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1. INNLEIING

Rapporten gir prosjektstatus medio september 1992. Prosjektet vart aktualisert ved den
kraftige ekspansjonen i norsk fiskeoppdrett gjennom 1980-4ra (Fig. 1), og tilhgyrande problem
med rgmming. Dette utlgyste ein intens diskusjon ikkje berre nasjonalt, men og internasjonalt,
og fleire fora, som td. LENKA, ICES og NASCO tok opp diskusjonen, og gav tilrddingar.
Alle har konkludert med at problema méd undersgkjast ved eksperimentell bruk av genetiske
markgrar for & méla den genetiske pdverknaden. Méling av genflyt mellom populasjonar er
basert pa genetisk merka grupper, og reproduksjon og overfgring av genetisk materiale fra ein
generasjon til den neste. Slike milingar m4 difor gé over tid.

Seinare har spgrsmdla knytta til genflyt mellom oppdrettsfisk og villfisk, og
miljpeffektar av rgmming, fitt ny aktualitet gjennom utviklinga av genmodifiserte organismar,
eller gmo, fordi det er store likhetstrekk mop. metodar for identifisering av individ og
genmateriale, identifisering og kvantifisering av genstraum frd oppdretta til ville populasjonar,
og identifisering og kvantifisering av genetiske og gkologiske konsekvensar. OECD som har
hatt ein aktiv rolle i utviklinga av regelverket for bruk av genmodifiserte organismar, har
arrangert fleire workshops om temaet. Den siste i rekkja vart arrangert 14.-17. september i
dr i Ottawa, Kanada. Til dette mgtet var det invitert seks f@redragshaldarar, ein av desse
underteikna. Medan diskusjonen tidlegare har vore fokusert pA mikroorganismar og planter,
har OECD no vedteke & ogsd inkludera dyr i det vidare arbeidet. Ei av &rsakene til dette er
truleg den sterke interessa for genmodifisete akvatiske organismar, som fisk og skjell, og det
omfattande utviklingsarbeidet som fgregér pa dette feltet i ei rekkje land.

Havforskingsinstituttet var mellom dei fgrste som starta populasjonsgenetiske
undersgkingar pa ville populasjonar. Dette skjedde alt rundt 1960, og la grunnlaget for den
kunnskapen ein no har om genetisk populasjonsstruktur og utveksling av genmateriale
mellom marine populasjonar. Denne historiske basisen kan gi instituttet ein viktig posisjon
pa forskingsfelt knytta til genetiske og pkologiske interaksjonar mellom populasjonar, antan
ville eller oppdretta. Interaksjonsstudiane pa laksefisk ved Havforskingsinstituttet er illustrert

i Fig. 2.

Resultata i rapporten gir eit godt bilde av dei erfaringane vi har fatt gjennom prosjektet
s langt, mindre justeringar av talmaterialet kan likevel fgrekoma ved endeleg publisering. Det
er spkt finansiering for vidare drift av prosjektet gjennom NFFR og PUSH. Det vil vidare bli
sendt sgknad til NAVF under programmet "Miljgeffekter av utsetting av genmodifiserte
organismer i naturen", og til DN.
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Fig. 1. Produksjon av norsk oppdrettslaks 1979-1991, og prognosar for 1992 og 1993.

Prosjektet er 1 hovudsak gjennomfprt slik det vart skissert. Arbeidet er delt i to: 1)
Oppfelging av modellstudiet pa aure i @yreselva, og 2) Genetiske effektar av havbeite med
laks, ogsd i Qyreselva (Fig. 2). Av ressursmessige omsyn méitte vi endra litt pd det
eksperimentelle oppsettet for laks, der utsetting av O+ vart ertsatta av utsetting av genetisk
merka smolt. Fordelen med dette er at den utsette fisken raskare nir kjgnnsmodning og
returnerer til forsgkslokaliteten for gyting. Vi tapar informasjon om gkologiske interaksjonar
1 ferskvassfasen fgr gyting, men fér raskare data for genstraum og eventuelle konsekvensar
av denne. Forsgkslokaliteten fungerer godt til fgremadlet, d& vassfgringa ikkje er stgrre enn at
sampling av juvenil fisk og teljing av gytefisk kan gjennomfgrast utan srlege vanskar. Til
no har vi kun registrert ein rgmt oppdrettslaks i vassdraget, og vi har difor unngétt stgy i den
genetiske bakgrunnsinformasjonen pé dei ville stammene si langt.
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Fig. 2. Undersgking av genflyt mellom oppdretta og vill fisk. "A" viser til modellstudiet med
aure, og "B" viser til undersgkinga av genetiske effektar av havbeite med laks. "*" viser
utsettingstidspunktet, og R indikerer forventa tidspunkt for fgrste reproduksjon. Vertikale piler
viser tidspunkt for méling av genflyt frd oppdretta til ville stammer.

LEGEND
S-1: Release site, Atlantic salmon . 500 m ;

T-1: Release site, Brown trout
T-2: Release site, Brown trout

A: Genetics + behaviour

B: Genetics + population dynamics
F: Waterfall

Fig. 3. Kart som viser @yreselva og utsettingslokalitetane.
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2. MODELLSTUDIET MED AURE

Gjennomforing og resultat

Modellstudiet som omfattar genetisk merka aure, er fylgt opp gjennom 1992.
Genpulsen introdusert i den ville aurestamma i 1990 arsklassen, er fylgt over to ar, ved hjelp
av dei to genetiske markgrane i seksjon A og B. Parallellt med den genetiske endringa har
gkologiske og produksjonsrelaterte parametrar i populasjonen i seksjon B blitt overvaka. Dette
er gjort ved at talet pd juvenil fisk i dei ulike &rsklassane og lengdegruppene i seksjon B er
estimert ved merking-gjenfangst (Petersen estimat). I tillegg blir individuell vekst,
produksjonen av smolt og overlevingsrater mellom ulike aldersklassar registrert.

Frequency of LDH-5*100 in R. Qyreselv
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Fig. 4. Aurepopulasjonen i seksjon B. Endring i frekvensen av den genetiske markgren (LDH-
5%100) for det genetiske materialet fri den framande populasjonen. Arsklassane 1986/88 og
1987/89 viser den naturlege bakgrunnsfrekvensen av LDH-5%100 allelet i den ville
aurestamma fgr genpulsen. Genfrekvensen i den paverka 1990 arsklassen er undersgkt i 1990,

1991 og 1992.

I begge seksjonane i elva avtar frekvensen av det introduserte genmaterialet i 1990
arsklassen gjennom 1991 og 1992. I Fig. 4 er endringa i seksjon B vist. Av Tabell 1 gir det
fram at individ som er homozygote for det framande genmaterialet (genotype 152/152 i
seksjon A, og 100/100 i seksjon B) forsvinn frd populasjonen. Genfrekvensen i 1990
&rsklassen ser ut til & endra seg i retning tilbake mot nivaet f@r innkryssing av oppdretta aure.
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Det er likevel interessant & merkja seg at sjglv om frekvensen av individ som er homozygote
for det introduserte genmaterialet minkar, held frekvensen av heterozygotar (genotype 100/152
1 seksjon A, og genotype 90/100 i seksjon B) seg meir stabil (Tabell 1). Dette illustrerer ein
mulighet for at det introduserte genmaterialet overlever lengre i populasjonen i heterozygot
form. Tendensen viser seg i bdde seksjon A og B, men ytterlegare statistisk testing gjenstar.

Tabell 1A. Endring i genotypefrekvensar i markgrgenet MDH-2* i seksjon A.

MDH-2* GENOTYPEFREKVENSAR, SEKSJON A

AR N 100/100 100/152 152/152
1988* 73 95.9 4.1 0.0
1989* 33 93.9 6.1 0.0
1990# 43 74.4 16.3 9.3
1992# 93 78.5 21.5 0.0

* Kombinerte arsklassar
# 1990 Arsklassen

Tabell 1B. Endring i genotypefrekvensar i markgrgenet LDH-5* i seksjon B.

|| LDH-5* GENOTYPEFREKVENSAR, SEKSJON B

AR N 90/90 90/100 100/100
1988* 102 93.1 6.9 0.0
1989* 55 94.5 5.5 0.0
19904 134 75.4 194 52
1991# 66 80.3 18.2 1.5
1992# 60 81.7 18.3 0.0
* Kombinerte drsklassar
# 1990 arsklassen
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Dei populasjonsdynamiske underspgkingane, som omfattar estimering av antal
fiskeungar i kvar arsklasse og lengdegruppe, vart vidarefgrt i 1992. Dette har vore ein stor
styrke i arbeidet, fordi det pd denne méten er muleg & estimera det absolutte talet pa individ
av dei ulike genotypane (vill, oppdretta og kryssing), og ikkje berre sj& pd endringar i
frekvens av dei ulike allela og genotypane. Frekvensen av allel og genotypar kan endra seg
utan at det absolutte talet av allel eller genotypar endrar seg, td. dersom det skjer inn- eller
utvandring i lokaliteten. Denne feilkjelda kan vi difor langt pd veg eliminera. Det er
kombinasjonen av genetisk informasjon og informasjon om talet pd individ i dei einskilde
drsklassane som er uvanleg, og difor gjer datasettet s@rleg interessant

Konklusjonar:

1) Resultata frd 1990 og 1991 viste at gytesukssessen til den utsette auren var ca 25%
samanlikna med gytesukssessen til den ville auren.

2) Genmateriale vart introdusert i begge dei to ville aurestammene i @yreselva.

3) Frekvensen av det introduserte genmaterialet avtok gjennom 1992 i bdde seksjon A og B.

4) Det er indikasjonar p4 at det introduserte genmaterialet overlever best i heterozygot form,
medan reint avkom av den framande auren forsvinn raskare frd populasjonen. Dette
mai testast narare statistisk.

5) Det er ingen indikasjonar pa at genpulsen i dei to aurestammene har pdverka produksjonen
til no. Her mé det understrekast at gytesukssessen til den utsette oppdretta auren var
14g samanlikna med villfisken. Fglgjeleg vart det klekka ferre hybridar mellom vill
og utsett fisk, og genpulsen vart svakare enn venta. Den eksperimentelle situasjonen
avvik frd ein reell situasjon ved at vi har undersgkt ein enkelt genpuls, medan
rgmlingar frd oppdrett i mange tilfelle inntar ville populasjonar kvart &r.
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3. HAVBEITE MED LAKS: GENETIKK OG (OKOLOGI

Utforming og framdrift av prosjektet

I innstillinga frd forskargruppa som vart nedsett av Miljgverndepartementet og
Fiskeridepartementet for 4 gje rammene for eit gkologisk og genetisk forsvarleg havbeite,
vart det framheva at eksperimentelle undersgkingar av havbeitelaksen si innkryssing i ville
laksestammer madtte gjennomfgrast (Anon. 1989). Vidare vart det understreka at
produksjonen i vassdraget og viktige gkologiske karakterar hos den lokale bestanden métte
underspkjast bdde for og etter ein arrangert og kontrollert paverknad av havbeitefisk.
Prosjektet er difor utforma i samsvar med desse tilrddingane.

Framdrifta av prosjektet framgér av tabell 2. Det blir sett ut genetisk merka
havbeitesmolt i 1992 og 1993 i ei lita elv med laksestamme. All gytefisk blir talt, lengdemalt,
kjgnnsbestemt, klassifisert som vill eller utsett, og genotypa fgr tilbakesetting i elva. Avkomet
i F1 generasjonen blir genotypa, genpulsen kvantifisert og genetiske og biologiske data
samanlikna med data innsamla fgr pdverknad frd havbeite.

Tabell 2. Framdrift av underspkinga av geneflow frd havbeitelaks til vill laks i @yreselv

Milepzel 1990-91 1992 1993 1994 1995

Innleiande X
Ut smolt X
Retur1SW
Ktrl. gyt.

Kontroll F1

>
eRole
>

Aktiviteten har vore knytta til 1) identifisering av genetiske markgrar (ved isoenzym
og enkelt-locus DNA-probar) til undersgking av mulige effektar av havbeite og gmo, 2)
etablering av genetisk merka stamliner og kontroll av forsgksfisken, 3) elfiske for registrering
av genetiske og gkologiske informasjonar om den ville laksestamma i @yreselv, 4) utsetting
av genetisk merka smolt.

Gjennom vinteren 1992 gjekk det mykje tid til kontroll og stell av dei genetisk merka
laksegruppene. Ogsd frd september og ut dret gjekk det mykje tid, szrleg for assistenten, til
kontroll, sortering og analysering av fiskematerialet. Ved sida av dette, er det gjennomfgrt
genetiske studiar av vill laksestamme i utsettingslokaliteten, for oppdatering av genetiske
basisdata for den ville laksestamma. Etter sortering og merking vinteren 1992, vart 2800
genetisk merka laksesmolt overfgrt til akklimatiseringsanlegget i @yreselva i mai. Fordi ein
stor del av materialet er av Lonestamma (1SW), er det venta tilbake eit antal havbeitegytarar
alt hausten 1993.

Teljing av gytefisk i heile elva vart utfgrt av dykkarar ogsa hausten -92. Talfesting av
den ville gytepopulasjonen er ngdvendig av fleire omsyn. For det fgrste gir det bakgrunnsdata
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for dei ville gytepopulasjonane av laks og aure f@r eksperimentell manipulering, slik at ei
samanlikning er mogeleg i ettertid. For det andre gir den talmessige fordelinga av ville gytarar
og havbeitelaks eit viktig samanlikningsgrunnlag for den genetiske samansettinga i F1
generasjonen. For det tredje gir det informasjon om eventuell fgrekomst av rgmt oppdettsfisk
frd andre kjelder, som kan tenkjast & péverka dei ville populasjonane av laks og aure
(artshybridisering) i elva anten genetisk, eller i form av sjukdom eller parasittar.

Gruppene av genetisk merka laks lagt inn i klekkeriet hausten 1991, er kontrollert og
sortert med jamne mellomrom. Tre grupper med til saman ca 7.000 laks er flytta ut i stgrre
kar for tilvenning til naturleg ljos og ekstern merking (klipping av feittfinne etc.). Desse
gruppene vil bli overfgrt til utsettingslokaliteten i mai -93, og vil representera andre ars
utsetting, dvs. andre og forhdpentlegvis ein kraftigare genpuls ndr dei returnerer i 1994 og
1995.

Dei kraftige angrep av lakselus pd smolt av laks og sjgaure dei siste par 4ra kan
influera negativt pa den genetisk merka smolten i 1992, og tilbakevendinga i 1993 og 1994.
Denne usikkerheten, som kjem pd toppen av andre faktorar som gir svingingar i
populasjonane, understrekar behovet for repetisjon av 1992 utsettinga ved ei ny utsetting i
1993.

Genetisk merking

Valget av laksestammer er gjort ut frd pdlegget om bruk av lokale villstammer til
produksjon av havbeitelaks, og utsettingsmaterialet er sdleis av same stammer som brukt i
PUSH (Hordaland). Den genetiske markgren som er lagt inn i havbeitematerialet for utsetting
i 1992 og 1993 er eit isoenzym gen, kalla MDH-3/4*85, men stammaterialet er ogsd typa
genetisk ved enkelt-locus DNA probar. Allelet fgrekjem naturleg i Vosso, Lone og Dale
stammene, men gjennom genotyping av stamfisk og utvalg av foreldrefisk er frekvensen av
det genetiske merket auka til 0.250 i 1992 materialet (Tabell 3), og 50% av individa har difor
merket. Dette er er ein langt hggare frekvens enn i villstamma der frekvensen er tiln&rma lik
0. I 1993 materialet har vi laga ein kraftigare puls (p=0.500) og 75% av individa er merka
genetisk.

Tabell 3. Utsetting av genetisk merka laks 1 @yreselva 1992 og 1993, frekvensen av
markgrallelet (p*85), prosent genetisk merka individ (% ind.) og ytre merkekodar. "@":
pgyemerke, "S": snutemerke, og "F":feittfinneklipping

Stamme 1992 1993 p*85 % Ytre merke
ind.
Vosso 1.620 0.250 | 0.500 a,S,F
Lone 1.200 0.250 | 0.500 a,S,F
Vosso 1.300 0.500 | 0.750 F,?
Lone 1.700 0.500 | 0.750 F,?
Dale 4.000 0.500 | 0.750 F,?
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Det er ogsd sgkt etter andre genetiske merke for laks. Den mest interessante markgren
er variasjonen i isoenzymgenet GPI-2*, der *105 allel er registrert. Denne er uttrykt i
muskel og feittfinne, og ser ut til & vera eit ideelt genetisk merke (sjd avsnittet om
oppdrettsfisk og transgene organismar). I Hielva pd Jeren vart det registrert ein variant i
GPI-I1*, ogsd eit mulig merke. Etter typing av stamfisken, vart familiegrupper med
markgrgena etablert. Deler av dette materialet vart overfgrt til eit eigna produksjonsanlegg i
Hordaland, i samrdd med veterinzre styresmakter og fiskeforvaltarane.

Artshybridar mellom laks og aure

Det er antyda i litteraturen at rgmt oppdrettsfisk og utsett fisk kan medverka til
hybridisering mellom arter (Verspoor 1988; Hurrell & Price 1991; Verspoor & Hammar
1991; Skaala upubl.). Fenomenet er kjent ogsé i naturlege populasjonar, og den hggaste
kjente frekvensen (23%) av artshybridar mellom laks og aure er registrert i Grgndn som
drenerer ut i Ggtaelv (Jansson et al. 1991). Arsakene er ikkje klarlagt, men det er rimeleg &
anta at mangel pa gytehabitat, fluktuasjonar i det talmessige forholdet mellom artene og ujamn
kjgnnsfordeling vil verka forstyrrande p isolasjonsmekanismane mellom artene. Det er séleis
sannsynleg at oppgang av rgmt eller utsett fisk kan pdverka graden av artshybridisering.
Fgrekomsten av artshybridar i @yreselva er difor undersgkt fgr tilbakevending av den utsette
havbeitelaksen. I materialet av laks og aure som er undersgkt med stivelsesgel elektroforese
i 1991, 1992 og 1993, er det berre 1 artshybrid av av i alt 258 undersgkte individ. Dette er
ein viktig referanse som visar at artshybridisering mellom laks og aure til no er svart sjeldan
i denne lokaliteten (Tabell 4).

Tabell 4. Frekvensen av artshybridar av aure og laks i @yreselv 1991-1993.

Prove Aure Laks Hybridar
N %
1991 52 29 1 L2
1992 60 29 0 0
1993 47 40 0 0
Sum 159 98 1 0.4

Oppdrettslaks og transgene organismar

Det er mange likhetstrekk i miljgproblematikken knytta til oppdrettsfisk og transgene
organismar. Feltforspk med transgene fisk er kontroversielt, men mange av spgrsméila som
vedkjem gmo kan illustrerast ved bruk av oppdrettsfisk. For 4 sikra eit materiale til genetiske
studiar som er aktuelle i samband med miljgproblematikken rundt transgene organismar, vart
det gjennomfprt ei genetisk typing av ca 200 stk. multigenerasjons oppdrettslaks ved
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Akvakulturstasjonen Matre. I samband med denne undersgkinga vart det registrert ein GPI-2*
variant, som etter det vi ser idag, er ein ideell genetisk markgr for laks. Variantallelet, GPI-
2*105, er tidlegare registrert i svaert l4g frekvens i eit par populasjonar i Nord-Amerika, eit
par populasjonar i Skotland, og i ein populasjon i Sverige. Varianten er lett & typa, gir svart
god opplgysing og er uttrykt i muskel- og feittfinnevev. Fire familiegrupper med denne
varianten i heterozygot form er etablert. Gruppa som klekka fgrst vart testa like etter klekking,
og viser ei fordeling av genotypar i markgrgenet GPI-2* i ngyaktig samsvar med Mendelsk
nedarving. Dette er interessant fordi det er registrert sveert f4 genetiske variantar som er eigna
til genetisk merking hos laks.

Okologiske effektar

I naturlege populasjonar er fluktuasjonar bdde gjennom &ret og over 4r regelen
snarare enn unntaket. Slike fluktuasjonar oppstdr som resultat av at populasjonane mgter
svingingar i abiotiske forhold og som resultat av at dei inngdr i komplekse pkologiske
interaksjonar med andre organismar. I prosjekta i @yreselva registrerer vi dette fenomenet som
endringar i abundans av individ frd &r til &r eller svingingar i drsklassestyrke, endringar i
kondisjonsfaktor, endringar i konkurranse, predasjon og kanibalisme. Desse naturlege
fluktuasjonane kjem pi toppen av dei fluktuasjonane som vi reknar med at vi forrsakar
gjiennom prosjektet. Vitskapleg sett er ikkje dette problematisk, men det stiller krav om gode
méleseriar. I @yreselva har vi etterkvart talfesta ein del av dei naturlege fluktuasjonane i
individuell vekst og i forekomsten av b&de juvenil laks og aure (Fig. 5a og b).

Mengda av aure og laks i lokaliteten (seksjon B) auka frd hausten 1988 til 1990/1991,
og har avteke svakt etter dette (Fig. 5a). I 1990 og 1992 er det store arsklassar av aure. I
august 1988 var det lite fisk i lokaliteten, og gjennomsnittleg lengde pd 0+ og 1+
aldersklassane var relativt stor, ca 6 og 9.5 cm respektivt (Fig. Sb). I august 1990 var det stor
tetthet av fisk i lokaliteten, og bidde 0+ og 1+ er péfallande mindre enn i 1988. Dette
forholdet viser seg att i 1991, der det og er mykje fisk. I 1991 og 1992 er tettheten av fisk
sd stor, og individa i aldersgruppa 2+ s sm4, at toppane i lengdefordelinga som indikerer dei
tre aldersgruppene 0+, 1+ og 2+ flyt saman. Samstundes har kondisjonsfaktoren gitt markert
ned bide hos laks og aure. Dette medfgrer sannsynlegvis at det gér eit ekstra &r fgr individa
nédr smoltstorleik.

Slike gkologiske fluktuasjonar involverer endringar i konkurranse innafor
aldersgrupper, endringar i predasjonen mellom aldersgrupper, og innverkar dessutan pd
konkurransen mellom arter. Det er sannsynleg at rgmming og utsetting kan influera bade
gkologisk og genetisk gjennom slike mekanismar som dette, td. dersom tilskot av ikkje-lokal
gytefisk resulterer i uvanleg store &rsklassar av ein art. Dersom ein kraftig 0+ 4rsklasse er
dominert av avkom fr8 oppdrettsfisk, vil denne &rsklassen, forutsett alminneleg god overleving
ogsé hos avkom fré oppdrettsfisken, fungera som predatorar pd etterfglgjande arsklassar i alle
fall i to &r. Ein sterk arsklasse med mykje avkom av oppdrettsfisk vil derfor kunna resultera
i ekstra predasjonstrykk og derfor 1-2 svake &rsklassar.
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Figur 5a. Fluktuasjon i antal juvenil aure og laks i @yreselva, seksjon B, 1988-1993.
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4. OPPFOLGING OG FINANSIERING

Diskusjonen om genflyt frd oppdrettsfisk til villfisk, og eventuelle negative effektar
pé ville laksestammer, vart for alvor initiert gjennom LENKA. Spgrsméila vart i tillegg
understreka i samband med forskingsprogrammet tilknytta PUSH. I tillegg har temaet
periodevis turnert rundt i forskingsrdd, direktorat og departement (Fiskeridep. og
Miljgverndep.). Status er likevel at det einaste datasettet som foreligg for kvantifisering
av genflyt fra oppdretta fisk til villfisk er det som er skaffa til veie gjennom
modellstudiet pa aure. Dette forspket er som nemnt utforma som ein enkelt genpuls tilfprt
to ville aurestammer hausten 1989.

Den vidare framdrifta av undersgkingane av genetiske og gkologiske effektar av
havbeite omfattar fanging av gytefisken 1993 for & klassifisera denne som vill eller
havbeitelaks og for genetisk typing fgr tilbakesetting i elva. P4 denne mdten far vi eit
korrigert estimat for den genetiske samansettinga av gytepopulasjonen, og eit biologisk
datasett for ville gytefisk og havbeitelaks. Dette gir grunnlag for & ansld den genetiske
péverknaden i F1 generasjonen (1994-&rsklassen), og eit grunnlag for samanlikning med
resultata vi fir ved typing av 1994 &rsklassen.

Den andre og siste utsettinga av havbeitesmolt er planlagt i mai/juni -93, og noko av
dette materialet vil venda tilbake som gytemoden havbeitelaks saman med resten av 1992
utsettet. Dette utsettet representerer ein sikkerhet mot uhell ved det fgrste utsettet, kfr.

lakselusproblematikken.

Arbeidet gjennom 1992 var finansiert av Fiskeridepartementet (460.000,-), Direktoratet
for naturforvalting (200.000,-) og ved skrivestipend til underteikna frd NFFR (150.000,-).
Prosjektet har grunnfinansiering fr& NFFR pd kr. 520.000,- pr & i 1993 og 1994,
fullfinansiering manglar. Prosjektet konkurrerer tungt om midlar fordi alt, inklusive forskar,
assistent, forsgksfisk og drift, i utgangspunktet maé finansierast opp like fr& null. Det er sendt
spknad til Fiskeridepartementet, men denne er avslatt. Ogsé tilbakemeldingane frd PUSH er
negative. Mulighetene for 4 gjennomfgra undersgkinga utan fullfinansiering er svart smé.

Det er sendt sgknad til forskingsprogrammet "Miljgvirkninger av bioteknologi" under
NAVF for gjennomfgring av undersgkingar som er sikta inn mot problema rundt transgene
organismar, der genetisk merka multigenerasjons oppdrettslaks er planlagt brukt som modell.
Eit tilslag pad dette prosjektet ville letta finansieringa og gjennomfgringa av
havbeiteundersgkinga i @yreselva, fordi forskar og assistent p& det omsgkte NAVF prosjektet
vil ha kapasitet til & handtera ei fullfgring ogsd av havbeiteundersgkinga.

Det er tvilsamt om diskusjonen omkring rgmlingar, havbeite, genmodifiserte
organismar og introduserte arter vil avta sdlenge kunnskapsnivéet er s 13gt som det er pé
dette omradet. Aktiviteten og diskusjonane innafor OECD tydar snarare pd at behovet for
kompetanse og kunnskap pd dette feltet er aukande. Ogsd liberaliseringa med omsyn pa
utsetting/feltforsgk med transgene organismar understrekar behovet for bédde eigen empirisk
kunnskap og teoretisk kompetanse innafor genetiske og gkologiske effektar av introduserte
populasjonar og arter (kfr. OECD workshop "Environmental impacts of aquaculture using
aquatic organisms derived through modemn biotechnology", Trondheim 9-11 juni -93).
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5. PERSONALE SOM HAR BIDREGE TIL PROSJEKTET

Folgjande personar har motteke lpnsmidlar frd prosjektet i 1992:

Karlsen, Tove, havforskarassistent, HI: Isozymanalysar, kontroll av fiskemateriale
Skaala, @ystein, forskar, HI: Genetikk og gkologi, seknadar, rapportering, publisering

Fglgjande personar lgna av andre prosjekt har bidrege til prosjektet:

Bakke, Gunnar, havforskarassistent, HI: Stamfisk, rokting

Borgstrgm, Reidar, 1. aman., Inst. biologi og naturforvalt. NLH-As: Populasjonsdyn./ pkologi
Dabhle, Geir, forskar, HI: DNA-fingerprinting stamfisk

Farestveit, Eva, havforskarassistent, HI: Isozymanalysar, dykking/telling

Jorstad, Knut E., forskar, HI: Genetikk, dykking/telling av gytefisk

Paulsen, Ole Ingar, ingenigr, HI: Biopsi og isozymanalyse stamfisk

Sundt, Rolf, stipendiat, HI: Biopsi og isozymanalyse stamfisk
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