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Forord

Malen, en fiskart som en gang var vanligt férekommande i Sverige, har under det senaste
arhundrandet blivit allt mer séllsynt i landet. Malen ar idag listad som sarbar av ArtDatabanken och
finns endast i ett fatal vattensystem i de sydostra delarna av landet. Sedan 2017 finns ett nytt
atgardsprogram for arten dar Lansstyrelserna, tillsammans med andra aktorer, arbetar med artens
bevarande. Lansstyrelsen i S6dermanlands lan ar nationell koordinator for artens atgardsprogram.

Stefan Palm, SLU Aqua, har av Lansstyrelserna i Sdermanlands och Skane lan fatt i uppdrag att
analysera den genetiska statusen hos Sveriges malpopulationer inom ramen for artens
atgardsprogram. Under det provfiske som vartannat ar sker inom miljoévervakningen av mal har
vavnadsprover insamlats fran olika delar av artens naturliga utbredningsomrade i landet. De
genetiska analyserna av dessa prover syftar till att ge oss en battre bild av de olika populationernas
slaktskap. Att utreda sldktskapet mellan de olika populationerna ar viktigt for att kunna ta val
grundade beslut kring framtida atgarder.

Alexander Gustavsson
Nationell koordinator, Atgardsprogram for bevarande av malen

Lansstyrelsen i SOdermanlands lan
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Sammanfattning

| denna rapport presenteras resultat fran genetiska undersdkningar inom det svenska atgards-
programmet for mal (Silurus glanis). Genotypdata (10 mikrosatelliter) fran tidigare DNA-analyser har
kompletterats med nyinsamlad genetisk information fran bestanden i Baven, Mdckeln och Helge a.
Huvudsakliga fragestallningar har varit att (1) studera forekomst av genetisk populationsstruktur
inom Bavens och Mdckelns vattensystem, (2) utreda det genetiska ursprunget fér den mal som
sedan 2007 etablerat ett bestand i 6vre Helge a (norra Skane), (3) folja utvecklingen i det sedan ca 20
ar etablerade genetiska blandbestandet i nedre Helge a (Kristianstads vattenrike) samt (4) studera
bestandens effektiva populationsstorlekar och genetiska variationsgrad 6ver tid. Den sistndmnda
analysen bygger pa jamforelser av genetiska estimat for individer fodda under olika tidsperioder,
enligt approximativa aldersbestamningar fran langd- och tillviaxtdata.

Resultaten visar att det foreligger sma, men i flera fall statistiskt sdkerstallda, genetiska skillnader
mellan individer fran olika delomraden inom Baven och Mdckeln. Dessa skillnader aterspeglar
troligen ett 6dvervagande stationart beteende i kombination med slumpmassiga genetiska
forandringar (sa kallad drift) i samband med artens pagaende spridning inom vattensystemen.
Sannolikt kommer dagens lokala genetiska skillnader att minska, i takt med att genutbytet och
antalet reproduktivt framgangsrika individer inom vattensystemen blir storre. Bedomningen ar
saledes att samtliga malar inom Bavens respektive Mockelns vattensystem tillhér samma biologiska
population (gen-pool). Framtida genetiska studier behovs dock for att bekrafta (eller motsaga)
denna tolkning.

Det nyetablerade bestandet i vre Helge 3, norra Skane, hdarstammar genetiskt sett fran Maockeln
(hogre upp i samma vattensystem). Det ar oklart om kolonisationen skett naturligt och/eller via
olovlig flytt av individer nedstréms. | det blandbestand som sedan ett par decennier finns etablerat i
nedre Helge a (Kristianstad vattenrike) har andelen genetiskt material fran Baven 6kat — fran 30-

40 % bland individer fodda kring millennieskiftet till 70-80 % under senare tid. Tack vare malens
pagaende spridning nedstroms i Helge a finns dock majlighet att andelen genetiskt material med
ursprung fran Mockeln (idag endast <5 %) kommer att kunna 6ka framéver.

| likhet med tidigare studier ar de genetiskt effektiva populationsstorlekarna i de svenska
malbestanden orovackande laga (Ne<50). Vissa tecken pa svaga 6kningar kan ses, men dessa ar
statistiskt osdkra. Vid dessa laga effektiva storlekar férvantas populationer forlora genetisk variation
och ackumulera inavel i en takt som inte anses langsiktigt hallbar. En analys av andelen heterozygota
individer i malbestanden 6ver tid (baserat pa fiskar fédda fran 1980 till 2010-talet) visar ocksa att
variationsgraden sjunker, undantaget de tva lokala delbestanden i Eman emellan vilka visst genflode
har konstaterats (vilket tenderar att motverka forlust av arftlig variation).

Sammantaget ar de svenska malbestanden fortsatt genetiskt sarbara. De fa inhemska
populationerna ar tydligt genetiskt distinkta samtidigt som variationsgraden &r 1ag i jamforelse med
mal fran andra delar av Europa. Trots indikationer pa populationstillvaxt ar de genetiskt effektiva
populationsstorlekarna fortsatt orovackande laga. Som konsekvens forloras genetisk variation i en
takt som inte ar langsiktigt hallbar. Fortsatt genetisk 6vervakning rekommenderas for att folja
utvecklingen samt utvdardera om genetiska mal inom det nationella atgardsprogrammet kommer att
uppfyllas. Parallellt behovs atgarder i syfte att gynna arten sa att fler konsmogna individer kan bidra
till reproduktionen.



Bakgrund

Mal (Silurus glanis, L.) ar Europas storsta sotvattenslevande fiskart. | extremfall kan individer uppna
en langd av 270 cm och vaga 130 kg (Boulétreau & Santoul 2016). Den maximala livslangden i
naturen har angivits vara 80 ar (Mihalik 1982). | Sverige har artens utbredning minskat patagligt
sedan 1800-talets mitt, bland annat beroende pa att viktiga reproduktionsomraden férlorats genom
sjosankningar och vattenkraftsutbyggnad (Vinterstare 2017 med referenser). Ursprungliga bestand
forekommer endast i sjdarna Baven (Sédermanlands lan) och Méckeln (Kronobergs 1dn) med
angransande vatten, samt i Emans nedre del (Kalmar Ian). Sedan nagra decennier finns dven av
manniskan etablerade bestand i Férsjon (Kalmar ldn) samt i nedersta delen av Helge & (Skane lan). |
det sistndmnda fallet aterintroducerades arten efter att tidigare varit utdéd, medan populationen i
Forsjon harstammar fran utsattning av en handfull individer under tidigt 1980-tal. Emellanat fangas
dven enstaka malar i andra svenska vatten (t.ex. Méalaren) som ett resultat av otillatna omflyttningar.

Det hdnder ocksa att mal som ldamnat sétvattensmiljon fangas langs 6stersjokusten (Palm et al.
2019).

Unga malar fréan provfiske i évre Helge G, norra Skdne (foto: Mikael Svensson)

Till och med ar 2005 klassificerades malen som Akut hotad (CR) pa den svenska rodlistan. Tack vare
tecken pa positiv populationsutveckling har bedémd hotstatus pa nationell niva darefter stegvis
sjunkit. Under 2010 dndrades artens status i Sverige till Starkt hotad (EN), 2015 till Sdrbar (VU) och
sedan 2020 ar malen klassificerad som Ndra hotad (NT) (SLU Artdatabanken 2020). Internationellt &r
arten klassad som Livskraftig (LC) (Freyhof & Kottelat 2008). | flera omraden i vastra och sydvastra
Europa dit mal spridits av manniskan betecknas arten som invasiv (Cucherousset et al. 2018).

| det nationella atgardsprogram (nedan forkortat till AGP) som faststalldes 2017 av Havs- och
vattenmyndigheten (Vinterstare 2017) anges mal fér malens utveckling pa kortare och langre sikt,
tillsammans med en bilagd forteckning 6ver atgarder som ska genomféras under programmets
giltighetstid (2017-2021). Darefter ska en utvdrdering och/eller revidering av programmet
genomforas. Delar av atgardsprogrammet beror bevarandegenetiska mal och atgarder av relevans
for artens fortlevnad. Som langsiktigt mal (senast 2030) anges bland annat att artens genetiska
status ska ha ”"forbattrats sa att bestandet kan 6verleva framtida miljoférandringar”.

De genetiskt inriktade atgarder som finns listade for programperioden 2017-2021 omfattar DNA-
provtagning i samband med provfisken och genetiska analyser i syftet att inhamta ytterligare
kunskaper om storlek och genetisk status for landets ursprungliga malpopulationer, inklusive den
aterintroducerade populationen i nedre Helge a. Detta féreslas genomféras genom molekylara

-4-



slaktskapsanalyser for att bland annat identifiera eventuella subpopulationer inom ovannamnda
vattensystem samt via skattningar av populationernas genetiskt effektiva storlekar. | programmet
listas dven DNA-baserad ursprungsidentifiering av “udda férekomster och enstaka fynd av mal”
(Vinterstare 2017). Under innevarande programperiod har Lansstyrelserna dar ursprungliga eller
aterintroducerade malpopulationer forekommer (S6dermanland, Kronoberg, Kalmar, Skane)
genomfort ett flertal foéreslagna atgarder, i egen regi eller via uppdrag till andra aktorer. Arbetet

inom malens AGP har finansierats av Havs- och vattenmyndigheten (HaV).

Den foérsta mer heltackande karteringen av malens genetiska populationsstruktur, med material fran
olika delar av centrala och 6stra Europa, publicerades for snart 20 ar sedan (Triantafyllidis et al.
2002). Strax darefter inleddes analyser med samma DNA-markérer (sa kallade mikrosatelliter) vid
Sotvattenslaboratoriet, Drottningholm, davarande Fiskeriverket (idag SLU Aqua). En rapport om
DNA-baserade foraldraskapsbestamningar for malar fran nedre Helgea (Nathanson & Prestegaard
2005) foljdes av en forsta studie av genetisk populationsstruktur hos svensk mal (Palm et al. 2008).
Utover dessa inledande rapporter finns fran senare ar tva examensarbeten (Jansson 2012, Hallholm
2016) samt en internationellt publicerad vetenskaplig artikel (Palm et al. 2019) baserade pa uttkade
material analyserade med samma genetiska markorer. Nyligen publicerade dessutom forskare fran
Uppsala universitet, Géteborgs universitet och Linnéuniversitet den forsta studien av svensk mal
baserad pa sa kallad helgenomsekvensering (Jensen et al. 2021). Trots att data fran den sistnédmnda
studien omfattade en oerhdrt mycket stérre del av malens arvsmassa an tidigare, stimde resultaten
overlag val overens med de fran analyser baserade pa ett begransat antal mikrosatelliter.

Sammanfattningsvis har tidigare studier av svensk mal pavisat klara genetiska skillnader mellan
individer fran de ursprungliga férekomsterna i Baven, Mdckeln och Eman. | Emans nedre lopp
forekommer dessutom tva genetiskt atskilda delpopulationer pa olika avstand fran havet (Palm et al.
2008, Palm et al. 2019). Samma undersékningar har dven bekraftat att den nyetablerade
populationen i nedre Helge a (Kristianstads vattenrike) utgor ett genetiskt blandbestand baserat pa
individer fran Baven, Mdockeln och Eman som satts ut i omradet mellan 1999 och 2006, medan
populationen i Forsjon i 6stra Smaland harstammar fran malar flyttade under 1980-talet fran Emans
nedersta delbestand (Nathanson & Prestegaard 2005, Jansson 2012, Palm et al. 2019). Emellanat
patraffas enstaka malar langs Ostersjokusten och i sjdar dir arten ansetts utdéd (t.ex. Malaren) eller
inte forekommit tidigare. Med ett enda undantag — en sannolik migrant fran annan (hittills okand)
del av Ostersjdomradet — har DNA-analyser av sddana “udda” férekomster visat att dessa malar
harstammar fran antingen Baven eller Eman, vilket visar att olovliga omflyttningar och utsattningar
har gt rum (Palm et al. 2019).

Trots tydliga genetiska populationsskillnader bildar de svenska malarna en distinkt grupp i jamforelse
med de populationer fran 6vriga Europa som studerades av Triantafyllidis et al. (2002). Svensk mal
uppvisar dessutom jamférelsevis laga nivaer av genetisk variation och orovackande sma effektiva
populationsstorlekar (Ne< 50), vilka understiger rekommenderade miniminivaer for bevarande 6ver
kortare tidsintervall (Palm et al. 2019). Aven vid helgenomsekvensering observerades pafallande lga
nivaer av genetisk variation hos de individer fran Baven, Eman och Mdckeln som analyserades
(Jensen et al. 2021).



Syften och fragestallningar

| denna rapport presenteras resultat fran genetiska analyser genomférda vid Sotvattenslaboratoriet,
Drottningholm, som en del av det nationella AGP-arbetet. En preliminar resultatgenomgang
presenterades vid det “nationella malméte” som holls digitalt i oktober 2020, med representanter
for berorda Lansstyrelser, Havs- och vattenmyndigheten, universitet, Sportfiskarna och Kristianstads
vattenrike.

Baserat pa samma markorsystem som i tidigare studier (t.ex. Palm et al. 2019) har nyinsamlade
vavnadsprover fran Baven, Mockeln och Helge a analyserats tillsammans med aldre data.
Huvudsakliga fragestallningar och syften har varit att:

e Studera forekomst av eventuell genetisk populationsstruktur inom Baven och Mockeln med
angransande vatten baserat pa nya/utékade material;

e Utreda ursprung for den mal som sedan 2007, i 6kande omfattning, patraffats i Helge &,
nedstroms Mockeln i norra Skane, nara lansgransen mot Kronoberg;

e Folja utvecklingen i det sedan ca 20 ar etablerade genetiska blandbestandet i nedre Helge a
(Kristianstads vattenrike) med avseende pa antal foraldrafiskar och avkomma med genetiskt
ursprung fran Eman, Baven respektive Mockeln;

e Folja de svenska malbestandens genetiska variationsgrad och effektiva populationsstorlekar
over tid (sa kallad "genetisk 6vervakning"; Johannesson & Laikre 2020).

Rapporten avslutas med ett avsnitt som innehaller slutsatser och rekommendationer infér framtida
atgarder och fortsatta undersékningar. Notera att delar av resultaten géllande 6vre Helge a (norra
Skane) har redovisats tidigare i form av ett separat PM (Palm 2019).

Material och metoder

Det nyanalyserade materialet harstammar fran provfisken i Baven, Méckeln och Helge & under
perioden 2012-2019. Vavnadsprov (en liten fenbit bevarad i 95 % etanol) har tagits i samband med
matning och markning. Totalt omfattar materialet 371 individer med tillfredstallande DNA-kvalitet
(tabell 1), varav ett mindre antal (22 st.) med identiska genotyper dock identifierats som sannolika
aterfangster (se kriterier nedan) och uteslutits fran vidare analys. Ovanndmnda individer har
kombinerats med data for ytterligare 1 236 malar fran samma vatten (samt Eman och Forsjon) fran
tidigare studier (Palm et al. 2019). Totalt omfattar det kombinerade materialet 1 607 individer, varav
1 444 3terstod efter att formodade/mojliga aterfangster uteslutits (tabell 1).

Genetiska analyser

Genotypbestamning har genomforts med avseende pa samma tio nukleért nedarvda DNA-markorer,
s.k. mikrosatelliter, och laborativa metoder (DNA-extraktion, PCR, fragmentanalys) som vid tidigare
studier av svensk mal (se Palm et al. (2019) for detaljer). Den enda skillnaden ar att tidigare
apparatur for DNA-fragmentanalys (ABI Prism 310 Genetic Analyzer) ersatts med en modernare
variant (ABI 3500 Genetic Analyzer). For att sdkerstalla att nya och gamla data (fragmentlangder)
tolkats identiskt genomfordes inledningsvis ett antal jamforelser mellan gamla och nya genotyper for
samma individer.



Statistiska analyser av genotypdata har genomférts med programmen FSTAT (Goudet 2001), GENETIX
(Belkhir et al. 2001), STRUCTURE (Pritchard et al. 2000, Hubisz et al. 2009) samt POPTREE2 (Takezaki et
al. 2010). For skattning av genetiskt effektivt antal foraldrar till analyserade avkommor fédda olika ar
(kohorter; se nedan) anvandes COLONY 2.0 (Wang 2009, Jones & Wang 2010).

Identiska genotyper och aterfangster

For en langlivad art som mal, dar vavnadsprov for genetisk analys tas fran individer som aterutsatts
levande, finns mojlighet att samma individ provtas och analyseras flera ganger under sin livstid.
Detta galler sarskilt om antalet individer i populationen ar begransat. Vid populationsgenetiska
analyser kan en hog andel aterfangster i materialet leda till oonskade konsekvenser som fel vid
berakningar av parametrar, samt att utfall for vissa statistiska test forefaller mer sdkra dn de
egentligen ar. Samtidigt innebér inte identiska "DNA-profiler” (samma genotyp sett 6ver samtliga
analyserade markorer) att det alltid maste réra sig om samma individ. Om de provtagna individerna
ar néra slakt (till exempel helsyskon) och/eller populationen uppvisar en lag genetisk variationsgrad,
kan tva individer av slumpen raka bara pa samma genotyp for de markérer som studeras. Ju farre
DNA-markorer (mindre del av arvsmassan) som studeras, desto mer sannolikt ar detta alternativ och
vice versa (se till exempel Waits et al. 2001).

| det totala materialet (nya och gamla data sammantaget) patraffades ett flertal "kluster” bestaende
av tva eller flera individer med inbordes identisk genotyp for de 10 analyserade mikrosatelliterna. |
nagra fall handlade detta uppenbart om olika individer, trots identisk genotyp (till exempel fiskar
fran olika vattensystem). | de allra flesta fall kravdes dock en mer detaljerad analys. Foljande
regelsystem har tillampats for identifiering och uteslutning av potentiella aterfangster inom kluster
av identiska genotyper:

- Aterfangster maste vara fran lokaler emellan vilka vandring ar mojlig;

- Aterfangster far inte vara PIT-markta med olika nummer;

- Aterfangster fran samma ar far endast uppvisa * 3 cm skillnad i uppmatt kroppslangd;

- Aterfangster fran olika ar far inte uppvisa negativ langdtillvaxt;

- Tillvaxten mellan efterféljande ar far maximalt vara +10 cm (+20 cm i nedre Helge a);

- Differensen for langdbaserade skattningar av fodelsear (se nedan) far inte dverstiga 4 ar.

Det ska betonas att identifieringar av aterfangster enligt ovan endast dr approximativa. Hogst
sannolikt har vissa sanna aterfangster (av samma individ) i vissa fall inte uteslutits. Samtidigt kan det
forekomma fall av falska aterfangster (olika individer med identisk genotyp) som uteslutits felaktigt.
Exempelvis finns flera observationer fran évre Helge a (norra Skane) dar PIT-maérkta individer 6kat
med mer dn 3 cm i langd under samma tillvaxtsasong (Mikael Svensson, SLU ArtDatabanken,
personlig kommentar). Samtidigt bér namnas att merparten av de potentiella aterfangsterna inom
samma sdsong har skett inom relativt korta tidsintervall (dagar/veckor nar provfiske utforts), och da
endast en andel av den arliga langdtillvaxten rimligen agt rum.

Trots ovanstaende osdkerheter ar effekterna av dessa sannolikt begransade pa de resultat som
presenteras nedan. Exempelvis fann Palm et al. (2019) endast mycket sma skillnader vid jamfoérelser
av skattningar for olika genetiska parametrar berdknade med och utan formodade aterfangster.



Langdbaserade aldersskattningar

For att folja en populations genetiska status (till exempel dess variationsgrad och/eller effektiva
populationsstorlek) over tid kan man antingen utga fran individer grupperade till fangstar eller
fodelsear (kohorter). For en langlivad art som mal ar det senare alternativet att féredra, da en liten
(ung) individ fangad ett visst ar kan vara fodd senare an en storre (aldre) individ fangad flera ar
senare. For klassificering till fodelsear behovs aldersbestamningar, vilket for mal kan ske via lasning
av aldersringar hos kotor, fenstralar eller otoliter (Alp et al. 2011). Detta kraver dock avlivad fisk
vilket i regel inte ar maojligt da malen ar fredad i Sverige sedan 1994.

En annan, betydligt mer osdker metod, ar att utga fran fiskens storlek och tillvaxtkurvor fran tidigare
studier. Endast sma/unga malar (sdg, <25 cm) kan med relativ sdkerhet dldersbestammas utifran sin
kroppsliangd. Aven osikra dldersskattningar har dock ett varde, och en tillvaxtfunktion for att skatta
aldern har darfor anvants dven for langre/aldre individer (figur 1). Funktionen &r baserad pa ett
tidigare aldersbestamt material fran Eman (Nathanson 1986) dar tillvaxten férmodas vara relativt lik
den i Baven och Mockeln (Palm et al. 2019). Daremot visar DNA-identifierade aterfangster fran
nedre Helge a pa en klart hogre tillvaxt i detta omrade (Jansson 2012); darfor har en separat tillvaxt-
funktion anvéants for dldersbedémning av mal fran detta omrade (figur 1).



Tabell 1. Antal DNA-analyserade malar per ar och totalt. Oversta raden (1982-2012) utgér individer/data fran tidigare studier. Siffrorna inom parentes utgér
antal innan reduktion av identiska genotyper som kan utgéra samma individ provtagen mer dn en gang (se texten). Notera att inga nya individer fran Eman och
Forsjon i Kalmar 1an har DNA-analyserats inom AGP, samt att en individ fran 6vre Helge a (d6d individ fran Broby, provtagen 2012) har tillkommit jamfért med
tidigare separat analys for detta omrade (Palm 2019).

Insamlingsar Baven Maockeln Helge 3, nedre Helge 3, dvre Eman FoOrsjon Summa
1982-2012 95 (98) 270 (329) 145 (166) 492 (521) 93(122) 1095 (1236)
2012 1(1)

2013 23 (23) 2(3) 3(3)

2014 14 (14) 3(3) 13 (13)

2015 18 (21) 7(8)

2016 32 (34) 3(3) 10 (10)

2017 12 (12) 5(7) 3(3)

2018 24 (25) 33 (36)

2019 69 (69) 42 (49) 20 (20) 12 (14)

Summa (AGP) 160 (164) 112 (126) 38 (40) 39 (41) 349 (371)
Summa (totalt) 255 (262) 382 (455) 183 (206) 39 (41) 492 (521) 93(122) 1444 (1607)
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Figur 1. Tillvdxtfunktioner av Von Bertalanffy-typ som anvdnts fér lingdbaserade dldersbedémningar.
Den bla kurvan dr baserad pa dldre aldersbestdmningar av déd mal fran Eman (Nathanson 1986),
medan den gula dr baserad pa dterfangster av DNA-identifierad mal (Gterutsatt levande) frdn nedre
Helge @, ddr tillvixten dr klart hégre dn i Emdn under 1980-talet (Jansson 2012).

Resultat och Diskussion

Redovisningen inleds med separata analyser av utokade/nya material fran Baven, Mockeln och de bade
omradena med mal i nedre och 6vre Helge & (norra Skane). Darefter behandlas 6vergripande genetisk
struktur samt skattningar av genetiskt effektiva populationsstorlekar och genetisk variationsgrad over
tid inom de ursprungliga och nyligen etablerade populationerna (inklusive Eman och Foérsjon).

Genetisk struktur inom Baven

De material som ingatt i tidigare genetiska analyser av mal fran Baven har inte medgett nagra
detaljerade jamforelser mellan delomraden inom vattensystemet (Palm et al. 2008, Palm et al. 2019).
Vid parvisa genetiska jamférelser av individer fran de sex delomradena A-F (figur 2) i det utékade
materialet pavisades i de flesta fall endast mindre genetiska skillnader (Fsr = 0,01 — 0,02), varav nagra
var statistiskt signifikanta (figur 3). Provet fran Edebysjon-Abysjon (E) avvek dock mer tydligt fran 6vriga
omraden (Fst = 0,03 — 0,06; figur 3). Samma delomrade (E) uppvisade lagst grad av genetisk variation,
medan individerna fran Kvarnsjon (B) uppvisade hogst variationsgrad (figur 4).

De relativt sma, men i flera fall statistiskt signifikanta, genetiska skillnaderna mellan individer fran olika
delar av Baven tyder pa att individerna i hog grad ar stationéra, ett beteende som bland annat
observerats hos mal i Spanien (Carol et al. 2007). Aven pagaende méarkningsstudier av mal i Bdven tyder
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pa att malen uppehaller sig i samma del av sjon under langre tidperioder; till och med 2020 hade ingen
aterfangad individ bytt delomrade, dven om kortare forflyttningar inom respektive omrade forekommit.
Sommaren 2021 hade dock tva storre hanar (>170 cm) markta 2018-2019 forflyttat sig fran delomrade A
till delomrade C (Figur 2), en vandring pa minst 30 km (Rickard Gustafsson, Sportfiskarna, personlig
kommentar).

En majlig tolkning av den nagot hogre variationsgraden bland individerna fran Kvarnsjon (delomrade B)
ar att detta utgor ett “genetiskt kirnomrade” med fler revir och framgangsrika lekfiskar, dar det under
langre tid funnits fler kénsmogna individer dn i andra delar av Baven. Dock saknas langre tidsserier med
provfiskedata fran Kvarnsjon som kan ge stéd for en sadan tolkning (Rickard Gustafsson, personlig
kommentar). Den nagot avvikande genetiska sammanséattningen hos mal fran Edebysjon-Abysjon
aterspeglar troligen genetisk drift i samband med att denna del av sjon koloniserats av ett begransat
antal individer. Dessa genetiska skillnader bedéms saledes vara tillfilliga; ytterligare migration till
omradet férvantas resultera i minskade skillnader och lokalt 6kad variationsgrad.

D
illsj6n, Langdunker
=16

Skarvnasviken-Torparviken
n=77(79)

Kvarnsjon
=11 (13)

Lillsjon-Hornsundssjon
n=110 (111)

Edebysjon-Abysjon

Ure orssaan
n=8

Figur 2. Baven med angrdnsande vatten: orange-réda symboler anger provfiskelokaler, med inringade
lokala delomraden som analyserats separat (A-F). Siffror inom parentes anger antal individer per
delomrdade innan reduktion av formodade dterfangster med identiska genotyper (se texten).
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Lillsjén-Hornsundssjén (A), n=110 Kvarnsjén (B), n=11
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0.05 0.05
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Figur 3. Parvisa jamférelser av allelfrekvenser (kvantifierade som Fsr) mellan mal fran sex delomrdden
inom Bdvens vattensystem (A-F; figur 2). Asterisker anger grad av statistisk signifikans (efter Bonferroni-
korrektion fér multipla tester, k=15): *p<0,05; **p<0,01; ***p<0,001; NS = ej signifikant (p>0,05).
Notera skillnaderna i stickprovsstorlekar vilken innebdr att den statistiska styrkan fér olika
signifikanstester férvéintas variera.

2.3
Kvarnsjon (B)
2.2 ®
=
< Hornsundssjon (A)
a [ ]
o Uren (F)
521 L
2
2
o Skarvndsviken (C)
< Langdunker (D) @
2.0 Edebysjon (E)
[ ]
1.9
0.36 0.38 0.40 042 0.44

Expected heterozygosity (H¢)

Figur 4. Genetisk variation (férvintad heterozygositet, Hg, samt “allelrikedom” = antal anlagsvarianter
med hdnsyn till materialstorlek, AR) fér mal frén delomrdden A—F i Bdven (figur 2).
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Genetisk struktur inom Mockeln

Tidigare analyser har indikerat forekomst av sma men statistiskt signifikanta genetiska skillnader mellan
individer fran olika delar av Mockeln (Palm et al. 2008, Jensen et al. 2021). Vid analys av det utokade
materialet i denna studie visade ocksa en majoritet av parvisa genetiska jamforelser mellan individer
fran delomradena A-D i Mockeln (figur 5) pa signifikanta skillnader av begrénsad storlek (Fst = 0,01 —
0,03), undantaget tillflédet Lilla Helge a (B) dar divergensen mot 6vriga omraden var nagot storre (Fst =
0,03 — 0,07; figur 6). Lagst heterozygositet och antal anlagsvarianter observerades bland individer fran
Helge & uppstroms Mockeln (C), dit 53 individer (20-50 cm) flyttades upp forbi ett vandringshinder
under 2008 (Lessmark 2015), medan malen i tillrinnande Agunnarydsan uppvisade hogst genetisk
variationsgrad (figur 7).

Sannolikt aterspeglar dessa relativt sma genetiska skillnader mellan mal fran Méckelns till- och
avrinningar ett relativt stationart beteende kopplat till slumpmassiga hdandelser (genetisk drift) i
samband med artens spridning i vattensystemet (pa naturlig vag och via manniskan). Den nagot hogre
genetiska variationsgraden i Agunnarydsan stimmer val 6verens med observationer av att malen
tidigare, under 1980-talet, var koncentrerad framst till detta omrade, medan dess spridning nedstroms i
Helge a har inletts senare (Palm et al. 2008). Likt for Baven kan dessa sma genetiska skillnader som
pavisats mellan delomradena i Mockeln tdnkas minska framover, i takt med att antalet individer och
migrationen inom delar av vattensystemet 6kar.

4

. L:a Helge a
Agunnarydsan ¥ ;=61 (81)

n=156 (177)
A

B

Helge a (nedstr. M6cke

Helge a (uppstr. Méckeln)
n =149 (180) N

n=16 (17)
Saganassjon

Delarydammen

Figur 5. Méckeln med angrdnsande vatten: orange-réda symboler anger provfiskelokaler, med inringade
lokala delomraden som analyserats separat (A-F). Sma svarta pilar anger flédesriktning. Siffror inom
parentes anger antal individer per delomrdade innan reduktion av férmodade aterfangster med identiska
genotyper (se texten). Notera att koordinater saknas fér dldre prov inom delomrdde B.
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Agunnarydsan (A), n=156 Lilla Helge a (B), n=61
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Figur 6. Parvisa jimforelser av allelfrekvenser (kvantifierade som Fsr) mellan mal fran fyra delomrdden

NS
C

inom Méckelns vattensystem (A-D; figur 3). Asterisker anger grad av statistisk signifikans (efter
Bonferroni-korrektion for multipla tester, k=6): *p<0,05; **p<0,01; ***p<0,001; NS = ¢j signifikant
(p>0,05). Notera skillnaderna i stickprovsstorlekar vilken innebdr att den statistiska styrkan fér olika
signifikanstester férvdntas variera.

2.2
Agunnarydsdn {A)
2.1 ®
. 2 Nedstr.- Mbckeln (D)
< ®
2 1.9
c
S L:a Helge & (B)
= a
Z 1.8 ®
©
= Uppstr. Mockeln (C)
1.7 ®
1.6
1.5
0.15 0.2 0.25 0.3

Expected heterozygosity (Hg)

Figur 7. Genetisk variation (férvintad heterozygositet, Hg, samt “allelrikedom” = antal anlagsvarianter
med hdnsyn till materialstorlek, AR) for mal fran fyra delomrdden i Mdckeln (A-D, figur 2).
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Ursprung hos mal i 6vre Helge a (norra Skane)

En mer detaljerad analys av genetiskt ursprung for mal i de 6vre delarna av Helge a (norra Skéne) har
tidigare presenterats av Palm (2019). Fran denna del av Helge a ar férekomst av mal kind sedan 1700-
talet, men efter 1960-talet var arten troligen férsvunnen (Nathanson 1987). Sedan ca 15 ar forekommer

mal ater i omradet kring Osby (figur 8), harefter benamnt ”6vre Helge 3”.

Unga malar frdan provfiske i évre Helge G, norra Skdne (foto: Mikael Svensson)

Samtliga statistiska analyser av genetiska data visar att de individer som idag férekommer har sitt
ursprung fran Maockeln langre uppstroms i samma avrinningsomrade. Detta framgar bland annat av en
s.k. faktoriell korrespondensanalys vilken omfattar all hittills analyserad svensk mal, och dar individer
fran ovre Helge a helt 6verlappar med dem fran Mdckeln hégre upp i samma vattensystem (figur 9). En
pafallande genetisk likhet mellan malar fran dessa bada omraden syns dven i ett motsvarande
dendrogram dar delomradena i Baven och Mdckeln hanterats som separata stickprov (figur 10). Av
ytterligare analyser och resultat som redovisas av Palm (2019) framgar vidare att malen i 6vre Helge a
uppvisar en nagot lagre grad av genetisk variation dn i Mockeln, vilket kan forklaras av att antalet
individer som grundat bestandet varit begransat (en sa kallad founder-effekt). Det bedéms dock svart
att via DNA utrdona om kolonisationen fran Méckeln skett pa naturlig vag och/eller om malar fran
Mockeln olovligen flyttats nedstréms i Helge a.
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Figur 8. Provfiskelokaler i évre Helge d (réda symboler) i omrddet kring Osby, norra Skéne. Denna del av
Helge a ligger nedstréms Méckeln dédr mal finns naturligt, och uppstréms nedre Helge a (Kristianstads
vattenrike) ddr arten har dterintroducerats. Karta fran Palm (2019).

Typiskt malhabitat i 6vre Helge &, norra Skdne (foto: Mikael Svensson)
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Figur kopierad fran Palm (2019).
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Figur 10. Neighbor-joining dendrogram (”sldktskapstréd”) baserat pa parvisa genetiska avstdnd
(Nei’s DA) mellan stickprov fran svenska malbestdnd: delomrdden inom Bdven (Bav, A-F; figur 2),

delomrdden inom Méckeln (Moc, A-D, figur y), 6vre Helge 4, norra Skdne (Hel_NSk), nedre Helge G
(Hel_ned), nedre och 6vre delbestdndet i Emdn (Em_ned & Em_upp) samt Férsjén (For).
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Nedre Helge a (Kristianstads vattenrike)

Populationen i nedre Helge a néra ans utlopp i havet (figur 11) utgor en genetisk blandning till foljd av
utsattningar under perioden 1999-2006 med individer frdn Baven, Eman och Mdockeln i syfte att
ateretablera arten. Den ursprungliga populationen dog ut under 1960-talet, sannolikt beroende pa akut
syrebrist efter omfattande utsldapp av cellulosafiber (Svensson et al. 2013). Tidigare genetiska analyser
av individer fangade mellan 2001 och 2011 har visat att avkomma med foéraldrar fran Eman och Baven
dominerat, medan andelen gener fran Moéckeln varit 1ag. Samtidigt tycks antalet forédldrafiskar ha varit
hogst begransat i populationen (Jansson 2012, Palm et al. 2019).

3 km

Figur 11. Provfiskelokaler i nedre Helge G (Kristianstads vattenrike) ddr véivnadsprov av mal fér genetisk
analys samlats in. Férsta hindret fér uppstréms vandring finns vid Torsebro (kraftverksdamm férsedd
med laxtrappa vilken mal sannolikt har svdrt att passera uppstréms). Notera att mal analyserats fran
ytterligare lokaler i samma del av Helge G (dessa saknar dock koordinatuppgifter).

Figur 12 visar skattad andel genetiskt material med harstamning fran Baven, Eman respektive Mockeln
hos totalt 183 individer fangade i nedre Helge 3, dar tidigare data (malar fangade 2001-2012) har
kombinerats med det utokade AGP-materialet insamlat 2013-2019 (tabell 1). Sortering pa uppskattat
fodelsear visar att gener fran Eman dominerade initialt och att det genetiska bidraget fran Baven
darefter okat successivt for att under senare ar dominera (ca 70-80 %). Samtidigt férekommer enstaka
individer fodda sent som helt bar pa gener fran Eman (figur 12). Den hoga andelen “Baven-gener”
stammer val 6verens med resultatet av den nyligen genomforda helgenomsekvenseringen dar andelen
genetiskt material fran Baven skattades till 72 % bland sex analyserade individer fran nedre Helge a
(Jensen et al. 2021).
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Den laga andelen gener fran Méckeln (ca 5 %) ar inte férvanande da endast en mindre andel av
individerna som satts ut i nedre Helge haft denna harstamning (ca 12 % av de utsatta malarna t.o.m.
2011; Jansson 2012). Under kommande ar kommer dock sannolikt individer med genetiskt ursprung
fran Mockeln i 6kande omfattning vandra nedstréms forbi de sammanlagt atta kraftverksdammar som
atskiljer Helge a:s nedersta del fran de nyligen koloniserade omradena langre uppstroms (se ovan). Vid
provfiske hosten 2021 fangades tva malar (359 och 686 mm) mellan de tva nedersta kraftverken vid
Knislinge och Torsebro. Detta omrade kan i teorin nds av mal fran nedre Helgea via en laxtrappa vid
dammen i Torsebro, men da trappan ar i daligt skick forefaller detta mindre sannolikt (Mikael Svensson,
pers. komm.). Eftersom klara genetiska skillnader foreligger mellan malen i Helge a:s olika delar (t.ex.
figur 9 och 10) bedéms goda mojligheter finnas att under kommande ar f6lja en eventuellt 6kande
genspridning nedstréms via genetiska data for nya arsklasser fran nedre Helge a.
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Figur 12. Andel genetiskt material hos mal fran nedre Helge med ursprung frén Bdven, nedre och 6vre
Eman samt Mdéckeln (skattningar med programmet STRUCTURE). (a) Varje vertikal stapel motsvarar en
individ, sorterade med avseende pad skattat fédelsedr (enligt storleksbaserade Gldersbedémningar). (b)
samma data som i delfigur (a) men i form av medelvdrden fér individer fran kohorterna 1998-2004,
2008-2015, respektive 2018.



Effektiva populationsstorlekar och forlust av genetisk variation

Den genetiskt effektiva populationsstorleken (Ng) i en reproduktivt isolerad population avgor med vilken
takt inaveln 6kar och genetisk variation forloras; ju lagre Ne desto snabbare inavelsékning samt forlust
av arftlig variation och vice versa (se till exempel figur 13). En begrdnsad effektiv populationsstorlek
forvantas dven leda till att det naturliga urvalet som leder till genetisk anpassning blir mindre effektivt.
Av flera skal utgor Ne darfor en nyckelparameter vid bevarande av arftlig variation av betydelse for
arters och lokala populationers fortlevnad pa saval kortare som langre sikt (Allendorf et al. 2013, Ryman
et al. 2019).
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Figur 13. Férvintad minskning av heterozygositet (H) hos selektivt neutrala loci i reproduktivt isolerade
populationer av olika (begrdnsade) effektiva populationsstorlekar (Ng) 6ver tid (t, antal generationer).
Den motverkande effekten av nya mutationer férvintas vara férsumbar vid dessa Idga effektiva
storlekar.

Tidigare genetiskt baserade skattningar av effektiva populationsstorlekar hos dagens svenska
malbestand har varit anmarkningsvart laga (Ne = 20-30) (Palm et al. 2019). | figur 14 presenteras
nya/uppdaterade skattningar av effektiv populationsstorlek baserade pa de utokade materialen fran
Baven, Mdéckeln och Helge a tillsammans med motsvarande resultat for dldre data fran Eman.
Skattningarna har delats upp foér grupper av individer fran fem efterfoljande arsklasser (kohorter)
uppskattningsvis fodda mellan tidigt 1990-tal (Baven, Mdckeln, Eman) eller 2000-tal (Helge &) fram till
2010-talet, for att kunna studera eventuella trender. Likt tidigare ar Ne-skattningarna dverlag pafallande
laga (<50) trots att arsklasser fédda under senare tid har tillkommit. Svaga tendenser till 6kningar for Ne
over de studerade tidsperioderna syns i nagra fall, men den statistiska osdkerheten for respektive
skattning ar ofta stor (figur 14).

En Iag effektiv populationsstorlek kan aterspegla ett 1agt antal (kdnsmogna) individer i populationen, en
skev kdnskvot och/eller stor variation i reproduktiv framgang bland férédldrarna. Palm et al. (2019) lyfte
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bland annat fram brist pa lampliga lekhabitat samt revirhdvdande beteende hos hanar som maéjliga
forklaringar till de svenska malpopulationernas laga effektiva populationsstorlekar. Under svenska
miljobetingelser bedéms malens konsmognad inte intraffa forran vid omkring 8-12 ars alder
(Vinterstare 2017). En ytterligare mojlighet som diskuterades av Palm et al. (2019) var darfor att
andelen kénsmogna individer dnnu var lag, trots tecken pa 6kande populationsstorlekar, och att Ng
kunde tankas 6ka framover nar andelen konsmogna fiskar 6kat. Maojligen kan de svagt positiva trender
for Ne som syns i figur 14 aterspegla en sadan utveckling. Andra majliga forklaringar finns dock.
Exempelvis kan varmare somrar ha resulterat i att avkomma fran en 6kande andel av de lekande
fiskarna (fler familjegrupper) 6verlevt det juvenila stadiet. En ytterligare relaterad majlighet ar att hégre
vattentemperaturer gett en gradvis hogre andel lekmognande individer bland den vuxna fisken.
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Figur 14. Skattningar av effektiv populationsstorlek (95 % konfidensintervall) fér individer uppdelade i
grupper av fem efterféljande drsklasser (baserat pa ldngdbaserade dldersskattningar). Virdena véntas
utgéra ett mellanting av Ng per Gr och Ne per generation (se figur 15), men kan enligt teoretiska
berdkningar baserade pa litteraturuppgifter for andra arter (Waples et al. 2013) samt livshistoriedata
for svensk mal ligga relativt ndra Ne (Palm et al. 2019).
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Som framgar av en schematisk illustration (figur 15) férvantas Ne generellt vara betydligt lagre dn det
totala antalet individer (N7or) samt dven det antalet vuxna (kénsmogna) individer i en population (Napuir,
ofta dven benamnt Ncensus). Den radande bilden &r att antalet vuxna individer i de svenska
malbestanden ar betydligt hogre dn vad ovanstaende Ng-skattningar anger (Vinterstare 2017). Hur N
forhaller sig till Napuir hos mal ar dock i hog grad okédnt. For Moéckelnomradet har antalet vuxna malar
(>70 cm) uppskattats till omkring 700 individer baserat pa fangst-aterfangstférsok utférda 2014-2019
(Prof. Per Larsson, Linnéuniversitetet, pers. komm.). Givet de genetiskt baserade skattningarna av Ng =
20-30 for Mockeln (figur 14), indikerar detta en kvot mellan Ne och Napuir ldgre an 0,05. Som jamforelse
har genomsnitt for samma kvot fér andra arter berdknats till 0,11 och 0,14 (med stor bakomliggande
variation) baserat pa omfattande litteratursammanstallningar (Frankham 1995, Palstra & Ruzzante
2008). Markningsforsoken i Mockeln indikerar en omfattande konkurrens under lektiden dar stérre
individer dominerar, och endast en mindre andel av bestandet tycks leka arligen (Per Larsson, personlig
kommentar). Det senare kan vara en bidragande orsak till den I3ga kvoten mellan Ne och Naputr.

Figur 15. Schematisk figur som illustrerar hur totala populationsstorleken (Nto7) kan férhdlla sig till
antalet vuxna individer av kbnsmogen dlder (Napui7), till den genetiskt effektiva populationsstorleken per
generationsintervall (Ng) samt till det genetiskt effektiva antalet féréldrar per ar (Ns).

Som illustreras i figur 13 forvantas heterozygositeten minska over tid i en reproduktivt isolerad
population av begransad (genetiskt effektiv) storlek. For att undersdka om det forekommer dylika
minskningar i de genetiskt sett sma malpopulationerna genomfoérdes en analys déar individernas
genomsnittliga heterozygositet (H; andelen av de 10 mikrosatelliterna som befanns vara heterozygota)
plottades mot uppskattat fodelsear och tillpassades exponentialfunktioner av samma form som i
figur 13. Som framgar av figur 16 syns gradvisa minskningar for H (med undantag fér Eman). Ingen av de
negativa trenderna ar dock statistiskt signifikant, dven om linjéra regressionstester pa log-
transformerade H-varden resulterade i ldga p-varden (0,07) for Baven och Méckeln. Fran samma analys
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syns dven de klara skillnaderna i populationernas genomsnittliga heterozygositet, dar blandbestandet
fran nedre Helge & har hogst H, foljt av Baven, Emans bada populationer, Méckeln, évre Helge a samt
Forsjon (figur 16). Avsaknaden av negativa trender for de bada populationerna i Eman beror sannolikt
pa férekomst av visst genflode mellan dessa, vilket motverkar forluster av heterozygositet. Enstaka
individer som utgor genetiska korsningar mellan populationerna i Eman har identifierats vid tidigare
studier; dessa aterspeglar sannolikt en tidigare flytt av mal uppstroms samt viss naturlig vandring
nedstroms (Palm et al. 2008, Palm et al. 2019).

Baserat pa resultaten i figur 16 gar det att identifiera mojliga kombinationer av Neoch G
(generationsintervallet = medeldldern bland forédldrarna) som forvantas resultera i den observerade
minskningstakten for H inom respektive population (Eman utesluten). Som visas i figur 17 motsvarar N
= 20-30 ett generationsintervall av storleksordningen 10-20 ar, vilket inte framstar som orimligt givet
artens sena kdnsmognad och langa livslangd. Det bor dock betonas att samtliga ingdende parametrar ar
behaftade med osdkerheter vilka inte har tagits hansyn till vid dessa berakningar.

0.9 O 8808 = =
08 —mO— p——8-8-8
0.7 }
T 06 0 O0O0®OORE 1O ® O =
g 05 @ S A DO X =
S Helge &, nedre
504 OOBXXEBRREBEBEE ®XXXXO
30RAANRA KOO NE KKK KKK K KN K B IHR-RXK X OBaven
Eman ovre
Eman I
0.2 ‘ ‘*XX%XH%f%ixf
———
=== Mockeln
01 A® X . > 4 X XK K MK XK ¥ K K B IK K ROk Helge &, N:a Skane
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1990 2000 2010 2020
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Baven A Eman Nedre Eman Ovre Forsjon X Mockeln [JHelged, Nedre + Helge &, N:a Skane

Figur 16. Heterozygositet 6ver tid i svenska malpopulationer. Varje symbol motsvarar en enskild individ,
ddr vdrdet pa y-axeln visar andelen heterozygota mikrosatelliter (utav 10 analyserade) medan x-axeln
anger fédelsedr (skattat utifran fadngstdr och Iéngdbaserad dldersskattning). Endast individer med
fullsténdig genotyp samt skattat fédelsedr (via Ingdbaserad dlder) fran och med 1990 dr inkluderade.
Heldragna linjer utgér tillpassade exponentialfunktioner som anger férlust av H i en reproduktivt
isolerad population (se exempel i figur 14).
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Figur 17. Kombinationer av effektiv populationsstorlek (Ng) och generationsintervall (G, antal ar) som
tillsammans férvéntas ge den forlust av heterozygositet per Gr som skattats empiriskt i figur 16. Det
inringade omrdde motsvarar i grova drag de nivder pG Ne som erhdllits via oberoende skattningar (se
figur 14). Populationerna i Eman dr inte inkluderade dd dessa beroende pa férekomst av genfléde (da
gdller inte de teoretiska férhdllanden mellan H, Ne och G som dr illustrerade i figur 13 och vilka tillimpas
i figur 16).

Slutsatser och rekommendationer

Malen i Sverige ar genetiskt sarbar. De fa populationerna ar tydligt distinkta samtidigt som deras
genetiska variationsgrad ar 1ag i jamforelse med mal fran andra delar av Europa. Trots indikationer pa
populationstillvaxt dr de genetiskt effektiva populationsstorlekarna (Ng) fortsatt orovackande laga

(Ne< 50). Som konsekvens forloras genetisk variation i en takt som inte ar langsiktigt hallbar. Hittills har
saledes inte atgardsprogrammets langsiktiga mal om en mer gynnsam genetisk status (senast ar 2030)
infriats. Det &r dnnu oklart om de laga nivaerna pa Ne beror av alltfor fa konsmogna individer, brist pa
lampliga lekhabitat och/eller ytterligare faktorer.

| syfte att erhalla 6kade lokala effektiva populationsstorlekar bor bl.a. utvarderingar genomforas av
behovet av konstgjorda leknasten och/eller férbattrade lekomraden. Eventuellt kan dven systematiska
forflyttningar av individer inom samma vattensystem behdvas for att paskynda etablering av mal i
enskilda delomraden samt for att 6ka genutbytet dessa emellan. Daremot rekommenderas generellt
inte forflyttningar av mal mellan vattensystem, da detta ar forknippat med genetiska risker (t.ex.
minskad lokal anpassning) och potentiell spridning av parasiter och sjukdomar (Palm et al. 2019).

Fortsatt genetisk 6vervakning rekommenderas i kombination med atgarder som syftar till att 6ka
antalet reproduktivt framgangsrika lekfiskar i Baven, Mdckeln, Eman och Helge 4. DNA-analyser kan
dven nyttjas for att identifiera ursprung hos mal som olovligen satts ut i nya svenska vatten (Palm et al.
2019). Sadana analyser har dven potential att pavisa eventuella illegala utsattningar med mal fran andra
delar av Europa. Givet malens langa generationsintervall kan genetiska undersékningar genomforas
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med langre intervall 4n fér andra arter (till exempel vart 5:e ar). Fortsatt vdvnadsprovtagning (liten
fenbit i sprit) rekommenderas dock i samband med samtliga provfisken. For att félja utvecklingen vad
avser Ne bor sarskilt analys av mindre/unga individer fédda under senare ar prioriteras. Baserat pa
ackumulerade fangst-aterfangst data fran pagaende PIT-markningar rekommenderas vidare att
metoden som har anvants for att skatta individernas alder och fodelsear (figur 1) utvarderas och
eventuellt modifieras sa att den battre passar individernas tillvaxt i respektive population.

Val av markoérsystem vid framtida DNA-undersokningar — mikrosatelliter (som hittills) eller nyutvecklade
SNP-markorer (Jensen et al. 2021) — bér avgoras med hansyn till vilka fragestallningar man vill belysa
och behovet av “genetisk upplosning”, ekonomiska kostnader samt tillgang till referensdata fran tidigare
ar (se bl.a. Jensen et al. 2021, for en mer utférlig diskussion). Om valet faller pa mer hogupplosta SNP-
markoérer kan kompletterande analyser av dldre vavnadsprov eller DNA-extraktioner erfordras for att
generera referensdata fran tidigare ar och arsklasser.

De utokade genetiska studier som genomforts inom AGP-arbetet har visat att det férekommer
statistiskt sdkra genetiska skillnader mellan individer fran olika delar av Baven och Mockeln. Dessa
lokala skillnader (skilda frekvenser for samma anlagsvarianter) ar dock sma och forklaras troligen av en
kombination av ett stationart beteende och (slumpmassig) genetisk drift beroende pa att ett begrdnsat
antal individer star fér reproduktionen. Bedémningen ar darfor att all mal inom Bavens respektive
Mockelns vattensystem tillhor samma biologiska population (gen-pool). En motsvarande tolkning
gjordes dven av Jensen et al. (2021) for Mockeln, trots pavisad forekomst av flera genetiska
"slaktskapskluster” av individer i denna sjo. Vid fortsatt insamling av vavnadsprover fran Baven och
Mockeln bér dessa insamlas sa representativt som mojligt fran de olika delomradena. Pa sa vis kan
framtida genetiska undersokningar belysa om de genetiska skillnaderna verkligen minskat och om
ovanstaende bedémning/tolkning &r korrekt.

Malen i 6vre Helge a (norra Skane) harstammar fran Mockeln, men uppvisar nagot lagre genetisk
variationsgrad vilket tyder pa att populationen grundats av ett fatal individer som vandrat och/eller
flyttats nedstréms. For det aterintroducerade genetiska blandbestandet i nedre Helge a (Kristianstads
vattenrike) syns en 6kning 6ver tid av andelen genetiskt material fran Baven. Antalet genetiskt effektiva
lekfiskar ar dock lagt, och det ar alltfor tidigt att dra nagra slutsatser om denna dominans av gener fran
Baven kommer att besta. Om (nér) individer harstammande fran Mdéckeln sprider sig nedstroms och
reproducerar sig i nedre Helge 8 bedoms goda mojligheter finnas att folja detta forlopp via framtida
DNA-analyser.

Erkannanden

Arbetet har genomférts pd uppdrag av Lansstyrelserna i Sédermanland och Skane, som en del av AGP-
arbetet med mal i Sverige. Uppdraget har bekostats av Havs- och vattenmyndighetens 1:11-anslag
(atgarder for havs- och vattenmiljo).

Forfattaren tackar Linda Soderberg (SLU, Sotvattenslaboratoriet) som utfort samtliga laborativa analyser
av nytillkommet material samt kalibrerat gamla och nya mikrosatellitdata. Tack aven till Helena
Herngren (Lansstyrelsen Sédermanland), Andreas Jezek (Kristianstads vattenrike), Mikael Svensson
(SLU, Artdatabanken), Per Larsson (Linnéuniversitetet) samt Rickard Gustafsson (Sportfiskarna) for
vardefull bakgrundsinformation, samt till personal som samlat in vdvnadsprover i falt. Mikael Svensson
(SLU, ArtDatabanken), Anna Fohrman (Lansstyrelsen Skane) och Alexander Gustavsson (Lansstyrelsen
Sédermanland) gav vardefulla kommentarer pa en tidigare version av texten.
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