Skilorei mfl. 2015a). Det er ikke gjort tilsvarende studier
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for seinere ar. Selv om det er usikkerhet i de offisielle remmingstallene, er risikovurderingen basert pa
arlig gijennomsnittlig rapportert remming per produksjonsomrade i perioden 2014-2018 (Appendiks
1, tabell 1.1). | dette tidsrommet ble det meldt om totalt 747 931* rgmte oppdrettslaks.

Antall (X 1000)

5 4 O X0 © QA0 © O O BN OO WM™
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Figur 2.2 Antall ramt oppdrettsiaks rapportert Grlig til Fiskeridirektoratet i perioden 2001—-2020 og
rapportert gjenfangst i perioden 2014-2019 (per 02.05.2020). Kilde: www.fiskeridir.no.

Biologisk status ved remming pavirker oppdrettslaksens evne til & overleve i naturen, vandre opp i
vassdragene og gyte sammen med villaks. Dette omfatter for eksempel livsfase, kjgnn, kjsnnsmod-
ning, tidspunkt for remming, lysregime pa anlegget for remming, sykdomsstatus, stgrrelse, alder og
tidsforlgp i det fri. Disse faktorene diskuteres her, men er pa naveerende tidspunkt ikke inkludert i
risikovurderingen da det finnes lite kunnskap om hvordan oppdrettslaksens biologiske status varierer
mellom produksjonsomrader.

Det er stor variasjon i spredning og overleving hos remt oppdrettslaks, og remt oppdrettslaks kan spre
seg over store omrader (Hansen mfl. 1993; Hansen 20064, b; Jensen mfl. 2013; Quintela mfl. 2016).
Arstid, remmingslokalitet (eks. fjord vs. kyst), stgrrelse og alder ved régmming ser ut til & vaere avgjg-
rende for hvor den rgmte fisken svgmmer og i hvilken grad de overlever.

Villaks legger ut pa lange vandringer, fra elven til storhavet som liten smolt og tilbake som kjgnnsmo-
den laks. Vandringene er synkronisert med arstidene, der smolt vandrer ut til havet i perioden april-
juli, mens kjgnnsmoden laks vandrer tilbake til elvene fra sent om varen til utpa hgsten.

* | selve risikovurderingen star det at 730 179 laks rgmte i tidsrommet 2014-2018. Dette skyldes i hovedsak at all data ble
hentet ut fra Fiskeridirektoratet sine nettsider i desember 2018, og at remmingstall for 2018 i etterkant ble noe oppjustert i
2019.

Ogsa laks i oppdrett har disse vandringsinstinktene, men bade arstid, stgrrelse og kisnnsmodningssta-
tus til fisken nar den rgmmer, har betydning for hvilken atferd den far i frihet. | noen tilfeller vil remt
oppdrettslaks spre seg hurtig og veere lite fangbar, mens den under andre forhold vil holde seg lenge
i omradet og kanskje sgke opp i naerliggende elver.
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Havforskningsinstituttet har gjennomfgrt en serie med eksperimentelle slipp av oppdrettslaks for a
studere ulike atferdsmgnstre. Resultatene fra disse forsgkene er satt sammen med kunnskap fra and-
re kilder som ogsa beskriver slipp av merket oppdrettslaks (Hansen 2006a, b; Chittenden mfl. 2011).
Smolt og postsmolt som remmer den fgrste sommeren etter at de er satt ut i merder i sjgen, vil nor-
malt vandre hurtig mot havet (Skilbrei 2010; Skilbrei mfl. 2015a). Dette innebaerer at gjenfangst blir
narmest umulig. Denne fisken vokser opp i de apne havomradene sammen med villaksen, og en liten
andel (0,4 % gjenfangst fra vare utslipp) kommer tilbake til kysten ett til tre ar senere som kjgnnsmo-
den fisk. Vare undersgkelser viser at en hgy andel av disse vil sgke tilbake mot ferskvannskilder i om-
radet de rgmte fra som smolt, men mange vandrer likevel opp i elver spredd over et omrade pa flere
hundre kilometer (Skilbrei mfl. 2015a; figur 2.3).

Vandringsviljen til postsmolt som remmer om hgsten reduseres i takt med at dagene blir kortere.
Derfor gker ogsa den lokale gjenfangsten av postsmolt som rgmmer utover hgsten (13 % gjenfangst
fra vare utslipp), blant annet fordi de er blitt store nok til a bli fanget i garn og av sportsfiskere (Skilbrei
mfl. 2015a).

Dersom fisk remmer kort tid etter at de har blitt flyttet fra kar pa et settefiskanlegg til merd i sjgen,
blir vandringsmotivasjonen pavirket av lysregimet fisken var utsatt for pa settefiskanlegget. Kontinu-
erlig belysning svekker vandringsviljen og kan fa stor settefisk til & holde seg i fjorden uvanlig lenge,
selv om de remmer om sommeren (Skilbrei mfl. 2014). | produksjon av hgstsmolt kan bruk av kunstig
gkt daglengde pa settefiskanlegget fa laksen til & legge ut pa vandring mot havet selv om den remmer
fra merden seint om hgsten. Sjansen for at disse overlever vinteren i havet er imidlertid lav (Skilbrei
2013), da slipp av hgstsmolt ga lavere gjenfangst som voksen (0,004 %) en slipp av varsmolt (0,17 %).
Det er dermed lavere sannsynlighet for at fisk fra denne type remming overlever fram til kignnsmod-
ning og vandrer opp i elv.

Gjenfangst av voksen laks avhenger av remmingsomradet. Slipp av voksen laks fra anlegg pa kysten
har gitt lavere gjenfangst (4—7 %) enn slipp i fjorder der fisken oppholder seg lenger og er mer ekspo-
nert for fiskeredskaper (7-33 %). Slipp fra anlegg helt ute i havgapet har ikke gitt gjenfangster (Skilbrei
mfl. 2015a). Flesteparten av gjenfanget voksen laks ble fanget i manedene etter at de ble satt ut, i
nzerheten av utslippsomradet. Kun 0,09 % ble gjenfanget 1-2 ar etter utslippet (Skilbrei mfl. 2015a).
En medvirkende arsak til dette er muligens at voksen laks som remmer har vansker med a leere seg a
fange naturlig fode. Undersgkelser av mageinnhold til voksen rémt oppdrettslaks fanget naer norske-
kysten viser vanligvis at de aller fleste er tomme (Olsen & Skilbrei 2010). Rgmt oppdrettslaks fanget
under fisket ved Feergyene har derimot samme diett som villaksen der (Jacobsen & Hansen 2001).
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Figur 2.3 Gjenfangst av voksen laks i sj@ (gule sirkler) og elv (r@d) fra slipp av smolt fra forskningssta-
sjonen Matre (R) i 2005-2010. Fisk gjenfanget < 6 km fra utsettingsstedet (49 % av rapportert gjen-
fangst) er ikke vist. St@rrelsen pa sirklene angir antall fisk fra 1 til 5 individer.

Rgmminger om hgsten, uavhengig av alder pa laksen, kjennetegnes ofte av at mange fisk sgker mot
ferskvannskilder, bade elver og kraftverk som slipper ut turbinvann. Dette er som ventet nar det gjel-
der kijgnnsmodnende fisk, men det har vist seg at mange umodne laks ogsa sgker inn mot elveosene
og at noen ogsa gar opp i nedre del av elven (Madhun mfl. 2015). Det er kjent at umoden laks kan ga
opp i ferskvann (Webb mfl. 2007), men denne atferden er ikke godt kartlagt. Det er mulig at noen av
de umodne fiskene svpmmer ut av elven igjen etter en stund, mens andre kan sta i elven til de blir
kjpnnsmodne.

15
Risikorapport norsk fiskeoppdrett 2019



Kunnskapsstatus kapittel 2

Som nevnt over har merkestudiene vist at smolt og postmolt som remmer kan komme tilbake som
gyteklar laks etter 1-3 ar i havet, og at voksen remt oppdrettslaks som gjenfanges som oftest blir
gjenfanget i Igpet av det aret de rgmte (Skilbrei mfl. 2015a). Undersgkelser av et pigment i kjgtt som
reflekterer ulik diett mellom oppdrettsmiljget og naturen, viste tidlig pa 90-tallet at om lag halvparten
av den undersgkte reomte oppdrettslaksen fanget i elv hadde remt nylig mens den resterende halvpar-
ten hadde tilbrakt mer enn ett ar i naturen (Lura & Saegrov 1994). Senere har fettsyreanalyser av vok-
sen rgmt oppdrettslaks i elv vist at flertallet nylig hadde rgmt, dette basert pa at de hadde fettsyre-
profiler som var sveert lik oppdrettsforet. En mindre andel pa rundt 10-30 % av den voksne rgmte
oppdrettslaksen hadde fettsyreprofiler som tydet pa at den hadde beitet i havet i lang tid og dermed
sannsynligvis hadde rgmt som smolt eller postsmolt. Det var faerre observasjoner av voksen laks som
hadde spist begge typer mat; som hadde rgmt som relativt stor laks og deretter klart a finne ville
byttedyr (Skilbrei mfl. 2015b; Anon. 2018). Dette stgtter antakelsen fra merkestudiene om at en stor
del av den umodne voksne oppdrettslaksen som rgmmer sannsynligvis ikke overlever fram til den blir
kjgnnsmoden.

Tilgjengelige data tyder pa at sannsynligheten for at en remt oppdrettslaks overlever fram til kjgnns-
modning og vandrer opp i elv er st@rst hvis fisken remmer som smolt om sommeren, eller det samme
aret den blir kipnnsmoden. Sannsynligheten er minst for smolt som rgmmer om hgsten, og umoden
laks som ikke blir kignnsmoden fgr tidligst neste ar.

2.3.1.2 Andel remt oppdrettslaks i elv

Siden oppstarten av lakseoppdrett i Norge har flere millioner oppdrettslaks remt fra en rekke anlegg
langs norskekysten. De fleste av disse fiskene «blir borte» i det marine miljget uten videre spor, men
noen vil vandre opp i lakseelver. Det nasjonale overvakingsprogrammet for remt oppdrettslaks i vass-
drag, som ble utformet og etablert pa oppdrag fra Fiskeridirektoratet etter fgringer fra Naerings- og
fiskeridepartementet i 2014, beregnet innslag av remt oppdrettslaks i henholdsvis 140 vassdrag i 2014
(Anon. 2015a) og 165 vassdrag i 2015 (Anon. 2016a). Overvakingen ble videre utvidet til 3 beregne
innslag av rgmt oppdrettslaks i 196 vassdrag i 2016 (Anon. 2017a), 197 vassdrag i 2017 (Anon. 2018)
og 205 vassdrag i 2018 (Anon. 2019a).

Vassdragene som er overvaket er valgt ut fra en rekke kriterier; god geografisk spredning, inkludering
av de nasjonale laksevassdragene, representasjon av vassdrag av ulik stgrrelse samt a bygge videre pa
vassdrag med tidsserier og med gode lokale nettverk, som er etablert i ulike prosjekter finansiert av
Norges forskningsrad og miljgmyndighetene siden 1989 (Fiske mfl. 2006; Diserud mfl. 2019a). Data
blir samlet inn fra sportsfiske om sommeren, hgstfiske, stamfiske og drivtellinger om hgsten. De tre
fgrstnevnte metodene er i hovedsak basert pa stangfiske og skiller mellom rgmt oppdrettslaks og vill-
aks ved 3 undersgke fiskens skjell, som gir et bilde av fiskens vekstbetingelser gjennom i livet. Drivtel-
linger innebeerer at snorklere foretar en visuell inspeksjon av fisk i elven, teller opp og karakteriserer
vill og remt oppdrettet laks pa basis av utseende og atferd. | mange av elvene som blir undersgkt blir
mer enn én metode benyttet. Innsamlete data gar gjennom en kvalitetssikringsprosess og blitt enkelt-
vis vurdert i henhold til en rekke kriterier for a fa en total vurdering av dataenes representativitet.
Innslaget av rgmt oppdrettslaks for hver elv presenteres i en arlig rapport fra overvakingsprogrammet
som prosentandelene registrert ved de ulike metodene, samt som en arsprosent som beregnes fra
andel oppdrettslaks i sportsfiske og/eller hgstfiske/stamfiske (Fiske mfl. 2006). Arsprosenten tar hen-
syn til at sportsfisket sannsynligvis gir et for lavt, og hgstfisket sannsynligvis et for hgyt estimat av
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innslaget av remt oppdrettslaks. De ulike metodene som blir benyttet i de forskjellige elvene har sine
styrker og svakheter, bade i forhold til prgvestgrrelsene og sikker identifikasjon av remt oppdrettslaks.
At innslaget av remt oppdrettslaks i vassdragene kan endre seg i Igpet av sesongen og at remt opp-
drettslaks til dels har en annen atferd enn villaks, gjgr det krevende bade a innhente gode data og a
sammenligne data innhentet med de ulike metodene. Ved utregning av et estimat for prosentvis andel
oppdrettslaks i elven, kommer det i tillegg en statistisk usikkerhet pa anslaget som avhenger av prg-
vestgrrelsen og innslaget av remt oppdrettslaks. Ulike kilder til usikkerhet i dataene fra overvakings-
programmet blir diskutert i rapporten (Anon. 2019a).

Elver blir klassifisert i kategoriene <4, 4-10 og >10 %-, tilsvarende systemet foreslatt av Taranger mfl.
(2012). Klassifiseringen fglger ikke arsprosent slavisk, men er basert pa en samlet vurdering av alle
datakildene:

e Lavtinnslag: innslag av remt oppdrettslaks er estimert til under 4 %.
e Moderat innslag: innslag av remt oppdrettslaks er estimert til mellom 4 % og 10 %.
e Hogytinnslag: innslag av remt oppdrettslaks er estimert til over 10 %.

Resultatene fra overvakingsprogrammet er presentert pa to nivaer. Hovedrapporten representerer en
oppsummering av hovedresultatene, og viser hvilke metoder som er lagt til grunn (Anon. 2019a) og er
publisert elektronisk sammen med vedleggsdokumenter som viser detaljerte resultater for hvert vass-
drag. Disse vedleggsdokumentene er organisert fylkesvis og omfatter mer enn 800 sider til sammen
(https://www.hi.no/hi/nettrapporter/fisken-og-havet-2019-4). | risikovurderingen har vi brukt klassi-
fiseringene overvakingsprogrammet har gjort for de enkelte vassdrag i perioden 2014-2017 innenfor
hvert av produksjonsomradene og vurdert disse samlet for & kategorisere tilstanden innenfor hvert
produksjonsomrade (se Appendiks 1, tabell 1.2).

Det ble i 2018 beregnet arsprosent for 123 elver, og det presenteres i rapporten fra overvakingspro-
grammet data fra drivtellinger fra 122 elver. Resultater fra overvakingsprogrammet for 2018 viste at
til sammen 153 elver (75 %) ble vurdert til 3 ha lavt innslag av rémt oppdrettslaks (mindre enn 4 %
innslag), 33 vassdrag (16 %) ble vurdert til 3 ha moderat innslag (mellom 4 og 10 % innslag), mens 19
(9 %) vassdrag ble vurdert til 4 ha et hgyt innslag av réemt oppdrettslaks (over 10 %). Det var en gkning
i bade antall og andel elver med hgyt innslag i 2018 sammenlignet med 2017 (15 vassdrag, 8 %). Inn-
slaget av remt oppdrettslaks varierte langs norskekysten. | Hardangerfjorden hadde mange av vass-
dragene hgyt innslag av remt oppdrettslaks, som i tidligere ar. Det var ogsa vassdrag med hgyt innslag
av rgmt oppdrettslaks i Mgre og Romsdal, Trgndelag, Nordland og Troms. Tilstanden var derimot god,
med lave innslag av remt oppdrettslaks, pa hele strekningen fra @stfold til Rogaland (figur 2.4).
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@ Llavtinnslag (<4 %)
O Moderat innslag (4-10%)
@ Hoytinnslag (>10%)

Figur 2.4 Lokalisering av elvene der innslaget av rémt oppdrettslaks i 2018 er vurdert av overvakings-
programmet til G veere lavt (< 4 %, gr@nne sirkler), moderat (4 — 10 %, gule sirkler), eller hayt (>10 %,
r@de sirkler). Se teksten for naermere forklaring av de tre kategoriene. Fra Anon. (2019a).

Andelen rgmt oppdrettslaks i elvene har endret seg mellom ar, og det har vaert en synkende tendens
i registreringene gjennom de siste arene. Gjennomsnittlig innslag av remt oppdrettslaks for de under-
sgkte elvene har variert mellom 3 og 16 % (tilsvarer en beregnet arsprosent mellom 3 og 10 %), med
en synkende trend som er signifikant over tid (figur 2.5). Nivaet av rgmt oppdrettslaks nadde i 2018
det laveste nivaet siden 2006. Stgrstedelen av nedgangen har skjedd etter 2013 og er betydelig, med
midlere innslag i 2018 pa kun en fjerdedel av det som var typisk opp til 2013.

Se Diserud mfl. (2019a) for en oppsummering av resultatene fra overvakingen fgr 2014, og Glover mfl.
(2019) for en beskrivelse av det navaerende overvakingsprogrammets aktiviteter og resultater.
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Figur 2.5 Gjennomsnittlig % r@emt oppdrettslaks (o) i hastundersgkelsene for arene 2006—2018 for to-
talt 69 elver (Fiske 2013, Fiske mfl. 2014; Anon. 2015a, 2016a, 2017a, 2018, 2019a), vist for hele Norge.
Prediksjoner basert pd modell er vist med tykk linje (signifikant nedgdende trend). Se Anon. (2019a),
for mer detaljer.

2.3.1.3 Utfisking/fjerning av rgmt oppdrettslaks fra elv

Data fra det nasjonale overvakingsprogrammet kommer til direkte anvendelse gjennom utfiskingsfor-
skriften som Naerings- og fiskeridepartementet vedtok i 2015 (Forskrift om fellesansvar for utfisking
mv. av rgmt oppdrettsfisk), der oppdrettsnaeringens sammenslutning for utfisking av remt oppdretts-
fisk (OURO) er hjemlet. Her er det fastsatt at det skal gjgres tiltak for a redusere mengde remt opp-
drettslaks i elver med mer enn 10 % innslag av oppdrettslaks, dokumentert gjennom overvakingspro-
grammet. Utfgring av palagte oppgaver fra forskriften ble satt i verk av OURO i 2016. Det ble gjen-
nomfert tiltak i 37 elver i 2016, 52 elver i 2017, 63 elver i 2018 og 37 elver i 2019. Det gjennomfgres
saledes utfisking i flere elver enn de som er vurdert til 3 ha > 10 % innslag av régmt oppdrettslaks. |
tillegg til utfiskingstiltak organisert gjennom OURO, organiserer ogsa Fiskeridirektoratet uttaksfiske
som avbgtende tiltak ved akutte remmingsepisoder og i vassdrag hvor mye oppdrettslaks blir obser-
vert. For nzermere informasjon om utfiskingstiltakene og gjennomfgring i de ulike vassdragene se ogsa
rapporter fra aktgrer som har deltatt i fisket pa OURO sine nettsider (www.utfisking.no).

Antall régmt oppdrettslaks fjernet fra elver av OURO i hvert produksjonsomrade i perioden 2016-2017
utgjgr datagrunnlaget for vurdering av denne faktoren i risikovurderingen (se Appendiks 1, tabell 1.3).

2.3.2 Bestandenes robusthet for ny innkryssing

Det er mange biologiske faktorer (bestandens stgrrelse, tetthet, livshistoriekarakteristikk og timing av
kritiske hendelser som gyting) og fysiske faktorer (elvegradient og lengde, temperaturforhold, sub-
strat, vandringshinder) som, i tillegg til forekomst av remt oppdrettslaks, vil pavirke graden av genetisk
innkryssing og konsekvensene for den ville bestanden. Pagaende arbeid, blant annet i QuantEscape Il
(NFR-prosjekt 2016-2020), vil gi en bedre forstaelse for risikofaktorer knyttet til sannsynligheten for
genetisk innkryssing.
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Noen faktorer har allerede vaert undersgkt i forbindelse med 5 og 10-arsevalueringen av ordningen
med nasjonale laksevassdrag, og -fjorder, hvor en bl.a. har sett pa hvilke typer elver som tiltrekker seg
rgmt fisk (Fiske mfl. 2013; Hindar mfl. 2018). Studiene viser at gkt vannfgring, stgrre laksebestand og
gkt oppdrettsintensitet i regionen, gker antallet remt oppdrettslaks i elven. Andelen rgmt oppdretts-
laks gker ogsa med gkt vannfgring og oppdrettsintensitet i regionen, men avtar med gkende bestands-
stgrrelse av villaks. At antall/andel remt oppdrettslaks i et vassdrag har en sammenheng med naerhet
til og omfanget av oppdrett i neerheten sammenfaller med tidligere analyser (Fiske mfl. 2006) og er
ogsa dokumentert i andre land (Keyser mfl. 2018). Hgy vannfgring (og stor laksebestand) ansees a
veere viktig fordi det tiltrekker remt oppdrettslaks.

Hvor stor gytesuksess voksen remt oppdrettslaks har pa gyteplassene er avhengig av hvor mange ville
konkurrenter de har. Remt oppdrettslaks har generelt sett en lavere gytesuksess enn villaks (Fleming
mfl. 1996, 2000), og et gitt innslag av remt oppdrettslaks pa gyteplassene vil derfor ikke automatisk
fgre til en tilsvarende prosentvis genetisk innkryssing. Det er derimot grunn til 3 tro at oppdrettslak-
sens gytesuksess vil variere i tid og rom, avhengig av blant annet hvor lenge den har veert i havet
(Fleming mfl. 1996, 1997) og konkurransen den mgter pa gyteplassen med vill fisk (Glover mfl. 2012).
Derfor vil ogsa genetisk innkryssing kunne variere i tid og mellom bestander i ulike vassdrag. Likevel
er det dokumentert en viss sammenheng mellom observert andel remt oppdrettslaks og beregnet
genetisk innkryssing pa vassdragsniva. | et arbeid med 20 vassdrag, fant Glover mfl. (2013) en sam-
menheng mellom beregnet forekomst av remt oppdrettslaks over tid og beregnet innkryssing. De fant
at 47 % av variansen i genetisk innkryssing ble forklart av andel remt oppdrettslaks observert (R? =
0,47). Dette ble bekreftet i en mer omfattende analyse av det samme datagrunnlaget av Heino mfl.
(2015) som ogsa tok hensyn til bestandsstgrrelse (R? = 0,51).

| 2016 publiserte Karlsson mfl. (2016) et arbeid som viste at forekomst av remt oppdrettslaks i peri-
oden 1989-2012 (gjennomsnittlig arsprosent, etter Diserud mfl. 2013) forklarte 24 % av variansen i
genetisk innkryssing i 77 underspkte vassdrag. Da forfatterne utfgrte analysen pa et regionalt niva,
gkte forklaringsstyrken til 56 %. Oppsummert viser disse analysene at selv om det er en sammenheng
mellom andel remt oppdrettslaks i bestanden og genetisk innkryssing (figur 2.6), sa er det ogsa andre
faktorer i elven som har betydning.
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Figur 2.6 Forholdet mellom gjennomsnittlig arsprosent (andel) av reamt oppdrettslaks i perioden 1989—
2012 og beregnet genetisk innkryssing av remt oppdrettslaks i 77 villaksbestander. Rgde diamanter er
elver i Sgr-Norge (fra @stfold til Sgr-Troms), blg er elver i Finnmark, grd er i «overgangssonen» mellom
de to regionene, og dpne symboler er regionsvise giennomsnitt. De stiplete linjene er regresjonslinjen
for henholdsvis Sgr-Norge (r@d) og Finnmark (bld). Figuren er fra Karlsson mfl. (2016).

2.3.2.1 Villaksens bestandsstatus

Antall gytelaks som trengs for a utnytte elvens produksjonspotensial kalles gytebestandsmal (Hindar
mfl. 2007). Bestander som bade nar gytebestandsmalet og har et hgyt produksjonspotensial er trolig
mer robuste mot innkryssing av réemt oppdrettslaks enn bestander som har lite produksjonspotensial
og/eller som ikke nar gytebestandsmalet.

Oppnaelse av gytebestandsmal og h@stingspotensial til bestandene beregnes arlig av Vitenskapelig
rad for lakseforvaltning (VRL), og brukes her som en indikator for villaksbestandens robusthet for ny
innkryssing av remt oppdrettslaks. | «Kvalitetsnorm for ville bestander av laks (Salmo salar)», del-
norm gytebestandsmdl og hgstingspotensial, blir bestandene av VRL delt inn i kategoriene: «svart
god», «god», «moderat», «darlig» og «sveer darlig» kvalitet (Anon. 2019b).

Dersom bestandene nar sine gytebestandsmal, har de mange nok ville gytelaks pa gyteplassene til a
kunne utnytte elvas produksjonspotensial. Konkurransen pa gyteplassen blir enda sterkere dersom
flere villaks enn gytebestandsmalet er til stede pa gyteplassen. Bestander med hgyt hgstingspotensial
(vesentlig flere voksenlaks kommer tilbake enn det som er ngdvendig for a na gytebestandsmalet) har
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ogsa stgrre sannsynlighet for a na gytebestandsmalet i arene som kommer, selv om overlevelsen i
havet skulle bli redusert. Konkurransen mellom ungfiskene i elven vil ogsa vaere stgrre hvis det er
mange fisk som gyter i vassdraget, og avkom av remt oppdrettslaks vil gjgre det relativt sett darligere
hvis det er mange ville ungfisk & konkurrere med (Skaala et al. 2012). Det antas derfor at bestander
som bade nar gytebestandsmalet og har et hgyt produksjonspotensial er mer robuste mot innkryssing
av remt oppdrettslaks enn bestander som har lite produksjonspotensial og/eller som ikke nar gytebe-
standsmalet.

| risikovurderingen er vurderingen av villaksens bestandsstatus i produksjonsomradene basert pa be-
regninger av maloppnaelse for gytebestandsmal og hgstingspotensial (Anon. 2014b, 2015b, 2016b,
2017b) for den enkelte villaksbestand i perioden 2014-2017 (se Appendiks, tabell 1.4).

2.3.2.2 Villaksens genetiske status

Remt oppdrettslaks og deres avkom har antakeligvis stgrre suksess i konkurranse med innkryssede
individer enn med ikke-innkrysset villaks. Det er derfor sannsynlig at hgy innkryssing av oppdrettslaks
i bestandene vil gjgre dem mindre robuste for innkryssing av régmt oppdrettslaks i framtiden enn be-
stander som har liten grad av innkryssing.

NINA og Havforskningsinstituttet har i samarbeid produsert et omfattende sett med estimater for tid-
ligere genetisk innkryssing av régmt oppdrettslaks i 225 bestander (Diserud mfl. 2019b), som represen-
terer om lag 94 % av villaksressursene i Norge (beregnet som andel av det totale gytebestandsmalet).
Resultatene viser at oppdrettslaks er krysset inn i et stort antall elver: store genetiske forandringer er
pavist i 67 vassdrag (> 10 % endring), moderate genetiske forandringer er pavist i 16 vassdrag (4-10 %
endring), svake genetiske forandringer er indikert i 67 vassdrag (1-4 % endring) og ingen genetiske
forandringer er observert i 75 vassdrag (< 1 % endring) (figur 2.7). Dette viser at genetisk innkryssing
forekommer i en stor del av elvene i Norge da 2/3 deler av bestandene er plassert i kategoriene svake
genetisk forandringer indikert til store genetisk forandringer dokumentert.

Det er utarbeidet kvalitative og kvantitative kriterier for hver av de fire tilstandsklassene, og i alt er
det undersgkt om lag 40 000 villaks for a beskrive genetisk innkryssing i ville laksebestander. Beskri-
velsen av genetisk status utgjgr delnorm genetisk integritet til «Kvalitetsnorm for ville bestander av
laks (Salmo salar)» og f@rste statusrapport ble publisert for 125 elver i 2016 (Diserud mfl. 2016).

Over tid vil innkryssing av remt oppdrettslaks kunne forandre egenskapene til de ville laksebestande-
ne, redusere antall villaks som produseres og svekke bestandenes evne til 3 tilpasse seg endringer i
miljget. Innkryssing av remt oppdrettslaks vil derfor bade kunne svekke bestandene, og dermed gjgre
dem mindre robuste mot framtidig innkryssing av rémt oppdrettslaks. | risikovurderingen blir den ge-
netiske pavirkningen av remt oppdrettslaks pa ville laksebestander oppsummert per produksjonsom-
rade (Appendiks 1, tabell 1.5).
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Figur 2.7 Genetisk status i 225 laksebestander i forhold til kvalitetselementet genetisk integritet. Ingen
genetisk endring ble observert i 75 bestander, svake genetiske endringer ble indikert i 67 bestander,
moderate genetiske endringer ble pdvist i 16 bestander, mens store genetiske endringer ble pévist i 67

bestander. For mer utfyllende forklaring av de fire kategoriene se Diserud mfl. (2019b) der figuren er
hentet fra.

Til tross for at det na er beregnet innkryssingsniva av remt oppdrettslaks i 225 vassdrag i Norge, er det
i liten grad publisert tilsvarende estimater i andre land med lakseoppdrett. | nyere tid er det derimot
publisert flere studier fra Canada (Sylvester 2018, 2019; Wringe 2018) og det pagar arbeid i andre
land. Norge fremstar dermed som et globalt kunnskapssenter pa denne problemstillingen, da en slik
omfattende oversikt ikke foreligger i andre land.
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