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Bakgrund

Algan &r ett mindre vattendrag (total medelvattenféring 0,65 m3/s) i Varmlands lan. An avvattnar
Algsjon for att efter 4 km mynna i den stdrre Glafsfjorden (figur 1). Algén utgdr lanets i sarklass
flodparimusseltitaste vattendrag. An hyser dven flodkrafta samt en livskraftig stam av sjévandrande
och stationér 6ring. De hdga naturvdrdena har medfért att Algén ar utsedd som Natura 2000-
omrade samt planeras bli naturreservat. For att astadkomma naturligare flodesforhallanden och
dkad konnektivitet i vattensystemet finns planer pa utrivning av en reglerbar damm néara Algsjons
utlopp (figur 1). Dammen har sedan slutet av 1800-talet utgjort ett definitivt vandringshinder for
fisk. Det finns dven planer pa biotopvard genom aterférande av tidigare upprensad sten samt
tillférsel av dod ved (Lansstyrelsen 2017).

Under Lansstyrelsen i Varmlands fiskrakning i Algdn med ett videobaserat system hdsten 2019
observerades en hog andel fettfeneklippta odlade 6ringar (figur 2). Under perioden fiskrdkningen
pagick (17 september - 7 november) bestod enligt dnnu preliminara uppgifter ndra halften av den
lekvandrade 6ringen (uppemot 10 av totalt ca 20 fiskar) av fenklippta individer i storleksintervallet
3-5 kg (figur 3). Vid atminstone ett tillfalle syntes ocksa ett tydligt "uppvaktningsbeteende” mellan
oklippt och klippt 6ring inuti videotunneln foljt av tillfalliga grumlingar av det annars klara vattnet,
vilket indikerar att lek skedde alldeles uppstroms videotunneln (Par Gustafsson, Lst Varmland, pers.
komm.).

Observationen av fenklippt 6ring var 6verraskande da tillstandspliktiga utsattningar varken skett i
Algans vattensystem eller i Glafsfjorden. Fisken kan dock harrora fran en tidigare utsattning (2015)
av 1 000 treariga Gullspangsoéringar i Stora Lesjon, vilken via ett kort vattendrag rinner ut i
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Glafsfjorden ca 20 km séder om Algan. Enligt muntliga uppgifter fran fiskevardsomradet gav denna
utsattning inte avsedd effekt pa det lokala fisket i Stora Lesjon (Par Gustafsson, Lansstyrelsen, pers.
komm.). Storleken hos den observerade fenklippta éringen i Algan, vilken éverensstimmer med en
fangad Gullspangsoéring i Stora Lesjon sommaren 2019, indikerar att den fenklippta fisken harror just
fran denna tidigare utsattning i Stora Lesjon. Det faktum att kdnsmogen 6ring ofta reproducerar sig
upprepat under flera &rs tid innebar vidare att odlad éring sannolikt vandrat upp i Algén fér lek dven
innan 2019.

Att odlad fisk leker i naturen och ”sprider gener” till lokalt anpassade vilda populationer kan
resultera i sdnkt dverlevnad och minskad reproduktiv framgang hos kommande generationer.
Sarskilt problematiskt anses detta vara om/nar den odlade fisken har ett avvikande geografiskt och
genetiskt ursprung, vilket oftast ar fallet. Innan beslut eventuellt fattas om en utrivning av dammen i
Algén vill lansstyrelsen undersoka i vilken grad odlad éring, av férmodad Gullspadngsstam, har
paverkat ans bestand av 6ring genetiskt. Informationen bedéms viktig da en betydande genetisk
paverkan kan innebdra risk for negativa konsekvenser for de lokala bestand som forekommer langre
uppstroms i vattensystemet, om ringen fran Glafsfjorden och Algén ges mojlighet att vandra
uppstroms till Algsjén och dess tillrinningar (figur 1).

| denna rapport presenteras resultat fran DNA-analyser av vildfédda 6ringungar insamlade 2020 i
Alg&n samt langre uppstréms i samma vattensystem. Huvudsakligt syfte har varit att identifiera
eventuella tecken pa genetiskt avvikande individer och kvantifiera andelen gener harstammande
fran Gullspangsoring. Som jamfoérelsematerial har anvants data fran tidigare analyser av
oringstammar fran Vanernomradet vid SLU Aqua. Arbetet har skett pa uppdrag av Lansstyrelsen i
Varmlands lan.

Material och metoder

Vavnadsprov (liten fenbit i sprit) insamlades av lansstyrelsen vid elfiske i oktober 2020. Totalt
provtogs 128 éringungar (stirr) fran fem lokaler i Algdn samt en i Mértebicken uppstréms Algsjon
(figur 4, tabell 1). Efter provtagning aterutsattes fisken levande. Fiskens storleksférdelning
indikerade férekomst av bade arsungar (0+) och aldre 6ring (>0+). Genomgaende har individer
kortare &n 100 mm antagits vara arsungar (0+) medan langre individer bedémts vara 1+ eller dldre
(figur 5). Samtliga laborativa analyser (DNA-extraktion, PCR, fragmentanalys) genomfordes vid
Sotvattenslaboratoriet, Drottningholm, dar éringen genotypbestdmdes med avseende pa 16 variabla
DNA-markorer (s.k. mikrosatelliter) enligt tidigare utarbetade protokoll.

Trots “slumpmassig” insamling i falt, sa langt detta ar mojligt, kan stickprov ibland domineras av
enskilda familjegrupper. Detta kan i sin tur ge en icke-representativ bild av populationens genetiska
sammansattning (Waples & Anderson 2017). Sannolika helsyskongrupper i totalmaterialet
identifierades med programmet CoLONY 2.0.6.3 (Jones & Wang 2010). Darefter reducerades antalet
helsyskon till maximalt tva (slumpvis valda) per identifierad helsyskongrupp (Ostergren et al. 2020).

For skattningar av mangd genetisk variation inom stickprov (férvantad heterozygositet, antal
anlagsvarianter) anvandes FSTAT (Goudet 1995). Samma program anvandes dven for att kvantifiera
genetiska skillnader mellan stickproven (parvisa Fsr-skattningar) samt avvikelser fran s.k. Hardy-
Weinberg-proportioner i form av 6ver- respektive underskott av heterozygota genotyper
(kvantifierade med Fis).



For att grafiskt identifiera avvikande genotyper genomfordes en faktoriell korrespondensanalys med
programmet GENETIX (Belkhir et al. 2004). Ett neighbor-joining dendrogram (”slaktskapstrad”)
baserat pa parvisa genetiska avstand (Cavalli-Sforza & Edwards 1967) konstruerades med PHyLIP
(Felsenstein 2004). | dendrogrammet jamférdes 6ringen fran Algdn-Mértebicken med tidigare
analyserade stammar fran Vanernomradet med avseende pa 10 gemensamma mikrosatelliter.
Utover odlad och vildfédd Gullspangsoring samt Klaralvséring (Palm et al. 2012) ingick dven 6ring
fran Brunnshyttebacken och Trésélven i Gullspangsélvens vattensystem (Palm & Prestegaard 2015;
Palm & Dannewitz 2018) samt prov fran Holjesforsarna och Kvarnan i Upperudsélven (Palm &
Soéderberg 2019).

Med STRUCTURE 2.3.4 (Pritchard et al. 2000; Falush et al. 2003) skattades mangden genetiskt material
fran Gullspangséring hos den vildfédda 6ringen fran Algan. | korthet undersdks med denna metod
hur manga "genetiska kluster” (populationer) det analyserade materialet mest sannolikt omfattar.
Det gar dven att berdkna hur stor andel av varje individs arvsmassa som harstammar fran respektive
identifierat kluster. Utdver de 128 individerna frdn Algdn-Mértebicken (analyserade med 16
mikrosatelliter) ingick 170 tidigare undersdkta Gullspangsoéringar (analyserade med 10 mikro-
satelliter) som referensmaterial. Forutom genetiska data anvandes ingen annan information, som
t.ex. fangstplats eller kand stamtillhérighet, vid analysen.

Resultat

Totalt identifierades 17 helsyskongrupper bestaende av tva till sju individer. Baserat pa detta
resultat exkluderades sammanlagt 27 oringar, slumpvis valda inom de 11 grupper som omfattade
fler an tva helsyskon, infor flera av de foljande statistiska analyserna. Ursprungliga och reducerade
individantal (per kombination av elfiskelokal och bedémd aldersklass) ges i tabell 1.

| de flesta fall harrorde samtliga fiskar inom samma helsyskongrupp fran en gemensam elfiskelokal
och bedémd &ldersklass. | tre av helsyskongrupperna fran Algén férekom dock en enstaka individ
fran annan elfiskelokal (den mest narbeldgna). | tva grupper forekom dessutom individer av olika
bedémd alder; i bada dessa fall hade den avvikande individen en langd alldeles under det tillampade
(och delvis godtyckligt valda) gransvardet for arsungar av 100 mm, vilket indikerar att aldern kan
vara felbedomd (dessa individer med langd <100 mm kan egentligen ha varit dldre &n 0+).

Mangden genetisk variation var relativt normal, med tendens till nagot lagre skattningar for
Méortebacken jamfort med Algan (tabell 1). | fyra av de 12 analyserade grupperna (kombinationer av
elfiskelokal och bedomd aldersklass) forekom statistiskt signifikanta 6verskott av heterozygota
genotyper (Fis < 0; tabell 1) vilket kan forvantas om antalet foraldrar till den analyserade fisken har
varit sarskilt lagt och/eller efter parning av genetiskt olika féréldrar.

Tabell 2 innehaller parvisa jamforelser mellan de 12 grupperna i form av Fsr-skattningar. De flesta
(16 av 20) av jamforelserna mellan 6ring fran Algdn och Mértebacken var statistiskt signifikanta med
Fsr-skattningar som varierade mellan 0,18 och 0,36 (genomsnitt 0,24). Mellan proven fran Algan var
de parvisa skattningarna klart lagre (genomsnitt 0,06). De fa signifikanta skillnader som kunde
konstateras mellan prov fran olika delar av Algdn aterspeglar sannolikt att olika grupper av (fa)
foraldrar producerat de jamforda grupperna av avkommor.

En tydlig genetisk skillnad mellan éring fran Algdn och Mértebicken kunde dven observeras dven
efter klusteranalys med GENETIX (figur 6), dar individerna bildade tva tydliga kluster. Ett mindre antal
individer fran Algan (fyra fiskar fran lokalen ”Ns kyrkan” lingst nedstréms) bildade en tredje grupp



vilken sannolikt &r kopplad till lek av odlad Gullspangsoring (se nedan). Ett dendrogram (figur 7), dar
dven Gullspangsoringar och andra populationer kring Vanern var inkluderade, visade pa samma
tydliga skillnad mellan éring fran Algdn och Mértebicken. Dendrogrammet pavisade vidare en tydlig
genetisk skillnad mellan éringen fran Algan, Mértebicken och Gullspdngsélven (oavsett insamlingsar
och odlat eller vildfétt ursprung bland de senare).

Givet de klara genetiska skillnaderna mellan 6ring fran Algdn och Mértebicken samt Gullspangsalven
genomfordes analysen med STRUCTURE baserad pa férekomst av tre genetiska kluster (K=3). Som
namnts ovan utgjorde endast genetiska data ingangsinformation vid analysen, vilket innebar att
programmet “blint” identifierade respektive klusters genetiska sammansattning som darefter
anvants for att berdkna respektive individs ursprung (d.v.s. andelen av dess arvsmassa som tillhér
respektive av de tre klustren).

Resultat efter analysen med STRUCTURE &terges i figur 8. Ovre delfiguren illustrera samtliga ingdende
individer (en stapel per fisk), med en 6verlag god 6verensstimmelse mellan skattat genetiskt kluster
och geografiskt ursprung. Fér en minoritet av individerna fran Algan fanns dock ett betydande inslag
av genetiskt material fran Gullspangsoring, vilket ocksa framgar av den mellersta delfiguren déar
andelen ”G-gener” (med 95 % konfidensintervall) visas for individerna fran Algdn och Mértebacken.
Sammanlagt sex individer (inklusive de fyra avvikande i figur 6) hade en skattad andel gener fran
Gullspangsoéring hogre dn 50 %. Noterbart var att dessa individer med ett hégt inslag av
Gullspangsgener uteslutande hade fangats pa den allra nedersta elfiskelokalen (Ns kyrkan”) ndarmast
Alg&ns mynning, strax ovan platsen fér kamerardkningen hésten 2019. Fran denna lokal fanns bade
arsungar (0+) och aldre (>0+) 6ring dar den ena eller bada foraldrarna tycks ha utgjorts av odlad
Gullspangsoring. Som framgar av nedersta delfiguren (figur 8) var den genomsnittliga andelen
”gullspédngsgener” pd denna lokal ca 40 %, medan den var nira noll pa 6vriga lokaler i Algan (och
som forvantat i Moértebacken, uppstroms vandringshindret). Enligt skattningen med STRUCTURE var
totala inslaget av gener fran Gullspangséring ca 7 % bland samtliga 6éringar fran Algan.

Diskussion

Resultaten fran denna undersokning visar att den fenklippta odlade 6ring som observerades vid
fiskrdkningen 2019 har producerat avkomma i Algdn, samt att misstanken om att det handlar om
Gullspangsoring utsatt i Stora Lesjon 2015 av allt att doma ar korrekt. Férekomst av
"gullspangsgener” hos bade arsungar (0+) och aldre stirr (>0+) tyder pa att upprepad lek av odlad
oring skett 2019 och 2018. Om lek skett dven tidigare ar ar oklart da aldern bland den aldre stirren ar
osdaker, men detta kan inte uteslutas.

Den totala andelen gener fran odlad Gullspangséringen bland vildfédd stirr i Algén (ca 7 %) kan
framsta som |ag, givet att preliminara uppgifter tyder pa att narmare hélften av den lekvandrande
oringen som raknades hosten 2019 var fenklippt. Denna synbara diskrepans kan bero pa att en stor
andel av den (oklippta) 6ring som producerar avkomma i Algan ar strémstationar (ej raknad)
och/eller att den odlade fisken uppvisat klart lagre grad av reproduktiv framgang, vilket resulterat i
farre avkommor an forvantat givet den hoga andelen fenklippta individer bland den rdknade
lekfisken.

For bada de undersokta aldersklasserna finns ett tydligt monster dar gener fran den odlade
Gullspangséringen endast forekommer bland stirr fran den mest nedstréms beldgna lokalerna
narmast Algéns utlopp. Detta resultat sammanfaller med observationen av férmodad lek bland
fenklippt fisk i direkt anslutning till kamerardknaren, och indikerar att den odlade fisken inte spritt



sig langre uppstroms for lek i Algén. Detta kan i sin tur forklara den ldga andelen avkommor med
odlade foraldrar totalt sett. Ett annan mojlig forklaring, om an kanske mindre trolig, ar att den
odlade Gullspangsoringen lekt dven langre uppstréms i Algdn, men att dess avkomma dérefter,
beroende pa medfott beteende eller konkurrens, vandrat nedstroms till omradet narmast utloppet.

Insamling av vavnad fran 6ring i Mortebacken skedde for att fa tillgang till genetiska data for ett
formodat ursprungligt bestand fran samma vattensystem, som inte kan vara paverkat av den odlade
Gullspangséring som under senare ar vandrat upp for lek fran Glafsfjorden. Innan dammen vid
Algsjons utlopp byggdes i samband med flottningsverksamhet under slutet av 1800-talet antas att
oringen kunnat vandra fritt mellan Glafsfjorden och Algsjon. Den genetiska skillnaden mellan &ringen
fran Algdn och nirliggande Mértebacken kan darfor forefalla dverraskande tydlig. En eventuell
forklaring kan dock vara omfattande genetiska slumpmassiga forandringar via s.k. genetisk drift i
populationer av begransad storlek som varit reproduktivt isolerade under mer dn 120 ar. En annan
mojlighet &r att populationerna i Algdn och Mértebicken redan var helt eller delvis reproduktivt
atskilda innan den nuvarande dammen uppfordes. Genetisk paverkan via dldre odokumenterade
utsattningar i Glafsfjorden eller dess tillrinningar (inkl. Algsjon) &r ett ytterligare alternativ som kan
behodva utredas narmare.

Erkdnnanden

Tack till Linda Séderberg (SLU Aqua) for assistans med laborativa analyser samt kommentarer pa en
tidigare version av rapporten, samt till Par Gustafsson (Lst Varmland) fér kommentarer samt
bakgrundsinformation och fotografier.

Referenser

Belkhir K, Borsa P, Goudet J, Bonhomme F (2004) GENETIX 4.05: logiciel sous Windows pour la
génétique des populations. Laboratoire Génome et Population, CNRS-UPR, Université de
Montpellier Il, Montpellier, France.

Cavalli-Sforza LL, Edwards AWF (1967) Phylogenetic Analysis Models and Estimation Procedures.
American Journal of Human Genetics 19:233-257.

Falush D, Stephens M, Pritchard JK (2003) Inference of population structure: Extensions to linked loci
and correlated allele frequencies. Genetics 164:1567-1587.

Felsenstein J (2004) PHyLIP (Phylogeny Inference Package) version 3.6. Distributed by the author.
Department of Genome Sciences, University of Washington, Seattle.

Goudet J (1995) FsTAT (Version 1.2): a computer program to calculate F-statistics. Journal of
Heredity 86:485-486.

Jones O, Wang J (2010) CoLONY: a program for parentage and sibship inference from multilocus
genotype data. Molecular Ecology Resources 10:551-555.

Lansstyrelsen (2017) Bevarandeplan fér Natura 2000-omradet SE0610159 Algdn-Mértebacken.
Lansstyrelsen Varmland, 15 sid.

Palm S, Dannewitz J, Johansson D, Laursen F, Norrgard J, Prestegaard T, Sandstrom A (2012)
Populationsgenetisk kartlaggning av Vanerlax. Aqua reports 2012:4. 64 s.



Palm S, Prestegaard T (2015) Genetisk analys av 6ring fran Brunnshyttebacken. PM fran Sveriges
lantbruksuniversitet, 8 s.

Palm S, Dannewitz J (2018). Genetisk status och bevarandemal for lax och 6ring i Gullspangsalven.
Biologisk radgivning fran SLU, 17 s.

Palm S, Soderberg L (2019) Genetisk analys av 6ring fran Upperudsalvens avrinningsomrade. PM fran
Sveriges lantbruksuniversitet, 7 s.

Pritchard JK, Stephens M, Donnelly P (2000) Inference of population structure using multilocus
genotype data. Genetics 155:945-959.

Waples RS, Anderson EC (2017) Purging putative siblings from population genetic data sets: a
cautionary view. Molecular Ecology 26:1211-1224.

Ostergren J, Palm S, Gilbey J, Dannewitz J (2020). Close relatives in population samples: evaluation of
the consequences for Genetic Stock Identification. Molecular Ecology Resources 20:498-510.



{ . b |
. . *
Haget . 59° Fiskvag och
) : A i P
f A ¢ Dl e . ¢
Vasstidmet g 3 M FC-placering
Ormtj ; R0 "::L & 4
o \,~"] Vasstidmsberget . [7'S Ai'gé’:‘bfden '
. ' Y . ' Alga r%i’(
jén ~° ‘ \ 9 "\
? = | $2
: T '
Abidmet : / 1 Beckhélan
\ . s = d o N} ; <P T
Elfiske Algan Bismerad o | |7 \Féatsen SR
Igeltiarmet ) ] l'\, o b,
N_L.a_xer}arh??r. L Jf YSKYDQFQ Bjérkenas
\ / W W O A X _ﬂn
ey Langtiamet = & “ V\Q}: N \ Bryggeudden
4 vy S - ~+..0 Skyberg
na 3 B »
|S Laxetjarnet 5me¢'¥73"u. ¥ Labréten] X Namndemansudd
: S “M : + LikOlas P/ Valnas®
@O’?(,é Bjorsviken . / dyren X ¢~ .
: Kropptjémet 0. y Nordsten , \ e ‘ &L i Piastind.
n : / / . + 1~ Damm (def. vandringshinder) : 4
Elfiske Mortebacken J VAN I
/ £/ A
‘ . Ve : i
fer- = Sy X Meligarden .
g J \Gatebraten. <
. o "\ : ,".'.*u_—
P 199 r Stri
N - & . N\ ~ .
Floxen Mérdon % Vileberget ™ \ o
2\ LY
Naverén ““" s 1 k m St
‘yskesater = ingemyren \
=TT Algsjon z
{~a 4 Knuserud
\ = Kallbacksudden 118 < \

Figur 1. Algéns vattensystem, Vidrmlands Iin, med omrdden dér éring insamlats fér genetisk analys
(detaljer i figur 4). Pa kartan anges dven var en fiskrdknare (FC) var placerad 2019 samt dammen vid
Algsjéns utlopp som eventuellt kommer att rivas.



Figur 2. Fisktrappan néra Algdns utlopp i Glafsfjorden (ovan) samt den fiskréiiknare som var i bruk
hdésten 2019 (nedan). Kameratunneln hade placerats ca 5 meter uppstréms fisktrappans éversta
steg.



Figur 3. Exempel pa vildfédda oklippta (vinster) respektive odlade fettfeneklippta (héger) 6ringar
filmade vid passage genom fiskréiknaren i nedre Algén, hésten 2019.
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Figur 4. Elfiskelokaler i Algén (5 st.) samt Mértebdcken (1 st.) dér vévnadsprov frén éringungar (0+
samt dldre) samlades in hésten 2020.
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Figur 5. Uppdelning av elfiskade éringungar frén Algén och Mértebdcken till fsrmodade
dldersklasser. Individernas lingd (mm) visas med staplar, dér 100 mm anvdnts som gréns for att
separera sannolika drsungar (0+) fran dldre stirr (>0+). Siffrorna pa x-axlarna utgér I6pnummer.
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Figur 6. Resultat efter faktoriell korrespondensanalys (programmet GENETIX). Varje punkt motsvarar
en individuell genotyp (16 mikrosatelliter, n=128). De fyra tydligt avvikande individerna éverst till
héger frén elfiskelokalen “Nedstréms kyrkan” i Algén (”Alg_NKy”) har en hég skattad andel gener
frdn Gullspdngséring (enligt oberoende analys med STRUCTURE; figur 8).
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Figur 7. Orotat dendrogram (”sldktskapstréd”) baserat pd parvisa genetiska avstand (10
mikrosatelliter). Utéver dellokaler frén Algén och Mértebcicken (efter helsyskonreduktion,
dldersklasser sammanslagna) ingdr tidigare undersékta stickprov med vildfédd samt odlad (S) 6ring
frén andra vattensystem kring Viénern: Gullspdngsélven (GO och Trésélven och Brunnshyttebdcken
léngre uppstréms), Klarélven (KO) samt Upperudsélven (Héljesforsarna och Kvarndn). Siffror anger
procentuellt statistiskt stéd fér “noder” i trddet efter Bootstrap-analys (endast virden > 80 % visade)
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Figur 8. Resultat efter analys med STRUCTURE (K=3). Ovre delfiguren: varje stapel motsvarar en individ
ddr férgerna anger skattad andel av genomet frén de tre “genetiska kluster” som motsvarar Algén
(grd), Mértebdcken (bld) respektive Gullspdngsdlven (orange). Mellersta delfiguren: individuell andel
gener fran Gullspangséring (punktskattning med 95 % konfidensintervall) fran samma analys (endast
oring frén Algén-Mértebdicken). Nedersta delfiguren: genomsnittlig andel ”Gullspdngsgener” per
elfiskad lokal i Algén-Mértebdécken (se karta i figur 4). Fér férklaring av stickprovskoder (x-axlarna)
hdnvisas till tabell 1 respektive tabell 1b i Palm et al. (2012).
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Tabell 1. Antal DNA-analyserade 6ringar fran Algadn-Mértebacken per elfiskelokal och bedémd
aldersklass, fore respektive efter reduktion av storre helsyskongrupper (se texten). He utgor
genomsnittlig forvantad heterozygositet medan AR (”Allelic Richness”) ar ett matt pa antalet
observerade anlagsvarianter (berdknat med hansyn till skilda materialstorlekar). Fis anger skattade
avvikelser fran genotyp-proportioner forviantade enligt Hardy-Weinbergs lag (negativa varden vid
overskott av heterozygoter och vice versa). Samtliga genetiska parametrar representerar genomsnitt
berdknade for 16 mikrosatelliter efter helsyskonreduktion.

Vattendrag/lokal Provkod Bedomd adlder Antal fiskar Antal fiskar (red.) H AR(2diploider) F
Algan Ns kyrkan  Al_NKy_0 0+ 10 9 0.67 2.6 -0.13 **
- - Al_NKy_a >0+ 4 2 0.47 2.2 -0.20
- Uskyrkan  Al_UKy_ O 0+ 12 11 0.65 2.6 0.01
=" =" Al_UKy_a >0+ 7 7 0.58 2.3 -0.01
- Ns trumman Al_NTr_0 0+ 10 10 0.63 2.5 -0.06
- - Al_NTr_a >0+ 9 9 0.69 2.6 0.05
=" Skyberg Al_Sky 0 0+ 9 8 0.66 2.6 0.00
- - Al_Sky_a >0+ 10 5 0.68 2.6 -0.11
=" Us fallet Al_UFa_0 0+ 8 8 0.66 2.5 -0.02
- - Al_UFa_a >0+ 14 8 0.67 2.6 -0.13 **
Mortebacken Us vagen Mo_UVa_0 0+ 26 18 0.58 2.3 -0.08 *
- - Mo_UVa_a >0+ 9 6 0.50 2.1 -0.17 *

* p<0,05; ** P<0,01

Tabell 2. Parvisa genetiska jamforelser av dringar fran Algdn-Mortebécken, uppdelade p3 elfiskelokal
och bedémd aldersklass. Ovan diagonalen: frekvensskillnader for anlagsvarianter kvantifierade med
Fst (genomsnitt 16 mikrosatelliter, efter helsyskonreduktion; jfr. tabell 1). Under diagonalen: grad av
statistisk signifikans med hansyn taget till upprepade test (66 st.).

Q ] Q > Q > Q > Q o Q/ Q/’
g/ g/ 5@/ §/ §/ §/ c?/ c)g\/ 5‘,Z,/ §b/ OQ/SD oo/&zy

%/ v_\/ v_\/ v_\/ Q/ v_\/ v_\/ %/ v_\/ v_\/ s s
Al_NKy 0 0.12 0.06 0.07 0.04 0.04 0.06 0.03 0.05 0.03 0.22 0.24
Al_NKy_a NS 0.07 0.14 0.13 0.10 0.14 0.13 0.15 0.14 0.28 0.36
Al_UKy_0 NS NS 0.04 0.04 0.03 0.04 0.03 0.06 0.05 0.21 0.24
Al_UKy_a NS NS NS 0.06 0.04 0.08 0.07 0.06 0.03 0.25 0.29
AI_NTr_O NS NS * *x 0.03 0.03 0.03 0.06 0.06 0.20 0.23
Al_NTr_a NS NS NS NS NS 0.02 -0.02 0.03 0.01 0.18 0.21
Al_Sky 0 NS NS NS NS NS NS 0.01 0.06 0.04 0.23 0.26
Al_Sky_a NS NS NS NS NS NS NS 0.05 0.02 0.21 0.25
Al_UFa_0 NS NS * NS * NS * NS 0.00 0.23 0.26
Al_UFa_a NS NS NS NS *K NS NS NS NS 0.21 0.24
Mo_UVa_a o NS *x * * * * NS NS * NS

* P<0,05;** P<0,01; *** P<0,001
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