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Stovnsgull: Et genomisk dykkinn i bestandene
hos gullaks {“/Z

Svein-Ole Mikalsen og Sunnvgr Klettskard i Kongsstovu
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Vi vet langt mindre om bestandene til gullaks
enn til sild, makrell, torsk...

Det vi vet:

Gullaks vokser sakte

Kipnnsmoden 6-8 (4-12) ar gammel

Kan bli minst 30 ar gammel

Hoveddelen av fangsten er 6-10 ar gammel

Synes ikke a vaere bestemte og tydelige gyteomrader
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Vi vet langt mindre om bestandene til gullaks
enn til sild, makrell, torsk...

Det vi ikke vet:

* Er det en felles bestand i Nordgst-Atlanteren, eller er det mange lokale bestander?
* Har bestanden i et omrade sine spesifikke lokale gyteomrader?

* Er det stor utveksling mellom de forskjellige geografiske omradene (som voksne
individer, eller som egg/yngel) ?
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DNA kan (helt eller delvis) gi oss svar pa slike spgrsmal!

DNA: Arvematerialet i alle levende vesener
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Kort om DNA (arvematerialet)

- Arvematerialet er organisert i kromosomer

- Halvparten fra mor
- Halvparten fra far

- Arvematerialet bestemmer vare arvelige egenskaper

- Genomet: Den totale mengden av DNA i en organisme (summen av alle kromosomer)

- Genomet kan avleses (sekvenseres)

- Arvematerialet er 99.9% identisk mellom to tilfeldige personer

- ... og det er disse 0.1% variasjoner som er den genetiske bakgrunnen for at vi er forskjellige...

- ... og det gjelder ogsa hos fisk!



Enten det er folk eller fisk....

...dess naermere i slekt er vi er, dess mer lik er DNA...

...dess fjernere i slekt er vi er, dess mer forskjeller finnes i DNA...
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Highly discrepant proportions of female and male

Scandinavian and British Isles ancestry within the  sssnauccenonc oo BMC Genomics
. . ttps://dol.org/10.1186/512864-023-09763-x

isolated population of the Faroe Islands

Thomas D Als*", Tove H Jorgensen', Anders D Borglum?, Peter A Petersen’, RESEARCH  OpenAccess

Ole Mors' and August G Wang4'5 ®

1 Check for
'Centre for Basic Psychiatric Re.cgarch, Aarhus University Hospital, Risskov, Der‘:mark; Institute of Human Geneti S N P h ete rozyg O S Ity’ re I ated n e SS e
University of Aarhus, Denmark; *The Faroese Church, Copenhagen, Denmark; “Department of Psychiatry, 1 1
Landssjitkrahusid (National Hospital), Torshavn, Faroe Islands and >Department of Psychiatry, Amager Hospital, a n d I n b reed I n g Of Wh o | e g e n 0 m eS
Copenhagen University Hospital, Copenhagen S, Denmark f . .
rom the isolated population of the Faroe

The Faroe Islands in the North Atlantic Ocean are inhabited by a small population, whose origin is thoug| I S I a n d S
to date back to the Viking Age. Historical, archaeological and linguistic evidence indicates that the prese|
population of the Faroe Islands may have a mixture of Scandinavian and British Isles ancestry. In the
present study we used 122 new and 19 previously published hypervariable region | sequences of the
mitochondrial control region to analyse the genetic diversity of the Faroese population and compare il
with other populations in the North Atlantic region. The analyses suggested that the Faroese mtDNA po
has been affected by genetic drift, and is among the most homogenous and isolated in the North Atlani
region. This will have implications for attempts to locate genes for complex disorders. To obtain estimat Abstract
of Scandinavian vs British Isles ancestry proportions, we applied a frequency-based admixture approacl | Background The population of the Faroe Islands is an isolated population but very little is known about it
T D ¥ T ot o T oo . o from whale genome sequencing. The population of about 50000 people has a high incidence of rare diseases
e.g. 1:300 for Primary Carnitine Deficiency. A screening programme was implemented, and eleven persons were
also whole genome sequenced at x37 coverage for diagnostic purposes of those cases that were not affected
by the known mutations. The purpose of our study is to utilize the high coverage data to explore the genomic varia-
tion and the ancestral history of the population. We study the SNP heterozygosity, the pairwise relatedness from kin-
ship, the inbreeding from runs of homozygosity ROH, and we find the minor allele frequency distribution. We estimate
the population ancestry and the timing of the founding event by using the whole genomes from eight consenting
individuals.

. S
Hannes Gislason’

Results We find the number of SNPs and the heterozygosity for the eight individual samples, and for merged sam-
ples, for which we also study the relatedness. We find close relatedness between the supposedly unrelated individu-
als. From ROH, we interpret the high relatedness as an ancient property of the isolated population. A bottleneck event
is estimated starting between years ~ 50 — 300 with a maximum consanguineous population in year ~ 600 and simi-
larly consanguineous between years 500 — 700. The ancestry analysis shows the population descends from founders



Det er MYE informasjon i DNA
(og en del av det vet vi fremdeles lite om)

- Informasjonsmengden i menneskelig DNA tilsvarer omtrent 1,6 millioner boksider
(80 tegn/linje x 50 linjer/side = 4000 tegn/side)

- Informasjonsmengden i gullaks DNA tilsvarer omtrent 350 000 boksider
(80 tegn/linje x 50 linjer/side = 4000 tegn/side)
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Prgver fra gullaks
(~50 fisk fra hvert omrade)%
* Island (2 omrader) %
* Fgroyar (3 omrader) - &
e Norge (3 omrader)
* Irland (via Spania; 1 omrade)-%.




Stovnsgull (1)

* Lese genomet hos ~50 fisk fra hvert omrade

« Sammenligne genomene fra alle individene fra hvert omrade og finne hva som er likt og forskjellig

Island 1 -> AGTCTAAGTGAAGCATCAATGGCCTTACTTTCTAATCATTC 1
Island 2 -> AGTCTAAGTGTAGCATCAATGGCCTTACTTTCTAATCATTC
Foroyar 1 -> AGTCTAACTGAAGCATCATTGGCCTTACTTACTAATCATTC
Foroyar 2 -> AGTCTAACTGAAGCATCACTGGCCTTACTTACTAATCATTC
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Stovnsgull (1)

 Sammenligne alle omradene, og finne hva som er spesifikt for hvert omrade

Island -> AGTCTAAGTGAAGCATCAATGGCCTTACTTTCTAATCATTC S "
Feroyar -> AGTCTAACTGAAGCATCATTGGCCTTACTTACTAATCATTC y 6
Norra -> AGTCTAACTGCAGCATCAGTGGCGTTACTTGCTAATCAGTC
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Stovnsgull

Formal

Er det en eller flere bestander med gullaks i Nordgst-Atlanteren?

Er det stor, liten eller ingen utveksling av individer mellom omradene?

- Denne kunnskapen kan brukes...

 iforvaltningen av gullaks i Nordgst-Atlanteren (stovnsumsiting)

» sikre baeredyktighet i fiskeriene (burdardyggan fiskiskap)
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Stovnsgull

Formal

- Denne kunnskapen kan brukes...

* sporing av fisk og fiskeprodukter (sporferi)

* bekjempe ulovlig, urapportert og uregulert fiske
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En utvidelse av Stovnsgull: "Streymgull”

Argentina silus
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Stovnsgull

Formal

- Denne kunnskapen kan brukes...

- Denne kunnskapen kan brukes ogsa i mer grunnleggende biologi...

* Hva er de genetiske forskjeller mellom "Argentiniformes" og andre fisk?

* Hvordan migrerte gullaks inn i Nordgst-Atlanteren etter siste istid?
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Takk til folgende personer og til institusjoner for "in-kind" bidrag:

Styringsbolk

Durita i Grotinum (Faroe Islands Sustainable Fisheries)
Joen Magnus Rasmussen (Tavan)

Petur Steingrund (Havstovan)

Innsamling av prgver til genomsekvensering og populasjonsgenetikk

Joen Magnus Rasmussen, Nicolas Stauss (Tavan)

Torild Johansen, Elvar Hallfredson (Havforskningsinstituttet, Norge)

Pamela Woods, Aki Jarl Laruson, Magnus Thorlacius (HAFRO, Island)

Fransisco Baldo (Spanish Institute of Oceanography)

Petur Steingrund, lan Salter, Helga Bara Mohr Vang, Hannipoula Olsen (Havstovan)
RV Jakup Sverri med mannskap (Havstovan)

Mark Blaxter og medarbeidere (Wellcome Sanger Institute, UK)

Tom Gilbert og medarbeidere (Yggdrasil sequencing center, Globe Institute, KU)
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Center for Evolutionary Hologenomics
Globe Institute
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Takk for finansiering av prosjektet:
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