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Det	finns	väldigt	många	sillar!	

I	hela	världen:	 	cirka	1000	miljarder	individer!	
	
I	Östersjön: 	 	cirka	90	miljarder	individer!	
	

Foto	Per	Eide	



Sillens	arvsmassa	består	av	800	miljoner	baspar	
(vi	människor	har	3,000	miljoner)	
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Genvarianter/DNA	markörer	uppstår	via	
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IntrodukBon	Bll	populaBonsgeneBken	I	

Frekvensen	av	genvarianter	i	en	populaBon	beror	på	
följande	faktorer:	

Faktor							 	 	 	Sill									
	
MutaBonsfrekvensen	 	Låg	

MigraBon 	 	 	Troligen	betydande	

GeneBsk	driU 	 	 	Liten	betydelse	

Naturlig	selekBon 	 	Stor	betydelse	



IntrodukBon	Bll	populaBonsgeneBken	II	

•   Frekvensen	av	olika	genvarianter	är	karaktärisBskt	för	
en	viss	populaBon	och	kan	variera	mellan	populaBoner	

•   Två	sBckprov	(t	ex	100	fiskar	vardera)	från	samma	
populaBon	kommer	aX	visa	samma	frekvens	för	ALLA	
genvarianter	i	arvsmassan		

•   Vi	kan	använda	deXa	för	aX	undersöka	om	fisk	från	två	
olika	lokaler	Bllhör	samma	bestånd	eller	inte,	samt	för	
aX	härleda	vilket	bestånd	en	enskild	fisk	Bllhör	



Jag har studerat sill och strömming sedan 
slutet på 70-talet! 

Data från 13 gener visade inga som helst genetiska 
skillnader mellan sill och strömming! 
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Glucose	Phosphate	Isomerase	(GPI)	

archipelago of Stockholm (Sweden). We generated a total of
116 million reads of 101 bp in size and de novo assembled
these data into a transcriptome using Trinity (10). We then
aligned genomic reads from one of the samples described

below (Gulf of Bothnia) to the transcripts, thus extending the
transcriptome into an exome assembly. This strategy allows
for identifying intron/exon boundaries (Fig. S1) and also
provides better alignability of genomic reads at exon/intron

A B

C

Fig. 1. Description of sample collection and experimental design. (A) Map with sample localities and the gradient of salinity, from 3‰ in the inner Gulf of
Bothnia to >30‰ in the Atlantic Ocean. The abbreviations of sample localities are given in Table 1. (B) The development of the Baltic Sea is usually divided in
four different periods. The earliest is the Baltic Ice Lake (16,000–11,600 B.P.), a freshwater basin, followed by the Yoldia Sea (11,600–10,700 B.P.) that includes
a brackish phase. Subsequently, the freshwater Ancylus Lake (10,700–8,500 B.P.) occurred, followed by the Littorina Sea (8,500 B.P. to present) when the Baltic
Sea turns brackish again (20). High-resolution strontium isotope analyses of mollusc shells indicate that the salinity in the first phase of the Littorina Sea
(7,130–2,775 B.P.) was around 12‰ compared with ∼7‰ today (21). (C) Construction of the exome assembly and SNP calling. First, RNA seq reads were
assembled into transcript contigs using Trinity (10). Second, genomic reads from one population were aligned to the transcript contigs to generate exome
contigs. Third, SNP calling was performed after aligning genomic reads from pooled samples to the exome assembly.

Table 1. Information about samples of Atlantic and Baltic herring collected during the period 1978-1980

Locality* Sample

Position

Salinity (‰)
Date

(yy/mm/dd) Spawning season P† H‡N E

Baltic herring
Gulf of Bothnia (Kalix) BHK 65°52′ 22°43′ 3 800629 Spring 84.8 22.6
Central Baltic Sea (Vaxholm) BHV 59°26′ 18°18′ 6 790827 Spring 83.3 22.7
Central Baltic Sea (Gamleby) BHG 57°50′ 16°27′ 7 790820 Spring 85.5 23.1

Atlantic herring
Southern Baltic Sea (Fehmarn) AHB 54°50′ 11°30′ 12 790923 Autumn 89.0 23.2
Kattegat (Träslövsläge) AHK 57°03′ 12°11′ 20 781023 Spring 84.1 22.9
Skagerrak (Hamburgsund) AHS 58°30′ 11°13′ 25 790319 Spring 86.6 23.0
North Sea AHN 58°06′ 06°10′ 35 790805 Autumn 87.0 22.9
Atlantic Ocean AHA 64°52′ 10°15′ 35 800207 Winter-spring 86.6 22.8

AHA, Atlantic herring Atlantic Ocean; AHB, Atlantic herring Southern Baltic Sea; AHK, Atlantic herring Kattegat; AHN, Atlantic
herring North Sea; AHS, Atlantic herring Skagerrak; BHG, Baltic herring Gamleby; BHK, Baltic herring Kalix; BHV, Baltic herring
Vaxholm.
*Places where the sample was landed (if known) are given in parenthesis.
†Proportion of the total SNPs that have read support for both alleles in each sample.
‡Average heterozygosity = sum of [2·p·(1 − p)] for all SNPs ÷ total number of SNPs, where p is the frequency of the most common allele.

2 of 6 | www.pnas.org/cgi/doi/10.1073/pnas.1216128109 Lamichhaney et al.

Ryman	et	al.	1984	

Tillhör alla sillar och strömmingar en enda 
panmiktisk population?? 



Gene$kens guldålder! 
Kartäggning av hela arvsmassan från >50 lokaler 


•   50	-100	fiskar	per	lokal	
•  Antal	geneBska	markörer:	>15	miljoner	(!)	DNA	markörer	



Skäktskapsträd baserat på miljontals DNA markörer




Principle	Component	
Analysis	

=================	
Tydliga	skillnader	

mellan	olika	ekotyper	
av	sill	och	strömming	
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Hundratals	gener	visar	tydliga	geneBsk	skillnader	
mellan	sill	och	strömming	

(A)

(B)

 Spring

 Autumn

0

70

140

70

- l
og

10
 (P

)

Baltic Sea

Atlantic Ocean

100

50

0

40

80

-lo
g1

0 
(P

)

RHO

LRRC8C

PRLR

TSHR
MYHC

SEC16B

1        3       5        7       9       11    13     15     17      19     21    23     25

1        3       5        7       9       11    13     15     17      19     21    23     25

2        4       6        8      10     12     14     16     18      20    22     24    26

2        4       6        8      10     12     14     16     18      20    22     24    26

MBTB

CBLN3

RREB1

Figure 3. Genetic signals associated with ecological 
adaptation. (A) Genetic differentiation between 
super-pools of Baltic and Atlantic herring in spring 
spawners (above) and autumn spawners (below), 
respectively. Red dots indicate the significant signals 
sharing in both contrasts. (B) Genetic differentiation 
between super-pools of spring and autumn herring in 
Baltic (above) and Atlantic herring (below), respective-
ly. Red dots indicate the signals sharing in both con-
trasts.

		
	
	
	
	

Sillens	kromosomer	

Ju	högre	stapel	ju	större	skillnad	i	frekvens	
Men	>95%	av	de	geneBska	markörerna	visar	ingen	skillnad!	
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Sillen	är	en	total	kontrast	Bll	ålen	som	utgör	en	enda	
panmikBsk	populaBon	i	Europa	och	Nordafrika		

Vår	hypotes	är	aX	det	är	miljövariaBon	under	leken	och	den	Bdiga	
utvecklingen	som	är	avgörande	för	graden	av	lokal	anpassning	



•   Sill	och	strömming	Bllhör	samma	art,	men	strömmingen	
visar	en	tydlig	geneBsk	anpassning	Bll	Östersjöns	miljö	

•   Sillen	som	leker	i	södra	Östersjön	visar	tydliga	geneBska	
skillnader	jämfört	med	sillen	som	leker	i	Nordsjön	eller	
längs	norska	kusten	

•   Vår-	och	höstlekande	strömming	är	också	tydligt	olika	



Rhodopsin	– en	av	ljusreceptorerna	som	finns	i	näthinnans	stavar	

Hargrave,	InvesOgaOve	Ophthalmology	&	Visual	Science	January	2001,	Vol.42,	3-9	

EX	intressant	exempel	på	strömmingens	anpassning	Bll	
Östersjön	



Sillen	i	Atlanten	har	fenylalanin	i	posiBon	261,	de	flesta	strömmingar	har	tyrosin		

Phe261Tyr	mutaBonen	innebär	en	
förändring	av	ljusabsorbansen	med	ca	
10	nm	(500	nm	–	510	nm)	
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Ljusmiljön	i	Östersjön	är	rödskiUad!	

	Fenylalanin261	dominerar	i	Atlanten	
	Tyrosin261	dominerar	I	Östersjön		
	



Samma	mutaBon	(261Phe	Bll	261Tyr)	har	inträffat	minst	20	gånger	under	
fiskarnas	evoluBon	



SEC16B:	AdapBvt	genflöde	från	SBll	Havssillen	Bll	Östersjön		
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Tydliga	geneBska	skillnader	mellan	vårlekande	och	
höstlekande	strömming	
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Figure 3. Genetic signals associated with ecological 
adaptation. (A) Genetic differentiation between 
super-pools of Baltic and Atlantic herring in spring 
spawners (above) and autumn spawners (below), 
respectively. Red dots indicate the significant signals 
sharing in both contrasts. (B) Genetic differentiation 
between super-pools of spring and autumn herring in 
Baltic (above) and Atlantic herring (below), respective-
ly. Red dots indicate the signals sharing in both con-
trasts.

Östersjön	

Vår-	och	höst-lek	representerar	olika	strategier	för	
reprodukBon,	men	miljöfaktorer	påverkar	lekBden	och	fisk	
kan	under	vissa	förhållanden	ändra	lekBd		



Släktskapsträd	för	TSHR	haplotyper		
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Fig. 2 Genetic differentiation among autumn and spring spawners in West and East Atlantic/Baltic herring populations
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in West Atlantic and in East Atlantic/Baltic herrings (C) Distribution of P-values around TSHR locus (D) Neighbor-joining tree based on all SNPs
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genome sequencing
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EvoluBonen	av	dessa	haplotyper	har	pågåX		
under	hundratusentals	år!	



Spännande	biologi!	
Fotoperiodisk	reglering	av	leken	



Under	senare	Bd	ökad	förekomst	höstlekande	jmf.	med	
vårlekande	i	boXenhavet/boXenviken	

Vad	kan	deXa	bero	på??	

•   Förändrade	miljöförhållanden	som	gynnar	höstlek	
framför	vårlek??	

•   Högre	fisketryck	på	vårlekande	strömming	=	minskad	
konkurrens	för	höstlekande	strömming??	

•   Vårlekande	strömming	har	ändrat	lekbeteende??	

•   Vi	kan	nu	svara	på	denna	fråga	med	de	redskap	vi	har	
om	vi	kan	få	in	prover	från	leklokaler	samt	från	båtar	
som	bedriver	industriellt	fiske	i	Östersjön	



Andra	saker	som	vi	inte	vet,	ännu!	

•   Hur	många	olika	bestånd	finns	det	i	Östersjön?	

•   Hur	stabila	är	de	över	Bd	och	rum?	

•   Håller	eX	bestånd	ihop	utanför	lekBden?	

•   Födosöker	vår-	och	höstlekande	bestånd	i	olika	områden?	

•   Om	eX	bestånd	kollapsar,	hur	lång	Bd	tar	det	innan	
lekplatsen	återkoloniseras?	



Vi	har	nu	de	redskap	som	behövs	för	aX	
besvara	dessa	frågor	

•   EX	SNP	chip	för	aX	analysera	tusentals	DNA	markörer	
från	sill,	skarpsill	och	torsk	Bll	en	kostnad	av	cirka	200:-	
per	individ	kommer	finnas	Bllgänglig	fr	o	m	april	2022	

•   Det	som	saknas	är	provinsamlingar	som	gör	det	möjligt	
aX	besvara	frågorna	samt	finansiering	aX	fullt	utnyXja	
denna	potenBal	



Slutsatser	
	

	
-   Sill	och	strömming	mycket	närbesläktade	men	tydligt	olika	på	grund	

av	geneBsk	anpassning	Bll	Östersjön	

-   Troligen	omfaXande	lokal	anpassning	inom	dessa	huvudgrupper	

-   Sillen	har	en	verktygslåda	med	hundratals	genvarianter	som	påverkar	
anpassningen	med	avseende	på	lokala	miljöförhållanden	främst	vid	
leken	(temperatur,	salinitet,	ljusförhållanden,	med	mera)	

	
	-   Tre	huvudtyper	i	Östersjön	
-   Vårlekande	strömming	
-   Höstlekande	strömming	
-   Sill	som	leker	i	södra	Östersjön	men	födosöker	i	Västerhavet	
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Tack!	



The	End	


