Vedlegg 2

Leppefisk — genetisk struktur og translokasjon

Leppefisk brukes i biologisk bekjempelse for avlusning av laks i oppdrettsnaeringen. | de senere arene
har fisket gkt formidabelt grunnet tiltagende etterspgrsel, med 1.2 millioner tonn i 2013
(http://www.ssb.no/en/fiskeoppdrett) og forventes vokse til 5 millioner tonn i 2050 (Olafson et al.

2012). Arlig fanges det store mengder med leppefisk, flere arter, langs Skagerrakkysten og Vest
Norge. Fangstene forflyttes ofte til anlegg pa Vestlandet eller omrader videre nordover langs kysten.
Denne forflytningen av fisk skjer pa tross av manglende kunnskap om bestandsstruktur og mulig
lokale tilpasninger som artene kan ha. Det er videre ikke kjent hvor plastiske (evne til a takle
miljgvariabilitet), eller tilpasningsdyktig arten er i andre miljg.

Det finnes lite kunnskap om bestandsstruktur hos disse artene. For grgnngylt er det nylig publisert et
par artikler (Robalo et al. 2012, og Knutsen et al. 2013) som viser en kraftig genetisk barriszere mellom
fisk fra hver side av Nordsjgen, og hvor bestandene har veert tilnsermet adskilt i noen tusen ar
(Robalo et al. 2012). Europeisk Grgngylt (fra Lisboa til Skotland) har langt mer genetisk variasjon enn
den norske komponenten. Videre viser studiene at de skotske fjordene og fjordene i Skagerrak har
noe hgyere genetisk divergens enn mellom omradene fra Portugal, trolig pga habitat heterogenitet
(fjordene begrenser spredning), men forskjellene er sma. Det er viktig & understreke at den
begrensende genetiske variasjonen med pa a redusere muligheten til 3 oppdage struktur, statistisk
(Knutsen et al. 2014). Annen relevant litteratur forteller likevel at slike sma forskjeller har en
biologisk relevans (Waples 1998, Knutsen et al. 2011). Upubliserte resultater (Gonzalez et al in prep)
viser at divergensen mellom vest-norske fjorder er langt hgyere enn mellom fjordene i Skagerrak. Det
foregar for tiden studier som forsgker a se pa om det og er lokale tilpasninger langs norskekysten (pa
CCR http://prosjekt.uia.no/groups/marint/wp/ og IMR).

For bergnebb finnes og studier som viser relativt stor divergens mellom fisk fra Skagerrak og Vest-
Norge (Sundt & Jgrstad 1998), og det pagar studier av berggylt, hvor genetisk metoder nylig er
utviklet (Quintela et al. 2014) og hvor et studie pa populasjonsstruktur er underveis (Quintela et al.
In prep). For bade bergnebb og grgnngylt viser nylig innsamlede feltdata (Espeland et al. 2010),
Halvorsen et al. (in prep) at arene har begrenset spredning.

Det er flere mulige negative effekter i forbindlese med spredning. For genetikkens del, vil en
utvanning av genetisk struktur og mulig genetisk tilpasning kunne ha effekt pa reproduksjon og
overlevelse. Dette ser vi hos andre arter (se review af Fraser et al. 2008). De pagaende studiene ved
CCR og HlI, vil mulig kunne avdekke mulige slike effekter og direkte hos leppefisk.


http://www.ssb.no/en/fiskeoppdrett
http://prosjekt.uia.no/groups/marint/wp/
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