
1 
 

Fakta eller myter? 

Hver gang villaksforskere publiserer noe må data sjekkes for å finne ut om påstandene er nye 

symptomer på en vitenskapelig dvaletilstand, eller om de faktisk har funnet ut noe. En reanalyse av 

data viser at kurvene som er presentert i artikkelen er basert på effekten av svært få fisk, som utgjør 

en liten gruppe fisk i ytterkanten av normalen. Data omfatter 4101 fisk, og er sterkt skjevfordelt. 5-15 

fisk er nok til å gi kurvene i artikkelen et positivt eller negativt stigningstall. Det er mildest talt 

tendensiøst å trekke en slutning fra dette materialet om at genetisk påvirkning av rømt oppdrettslaks 

fører at det blir færre store villaks, og at storlakselvene blir mer lik smålakselvene.  

Måltallene for genetisk introgresjon kan dessuten trekkes i tvil, fordi de forutsetter at avkom etter 

krysninger av rømt oppdrettslaks og villaks kan krysse seg tilbake med rømt oppdrettslaks i flere 

generasjoner. De 2 eksperimentene som hittil er utført med hensyn til krysningslaksens reproduktive 

effektivitet viser at dette forekommer ytterst sjeldent. Dette til tross, mener forskerne at de fant 

ganske mye slik fisk. 

Har rømt oppdrettslaks blitt feilklassifisert som villaks? 

Forfatterne av artikkelen er Geir H. Bolstad, Kjetil Hindar, Grethe Robertsen, Bror Jonsson, Harald 

Sægrov, Ola H. Diserud, Peder Fiske, Arne J. Jensen, Kurt Urdal, Tor F. Næsje, Bjørn T. Barlaup, Bjørn 

Florø-Larsen, Håvard Lo, Eero Niemelä og Sten Karlsson1. De fleste er i kjernetroppen som mottar 

finansiering for å produsere og vedlikeholde mytene om den fordømte oppdrettslaksen. 

Artikkelen er presentert på NINAs hjemmeside 

(http://www.nina.no/Aktuelt/Nyhetsartikkel/ArticleId/4241/Genetisk-pavirkning-fra-romt-

oppdrettslaks-gir-faerre-storlaks), og er utstyrt med denne figuren:  

                                                             
1 Bolstad, G. H. et al. Gene flow from domesticated escapes alters the life history of wild Atlantic salmon. Nat. 
Ecol. Evol. 1, 0124 (2017) (http://www.nature.com/articles/s41559-017-0124). Tilleggsinformasjon finnes her: 
https://www.nature.com/article-assets/npg/natecolevol/2017/s41559-017-0124/extref/s41559-017-0124-
s1.pdf   
 

http://www.nina.no/Aktuelt/Nyhetsartikkel/ArticleId/4241/Genetisk-pavirkning-fra-romt-oppdrettslaks-gir-faerre-storlaks
http://www.nina.no/Aktuelt/Nyhetsartikkel/ArticleId/4241/Genetisk-pavirkning-fra-romt-oppdrettslaks-gir-faerre-storlaks
http://www.nature.com/articles/s41559-017-0124
https://www.nature.com/article-assets/npg/natecolevol/2017/s41559-017-0124/extref/s41559-017-0124-s1.pdf
https://www.nature.com/article-assets/npg/natecolevol/2017/s41559-017-0124/extref/s41559-017-0124-s1.pdf
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Figuren etterlater et inntrykk av at når graden av genetisk påvirkning er 100%, blir det færre 

smålakshunner og storlakshunner, mens andelen mellomlaks øker tilsvarende. For hannlaksen øker 

andel smålaks på bekostning av mellomlaksen, mens andel storlaks er omtrent uforandret (bitte litt 

ned).  

Førsteforfatter Bolstad uttaler i pressemeldingen fra NINA at i storlakselvene ble individer av 

hunnlaks med høy genetisk påvirkning fra oppdrettslaks oftere kjønnsmoden etter bare to vintre i 

sjøen, mens hannlaks med høy genetisk påvirkning oftere ble kjønnsmoden etter bare én vinter, i 

stedet for å bli eldre og større. 

Vi kan konstatere følgende: 

1. 100% påvirkning må bety at det er rømt oppdrettslaks vi snakker om. 

2. 50% påvirkning må bety at individet er en førstegenerasjons krysning mellom rømt 

oppdrettslaks og villaks. 

3. Laks som er 50-100% påvirket er en uhyre sjelden skapning som knapt kan eksistere, fordi 

den må være avkom etter hybrider som på nytt har samavlet med rømt oppdrettslaks. 

Er det et utvalg rømt oppdrettslaks som er årsaken til helningsvinklene til kurvene i NINA-figuren 

ovenfor? Er laks med 50-100% påvirkning i virkeligheten rømt oppdrettslaks? I tilfelle bør vi ikke bli 

forbauset over at laks som er selektert for å bli tilpasset et liv i oppdrettsmerder kan ha avvikende 

vekst og alder ved kjønnsmodning. 
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Rømt oppdrettslaks skal være fjernet fra utvalget ved hjelp av skjellanalyse. Dette er en metode med 

ganske stort slingringsmonn. Resultater av stamfiskanalyser i 2014 viste at 14,5% av individene som 

hadde blitt kategorisert som villfisk på bakgrunn av skjellanalyser var oppdrettslaks2. Den 

gjennomsnittlige forventete andel rene villfisker som forkastes av skjellanalyser dersom bestanden er 

upåvirket ble beregnet til 8,4%. Det er derfor ikke usannsynlig at inntil 350-600 laks i utvalget på 

4101 kan ha vært oppdrettslaks. Dette en høyere andel oppdrettslaks enn det som er normalt i 

elvene, men den større bitevilligheten til oppdrettslaksen kan ha ført til at oppdrettslaks ble 

overrepresentert i utvalget. Av 4101 laks ble 3820 (93%) innsamlet av sportsfiskere. 

Kan laks med 75% påvirkning eksistere? 

Eksisterer det slik laks, eller er de et resultat av en uferdig målemetode som feilberegner 100% 

påvirkning (=oppdrettslaks) til en lavere prosent? 2 studier av hybridenes skjebne under oppveksten 

på elv og under beitevandringen i havet konkluderte med at et fåtall overlever og får sjansen til å 

formere seg videre.  Resultatene av disse studiene er beskrevet mer detaljert lenger nede. I første 

omgang skal spørsmålet stilles om hva som må til for å frambringe fisk med mer enn 50% påvirkning. 

Hvis en hybrid/krysningslaks (=50% påvirkning) som har greid seg fram til gytemodning vandrer opp i 

elv og greier å krysse seg med en villaks, vil graden av påvirkning bli 25%. Hvis denne laksen derimot 

krysser seg med en rømt oppdrettslaks, vil graden av påvirkning bli 75%. Dersom avkommet etter 

denne siste krysningen er levedyktig, den greier seg gjennom livssyklusen fram til gytemodning, og 

deretter på nytt krysser seg med en rømt oppdrettslaks, blir graden av påvirkning 87,5% for 

avkommet.  

Basert på det vi vet om oppdrettslaksens evne til å overleve i naturen, virker det helt usannsynlig at 

krysningslaks skal greie å krysse seg med oppdrettslaks i 2 nye generasjoner. Det er enten en stor 

sensasjon at forskerne har greid å finne slike individer, eller så er metoden som er brukt for å måle 

påvirkning misvisende. Alternativt har oppdrettslaksen nå bedre evne til å klare seg i naturen enn 

tidligere, men det virker kontraintuitivt at oppdrettslaks i avlsgenerasjon 10-12 skal være bedre 

tilpasset et liv i naturen enn oppdrettslaks i avlsgenerasjon 4-5.  

Dersom det er slik at krysningslaks med mellom 50 og 100% påvirkning er uhyre sjeldne, kan vi 

mistenke at kurvene er produsert av et lite antall laks langt til høyre i grafikken, som igjen kan 

mistenkes for å være renavlet oppdrettslaks.  

Andre artikler publisert av kjernetroppene blant villaksforskerne de siste par årene hevder at 

påvirkningen er stor i svært mange elver. Hvis det er korrekt, burde artikkelens påstander kunne 

testes ved å se på utviklingen i elver som har vært utsatt for stor påvirkning. Vi skal starte med det 

siste, og se på spørsmålet om det blir stadig med smålaks i storlakselvene, altså teste påstanden om 

at storlakselvene blir mer lik smålakselvene. 

Datamaterialet 

Forskerne har delt inn de undersøkte laksebestandene i gruppene Ancestral, Large og Small. 

Ancestral er laks fra 7 elver med store bidrag til det opprinnelige avlsmaterialet for oppdrettslaks, 

som totalt omfattet 40 grunnleggerpopulasjoner. De 7 grunnleggerelvene som er tatt med i studien 

er Suldalslågen, Vosso, Årøyelva, Driva, Surna, Gaula og Namsen. Large er storlakselver der fangsten 

består av mer enn 60% laks større enn 3 kg. Small er smålakselver der fangsten av laks større enn 3 

kg utgjør mindre enn 60%. Materialet stammer fra totalt 62 elver, hvorav 48 tilhører den 

østatlantiske fylogenetiske gruppen, og 14 fra Finnmark som tilhører barentsgruppen. En fylogenetisk 

                                                             
2 NINA-rapport 1143. http://www.nina.no/archive/nina/PppBasePdf/rapport/2015/1143.pdf  

http://www.nina.no/archive/nina/PppBasePdf/rapport/2015/1143.pdf
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gruppe består av elvestammer med høyere grad av slektskap enn elver på tvers av slike grupper. Den 

østatlantiske gruppen består av 26 smålakselver og 22 storlakselver (inklusiv de 7 

grunnleggerelvene), mens barentsgruppen består av 9 smålakselver og 5 storlakselver. 

Grunnlagsdata er publisert, og er tilgjengelig via denne lenken: 

http://datadryad.org/resource/doi:10.5061/dryad.gh721.  

Hvorfor ble det færre smålaks og flere storlaks i storlakselvene? 

La oss se på hvordan utviklingen av størrelsesfordelingen har vært i østatlantiske storlakselver. Av de 

22 elvene i denne kategorien er det mulig å finne brukbare SSB-data for fangstfordelingen i den siste 

20-årsperioden for 13 elver (Enningdalselva, Numedalslågen, Suldalslågen, Årøyelva, Flekkeelva, 

Gloppenelva, Eidselva, Eira, Surna, Orkla, Gaula, Namsen og Elvegårdselva). De andre elvene hadde 

huller i statistikken pga fredninger, eller statistikken omfattet bare de siste årene av 20-årsperioden.  

Figuren nedenfor viser utviklingen som et gjennomsnitt for disse 13 elvene. Andel smålaks <3 kg har 

blitt mer enn halvert fra ca 55% til 25% i løpet av disse 20 årene, mens andel storlaks >7kg har mer 

enn doblet seg fra 10% til 25%. Regresjonen mellom tid (år) og andel smålaks er ganske sterk 

(R2=0,64), og litt svakere for storlaks (R2=0,46).  

 

Utviklingen i fangstfordelingen forteller altså en motsatt historie i forhold til fortellingen til Bolstad & 

co. Det har blitt stadig mer storlaks og mellomlaks i storlakselvene, mens genetisk introgresjon 

angivelig skal føre til at det blir mer smålaks.  

Kanskje ble forskerne forledet av tidsperioden de hentet data fra? Figuren nedenfor til høyre dekker 

perioden data ble innsamlet i de fleste elvene, og viser at det i perioden faktisk var en svak tendens 

til at smålaksandelen økte og storlaksandelen gikk ned i disse 13 elvene. Figuren er et utklipp av 

figuren som viser hele 20-årsperioden 1997-2016 (til venstre). Funnet av mindre storlaks og mer 

smålaks kan rett og slett skyldes en korrelasjon med tid i valgt tidsperiode, og har ingenting å gjøre 

med genetisk introgresjon. 

R² = 0,4613

R² = 0,6438

0,00 %

10,00 %

20,00 %

30,00 %

40,00 %

50,00 %

60,00 %

70,00 %

1
9

97

1
9

98

1
9

99

2
0

00

2
0

01

2
0

02

2
0

03

2
0

04

2
0

05

2
0

06

2
0

07

2
0

08

2
0

09

2
0

10

2
0

11

2
0

12

2
0

13

2
0

14

2
0

15

2
0

16
Andel smålaks og storlaks i 13 østlantiske storlakselver

Storlaks

Smålaks

http://datadryad.org/resource/doi:10.5061/dryad.gh721


5 
 

 

 

Den viktige forskjellen mellom hunnlaks og hannlaks 

Fangststatistikken skiller ikke mellom hunnlaks og hannlaks. Artikkelen har imidlertid data som skiller 

mellom hunner og hanner. NINA-figuren viser at andel storlaks (3 sjøvintre) går klart ned for hunnene 

og ganske lite ned for hannene, andel mellomlaks (2SV) holder seg på omtrent samme nivå fordi det 

ble flere hunner og færre hanner i denne gruppen, mens andel smålaks (1SV) øker kraftig (hunner 

ned fra 10% til 3%, og økning fra omtrent 30% til 60% for hannene).  

Det lar seg ikke gjøre å sjekke dette ved hjelp av tilgjengelig statistikk. Men vekt ved sjøalder er 

omtrent den samme for hunner og hanner i artikkelens datamateriale, og viser dermed at årsaken til 

at det skulle blitt flere smålakshanner i alle fall ikke skyldes at hannene vokser saktere enn hunnene. 

 

Derimot er det 3 ganger så mange hanner som hunner som blir gytemodne etter 1 sjøvinter i havet, 

og nesten dobbelt så mange hunner som hanner som venter med å bli gytemodne til de har 3 

sjøvintre bak seg (figuren nedenfor).  
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Denne forskjellen reflekterer at hannenes beste strategi for å få avkom er å bli tidlig kjønnsmoden, 

mens hunnene har fordel av å vente til de blir store og kan gyte mange ganger flere egg. Denne 

tilpasningen skyldes kjønnenes antallsmessig ulike produksjon av gameter (sperm versus egg), ikke at 

genetisk forurensning har gjort at hannene blir tidligere kjønnsmodne. Slik har det alltid vært. 

Kan det bli færre smålaks og færre mellomlaks og storlaks samtidig?  

Er det mulig å forene observasjonen av mindre smålaks i storlakselvene med målingene som viser at 

alle de 13 elvene er preget av introgresjon og dermed færre storlaks? Tabellen nedenfor viser 

Lakseregisterets klassifisering av elvene. Rømt oppdrettslaks er avgjørende for klassifiseringen for 

alle 13.  

 Tilstandsklasse Påvirkningsfaktor rømt 
oppdrettslaks 

Enningdalselva God Avgjørende 

Numedalslågen Moderat Avgjørende 

Suldalslågen Dårlig Avgjørende 

Årøyelva Dårlig Avgjørende 

Flekkeelva Moderat Avgjørende 

Gloppenelva Svært dårlig Avgjørende 

Eidselva Dårlig Avgjørende 

Eira Dårlig Avgjørende 

Surna  Dårlig Avgjørende 

Orkla Moderat Avgjørende 

Gaula Moderat Avgjørende 

Namsen Dårlig Avgjørende 

Elvegårdselva Moderat Avgjørende 

 

Til tross for elendighetsbeskrivelsen har altså andel smålaks gått ned i fangstene, storlaksandelen og 

mellomlaksandelen opp, og totalfangsten har holdt seg greit oppe. Trendlinjen for antall oppfisket 

laks i figuren nedenfor viser en svak nedgang (R2=0,05). Dette skyldes store fangster noen år etter 

2000, og er muligens også påvirket av den gradvise innføringen av fangstbegrensninger i elvene 

(baglimit), særlig etter 2010. Imidlertid er fangststatistikk notorisk upålitelig, men er dessverre det 
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eneste vi har av denne typen data fra elver som ikke overvåkes med feller, kamera eller andre 

tellinger.  

 

 

Hva er forskjellen på oppdrettsgener og villaksgener? 

Før vi går videre og ser nærmere på Bolstad & cos beskrivelse av situasjonen, bør vi se på hva 

betegnelsene gener fra oppdrettslaks og gener fra villaks egentlig betyr. Bruken av disse begrepene 

gir inntrykk av at oppdrettslaks og villaks har forskjellige gener. Det er feil. Begge laksetypene har de 

samme genene, men varianter av hvert gen (såkalte alleler) forekommer med ulike frekvenser hos 

villaks og tamlaks. 

Poenget med avl er jo nettopp å endre allelfrekvenser. Avl går ut på å selektere individer som skårer 

høyt på økonomisk viktige egenskaper, blant annet god vekst. Egenskapen vekst påvirkes 

sannsynligvis av tusenvis av gener. Seleksjonen for rask vekst fører til at noen av genvariantene på 

ulike steder på DNA-strengen blir sjeldnere, mens andre blir vanligere. Dermed får oppdrettslaksen 

en genprofil (bedre: allelprofil) som skiller seg fra villaksens, og forskjellen øker for hver 

avlsgenerasjon. Forskjellen kan måles som allelfrekvenser på korte biter av DNA-strengen 

(mikrosatellitter), eller som endringer på et bestemt sted på DNA-strengen, såkalte SNPer (uttales 

snipper).  

Det viktige poenget er at oppdrettslaksen ikke har fått nye gener som villaksen ikke har, og det er lite 

sannsynlig at den har mistet gener som villaksen har. Det som har endret seg er hvor hyppig ulike 

genvarianter forekommer. Krysninger av tamlaks og villaks med genvarianter og genprofiler som gir 

dem en ulempe i naturen, vil bli luket ut av naturlig seleksjon, rett og slett fordi individer som er 

dårlig tilpasset livet i naturen går til grunne, eller at de ikke greier å videreføre sine gener til nye 

generasjoner. Derfor vil allelfrekvenser som er typisk for villaks raskt regenereres, i tilfelle en 

eventuell genflyt fra oppdrettslaks til villaks reduseres eller opphører. Genflyten stopper opp når 

færre oppdrettslaks rømmer og deltar i gytingen i elvene, eller når tamlaks etter hvert blir så 

mistilpasset et liv i naturen at den ikke lengre greier å krysse seg med villaks (se 

http://aquablogg.no/har-vi-avlet-oss-vekk-fra-genetisk-pavirkning-av-villaksen/#more-283).  
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Måling av genetisk introgresjon er krevende greier  

Tilbake til beskrivelsen av introgresjons- eller påvirkningsnivået. I artikkelfiguren limt inn nedenfor er 

dette tegnet som en skala fra 0 til 1 på x-aksen, tilsvarende 0% til 100%. Rød farge på datapunktene 

representerer 1-sjøvinterlaks (1SV, tilsvarer omtrent smålaks), grønn er 2SV (mellomlaks) og blå er 

3SV eller flere sjøvintre (storlaks). Figuren er et utklipp fra artikkelens figur 1, og omfatter de 48 

østatlantiske elvene. 

 

Dersom vi tar diagrammene for god fisk, viser de en positiv sammenheng mellom graden av genetisk 

påvirkning (introgresjon) og laksens størrelse. Dette gjelder for storlakselvene og smålakselvene, men 

muligens ikke for grunnleggerelvene, der kurvene er ganske flate. Intuitivt burde det være godt nytt 

at villaksen blir større hvis den tilføres «oppdrettsgener».  

Men det spørs om dette er god fisk. For det første er metodene for å måle introgresjon mildest talt 

problematiske. Temaet er diskutert i et tidligere blogginnlegg (se 

http://aquablogg.no/forskerpolitikeren-kevin-glover-med-nye-pastander-om-villaksens-snarlige-

undergang/#more-722). Her var poenget at metodene som brukes ikke skiller mellom genetiske 

endringer som skyldes introgresjon, og endringer som skyldes genetisk drift, innkrysning av 

streifende villaks fra andre elver, eller retningsbestemt seleksjon som følge av miljøendringer. Det 

betyr at introgresjonsnivået som er framstilt på x-aksen, ikke nødvendigvis avspeiler reell 

introgresjon, og i alle fall ikke utelukkende introgresjon.  

Merkelig mye fisk med høye verdier for påvirkning 

Punktsvermene i diagrammene oppviser stor spredning. Analysen som følger demonstrerer at et 

fåtall fisk til eller fra får kurvene til å flate ut, hvilket betyr at det ikke eksisterer en sammenheng. 

Punktsvermene viser at 74% av laksene som ble undersøkt hadde mindre enn 10% påvirkning av 

«oppdrettsgener», og at 7,86% var mer enn 50% påvirket. Det er noen punkter nærme 100%, som 

http://aquablogg.no/forskerpolitikeren-kevin-glover-med-nye-pastander-om-villaksens-snarlige-undergang/#more-722
http://aquablogg.no/forskerpolitikeren-kevin-glover-med-nye-pastander-om-villaksens-snarlige-undergang/#more-722
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må bety at disse fiskene rett og slett er rømt oppdrettslaks. Tabellen nedenfor inkluderer 3853 fisk 

som det er oppgitt vekt for. Av disse var det hele 303 laks eller 7,86% som hadde en Pind større enn 

0,5, og hele 113 eller 2,93% større enn 0,75. Detaljer er vist i tabellen nedenfor, som også viser at 

graden av introgresjon målt som Pind påvirker fiskevekten minimalt. 

Pind N Prosent Gj.vekt 

>0,75 113 2,93 % 4329 

0,5-0,75 108 2,80 % 4474 

0,4-0,5 82 2,13 % 4423 

0,3-0,4 115 2,98 % 4481 

0,2-0,3 159 4,13 % 4520 

0,1-0,2 406 10,54 % 4407 

0,05-0,1 656 17,03 % 4430 

<0,05 2214 57,46 % 4213  
3853 100,00 % 4306 

 

Studiene i Imsa og Burrishoole viste at hybrider som på nytt krysser seg sjeldent får avkom 

Hvis individer med Pind større enn 0,5 skal eksistere, må de (som allerede beskrevet ovenfor) 

nødvendigvis være avkom etter krysninger mellom villaks og oppdrettslaks, som i neste generasjon 

på nytt har krysset seg med oppdrettslaks. Estimater på mer enn 75% påvirkning må da være avkom 

etter oldeforeldre som var krysninger av villaks og oppdrettslaks, med besteforeldre som krysset seg 

en gang til med oppdrettslaks, og foreldre som krysset seg enda en gang med oppdrettslaks. Dette 

forekommer i praksis uhyre sjeldent eller aldri. Krysningsskjemaet nedenfor viser hvordan 

introgresjonsnivå høyere enn 0,5 teoretisk kan oppstå. F1 er førstegenerasjons krysninger, F2 

andregenerasjons og F3 tredjegenerasjons krysninger.  

F1 = 0,5 (oppdrettshunn x villakshann) 

F2 = 0,75 (oppdrettshunn x F1-hannlaks, eller F1-hunnlaks x oppdrettshann) 

F3 = 0,87 (oppdrettshunn x F2-hannlaks, eller F2-hunnlaks x oppdrettshann) 

Det er relativt få førstegenerasjons krysningslaks som overlever hele livssyklusen fra nylagt rogn til 

klekking, via oppveksten i elva, beitevandringen i havet, og tilbakevandringen til elva som gytemoden 

laks. Det forekommer så godt som aldri at rømte hannlaks greier å forplante seg. Det er eggene til 

rømte hunnlaks som noen ganger blir befruktet av ville hanner. Krysningsskjemaet forutsetter at 

rømte hanner må bidra både i F2 og F3, hvilket de neppe gjør.  

Det er utført to eksperimenter som har beregnet livssyklus-overlevelsen for avkom etter rømt 

oppdrettslaks i naturlige elvesystem. Det ene eksperimentet ble utført i forsøkselva Imsa i Rogaland3. 

Der ble villaks og oppdrettslaks sammenliknet fra utsetting som gyteklare individer til avkommet ble 

gjenfanget som gytefisk i elva. Det andre eksperimentet ble utført i forsøkselva Burrishoole i Irland4. 

                                                             
3 I A Fleming, K Hindar, I B Mjølnerød, B Jonsson, T Balstad, & A Lamberg 2000: Lifetime success and 
interactions of farm salmon invading a native population. Proc Biol Sci. 2000 August 7; 267(1452): 1517–1523. 
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC1690700/pdf/11007327.pdf  
4 McGinnity, P., Prodöhl, P., Ferguson, A., Hynes, R., ó Maoiléidigh, N., Baker, N., Cotter, D., O’Hea, B., Cooke, 
D., Rogan, G., Taggart, J., & Cross, T. 2003. Fitness reduction and potential extinction of wild populations of 
Atlantic salmon, Salmo salar, as a result of interactions with escaped farm salmon. 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC1690700/pdf/11007327.pdf


10 
 

Der ble både førstegenerasjons og andregenerasjons avkom etter ulike krysninger sammenliknet fra 

utplanting som øyerogn til de kom tilbake som voksne. 

I Imsa-eksperimentet ble oppdrettslaksens reproduksjonssuksess fra gyting til smolt målt til ca 16% 

av villaksens. I Burrishoole-eksperimentet ble overlevelsen under beitevandringen i havet beregnet til 

33% av villaksens. I Imsa-eksperimentet ble gytesuksessen til oppdrettslaksen beregnet til 28% av 

villaksens. I Burrishoole ble det påvist 68% dødelighet for andregenerasjonskrysningene på 

rognstadiet. Dette ble tolket som et resultat av utavlsdepresjon, som kan oppstå når genkomplekser 

som samspiller bryter sammen. 

Vi kan da sette opp følgende illustrerende regnestykke, som viser den relative suksessen i forhold til 

villaks for en rømt hunnlaks som gjennomfører en vellykket gyting sammen med en vill hannlaks, til 

avkommet F1 kommer tilbake for gyting (pkt 3 nedenfor), og videre at F1 krysser seg med en villaks og 

får avkom F2 (pkt 4). Vi starter med en forutsetning om at det er 1,8% oppdrettshunner som har 

gytesuksess. Dette er høyt, og sannsynligvis en overdrivelse (se lenger ned). 

1. 1,8 % oppdrettshunner på gyteplassene 

2. 16% reproduktiv suksess fra gyting til smolt (ref Imsa) 

Andel utvandrende smolt som er påvirket av genomvarianter som stammer fra oppdrettslaks kan da 

beregnes slik: 1,8% x 0,16 = 0,29%.  

3. Sjøoverlevelsen settes til 33% av villaks (ref Burrishoole) 

Andel tilbakevandrende gytemoden laks påvirket av genomvarianter med opphav i oppdrettslaks kan 

da beregnes slik: 0,29% x 33% = 0,10% 

4. Utavlseffekt i F2: 68% dødelighet på rogn (ref Burrishoole) 

Andel F2- plommesekkyngel med genetisk påvirkning fra oppdrettslaks kan da beregnes slik: 0,10% x 

0,32 = 0,03%. La oss si at overlevelsen fram til smolt er 50% av villaksens, og sjøoverlevelsen 

fremdeles er 33% (sannsynligvis er den enda mer svekket i andre generasjon enn i første). Det blir da 

igjen 0,005% av F2-generasjonen. Av 4102 laks skulle vi da forvente et innslag av 20 laks som kan 

tenkes å delta i gytingen som F2, og dermed bli opphav til laks med Pind = 0,75. Pind større enn dette 

blir et forsvinnende lite tall.  

Hvordan kan datamaterialet da omfatte 122 laks med Pind >0,75, og 120 laks med Pind 0,5-0,75? Dette 

må enten skyldes at andel rømt oppdrettslaks med gytesuksess er svært mye høyere enn 1,8%, eller 

at renavlet rømt oppdrettslaks av metodiske grunner ikke får verdien 1 for Pind, men en lavere verdi. 

En annen måte å illustrere dette på er å sammenligne utviklingen til en villaksbestand og en bestand 

av krysningslaks. Vi starter med 100.000 lagte villaksegg, og 10 millioner lagte krysningsegg (rømte 

hunner x ville hanner). Vi legger til grunn de samme forutsetningene som ovenfor. Villaksens 

overlevelse fra egg til smolt settes til 0,1%, og krysningslaksens overlevelse til 16% av dette. Villaksen 

har 5% overlevelse i havet, mens krysningslaksen har 33% relativt til villaksen (5%x33% = 1,65%). 

Halvparten som kommer tilbake som gytelaks er hunner, som i gjennomsnitt veier 4 kg og legger 

1450 egg/kg. Deretter får krysningslaksen 68% ekstradødelighet på lagte egg i F2- og F3-

generasjonene, slik at smoltproduksjonen fra lagte egg blir 0,1% x (100%-68%) x 16% = 0,005%. 

                                                             
Proceedings of the Royal Society of London, Series B, 270: 2443-2450. 
http://rspb.royalsocietypublishing.org/content/270/1532/2443.full.pdf  
 

http://rspb.royalsocietypublishing.org/content/270/1532/2443.full.pdf
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Tabellen under illustrerer at på disse forutsetningene vil en villakspopulasjon bygge seg opp, og 

krysningslaksen går inn i en undergangsspiral.  

F1 egg F1 
smolt 

F1 
gytelaks 

F2 egg F2 
smolt 

F2 
gytelaks 

F3 egg F3 
smolt 

F3 
gytelaks 

100.000 100 5 145.000 145 7 200.000 200 10 

10 mill 1600 26 750.000 120 2 58.000 9 0,1 

 

Det går selvfølgelig an å diskutere disse forutsetningene, men poenget blir stående: krysningslaks 

med svekket fitness må forekomme i kolossale mengder hvis vi skal finne igjen hundrevis av 

gytemoden krysningslaks som har tilbakekrysset seg flere ganger med rømt oppdrettslaks. I dette 

illustrerende regnestykket startet vi med 1725 rømte oppdrettshunner og 2 villakshunner, og endte 

opp med 5 villakshunner og ingen krysningslaks i F3.  

Omvendt kan vi regne oss tilbake fra 122 krysningslaks med et introgresjonsnivå på større enn 0,75. 

Vi må da hatt minst et par millioner rømte oppdrettslaks som gytelaks med suksess i generasjon F1. 

Dette er helt utenkelig. Det er mer sannsynlig at nivået lå på 500-2000 rømte laks i sum for norske 

elver for noen år siden (se http://aquablogg.no/forskerne-finner-fa-romte-oppdrettslaks-i-

elvene/#more-289), og er enda lavere i dag (se http://aquablogg.no/har-vi-avlet-oss-vekk-fra-

genetisk-pavirkning-av-villaksen/).   

Uklar tale om måltall 

Hva kan forklaringen være på at forskerne har funnet krysningslaks som har krysset seg tilbake med 

rømt oppdrettslaks i mange generasjoner? Kan Bolstads populariserte beskrivelse av skalaen for 

introgresjon være upresis i det populariserte NINA-oppslaget? Selve artikkelen beskriver at 

introgresjonsnivået ble beregnet ved hjelp av denne formelen: (Pind − PW)/(PD − PW). Forfatterne 

skriver at dette er et mål for hvor stor andel oppdrettsgenomet utgjør hos et individ, i forhold til 

referansepopulasjonene for oppdrettslaks og villaks. Data for referansepopulasjonene for 

oppdrettslaks (AquaGen, Salmobreed og Mowi) ble samlet inn i perioden 1998-2008, mens tilvarende 

data for villaks ble innsamlet i perioden 1980-1985.  

For hvert individ ble det beregnet hvor stor andel av genomet som hadde opphav i 

referansepopulasjonene for oppdrettslaks, basert på en metode som er publisert tidligere5. Dette er 

Pind, som ble beregnet på grunnlag av 48 utvalgte SNPer som skiller mellom oppdrettslaks og villaks 

med en treffsikkerhet på omtrent 90%. PW er beskrevet som den gjennomsnittlige andelen av 

arvematerialet som stammer fra oppdrettslaks i referansepopulasjonene for villaks, og PD tilsvarende 

for oppdrettslaks.  Disse konstantene ble beregnet til PW = 0,060 og PD = 0,903 for den østatlantiske 

gruppen. For barentsgruppen var tilsvarende PW = 0,016 og PD = 0,976.  

Etter alt å dømme må konstanten Pw = 0,06 bety at innslaget av «oppdrettsgener» i gjennomsnitt er 

6% i østatlantisk villaks, og PD = 0,903 at 90% av oppdrettslaksens genom har opphav i oppdrettslaks. 

Hvorfor er det ikke 0% for referansepopulasjonene for villaks, når dette er beregnet ved hjelp av et 

utvalg laks innsamlet før lakseoppdrett hadde særlig stort omfang, mens effekten av avl fremdeles 

                                                             
5 Sten Karlsson, Ola H. Diserud, Thomas Moen & Kjetil Hindar 2014 A standardized method for quantifying 
unidirectional genetic introgression. Ecology and Evolution 2014; 4(16):3256– 3263  
http://www.nina.no/archive/nina/PppBasePdf/Open%20Access-
artikler%5C2014%5CKarlsson%20A%20standardized%20method%20EcolEvol%204%206%202014.pdf  

http://aquablogg.no/forskerne-finner-fa-romte-oppdrettslaks-i-elvene/#more-289
http://aquablogg.no/forskerne-finner-fa-romte-oppdrettslaks-i-elvene/#more-289
http://aquablogg.no/har-vi-avlet-oss-vekk-fra-genetisk-pavirkning-av-villaksen/
http://aquablogg.no/har-vi-avlet-oss-vekk-fra-genetisk-pavirkning-av-villaksen/
http://www.nina.no/archive/nina/PppBasePdf/Open%20Access-artikler%5C2014%5CKarlsson%20A%20standardized%20method%20EcolEvol%204%206%202014.pdf
http://www.nina.no/archive/nina/PppBasePdf/Open%20Access-artikler%5C2014%5CKarlsson%20A%20standardized%20method%20EcolEvol%204%206%202014.pdf
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var liten, og villaksen forutsetningsvis var lite påvirket? Og hvorfor har ikke oppdrettslaksen 100% 

«oppdrettsgener»?  

Årsaken må enten være at villaks allerede på begynnelsen av 1980-tallet var betydelig «forurenset» 

av «oppdrettsgener» (lite sannsynlig), eller at metoden som benyttes er basert på 

sannsynlighetsberegninger som gir stort slingringsmonn og høy usikkerhet (mest sannsynlig). At 

oppdrettslaksen bare har 90% «oppdrettsgener» betyr neppe at den er «forurenset» av villaks, men 

at det hefter metodisk usikkerhet med hensyn til hvordan dette beregnes. 

Så viser det seg at gjennomsnittet for alle 4101 fisker var en Pind = 0,114, tilsvarende et 

introgresjonsnivå på 0,046. Antakelig betyr dette at 4,6% av genomet har opphav i oppdrettslaks, 

som et gjennomsnitt for de 4101 laksene. Forfatterne burde forklart oss hvordan dette henger 

sammen med at konstanten Pw indikerer 6%. 

Hvorfor bruke en komplisert formel når et enkelt tall forteller det samme?  

En førstegenerasjons krysning mellom oppdrettslaks og villaks skal, så vidt det er mulig å forstå, ha 

en Pind = 0,5. Setter vi inn dette i formelen, blir graden av introgresjon 0,52. Setter vi inn Pind = 1,0, 

altså renavlet rømt oppdrettslaks, blir verdien 1,12, som merkelig nok må bety 112% påvirkning. 

Formelen forskyver altså verdiene oppover, slik at noen individer ender opp over 100%. Dette er en 

følge av at Pw er et tall mindre enn 1, og PD et tall større enn null. Nevneren i formelen 

(Pind − PW)/(PD − PW) blir derfor mindre enn 1. Når vi deler et tall med et tall mindre enn 1, blir 

resultatet at (Pind − PW) blir større, og derfor kan påvirkningsgraden bli større enn 100%.  

Introgresjonsnivået får en negativ verdi dersom Pind er mindre enn 0,06. Hele 2404 laks av totalt 4101 

i materialet har en negativ introgresjonsverdi i henhold til den benyttede formelen. De fleste vil 

mene at det er kontraintuitivt med negativt introgresjonsnivå og påvirkningsgrader over 100%, men 

la nå det være som det er. Spørsmålet er om formelen gir mer eller bedre informasjon enn Pind alene. 

Selv uten å regne ut korrelasjonskoeffisienten og signifikansnivået, er det tydelig å se fra figuren 

nedenfor at introgresjonstallet ikke forteller en annen eller mer presis historie enn Pind alene.   
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Hvorfor påvirkes opphavspopulasjonene mest? 

På et overordnet nivå kan vi se på gjennomsnittlig Pind og introgresjonsnivå for de ulike kategoriene 

elver som artikkelen opererer med. Resultatet er vist i tabellen nedenfor.   
 

Pind Introgresjon 
Neg tall inkl 

Introgresjon 
Neg tall pos 

Introgresjon 
kalkulert 

Antall laks Antall elver 

Grunnleggere 0,148 0,085 0,141 0,104 725 7 

Østatl.storlaks 0,119 0,072 0,114 0,070 1213 15 

Østatl.smålaks 0,125 0,080 0,121 0,077 1412 26 

Barents storlaks 0,042 0,026 0,037 -0,021 328 5 

Barents smålaks 0,054 0,039 0,048 -0,007 423 9  
0,114 0,070 0,109 0,064 4101 62 

 

Her er introgresjonen regnet ut på 3 ulike måter, i et forsøk på å nøste opp hvordan 

artikkelforfatterne har gjort dette. I kolonne 2 er negative tall inkludert, mens de er omgjort til 

positive tall i kolonne 3. Som forventet blir verdiene i kolonne 3 dermed høyere enn i kolonne 2. I 

kolonne 4 er det gjort en kontrollregning, ved å sette inn gjennomsnittstallene for Pind i kolonne 1 i 

formelen referert ovenfor. Verdiene blir da forskjellig fra både kolonne 2 og 3.  

Artikkelens formel fungerer imidlertid bra for enkeltfisk. Når den anvendes på grunnlagsdata, gir den 

omtrent samme resultat som excel-arket artikkelforfatterne har publisert, med noen små avvik.  

Vi kan merke oss at alle beregningsmåtene viser at det er grunnleggerpopulasjonene som er mest 

påvirket. Det er ikke lett å skjønne at oppdrettslaks skal påvirke sine stamfedre mer enn fjernere 

slektninger. I diskusjonskapittelet skriver artikkelforfatterne at årsaken til at 

grunnleggerpopulasjonene ikke oppviser de samme trendene som smålakselvene og storlakseelvene, 

er at de er nærmere beslektet med oppdrettslaksen. Men de er altså mer påvirket av introgresjon. 

Snakker vi her om effekter av tilfeldig genetisk drift, påvirkning av streifende villaks fra andre elver, 

eller retningsbestemt seleksjon forårsaket av miljøendringer? Artikkelforfatterne diskuterer ikke 

dette. Hvorfor? 

Punktsvermenes uutholdelige letthet kamuflerer sannheten 

Figuren nedenfor illustrerer sammenhengen mellom Pind og fiskestørrelsen målt som vekt i gram. 

Figuren er laget på basis av grunnlagsdata fra 

http://datadryad.org/resource/doi:10.5061/dryad.gh721, og viser det samme som Fig. 1c Small i 

artikkelen, men uten skillet mellom små-, mellom- og storlaks. Det framgår klart og tydelig av figuren 

at det ikke er en sammenheng. Min mentor i statistikk lærte meg at dersom tallene ikke skriker en 

melding i ansiktet ditt, så er det neppe noe der. Og ofte blir vi mer opplyste av å gjøre greie for 

variasjonen enn gjennomsnitt, medianer og trender.  

I en statistisk analyse av de publiserte data vil det nødvendigvis produseres en trendlinje som skrår 

litt oppover, fordi det er et tyngdepunkt av fisk i det nederste venstre hjørnet i grafer av denne 

typen. Det skyldes det ganske opplagte forholdet at det er mest småfisk i smålakselver. Det er det 

som regel også i storlakselver. Trenden er skapt av en biologisk-matematisk nødvendighet.   

 

http://datadryad.org/resource/doi:10.5061/dryad.gh721
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Trendlinjen er svakt hellende oppover, med et stigningstall på 755 og en uhyre svak regresjon på 

0,074 (R2=0,0055). Stigningstallet er et mål på kurvens helning, som viser at når Pind øker fra 0 til ca 1, 

øker gjennomsnittsvekta med 755 g.  

Hva skjer hvis vi plukker ut 13 laks med ekstremverdier i det øverste høyre hjørnet? Disse er ringet 

inn i figuren ovenfor, og representerer 0,01% av alle laksene i denne undergruppen (N=1334). 

Resultatet blir som vist i figuren nedenfor. 

 

 

Stigningstallet blir da svakt negativt (-8), med en regresjon på -0,00076.  

Poenget: artikkelen trekker bastante konklusjoner fra et datamateriale med så stor spredning og så 

tvilsomme sammenhenger, at alle alarmklokker burde ringt. Spørsmålet forskerne burde stilt seg er: 

hvorfor får ikke genetisk påvirkning større effekt, enn si en effekt i det hele tatt? 
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Blir det mindre storlaks som følge av introgresjon? 

Artikkelforfatterne mener det, og illustrerer poenget ved hjelp av figuren som er limt inn nedenfor. 

Artikkelen har 2 figurer av denne typen, for henholdsvis den østatlantiske gruppen og 

barentsgruppen. Her er bare den østatlantiske gjengitt, fordi den har flest fisk og angivelig er mest 

påvirket. Smålaks (1SV) har rosa farge, mellomlaks (2SV) har grønn farge, og storlaks (3SV+) har blå 

farge. Artikkelfiguren illustrer at andel stor hunnlaks fra grunnleggerelvene og storlakselvene går 

ned, mens andel mellomlaks går opp tilsvarende. For hannlaksens vedkommende går andel smålaks 

opp, mens andel mellomlaks går ned, og andel storlaks er lite påvirket. Effekten på laks fra 

smålakselvene er liten. Det siste er et tankekors, og forfatterne burde diskutert hvorfor den påståtte 

effekten av påvirkning bare manifesterer seg på storlaks. 

 

 

Figurene illustrerer at det skjer pent lite før introgresjonsnivået passerer 50% (0,50). 88% av alle 

fiskene (begge fylogenetiske grupper under ett) hadde et introgresjonsnivå mindre enn 0,25, og 6% lå 

mellom 0,25 og 0,5. 250 fisker av 4102 lå høyere enn 0,5 (6%). For den østatlantiske gruppen alene lå 

87% (2915 av 3352) under 0,25, og 6% mellom 0,25 og 0,5. 7% (245 laks) lå over 0,5. Jeg har satt inn 

røde hjelpelinjer for å forenkle lesningen av figuren. Såkalt statistisk signifikant forskjell i vekt (øverst) 

oppstår på et introgresjonsnivå på omtrent 0,7, og på 0,5 for lengde (nederst).  
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Det er 6-7% av laksene i materialet som skaper stigningen eller reduksjonen i kurvene til høyre for 

midten. Disse fiskene er altså mest sannsynlig en artefakt av metodikken (som beregner 

sannsynligheten for at en fisk skal tilordnes påvirket gruppe eller ikke), eller de er rett og slett 

oppdrettslaks. Til venstre for midten oppviser kurvene ingen eller statistisk usikker forskjell. Kurvene 

hadde sannsynligvis blitt parallelle hvis datapunktene til høyre for midten hadde blitt utelatt. 

Kan N=7 presenteres som at andel storlaks i østatlantiske storlakselver går ned? 

Ifølge artikkelfiguren faller andel 3SV-hunnlaks fra ca 50% ved 0 introgresjon til ca 35% ved 100% 

introgresjon, mens 2SV øker fra 40 til litt over 60%. 1SV (smålaks) reduseres fra mindre enn 10% til 

tilnærmet 3%. For hannlaks er tilsvarende tall at smålaksen øker fra 30 til 60%, mellomlaksen går ned 

fra 35% til 20%, og storlaksen har en liten nedgang fra ca 22% til ca 20%.  

Jeg har reanalysert data ved å dele laksen inn i kategorier med hensyn til introgresjonsgrad målt som 

Pind, som vist i tabellen nedenfor, men uten å differensiere på kjønn. Effekten av å se bort fra kjønn er 

at det jevner seg noe ut. Det viser seg da at andel 3SV synker fra ca 29% for Pind<0,1 til 19% for 

Pind>0,75. Andel 2SV varierer litt omkring 50%, uten noen tydelig trend, mens 1SV øker fra ca 20% til 

27% ved økende introgresjonsnivå.  

Pind 1SV 2SV 3SV 4SV 5SV 

>0,75 27,0 % 54,1 % 18,9 % 
  

0,5-0,75 33,3 % 42,9 % 21,4 % 2,4 % 
 

0,25-0,5 32,0 % 38,7 % 25,3 % 2,7 % 1,3 % 

0,1-0,25 17,8 % 55,0 % 24,3 % 1,8 % 1,2 % 

<0,1 20,3 % 47,6 % 28,9 % 2,9 % 0,3 % 

 

Når tallene i tabellen framstilles grafisk, blir bildet som vist under. Det kan da se ut som at det er en 

svak tendens til at andel 3SV går litt ned når Pind øker (mot venstre side i figuren). 

 

Antall laks i gruppen Pind>0,75 er svært få. Alle N er vist i tabellen nedenfor. 3% av totalt 1210 laks 

tilhørte denne kategorien. Legg spesielt merke til at den tilsynelatende sterke nedgangen i 3SV-fisk er 

beregnet på grunnlag av 7 laks. 

 

0,0 %

10,0 %

20,0 %

30,0 %

40,0 %

50,0 %

60,0 %

70,0 %

80,0 %

90,0 %

100,0 %

>0,75 0,5-0,75 0,25-0,5 0,1-0,25 <0,1

F O R D E L I N G  P Å  S J Ø A L D E R  S O M  F U N K S J O N  A V  P I N D

1SV 2SV 3SV 4SV 5SV



17 
 

Pind 1SV 2SV 3SV 4SV 5SV 
 

>0,75 10 20 7 
  

37 

0,5-0,75 14 18 9 1 
 

42 

0,25-0,5 24 29 19 2 1 75 

0,1-0,25 30 93 41 3 2 169 

<0,1 180 422 256 26 3 887       
1210 

 

Neste figur viser kurvene for 1SV, 2SV og 3SV, med innsatte trendlinjer og statistiske måltall. 

Måltallene er satt inn slik de nederste tilhører kurven som er nederst på høyre side av diagrammet, 

nr 2 nedenfra tilhører kurven i midten, og nr 3 den øverste. Kurven for 2SV ligger flatt, mens kurven 

for 3SV går ned med økende Pind, og omvendt for 1SV. Tilsynelatende bekrefter dette 

artikkelforfatternes konklusjon om at andel storlaks går ned, og at storlakselvene dermed vil komme 

til å ligne mer på smålakselvene. 

 

Men så viser det seg at denne sammenhengen er så skjør at den ødelegges dersom vi legger til 5 fisk i 

kategorien 3SV + Pind>0,75. Effekten er vist i neste figur. Noe tilsvarende skjer dersom vi trekker fra 

noen få fisk i kategorien 1SV + Pind>0,75. 
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Når vi skiller ut hunnene som egen kategori (N=482), blir bildet som vist i neste figur. 3SV reduseres 

da fra 40 til 15%, hovedsakelig som følge av reduksjonen fra kategori Pind = (0,6-0,75) til Pind >0,75. 

Dette skyldes at kategorien 3SV + Pind >0,75 består av 2 laks, hvilket betyr at resultatet er 

meningsløst.   

 

Putter vi på 7 laks i denne kategorien (3SV + Pind >0,75) blir resultatet at 3SV-kurven blir helt flat. Det 

blir også en liten økning i 2SV på bekostning av 1SV. Det er altså henholdsvis 5 og 7 laks som skal til 

for å produsere resultatet som forskerne ønsket seg. Statistiske metoder gjør det mulig å påstå at det 

var et signifikant resultat. Testen som er illustrert her viser at vi ikke uten videre bør stole på 

tradisjonelle tester. 
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Alternative tolkninger 

Forskerne har gått høyt ut på banen på spinkelt grunnlag. Det er grunn til å merke seg at Nature har 

akseptert artikkelen, og at NINA har gått god for den. Til tross for autoriseringen er det altså ikke 

grunnlag for å påstå at økende genetisk påvirkning fra oppdrettslaks gjør at laksen i storlakselvene 

blir mer lik laksen i smålakselvene, fordi det blir færre av de eldste og største laksene. Det er ikke 

påvist at en slik endring er på gang, snarere tvert om. Men hvis en slik endring virkelig er underveis, 

kan den like gjerne skyldes miljøendringer eller epigenetiske forhold.  

En fransk studie påpeker nettopp dette6. Analysen omfatter data fra 34 franske lakseelver helt 

uberørt av rømt oppdrettslaks i perioden 1987-2013, og peker på at de observerte fenotypiske 

endringene har en miljømessig årsak:  

Results are consistent with the hypothesis that the observed changes in life-history traits are 

primarily associated with environmental changes in the North Atlantic Ocean. 

Det har vært en felles utvikling for laksen i hele Nord-Atlanteren at 1SV-laks har blitt mindre og fått 

dårligere kondisjon. Andel 1SV-laks som blir gytemoden og kommer tilbake som gytefisk har gått ned, 

mens en økende andel 2SV kommer tilbake som smålaks mindre enn 3 kg. For forsøkselva Imsa er 

det påvist at andelen som kom tilbake som 1SV var høyest på 1980- og 90-tallet, og var mindre både 

på 1970-tallet og etter 20007. Dette er satt i sammenheng med beiteforholdene i havet. Ettersom 

både 2SV og 3SV har vesentlig dårligere overlevelse enn 1SV, må vi derfor forvente at det blir færre 

laks som kommer tilbake for å gyte fra en gitt smolt-kohort. Når andel 2SV går opp som en følge av at 

andel 1SV går ned, må det nødvendigvis også bli igjen færre fisk til å rekruttere 3SV-gruppen.  

Forskningen i Laukhellevassdraget (Lakselva på Senja) har vist at sjøoverlevelsen der var 8,1% for 1SV 

som et gjennomsnitt for 6-årsperioden 2008-2013, 3,5% for 2SV og 0,6% for 3SV. Gjennomsnittet for 

                                                             
6 Bal, G., Montorio, L., Rivot, E., Prévost, E., Baglinière, J.-L. and Nevoux, M. (2017), Evidence for long-term 
change in length, mass and migration phenology of anadromous spawners in French Atlantic salmon Salmo 
salar. Journal of Fish Biology. doi: 10.1111/jfb.13314 http://onlinelibrary.wiley.com/doi/10.1111/jfb.13314/full  
7 Jonsson B, Jonsson N, Albretsen J (2016) Environmental change influences the life history of salmon Salmo 
salar in the North Atlantic Ocean. J Fish Biol. 2016 Feb;88(2):618-37. doi: 10.1111/jfb.12854. 
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en smoltårsklasse var 11,6%. Bruker vi disse tallene på en kohort av laks, og starter med 1000 smolt, 

får vi følgende illustrerende beregning. Forutsetningene som er benyttet her er 40% overlevelse for 

umoden 1SV til 2SV, 50% overlevelse for umoden 2SV til 3SV, og at modningen utsettes for 50% av 

laksen (rad 2).  

 Smolt 1SV 2SV 3SV Sum 

  Moden  Umoden Moden Umoden Moden  

«Normalt» 1000 81 117 35 12 6 122 

Utsatt 
modning 

1000 40 157 57 6 3 100 

 

Dette er et oppdiktet scenario, som kun skal illustrere en av flere alternative utviklinger. Poenget er 

at færre storlaks kommer tilbake som gytelaks som en følge av miljøendringer i havet, som er en 

variabel helt uavhengig av genetisk påvirkning. Påstanden i artikkelen som diskuteres her er altså at 

færre storlaks med høy genetisk påvirkning kom tilbake fra havet, sammenlignet med storlaks med 

lav genetisk påvirkning. Hvis vi ser bort fra kurvene som viste dette var basert et fåtall individer, og at 

målemetoden for introgresjon kan diskuteres, så kan en tenkelig tendens til færre gytelaks av 

storlakstypen være en overordnet trend skapt av økosystemeffekter. Men det som faktisk skjedde i 

elvene studien hentet data fra, var at andel storlaks økte. 

Konkluderende bemerkning 

Det som sannsynligvis er i ferd med å skje, er at oppdrettslaksen etter 12 generasjoner med avl har 

blitt så mistilpasset et liv i naturen at krysninger mellom rømt oppdrettslaks og villaks kommer til å 

bli stadig sjeldnere. Det påvises stadig færre oppdrettslaks i elvene. Et bidrag til dette kan være færre 

rømninger nå enn tidligere, men hovedårsaken er sannsynligvis at overlevelsen til rømlinger blir 

stadig dårligere. Vi vet foreløpig ikke noe om i hvilken grad rømlingene fremdeles er i stand til å delta 

i gytingen.  

Etter at tradisjonell familiebasert avl har blitt supplert med genomisk seleksjon, er det grunn til å tro 

at farten i den avlsmessige framgangen vil øke, og at resultatet blir en laks som er enda mindre 

tilpasset livet i naturen. I Supplemental material (https://www.nature.com/article-

assets/npg/natecolevol/2017/s41559-017-0124/extref/s41559-017-0124-s1.pdf) beskriver 

artikkelforfatterne en simulering basert på effektiv gytesuksess for rømt oppdrettslaks på 

henholdsvis 10% og 2% av elvas gytebestand. Valg av prosenter virker som en grov skivebom, og er 

sannsynligvis bevisst svartmaling. Vi kan i dag være nærmere 0,1%.  

IBSEM-modellen8 beregner at det kreves at 50% av fisken på elva må være oppdrettslaks dersom det 

skal føre til bestandskollaps i løpet av 200 år. Ved 5% og 20% er det nesten ingen endring, og rask 

regenerering til «naturtilstanden» når introgresjonen opphører. Artikkelforfatterne forholder seg 

ikke til dette. Det hadde vært nyttig om forskere hadde referert til påstander i artikler publisert 

tidligere av miljøene de selv tilhører.  

Det er synd hvis denne studien blir stående som et bevis på at rømt oppdrettslaks påvirker 

genetikken til villaksen på en dårlig måte. Det kan ikke utelukkes at negativ påvirkning kan finne sted, 

                                                             
8 Castellani M, Heino M, Gilbey J, Araki H, Svåsand T, Glover KA (2015) IBSEM: An Individual-Based Atlantic 
Salmon Population Model. PLoS ONE 10(9): e0138444. doi:10.1371/journal.pone.0138444 
http://journals.plos.org/plosone/article?id=10.1371/journal.pone.0138444  

https://www.nature.com/article-assets/npg/natecolevol/2017/s41559-017-0124/extref/s41559-017-0124-s1.pdf
https://www.nature.com/article-assets/npg/natecolevol/2017/s41559-017-0124/extref/s41559-017-0124-s1.pdf
http://journals.plos.org/plosone/article?id=10.1371/journal.pone.0138444
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men det er i alle fall ikke dokumentert i den foreliggende artikkelen, som må ha vært fagfellevurdert 

av folk fra samme ekkorom.  

 


