En vardfiskstudie I tre vattendrag

Tjockskalig malarmussla i S6dermanlands lan
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Introduktion

Sveriges Sportfiske- och Fiskevards forbund har fatt i uppdrag av Lansstyrelsen i
Sodermanland att genomfdra en undersékning av vardfiskar for den tjockskaliga
malarmusslan Unio crassus i Vedaan, Sibro och Forsaan. I projektet ingick ocksa att
samla in DNA fran tjockskalig malarmussla fran Forsaan, Natan och Nasselstaan. I
denna rapport redovisas metoder och resultat fran dessa undersokningar som

genomforda sommaren och hosten 2018.

Bakgrund

Den tjockskaliga méalarmusslan ar en sotvattenlevande art som framst lever i
rinnande vatten. I Sverige har den en sydostlig utbredning och férekommer i Skane,
Blekinge, Kronobergs, Kalmar, Ostergdtlands, Sodermanlands och Orebro lan. Arten
ar nationellt utrotningshotad och bedomd som starkt hotad enligt rodlistans kriterier.
Forsurning, 6vergddning och fysiska forandringar i artens livsmiljo dr faktorer som
beskrivs som de kdnda orsakerna till artens tillbakagang (Lundberg, Bergengren, &

Von Proschwitz, 2007). En annan orsak som namns i atgardsprogrammet ar forlusten

av vardfisk.

Figur 1. Glochidielarver pa géle hos Abborre. Foto: Lansstyrelsen i Sédermanlands lan.



Tjockskalig malarmussla har vad man kallar ett intermediart vardfiskspektrum,
vilket betyder att musslornas larver (glochidier) kan utvecklas till musslor pa fler an
en fiskart, till skillnad mot flodparlmusslans glochidier som ar vardfiskspecialister
och som bara kan utvecklas till musslor pa atlantlax Salmo salar eller 6ring Salmo
trutta. Dammusselarter kallar man for vardfiskgeneralister eftersom deras larver kan

utvecklas till musslor pa méanga olika arter av sotvattenlevande fiskar.

Vardfiskstudier har tidigare genomforts i SOdermanland inom LIFE-projektet
Malarmusslans aterkomst (UC4LIFE), som pagick mellan aren 2012-2016. I
Sodermanlands lan undersoktes da Kiladn och Svértaan. Undersokningen visade att
flera olika fiskarter fungerar som vardfisk i dessa dar men att olika fiskarter verkar
vara olika viktiga i de olika aarna. Skillnaden kan bero pa att vattendragen har olika
artsammansattning av fisk. Art-sammansattningen av fisk kan i sin tur bero pa
naturliga orsaker, exempelvis fiskarters habitatkrav och invandringshistoria efter
istiden. Artsammansattningen av fisk kan dven bero pa mansklig paverkan i
vattendragen, till exempel kanalisering och vandringshinder som hindrar fisk att
sprida sig inom och mellan avrinningsomraden. Aven utplantering av fisk kan

paverka art-sammansattningen i sjoar och vattendrag.

I atgardsprogrammet fran 2006 finns en rad forslag pa atgarder som kan tankas
genomforas i lan med foérekomst av arten (Lundberg, Bergengren, & Von Proschwitz,
2007). Atgardslistan har reviderats och den galler sedan 2016. I listan finns en atgérd
som handlar om vardfiskstudier. Kinnedom om vardfiskar bor vara ett minikrav nar
man planerar atgarder for den tjockskaliga malarmusslan eftersom glochidier ar
beroende av en eller flera funktionella vardfiskar (Modesto, o.a., 2018). Kunskap om
genetiskt slaktskap mellan populationer i olika avrinningsomraden hade ocksa
underlattat naturvardsarbetet med arten. Framfor allt vid atgarder som
aterintroduktion eller stodutsattning av arten genom att flytta musslor fran en plats
till en annan (Eveleens & Febria, 2022). Flytt av musslor dr den enklaste metoden for
att aterintroducera arten till vattendrag dar den tidigare forekommit eller for att
hjalpa upp forekomsten i dar dar den fortfarande finns men i glesa bestand med laga
tatheter (mindre an en mussla per m?). Artificiell infektion och odling av musslor ar
metoder som ar mer resurskravande i jaimforelse med att flytta musslor. Om en flytt
av musslor sker inom samma vattendrag kan man anta att den genetiska skillnaden
mellan individer ar 1ag jamfort populationer i olika avrinningsomraden. I UC4LIFE
samlades genetiskt material in fran Kiladn och Vedaan i Sodermanlands lan. Detta

material har nu utokats med tre vattendrag i och med detta projekt.



Malsattning

Malet med projektet har varit att undersoka vilka vardfiskar den tjockskaliga
malarmusslan har i Vedaan, Sibro och Forsaan samt att samla in genetiskt material
fran arten i Ndsselstadan, Natadn och Forsaan. Malsattningen har varit att fa en 6kad
kunskap om vérdfiskar i Sodermanland som kan jamforas med resultaten fran
UCA4LIFE och undersokningar i andra lan. Detsamma galler kunskapen om genetiskt

slaktskap mellan populationer inom artens utbredningsomrade i Sverige.

Figur 2. Tjockskaliga malarmusslor. Foto: Helena Herngren.



Metod

Vardfiskstudien

Glochidier fran den tjockskaliga malarmusslan kan sétta sig pa gélarna och pa
fenorna pa en fisk. Det vanligaste ar dock att de satter sig pa galarna. Fisk som skall
undersOkas samlas in med hjalp av ett elfiske i omraden med kidnd forekomst av
musslor. Alla fangade fiskar sovs och galarna undersoks genom att lyfta gallocket
forsiktigt och studera gédlarna med hjalp av en stereolupp. Bada sidorna undersoks

och forekomst av glochidier noteras i ett protokoll enligt f6ljande klassificering;:

0 = Noll glochidier
1=<10 glochidier
2=10-100 glochidier
3 =>100 glochidier

Utifran klassificeringen kan man rakna ut ett viktat medelvarde mellan 0-3, dar
varden over 1,5 ar bra da det indikerar att antalet larver har varit hogt. Det viktade
medelvardet raknas ut pa foljande satt, antalet fiskar av en art multipliceras med
respektive klass. Summan av alla produkter divideras med det totala antalet fangade

fiskar av en art.

Den tjockskaliga méalarmusslan forekommer ofta i blandbestand med andra
musselarter och eftersom flera av dessa arter har sin reproduktiva period samtidigt
pa aret som den tjockskaliga malarmusslan ar det svart att avgora vilken musselarts
glochidier som sitter pa fisken man undersoker. For att artbestimma varje glochidie
kan man anvanda DNA-tekniska metoder. Det ar relativt kostsamt att analysera
enskilda glochidier och darfor har vi valt att anvanda metoden Next Generation
Sequencing (NGS). Med den metoden kan alla glochidier fran en fiskart analyseras
pa en gang. Metoden ar kostnadseffektivt samtidigt som metoden svarar pa fragor

som exempelvis, vilka musselarters glochidier infekterar abborre i Forsaan?



Insamling av DNA

DNA-prover fran tjockskalig malarmussla har inhdmtats fran Nasselstaan, Natan och
Forsaan (Tabell 2). Prover fran vattendragen kommer ingd i en storre genetisk
kartlaggning av arten i Sverige som genomfors av Centrum for genetisk identifiering
(CGI) vid Naturhistoriska riksmuseet (NRM).

Musslorna samlades in genom vadning med vattenkikare och plockades upp fran
vattendraget. Musslorna lades pa ett hart underlag i vantan pa att de skulle sticka ut
foten (Figur 3). Foten ar den kroppsdel som musslorna anvander for att grava ned sig

med men dven forflytta sig med.

Nar foten dr val synlig (Figur 3) har en liten bit (ca 5x3 mm) av den klippts av med
hjalp av en skalpell. Den lilla kottbiten har konserverats i 95 % alkohol. Proven har
sedan skickats till Naturhistoriska riksmuseet for analys. Musslorna visade inga
tecken pa onormalt beteende efter ingreppet. Vi jamforde behandlade och
obehandlade musslor och det var ingen skillnad grupperna emellan i tid nar de

borjade filtrera, forflytta sig och grava ned sig efter att de blivit utlagda pa bottnen.

Figur 3. En bild pa en tjockskalig malarmussla dar man ser hur foten sticker ut ur skalet. Foto: Niklas
Wengstrom.



Resultat

Vardfiskstudie

Nasselstadn

Pa tva lokaler i Nasselstadn fangades totalt 69 fiskar fordelat pa fem arter (Tabell 1).
Abborre dominerade fangsten foljt av lake, benldja, gers och nissdga.
Infektionsgraden var hogst pa abborre med 75 % respektive 72 % beroende av lokal.
Infekterad lake hittades bara pa den ena lokalen och benldja fdngades bara pa en av
lokalerna, detsamma galler gers och nissdga. Det var ett relativt lagt viktat
medelvarde for abborre pa bada lokalerna @ven om det var hogre an for nagon av de
andra infekterade arterna (Tabell 1).

DNA-analysen av glochidierna pa abborre och benltja visade att abborrarna var
infekterad av glochidier fran spetsig malarmussla (Unio tumidus) och att benldjorna
var infekterade av den tjockskaliga malarmusslan.

Forsaan

I Forsaan fangades totalt 36 fiskar fordelat pa tre arter (Tabell 2). Bjorkna dominerade
till antal foljt av abborre och mort. Abborre hade den hogsta infektionsgraden 66 %
foljt av mort 33 % och bjorkna 4 %. Det var ett relativt lagt viktat medelvarde for alla
arter (Tabell 1).

DNA-analysen kunde bara genomféras pa glochidier fran abborre och de var
infekterad av spetsig malarmussla. Det fanns d@ven spar av flat dammussla
(Pseudanodonta complanata) men signalen var sd pass svag att de som analyserade
proven antar att ingen av de glochidier som var med i proven tillhorde flat
dammussla utan att det har kommit med e-DNA. Flat dammussla finns i Forsaan sa
det ar rimligt att provet kan ha kontaminerats av e-DNA.

Vedaan

Pa tva lokaler i Vedaan fangades totalt 49 fiskar fordelat pa sex arter (Tabell 1). Pa
lokalen Baggebol tdngades fyra abborrar och infektionsgraden var 50 %, det viktade
medelvardet var lagt 0,5.

Pé lokalen nedstroms E4 dominerade benloja till antal fdngade fiskar foljt av abborre,
bjorkna, lake, mort och gers. Infektionsgraden var relativt lag for alla arter pa lokalen
och det viktade medelvardet var mycket lagt (Tabell 1).

DNA-analysen av glochidier fran abborre visade att fisken var infekterad av spetsig
malarmussla. Abborre var den enda fiskart det gick att hitta och fripreparera
glochidier fran.



Tabell 1. En sammanstéllning av alla elfisken som genomférdes i samband med vérdfiskstudien i

Sodermanland 2018.

Datum Vattendrag Lokal Art Antal | Infektionsgrad (%) Viktat
medelvirde

2018-06- | Nésselstadn Inlopp Naten | Abborre 20 75 1,3
26
2018-06- | Nasselstadn Inlopp Naten | Gers 2 0 0
26
2018-06- | Nésselstadn Inlopp Naten | Lake 3 33 0,33
26
2018-06- | Nasselstadn Uppstroms Abborre 29 72 0,96
26 vagbron
2018-06- | Nasselstaan Uppstroms Benloja 8 25 0,25
26 vagbron
2018-06- | Nasselstadn Uppstroms Lake 6 0 0
26 vagbron
2018-06- | Nasselstaan Uppstroms Nissoga 1 0 0
26 vagbron
2018-06- | Forsaan Nedstroms Abborre 9 67 0,89
27 vagbron
2018-06- | Forsaan Nedstroms Bjorkna 24 4 0,041
27 vagbron
2018-06- | Forsaan Nedstroms Mort 3 33 0,33
27 vagbron
2018-06- | Vedaan Baggebol Abborre 4 50 0,5
28
2018-06- Vedaan Nedstroms E4 | Abborre 9 33 0,44
28
2018-06- | Vedaan Nedstroms E4 | Benldja 29 31 0,31
28
2018-06- | Vedaan Nedstroms E4 | Bjorkna 2 0 0
28
2018-06- | Vedaan Nedstroms E4 | Gers 1 0 0
28
2018-06- | Vedaan Nedstroms E4 | Lake 2 0 0
28
2018-06- | Vedaan Nedstroms E4 | Mort 2 0 0
28
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Insamling av DNA

I Nasselstaan och Forsaan samlades 15 respektive 17 musslor in for provtagning. Av
de 15 proverna fran Nasselstadn kunde bara 11 prover analyseras. Alla prover fran
Forsaan kunde analyseras. I Natan daremot gick det inte att hitta tillrackligt manga
musslor for att de skulle kunna inga i analysen, ett minimikrav for

populationsgenetiska studier ar att fler an 4-5 individer skall inga (Tabell 2).

Resultaten fran den stora svenska populationsgenetiska analysen dar 25 olika
vattendrag ingick visade att det var mycket sma genetiska skillnader mellan de
populationerna. Det var endast de sydvastliga populationerna i Skane och Blekinge
som visar pa en avvikande genetisk struktur jamfort de 6vriga populationerna i
Sverige. Enligt analysen var det 1ag genetisk differentiering mellan svenska
populationer och det var en svag trend att diversiteten minskar ju langre norrut man
kommer (Kéllman, 2020).Det fanns dven tecken pa inavel i populationerna men har

fanns det ingen geografisk skillnad.

Tabell 2. Sammanstéllning 6ver DNA-proverna i Sédermanlands lan.

Vattendrag Antal prov
Nasselstaan 15
Natan 2
Forsaan 17
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Diskussion

Projektets syfte var att fa en 6kad kunskap om den tjockskaliga malarmusslans
vardfiskar i de tre ingdende vattendragen och att jamfora data med den kunskap som
togs fram i UC4LIFE (Lundberg & Osterling, 2016). Vidare var malet att samla in
DNA fran tjockskalig méalarmussla fran vattendragen, data som skulle inga i ett
storre sammanhang dar slaktskapet mellan svenska populationer av tjockskalig

malarmussla undersoks.

Vad det galler vardfiskfragan i projektet sa hittades endast glochidier fran tjockskalig
malarmussla pa benldja fran Nasselstaan, alla andra glochidier visade sig vara
spetsig malamussla. Det bor dock papekas att alla de infekterade fiskarter som
samlades in har visat sig vara potentiella vardfiskar i undersokningar genomforda i
UCALIFE projektet (Lundberg & Osterling, 2016). Nar Kiladn och Svértaan
undersoktes inom UC4LIFE konstaterades att benldja, stensimpa och lake ar de
viktigaste vardfiskarna for den tjockskaliga malarmusslan i dessa vattensystem. Med
denna undersokning kan vi endast konfirmera att benldja ar en viktig vardfisk i

Sodermanland.

Vér insamling av infekterad fisk genomfordes i slutet av juni och vi har med storsta
sannolikhet inte varit ute vid ratt tillfalle eftersom ett stort antal glochidier som
analyserats tillhorde en annan art dn tjockskalig malarmussla. Den tjockskaliga
malarmusslans reproduktiva period kan stracka sig fran april till och med juli men
med pauser inom perioden. Perioden dr temperaturberoende och den kan skilja sig
mellan ar och vattendrag. I ett framtida projekt vore det 6nskvart att undersoka

fiskar vid flera tillfdllen fran maj och en bit in i juni.

Insamlingen av DNA fran den tjockskaliga malarmusslan i Nasselstaan, Natan och
Forsadn gick bra dven om det var mycket tidskravande att vanta pa att musslorna
skulle sticka ut foten. Det gar dven att svabba musslorna vilket &r mindre
tidskravande, det bor vara en metod att foredra i framtiden. Det ldga antalet musslor
frdn Natan ar svart att géra nagot at utan vi bara konstatera att det ar svart att
uppskatta populationsgenetiska parametrar utifran ett sddant litet material. Proverna
skickades till CGI vid NRM f{or analys, i analysen ingick dven data fran Skane,
Blekinge, Kronoberg, Kalmar, Ostergotland, Sédermanland och Orebro lén. Analysen

visar pd sma genetiska skillnader mellan populationerna i Sverige med undantag
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frdn nagra fa vattendrag i Blekinge och S6dra Smaland (Kéllman, 2020). Enligt
resultaten av slaktskapsstudien skulle samtliga data i analysen motsvara 2-5
populationer i Sverige av den tjockskaliga malarmusslan (Kéllman, 2020). Med tanke
pa artens begransade spridningsforméga i landskapet och relativt korta
generationstid ar det konstigt att antalet populationer ar sa lagt. Vad orsakerna till
det laga antalet ar kan vi bara spekulera om. Kan det vara sa att populationerna
utsétts for liknande selektionstryck i de olika vattendrag? Eller dr de anvanda
metoderna inte tillrackligt bra for att detektera populationsgenetiska skillnader? I
studien, som anvande microsatelliter, efterfrigas andra metoder med battre
upplosning och detektionsgrad (Kallman, 2020). Ett mojligt alternativ till
microsatelliter dr “single nucleotide polymorphisms” (SNPs) som ger en bredare

tackning av genomet och med farre fel (Farrington, King, Baker, & Gibbons, 2020).

I samband med vardfiskstudien och DNA insamlingen har Sportfiskarna dven tagit
med sig 30 musslor vardera fran vattendragen Vedaan och Forsaan och satt dem i
Sportfiskarnas musselodlingslokaler i Goteborg. Projektets syfte ar att fa en 6kad
kunskap om hur man kan odla tjockskalig médlarmussla, d.v.s. vilka fiskar infekteras
av musslans larver och hur man tar hand om utklackta juvenila tjockskaliga

malarmusslor. Resultaten fran det projektet kommer redovisas i en separat rapport.

Slutsatser

Kunskapen om den tjockskaliga malarmusslans ekologi i de tre undersokta darna har
okat. Vi har en nagot battre uppfattning om vilka vardfiskar som kan vara viktiga
dven om fragan ar langt ifrdn utredd. Benlojan visar sig vara en viktig vardfisk, ett
monster vi ser pa fler platser i musslans utbredningsomréade. Vi har ocksa fatt en
okad forstaelse for hur slaktskapet mellan olika &system ser ut och det verkar som att
populationerna i Forsadn och Vedaan inte skiljer sig at nagot namnvart genetiskt. Det
ar viktiga data for den framtida forvaltningen av arten, men dven i den har fragan
skulle det behovas fler undersokningar och kanske med andra metoder for en storre
forstaelse for hur slaktskapet ser ut mellan och inom olika vattensystem och vad det

ar som paverkar att vissa populationer i Sverige visar tecken pa inavel.
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