
Ingen elver har unike genressurser 

Nofima-forsker Celeste Jacq åpnet seminaret med å beskrive resultatene av en genetisk kartlegging 

av norsk villaks. Til forskjell fra tidligere studier, var denne basert på 220.000 SNPer. De gamle hadde 

60-90. Konklusjonen var at det gir lite mening å hevde at hver elv har en unik genetisk ressurs. 

Prosjektet undersøkte lake fra 54 elver spredt langs hele norskekysten. Det ble identifisert 13 

metapopulasjoner, der hver populasjon har temmelig like gener. Streifere mellom elvene sørger for 

dette, og fordi det streifes også mellom metapopulasjonene, fører det til at det heller ikke er 

vesentlige forskjeller dem imellom. Derimot kan disse metapopulasjonene deles inn i 2 overordnete 

fylogenetiske grupper, der den nordlige gruppen preges av større slektskap med russiske elver enn 

med sørnorske. Grensa går et sted i Nord-Troms. Det har lenge vært kjent at russisk laks som vandrer 

forbi Finnmark bidrar betydelig til norsk laksefiske, og sannsynligvis også til gytebestanden i norske 

elver. 

Intern uenighet i prosjektgruppen 

Denne banninga i kirka fikk Kjetil Hindar, forskningssjef i NINA og prosjektleder av QuantEscape2, til å 

sette kaffen i halsen. I et innlegg i paneldebatten som etterfulgte presentasjonene, opprettholdt han 

erklæringen om at hver elv har en særegen stamme med en unik genbeholdning. Dette begrunnet 

han med at det er et faktum at laks gyter i hver sine elver, og ikke i flere. Hvordan vet han det, 

forresten? Riktignok foregår det streifing, sa han, men tydeligvis ikke nok til å rokke ved hans 

trosbekjennelse.  

Trusselen som Hindar og co oppfatter er at hvis læresetningen om unike genressurser i hver elv 

faller, så faller også grunnlaget for å måle såkalt genetisk integritet i enkeltelver. Slike målinger er 

nemlig basis for oppfinnelsen av kvalitetsnormen for villaks, som er basert på en 

sannsynlighetsberegning for at villaksens genom har mottatt genvarianter fra rømt oppdrettslaks. 

Sannsynligheter har som kjent stort slingringsmonn. 

Genetisk variasjon er viktig, unike gener finnes ikke 

Nofimas tilnærming er at det viktigste er at genbeholdningen inneholder stor genetisk variasjon. Den 

største genetiske variasjonen finner vi i en metapopulasjon, som i andre land også kalles en 

Evolutionary Significant Unit (ESU). Ved å forvalte på dette nivået sikrer vi at naturlig seleksjon kan 

virke i et miljø som er tilstrekkelig variert til at den genetiske variasjonen opprettholdes. Slik 

variasjon finner vi ikke i småelver, som stort sett er mottakere av genetisk materiale fra andre elver, 

som overføres med streifende laks. Slik bevares variasjonen, og innavl unngås.  

Genetisk forurensning repareres av naturen selv 

Jacq sa også at naturlig seleksjon sørger for å luke ut individer som er mistilpasset lokalmiljøet i ei elv. 

Hvis avkom etter rømt oppdrettslaks, eller streifere fra andre elver, er dårlig tilpasset miljøet de lever 

i, vil de rett og slett gå til grunne. Dette er naturens egen renseprosess, som reduserer forekomsten 

av genvarianter som ikke optimaliserer fitness.  

Marie Lillehammer fra Nofima bidro med å presentere en modell som viser at 10 generasjoner (50 år) 

med 50% innslag av rømt oppdrettslaks vil svekke fitness med om lag 20%. Dersom påvirkningen 

opphører, vil naturlig seleksjon sørge for å reparere bestanden i løpet av et par generasjoner. Det er 

neppe å dra det for langt hvis vi tenker oss at det samme vil skje når andel oppdrettslaks i 

gytebestandene går ned til et par prosent, slik det nå har blitt i de fleste elvene. I mange elver er 

dessuten oppdrettslaksen tatt helt ut av dykkere med harpun og andre metoder før de har gytt. 



Dette har nå foregått i flere år. Nofima har her et laboratorium der modellen kan testes. Empiri 

trumfer teori. 

Hvorfor dette panelet, Nofima? 

Flere andre interessante presentasjoner ble også avlevert, og alle kan strømmes fra Nofimas 

Facebook-side. Seminaret ble avsluttet med en paneldebatt, som røykte ut en del møtetroll. Panelet 

som Nofima hadde invitert ble ledet av den kjente villaksentusiasten og oppdrettskritikeren Georg 

Rieber-Mohn. Deltakerne var overvektet med oppdrettsskeptikere, så det var vel ikke annet å vente 

enn at nettopp disse fikk lov til å legge premissene for diskusjonen. Trussel var stikkordet, og 

oppdrett var årsaken.  

Forsteinete hardlinere som Kjetil Hindar og Kevin Glover (HI) mente selvfølgelig at genetisk 

forurensning er den største trusselen mot villaks. Selv etter å ha hørt på foredragene, og uten å 

fremme en klok kritikk av forskningen som er utført, insisterte de på at det eneste som kan redde 

villaksen er steril oppdrettslaks. Den allestedsnærværende Erik Sterud kauket fra salen at steril 

oppdrettslaks bare vil løse en del av problemet. Paneldiskusjonen var i det hele tatt den svakeste 

delen av programmet. 

Lærdommer fra seminaret 

Jeg oppsummer lærdommene fra seminaret slik: 

1. Det er små genetiske forskjeller mellom elvestammene 

2. 13 metapopulasjoner kan identifiseres 

3. Det bevaringsgenetiske målet bør være å opprettholde størst mulig genetisk variasjon, ikke 

genetisk «renhet» i hver elv 

4. Naturlig seleksjon renser ut genvarianter som svekker fitness 

5. Dersom uønsket genetisk påvirkning over lang tid har svekket fitness, vil den påvirkete 

populasjonen repareres i løpet av et par generasjoner 

6. Det skal svært høye innslag av rømt oppdrettslaks til for å svekke fitness 

7. Når innslaget av rømt oppdrettslaks nå har trendet nedover i mange år, bør vi teste en 

hypotese om at villaksens fitness blir bedre og raskere reparert enn omveien via genbank 

For egen regning legger jeg til at fenotypiske forskjeller mellom stammer i ulike elver ganske sikkert 

har en epigentisk årsak, og ikke en genomisk basis (se www.aquablogg.no/epigenetisk-arv-

undervurdert-av-oppdrettere-og-villaksfolk/). Rømt oppdrettslaks, som har andre frekvenser av 

mange genvarianter, må nødvendigvis bidra ikke til å øke den genetiske variasjonen i en populasjon. 

Dersom dette er riktig, er konsekvensen at genbanker for enkeltstammer er et feilspor. Småelver 

som har svekkete stammer blir bedre reparert av å tilføre materiale fra naboelver i samme 

metapopulasjon. Kvalitetsnormen for villaks, som delvis er basert på genanlyser, er også et feilspor, 

fordi den analyserer enkeltelver og forutsetter minimal genetisk utveksling mellom elver. Den bør 

erstattes av en kvalitetsnorm for metapopulasjonene.  

Sannsynligvis har vi avlet fram en oppdrettslaks som nå i avlsgenerasjon 12-15 er reproduktivt isolert 

fra villaks (se http://aquablogg.no/har-vi-avlet-oss-vekk-fra-genetisk-pavirkning-av-villaksen/). Det er 

ikke behov for steril laks.  

Vi bør forvente at Nofima nå tar bladet fra munnen, og aktivt avslører renkespillet i NINA, HI osv. 
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