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Bakgrund

Storan ar ett mindre vattendrag (ca 2 m3/s) i Atvidabergs kommun, Ostergotland. An tillhor ett
vattensystem som via sjdar och rinnande avsnitt mynnar i Ostersjon norr om Vastervik. | den del
av Storan som flyter fran Batsjon till Akervristen (totalt ca 8 km, 18 m fallhéjd) forekommer 6ring
(Salmo trutta) pa ett antal kortare stromstrackor samt i ett mindre bifléde (Hammaran) i
anslutning till tatorten Falerum (figur 1). Eftersom Batsjon ar grund och olamplig for 6ring medan
den djupare Akervristen dr varm och syrefattig sommartid bedéms 6ringen vid Falerum vara
stromstationar, d&ven om en enstaka storre individ har fangats ute i Akervristen vintertid (Ola
Helmerson, Hushallningssallskapet, muntligen).

| dagslaget saknas Oring i 6vriga delar av Storans vattensystem, undantaget dess allra nedersta del
nedstroms Edsbruk (Edsan), dar ett vattenkraftverk (byggt 1952, fallh6jd 13,3 m; Sweco 2016)
omkring fem kilometer fran havet utgér definitivt vandringshinder. Nedstroms kraftverket har
enstaka lekande oringar observerats. | ett narliggande bifléde som avvattnar Hallertorps gol
forekommer ocksa uppvaxande 6ring i glesa tatheter, vilket troligen utgér avkomma till
havsvandrande foraldrar. Tidigare (t.o.m. 1980/90-talet) var Edsan kraftigt férorenad p.g.a.
utslapp fran pappers- och impregneringsindustri. Det lokala 6ringbestandet i vattensystemets
nedersta del var da majligen helt utslaget (Ola Helmerson, muntligen). Det har dven bedémts
osannolikt att uppstromsvandrande fisk tidigare klarade att passera det branta forsomradet vid
Edsbruk, innan detta modifierades och déamdes (Sweco 2016).

Tidigare fanns en mindre avelsanlaggning strax uppstréms Falerum dar man producerade odlad
oring baserad pa lokalt fangad avelsfisk. Den odlade avkomman sattes ut i isolerade golar langre



uppstroms i vattensystemet for ett “put-and-take” fiske. Daremot saknas uppgifter om att odlad
oring ska ha satts ut direkt i Storan (Ola Helmerson, Hushallningssallskapet, muntligen). Saledes &r
det mojligt att 6ringbestandet vid Falerum kan utgora en ursprunglig (relikt) population som varit
reproduktivt isolerad under en langre tid, och som ar opaverkat av utsattningar.

| denna studie har 6ring fran Storan DNA-analyserats. Syften har varit att kartlagga populationens
genetiska variationsgrad samt undersoka i vilken omfattning det finns likheter och skillnader
gentemot oringar fran andra delar i Sverige. En huvudsaklig fragestallning har varit om det,
baserat pa befintlig information, gar att bedéma om Storans 6ring kan tdnkas vara “genetiskt
ursprunglig”. | sa fall kan populationen eventuellt nyttjas som utsattningsmaterial i samband med
framtida aterintroduktioner av 6ring i narliggande vattendrag dar 6ring idag saknas trots bedomt
goda forutsattningar. Arbetet har skett pa uppdrag av Atvidabergs kommun.

Material och metoder

Totalt 41 6ringar fran Storan infangades med elfiske pa tre narliggande lokaler strax uppstroms
Falerum (figur 1), och provtogs for genetisk analys. Insamling skedde i september 2022 (27 st.)
samt 2023 (14 st.). Vavnadsprov utgjordes av en mindre fenbit lagrad i sprit. Efter provtagning
aterutsattes fisken levande. Baserat pa individernas langdfordelning bestod materialet sannolikt
av en blandning av arsungar (alder 0+; 5-10 cm) och aldre (>1+) individer fran minst tva arsklasser
(figur 2).

Molekylara analyser (DNA-extraktion, PCR, fragmentanalys) genomfordes vid Sétvattens-
laboratoriets fiskgenetiska laboratorium (SLU Aqua). Individerna genotypbestamdes med
avseende pa 16 sa kallade mikrosatelliter (Soderberg m.fl. 2019), vilket utgor hogvariabla DNA-
markoérer utan kdnda kopplingar till funktionella (selekterade) gener i arvsmassan.

Grupper av sannolika helsyskon i de analyserade materialen identifierades med hjalp av
programmet COLONY 2.0.6.3 (Jones & Wang 2010). For att erhalla en mer rattvisande bild av
populationens genetiska sammansattning reducerades antalet helsyskon per identifierad
helsyskongrupp till tva stycken infor vissa statistiska analyser (slumpmassigt valda 6verskjutande
helsyskon plockades undan).

Skattningar av mangden genetisk variation i termer av forvantad heterozygositet (Hg) samt antal
anlagsvarianter (allelic richness, Ag) berdknades med FSTAT (Goudet 1995). Samma program
anvandes dven for att skatta storleken av avvikelser fran s.k. Hardy-Weinberg-proportioner i form
av over- respektive underskott av heterozygota genotyper (Fis <>0), vilket kan indikera
populationsblandning, fa lekfiskar och/eller tekniska problem for enskilda markorer (t.ex. sa
kallade noll-alleler). Med POPTREE2 (Takezaki m.fl. 2010) framstalldes dendrogram
("slaktskapstrad”) baserade pa parvisa genetiska avstand (Da; Nei m.fl. 1983) och neighbor-
joining-metoden.

Antalet genetiskt effektiva foraldrar (Ng) berdknades med NEESTIMATOR (Do m.fl. 2014) utifran
avvikelser fran s.k. kopplingsjamvikt (ju storre avvikelse desto lagre Ng och vice versa). | analysen
ingick endast de individer som, baserat pa langdanalys, klacktes varen 2022 (arsungar fran elfisket
2022 och bedomt ettariga fran fisket 2023). For att medge en Ng-skattning for denna arsklass
ingick samtliga individer, inklusive de "extra” helsyskon som slumpmassigt plockats undan infor
Ovriga statistiska analyser.



Resultat och diskussion

Tre av Oringarna — samtliga fran lokalen ”"Nedstr. Batsjon” — kunde inte genotypbestdmmas p.g.a.
bristande DNA-kvalitet (proverna hade férvarats i en defekt frys innan éverforing till sprit). Ovriga
38 individer erholl en fullstandig genotypbestamning for samtliga 16 mikrosatelliter. | nagra fall
kravdes dock upprepad fragmentanalys.

Fem sannolika helsyskongrupper kunde identifieras bland de genotypbestamda individerna

(figur 2). Infor statistisk analys avlagsnades totalt fem slumpmassigt valda individer bland dessa
helsyskon (individ 2, 12, 22 samt 24 fran familj ”a” och individ 15 fran familj ”b"”). | tre fall
identifierades sannolika helsyskonpar som fangats pa olika elfiskelokaler under olika ar (se familj
”c”,”d” och ”e” i figur 2). Detta framstar dock som rimligt da det geografiska avstandet mellan
lokalerna Teknorama och Viaholm endast ar ca 150 m (figur 1) samtidigt som det finns tydliga och
realistiska storleksskillnader mellan individerna i de syskonparen provtagna 2022 (84-95 mm,
sannolika 0+) respektive 2023 (139-155 mm, sannolika 1+).

| det totala materialet (n=33, efter helsyskonreduktion) fanns ingen statistiskt signifikant avvikelse
fran de genotypproportioner som forvantas i en genetiskt homogen population (Fis=-0,031;
P=0,26). Totalt observerades 39 anlagsvarianter fér de 16 mikrosatelliterna (i medeltal 2,4 per
markor) med en genomsnittlig férvantad heterozygositet (He) uppgaende till 0,35 —en
jamforelsevis 1ag genetisk variationsgrad jamfort med andra 6ringbestand. | figur 3 har den
skattade mangden forvantad heterozygositet (He) i Storan jamférts med motsvarande varden for
oringar fran andra svenska inlandsvatten och havsvandrande bestand. Av figuren framgar att den
genetiska variationsgraden hos 6ringen i Storan representerar den néast lagsta niva som hittills
observerats bland svenska éringpopulationer studerade med 16 mikrosatelliter vid SLU Aqua.

Det genetiskt effektiva antalet foraldrar (Ng) till avkomman klackt 2022 (n=30) skattades till 9
(95% konfidensintervall: 4 - 18). Som namns ovan inkluderade analysen endast arsungar (0+)
klackta 2022, vilka sarskildes fran aldre individer via langdférdelningsanalys (figur 2). Hur manga
lekfiskar (N7) som motsvaras av Ng=9 ar oklart, men andra studier anger att Ng kan utgdra 20-40 %
av Nt hos oring och regnbagslax (Dannewitz m.fl. 2004, Araki m.fl. 2007). Baserat pa dessa
tidigare studier kan antalet 6ringar (bada kénen) som reproducerade sig hosten 2021 (foréldrarna
till arsklassen klackt 2022) ha varit av storleksordningen 20 till 45 individer.

| figur 4 har dendrogram (”slaktskapstrad”) anvands for att beskriva genetiska likheter och
skillnader mellan lokala 6ringpopulationer fran olika delar av Sverige. Av resultatet framgar att
oringen i Storan inte ar patagligt lik nagon tidigare studerad population. Storan sitter visserligen
placerad ndrmast tre populationer fran vattendrag i Lagans avrinningsomrade, Kronobergs lan,
men graden av statistiskt stod for denna association ar svag (endast 22%). Ett motsvarande
resultat erholls dven vid analys med en betydligt storre databas som dven inkluderade
populationer som endast analyserats med avseende pa 10 av de 16 DNA-markérerna. Det kan
dven noteras att 6ringen fran Storan inte liknar de populationer av vild och odlad havséring fran
Ostersjon (fran Mérrumsan till Torne 3lv) som ingér i dendrogrammet (figur 4). Trots att analys av
havsoring fran Storans nedersta del eller annat vattendrag i dess ndromrade saknas, forvantas
dessa populationer hamna i samma del av tradet som Ovriga tidigare analyserade
havsoringsbestand.



Avslutande kommentarer

Denna analys har visat att 6ringen i Storan ar genetiskt distinkt och inte lik nagon annan vild eller
odlad svensk population som tidigare DNA-analyserats vid SLU Aqua. Exempelvis finns ingen
genetisk likhet med svenska havséringsbestdnd fran olika delar av Ostersjén, trots férekomst av
havsvandrande &ring i vattensystemets nedersta del. Aven om genetiska referensdata dnnu
saknas for ett antal 6ringstammar som ar, eller har varit, populdra for utsattning i olika delar av
Sverige, beddms populationen kunna vara "genetiskt ursprunglig” for omradet, sarskilt givet att
uppgift saknas om tidigare utsattningar i an. Samtidigt uppvisar populationen en jamforelsevis lag
grad av genetisk variation, vilket kan forklaras av att den varit reproduktivt isolerad och numerart
svag under en langre tid. En bidragande orsak kan har vara att Storan ar kraftigt reglerad och
periodvis haft nolltappning, vilket kan ha orsakat s.k. “genetiska flaskhalsar” (episoder med
sarskilt fa lekfiskar) i populationen. Sammantaget indikerar ovanstaende resultat, tillsammans
med den laga erhallna skattningen av Ns (och Ny), att den lokala populationen i Storan &r
genetiskt vardefull men sarbar.

| bevarandesammanhang finns en tumregel som anger att en reproduktivt isolerad population
bor ha en genetiskt effektiv populationsstorlek per generation (Ng) som uppgar till minst 50
individer (vissa havdar 100) for att kortsiktigt minska risken for inavelsrelaterade problem, medan
det behovs en betydligt storre populationsstorlek (Ng > 500 eller hégre) for att populationen
langsiktigt ska bibehalla sin anpassningsformaga och evolutionara potential (se t.ex. Frankham
m.fl. 2014). Vad 6ringen i Storan har for Ne &r oklart, men baserat pa litteraturuppgifter kan
kvoten Ng/Ne tdnkas vara av storleksordningen = 0,5 (Palm 2021). Om sa ar fallet befinner sig Ne
for 6ringen i Storan troligen langt under tumregeln for genetiskt kortidsbevarande, givet den
tillgangliga Ng-skattningen for arsklassen 2022.

Fler analyserade prover, vilka omfattar fler arsklasser och insamlingslokaler i Storan (inkl. dess
biflode Hammaran), kan ge mer precis information om populationens genetiska status. Det ar
dven maijligt att analys av oring fran fler lokaler kan ge en nagot hogre skattning av Ng. Utifran
befintliga data och den konstaterat laga genetiska variationsgraden och populationsstorleken
rekommenderas anda atgarder for att skydda/forbattra 6ringen och dess habitat och, om majligt,
Oka antalet reproducerande individer. Utan en 6kad populationsstorlek forvantas ytterligare
forlust av genetisk variation samtidigt som risken for inavelsrelaterade problem 6kar. En storre
populationsstorlek vantas dven medfora att populationen blir mindre kadnslig for annan negativ
paverkan som lag lekframgang och férhojd dodlighet under vissa ar (t.ex. i samband med
torra/varma somrar).

Att baserat pa oring fran Storan aterskapa ytterligare lokala populationer i omradet kan ocksa
motverka en fortsatt genetisk utarmning och inavelsékning. Saknas naturliga férutsattningar for
genetiskt effektiv migration (genflode) mellan vattendrag och strémstrackor med lampliga habitat
for 6ring i ndromradet, kan ett 6kat antal lokala populationer &nda vara gynnsamt for artens
langsiktiga chanser till 6verlevnad i omradet genom att man skapar ett antal “levande
genbanker”. | sa fall kan man i framtiden behéva 6vervaga att ibland flytta enstaka individer
mellan lokaler enligt ett genomtankt och planerat system, for att pa sa vis minska de genetiska
och demografiska risker som ar forknippade med numerart svaga och reproduktivt isolerade
populationer.
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Figur 1. Tre elfiskelokaler i Stordn, strax uppstréms Falerum (sédra Ostergétland) dér totalt 41
oringar insamlades och provtogs fér genetisk analys (2022 och 2023). Pilarna anger flédesriktning.
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Figur 2. Uppmditt Idngd (mm) hos éringar fran tre lokaler i Storan provtagna 2022-2023 (figur 1).
Individerna dr sorterade i storleksordning inom respektive lokal. De kortaste individerna (50-100
mm) utgér sannolika drsungar (0+) kldckta 2022, medan évriga/ldngre fiskar utgér ettariga (1+)
eller dldre (> 2+) fran samma (2022) eller tidigare drsklasser (2021-). Bokstdver markerar fem
sannolika helsyskongrupper (a-e) enligt analys med programmet COLONY. De tre individerna fran
lokalen “Nedstr. Batsjén” (2022) kunde inte genotypbestdmmas p.g.a. bristande DNA-kvalitet.
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Figur 3. Skattad genetisk variationsgrad (férvintad heterozygositet, 16 mikrosatelliter, 95 %
konfidensintervall) hos éring fran Stordn (gul stapel) jdmfért med motsvarande skattningar fér
Oringar fran andra sjé- och strmvattenlevande (blG staplar) respektive havsvandrande
populationer (réda staplar) fran olika delar av Sverige.
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Figur 4. Dendrogram (”slékttrdd”) fér éring fran Stordn och diverse andra populationer fran olika
delar av Sverige som analyserats med samma 16 mikrosatelliter inom andra projekt.
Dendrogrammet dr konstruerat med POPTREE2, baserat pd parvisa genetiska distanser (Nei’s DA)
och neighbor-joining metoden. Ju nérmare olika stickprov sitter placerade, desto mer genetiskt
lika dr de och vice versa. Enligt s.k. bootstrap-analys dr 6ringen frdn Stordn inte statistiskt
associerad med ndgot annat, tidigare analyserat, stickprov. Utéver de markerade grupperna av
(genetiskt lika) populationer ingdr bl.a. populationer fran Kronobergs ldn (”Kron”) och
Vidnernomrddet (”Vidn”).
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