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Forord

Denne rapport udger den faglige levering af resultaterne af EHFF projektet med titlen "Forbed-
ring af sildebestandsvurdering og -fremskrivning der udnytter forbedret fiskeridata og biologisk
information (SILD)” med j.nr. 33113-B-17-106.

Projektet har gennem nationalt og internationalt samarbejde mellem forskere og repraesentanter
for fiskeriet bidraget til ny viden om forvaltningsmuligheder for blandede sildebestande, der
samtidigt fanges af flere flader med forskelligt fiskerimgnster. Det har dermed forbedret videns-
grundlaget for gkosystembaseret baeredygtigt og profitabelt afkast fra sildebestande af stor vig-
tighed for dansk fiskeri.

Projektet er finansieret af Den Europaeiske Hav- og Fiskerifond og Fiskeristyrelsen.
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Den Europaiske Union
Den Europaiske Hav- og Fiskerifond

Kgbenhavn, juli 2022

Casper W. Berg
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Summary

Herring stock assessment with improved data resolution

The project aimed for development of a multi-fleet SAM model, a new stock specific survey in-
dex and an international catch database with genetic information for improved stock assess-
ment, data utilization and projection under complex management scenarios for herring stocks
simultaneously caught in several fisheries.

In relation to the herring benchmark (WKPELA) in 2018, the project contributed to the develop-
ment of a high-resolution database development for international catches as well a new inte-
grated survey index based on the international bottom trawl surveys in the Western Baltic and
the Kattegat-Skagerrak. For stock assessment, a multi-fleet version of SAM was developed and
fine-tuned for the four fleets fishing Western Baltic Spring Spawning herring (WBSS). The multi-
fleet SAM was implemented for both the North Sea Autumn Spawning herring (NSAS) and
WBSS during the 2018 benchmark (Nielsen et al. 2021).

New stock identification technology was developed employing specifically selected genetic SNP
markers linked to fish metrics and otolith morphology for efficient splitting of samples into stocks
at the individual fish level. The methodology was presented and discussed at the international
workshop on stock splitting methods, WKSIDAC (ICES 2018). Bilateral Danish-Swedish calibra-
tion exercises on otolith microstructure based stock identification indicated recent improvement
in reproducibility but increasing bias in relation to true genetic origin. Genetic analyses of sam-
ples from the HERAS international summer acoustic cruise indicated coastal migration patterns
to the far north in the North Sea, corroborated by metric analyses of herring in Norwegian part
of the HERAS.

The multi-fleet SAM was later employed as the operating model during the management strat-
egy evaluation of the NSAS in the WKNSMSE (ICES 2019). A further development of the multi-
fleet SAM for WBSS was used to evaluate rebuilding strategies for stocks below Biim in
WKREBUILD (ICES 2018, Trijoulet et al. unpubl. bilag A.4.).

The project was supported by the European Maritime and Fisheries Fund and the Ministry of

Environment and Food of Denmark, and has been presented at a number of meetings with sci-
entists, industry and managers as well in scientific and public disseminations.
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Resumé

Forbedring af sildebestandsvurdering og -fremskrivning, der udnytter forbedret fiskeri-
data og biologisk information

Projektet havde til formal at udvikle en multiflade SAM-model, et nyt bestandsspecifikt survey-
indeks og en international fangstdatabase med genetisk information til forbedret bestandsvurde-
ring, dataudnyttelse og fremskrivning under komplekse forvaltningsscenarier for sildebestande,
der samtidig fanges i flere fiskerier.

| forbindelse med benchmark for sild (WKPELA) i 2018 bidrog projektet til udviklingen af en da-
tabaseudvikling for internationale fangster med hgj geografisk oplgsning samt et nyt integreret
surveyindeks baseret pa de internationale bundtrawlundersgagelser i Kattegat- Skagerrak og
den vestlige Ostersg (IBTS-BITS). Til bestandsvurdering blev der udviklet en multiflade version
af SAM som blev finjusteret til de fire flader, der fisker den vestlige Jstersg-sild (WBSS). Multi-
flade SAM blev implementeret for bade efterarsgydende Nordsg-sild (NSAS) og WBSS under
benchmark i 2018 (Nielsen et al. 2021).

Ny bestandsidentifikationsteknologi blev udviklet ved hjeelp af specifikt udvalgte genetiske SNP-
markgrer koblet til fiske-metrik og otolit-morfologi til effektiv opdeling af prever i bestande pa en-
keltfisk-niveau. Metoden blev preesenteret og draftet pa den internationale workshop om be-
stands klassifikationsmetoder, WKSIDAC (ICES 2018). Bilaterale dansk-svenske kalibrerings-
gvelser pa otolit-mikrostrukturbaseret bestandsidentifikation viste forbedret reproducerbarhed i
senere ar, men stigende bias i forhold til sand genetisk oprindelse. Genetiske analyser af praver
fra HERAS internationale akustiske sommertogt viste kystneere vandringsmgnstre langt nord i
Nordsgen, bekreeftet af metriske analyser af sild i norsk del af HERAS.

Multiflade-SAM blev senere brugt som operativ model under evalueringen af forvaltningsstrate-
gien for Nordsg-sild (NSAS) i WKNSMSE (ICES 2019). En yderligere udvikling af multiflade-
SAM til WBSS blev brugt til at evaluere genopbygnings-strategier for bestande under Biim i
WKREBUILD (ICES 2018, Trijoulet et al. upubl. bilag A.4.).

Projektet blev stgttet af Den Europaeiske Hav- og Fiskerifond og Danmarks Miljg- og Fedevare-

ministerium og er blevet praesenteret pa en raekke mader med forskere, industri og forvaltere i
videnskabelig og offentlig formidling.
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Baggrund for projektet

Det overordnede formal med projektet er at forbedre den nuveerende bestandsvurdering og vi-
denskabelige radgivning om og forvaltning af sild i danske farvande. Dette skal sikre fremtidig
optimal og baeredygtig udnyttelse af ressourcen i overensstemmelse med den felles fiskeripoli-
tik.

Ved at tilvejebringe bedre viden, data, og modeller for sildens bestandsstruktur og dynamik i
Nordatlanten og @stersgen, er malet at give mulighed for mere sikre samtidige bestandsprog-
noser for overlappende bestande som fanges af flere fiskeriflader.

Aktiviteterne i projektet var saledes rettet mod alle led i kaeden, der leder til bestandsvurdering,
radgivning og forvaltning. Her indgar dataindsamling og protokoller for disse, de biologiske/ge-
netiske analyser af fiskeprgver, statistisk analyse af data og bestandsvurderingsmodellerne,
samt den efterfglgende radgivning og analyse af forvaltningsstrategier.

Bestandsvurderingen og forvaltningen af sild i danske farvande er kompliceret fordi sild fra for-
skellige bestande i hgj grad migrerer, blander sig og optreeder blandet i fangsterne. For at
kunne foretage effektiv bestandsvurdering er det ngdvendigt at have effektive veerktgjer til at
opdele fangsterne efter bestand. Dette geelder bade for de faktiske rapporterede fangster savel
kommercielle som dem fra de videnskabelige togter. Et veesentligt formal med projektet er der-
for at forbedre disse veerktgjer, som bestar af genetiske metoder samt morfologiske analyser af
gresten.

Den biologiske viden omkring bestandenes vandringsmgnstre og udbredelsesomrader sgges
ogsa forbedret, da denne er afgegrende for at kunne foretage effektiv prgveindsamling til brug i
bestandsopdelingen.

Den vestlige Ostersg-sild (WBSS) er i gjeblikket i en situation med lav gydebiomasse, hvilket i
de eneste ar har medfart nul-kvoter fra den videnskabelige radgivning. Desuden havde seneste
tilgeengelig bestandsvurderingsrapport inden projektets start papeget, at praecis bestandsvurde-
ring af WBSS var vanskeliggjort grundet ringe konsistens og hgj ar-til-ar variation i de benyttede
datakilder. Denne usikkerhed i data medfgrte f.eks. en stor revision af bestandsvurderingen af
WBSS fra 2016 til 2017, og betyder generelt at bestandsvurderingen og dermed radgivningen
er mindre stabil fra ar til ar, hvilket er ugnsket for fiskeri-sektoren. Sild i Nordsgen har derimod
veeret vurderet til at have en god status i de seneste bestandsvurderinger. Den stgrste fokus i
projektet var derfor rettet mod WBSS-bestanden.

Ved at analysere tidligere uudnyttet data i form at bundtrawlstogter i WBSS-bestandsomradet,
og ved at medtage disse data i bestandsvurderingen, gnskedes stabiliteten og praecisionen for-
bedret.

Et benchmark i ICES, hvor modellen for officielt bestandsvurdering af WBSS skulle revideres,

var planlagt allerede inden projektets start. Det var derfor et vigtigt mal i projektet at tilvejebringe
et forbedret data- og modelgrundlag i tide til dette benchmark.
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De to farste arbejdspakker i projektet var saledes rettet imod at forbedre datakilderne til brug for
WBSS-bestandsvurderingen samt protokollerne for fremtidig dataindsamling. De nzeste to ar-
bejdspakker i projektet omhandler selve bestandsvurderingsmodellerne og deres anvendelse
pa sild.

Modellerne, der benyttedes til bestandsvurderingen inden projektets start, kunne kun behandle
data for de totale fangster, selvom forvaltningen specificeres pa flade- og omrade niveau. Et
vigtigt mal for projektet var derfor at udvikle nye funktionaliteter i de eksisterende bestandsvur-
deringsveerktgjer, som vil give forbedrede muligheder for at foretage fremskrivninger og forvalt-
ningsanalyser pa flade-niveau.

En ny metode til at foretage bestandsvurderinger af flere bestande samlet var blevet udviklet af
DTU-Aqua kort inden projektets start (Albertsen et. al 2017). Metoden forbinder bestande gen-
nem korrelationer i den stokastiske overlevelsesligning. Ved positive korrelationer mellem ko-
horter vil ar med bedre overlevelse end forventet ske sammen, og tilsvarende for darlige ar.
Omvendt vil negative korrelationer betyde at darlige ar for den ene kohorte sker samtidig med
gode ar for den anden kohorte.

Ved at forbinde WBSS-bestanden med NSAS-bestanden via denne metode, vil projektet kunne
belyse eventuelle manstre i overlevelses-sandsynlighederne mellem de to bestande, og udnytte
dem til at forbedre modellernes stabilitet og praecision ved fremskrivninger.

De biologiske parametre veegt ved alder og modenhed ved alder benyttes til at udregne gyde-
biomassen samt den totale fangstvaegt i fremskrivninger, hvilket danner grundlag for den efter-
faglgende kvote-radgivning. Disse parametre antages kendt uden fejl i modellerne i den histori-
ske periode, og meget simple metoder (glidende gennemsnit) benyttes til forudsige dem i frem-
skrivningerne.

Ved at opstille nye modeller for de biologiske parametre og integrere disse i bestandsvurderin-
gen, snskes modellernes evne til at estimere og forudsige gydebiomassen forbedret. Malefejlen
skal kvantificeres for derved bedst muligt at skille signaler i data fra malestgj. Dette vil ogséa give
et mere preecist billede af usikkerheden i bestandsvurderingen.

Endelig er det formalet at foretage nye analyser af forvaltningsstrategierne i lyset af den udvik-
lede viden, data og bestandsvurderingsmodeller, hvilket i sidste ende skal sikre optimal baere-
dygtig udnyttelse af sildebestandene. Dette er emnet for arbejdspakke 4 projektet. Det stgrste
fokus er igen lagt pd WBSS-bestanden, grundet den farnaevnte lave gydebiomasse for denne
bestand. Projektet vil desuden belyse mulighederne for en samlet forvaltningsanalyse af sild og
brisling, med henblik pa basis for en mere fleksibel kvotesaetning for sildebifangst i Nordsgens
brislingefiskeri.

Strategien i projektet har altsa veeret at forsgge at analysere og forbedre alle led i kaeden der
leder til bestandsvurdering, radgivning og forvaltning. Som det fremgar af denne rapport, er det
lykkedes for alle arbejdspakker i projektet at opna sadanne fremskridt. Dette betyder naturligvis
ikke, at alle problemer er Igst, men projektet har bidraget med mange sma fremskridt som til-
sammen leder til forbedrede bestandsvurderinger af sild. Det ber slutteligt naevnes, at flere af
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de i projektet udviklede metoder (eksempelvis flerflade modellen og de integrerede biologiske
parametre) uden videre kan anvendes for andre bestande end sild.

| de falgende fem afsnit beskrives de faglige resultater opnaet gennem de fire arbejdspakker
omhandlende henholdsvis fiskeri- og surveydata, populationsstruktur og aldersfordeling, be-
standsvurdering og analyse af forvaltningsstrategier samt en femte arbejdspakke, der omhand-
ler projektstyring, syntese og formidling af resultater. Beskrivelserne gives separat for hver del-
opgave, her angivet som titel for underafsnittet. Projektet blev gennemfgrt gennem fem gensi-
digt supplerende arbejdspakker: Baggrundsdokumenter, der er upublicerede eller pt. under pub-
likation er anfart i Appendiks. Litteratur referencer er angivet sidst i hvert afsnit samt som refe-
rencelister i de specifikke manuskripter i bilagene.
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1. Forbedrede fiskeri- og surveydata - AP1

Baggrund

Formalet med AP1 er at forbedre datagrundlaget for bestandsvurderingen af sild i danske far-
vande. Biologiske data pa individniveau er for tiden kun tilgeengeligt pa nationalt niveau og fore-
findes altsa ikke i en central international database. Bestandsvurderingen udfgres ved hjaelp af
nationalt oparbejdede og aggregerede data, hvilket betyder at denne proces ikke er standardi-
seret, og det forhindrer detaljerede analyser af blandingsforholdet mellem de forskellige sildebe-
stande.

AP1 vil bidrage til oprettelsen, standardiseringen, screeningen samt analysen af data i en inter-
national database for biologiske data sdsom laengde, alder, vaegt, modenhed og bestandskom-
ponent. Gennem kobling af VMS og logbogsdata tilbage til begyndelsen af 2000’tallet skal der
for danske brislingefangster skabes en tidsserie af tidsmaessigt og geografisk hgjoplagste fangst-
rater og bifangstprocenter som kan sammenholdes med @vrige fiskeridata samt hydrografisk/bi-
ologisk modellering som underlag for analyser af bifangstmenstre i brislingefiskeriet.

Der er ved DTU Aqua gennem mere end et decennium indsamlet og analyseret data om be-
standsidentitet for sild pa individniveau. Tidligere analyser skal opdateres med en genetisk ba-
seret baseline for grestensmorfologi, hvilket skal muligggre en genanalyse og modellering af de
geografiske, stadie- og seesonmaessige fordelinger og blandingsforhold mellem de to sildebe-
stande.

En vigtig komponent i bestandsvurderingen er de forskellige videnskabelige togter der rutine-
maessigt foretages for kunne vurdere bestandsudviklingen fra ar til ar. Sild i Kattegat og Skager-
rak daekkes af adskillige togter men kun delvist af hvert af disse. AP1 vil analysere disse togter
samlet i stedet for at behandle dem enkeltvis og uafhaengigt som er den nuvaerende praksis,
samt at inkludere data som ikke bliver benyttet i den nuvaerende situation pga. begraenset geo-
grafisk daekning af omradet. Det drejer sig specifikt om BITS, IBTS og KASU togterne, samt evt.
stikprover fra de kommercielle fangster. Dette vil give maksimal udnyttelse af de tilgeengelige
data og potentielt adressere problemet med store ar-til-ar variationer som er papeget i den se-
neste ICES radgivning vedr. den vestlige Jstersg- sild.

1.1 International fangstdatabase for biologiske data pa individniveau
Dette afsnit giver et overblik over det arbejde der er blevet lavet med fangstdata og databaser i
forbindelse med projektet, samt en kort introduktion til de internationale fangst databaser i
ICES.

Det mest konkrete produkt er en ny fangsttidsserie per flade til brug i den nye multiflade SAM
model (AP3). Derudover er der lavet en del analyser med data fra den regionale database i
ICES. Disse analyser har kastet lys over nuvaerende nationale rutiner til indsamling af sild og
estimering af fangster per alder, samt muligheder for at forbedre fangst inputdata i fremtiden.
For nuvaerende bliver der udviklet en ny regional database til fangster i ICES, "the regional da-
tabase and estimation system (RDBES)”, og der er skabt lydhgrhed i HAWG overfor processen
hvilket sikrer bade input og aktiv deltagelse udviklingen fra de involverede institutter.
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Foelgende afsnit (s. 11-14) er pa engelsk.

Catch data per fleet

In support of the new multi-fleet SAM model (AP3) a time series with relevant catch data,
CANUM, CATON and WECA, per fleet was compiled (WKPELA, 2018). The former single fleet
time series went back to 1991, but it was only possible to split the catch data back to 2000 with-
out a formal data call asking for data per fleet way back in time.

The selection patterns for three of the fleets are relatively consistent over time, but fleet D
shows a dramatic shift in 2010, see figure 1.1.1. Before 2010, fleet D catches all age classes
present, but after 2010, it mainly targets the 0-4 aged fish. This is due to a combination of
changes in the Swedish D fleet fishery and submission of these over time.

fleetA fleetC fleetD fleetF

[}

(TR SR FREY TN LY TN BN

Figure 1.1.1. Specific selection patterns per fleet (Y-axis: Proportion age Ln-scale).

Both Denmark and Sweden have quota in the D fleet. During the whole period, the Danish fleet
D fishery has been by-catch of herring in the fisheries for reduction, mainly the sprat fishery,
which by-catch young herrings. The Swedish D fleet fishery has on the other hand changed dur-
ing the period. Until the late 1990’s it was an industrial fishery similar to the Danish. After that,
the fishery started targeting fish similar to fleet C. In 2010, Sweden started to combine the C
and D fleet into the C fleet when submitting data to HAWG because no significant differences
were found in the catch composition of the two fleets. Therefore, the CANUM of the D fleet after
2009 does not reflect all the catches under the by-catch quota.

To secure a form of consistency, the practice of combining the Swedish fleets into fleet C is still
maintained. The inconsistency in fleet D can only be solved by a resubmission of data. It should
be noted that the last couple of years the by-catch fishery in Skagerrak and Kattegat has nearly
disappeared, the D fleet caught 18.000 tons in 2000 and in 2019, this was reduced to 1.000
tons.
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International catch databases and herrings

Databases, use and development of them

ICES is at the moment hosting two international databases for commercial fishery statistic, ag-
gregated landings and effort statistics, and disaggregated sample data, the regional database
(RDB) and the regional database and estimation system (RDBES).

The RDB has been hosted by ICES since 2012 and all EU member states fishing in the North
Atlantic upload data each year. Presently the RDB holds more or less complete data back to
2009 from EU countries within ICES. Unfortunately, one of the relevant WBSS fishing nations,
Norway, has never uploaded data to the RDB.

During the benchmark process the grouped received RDB herring data from Denmark, Ger-
many, Poland and Sweden from subdivision 20-25 and the period 2009-2016. The data was
used in two ways during the benchmark process, to understand and document the present esti-
mation routines and to investigate ways to improve the estimation.

Understand and document the present estimation

A description of present sampling and estimation was drafted as a basis for developing R
scripts to mimic present national estimation routines. Results from 2016 have been analyzed -
and number of samples and amount of landings were similar in the two datasets. CANUM with-
out national imputation proved to be similar as well.

One of the missing steps is to come up with robust methods for handling of missingness.

Investigate ways to improve input data
This part looked at alternative ways to improve the calculation of input catch data used for the
assessment of her.27.20-24. The analyses focused on:

e Isit possible to use data from the RDB as input data instead of the ‘Yellow sheets’? — and
thereby document and simplifying the process

e Come up with a simple and transparent way to do imputations and compare to present
method

The preliminary results from the analyses are positive and inclusion of RDB data in the future
data contribute to the development of better WECA for the individual stocks in the mixed area, a
better understanding of the spatial — temporal patterns and the overall aim of constructing multi-
fleet — multi-stock models for the two migrating stocks.

The work with RDB data has continued after the benchmark.

The RDBES is under development and will in the near future take over from the RDB and Inter-
Catch. As its predecessor, the database part of the RDBES holds commercial landings and ef-
fort statistic, and raw sample data, but with much more added information. Compared to scien-
tific surveys the sampling designs and protocols for sampling of commercial catches of a single
stock differs widely across and within countries and to secure the proper use of data it is im-
portant that this is documented together with the data. Therefore, the data model for the sample
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data is much more complex than the previous RDB, it now documents the whole sampling pro-
cess from the primary sampling units, e.g. a harbor, vessel or trip, to the selection of a single in-
dividual for e.g. aging, and it includes information on possible stratification, clustering and selec-
tion method on all levels. Further, the table for biological measurements on single individual has
been set up as an extremely flexible structure, which in principal allows for an infinite number of
measurements associated to a single individual e.g. age, length, maturity, sex, stock, sub-stock
and whatever we can come up with in the future. This means that in the future new types of
measurements can be added by simply adding new codes and relation between codes without
the need for new fields in the data model.

The RDBES data model was discussed at HAWG 2109 in respect to providing the data needed
for stock splitting of herrings. Since only a limited number of HAWG members had worked with
the data model or data from it, it was hard to give very concrete feedback, but it was suggested
to add information about the precision of the estimated stock to the data model. The suggestion
is being discussed in the RDBES core group. Whatever the developed data model in reality
supports the needs from HAWG can only be concluded by testing the system with real data and
use thereof.

Estimation

Apart from a database, the RDBES also has a part for estimation. This part will be very similar
to the present ICES transparent assessment framework (TAF) around the assessment models,
just focusing on the steps from disaggregated sample data to the final catch input data for the
stock assessment model. Similar to the TAF the idea is that all the estimation scripts should be
stored within the RDBES and thereby allowing for transparency in both data and estimation.
Contrary to the TAF, this setup requires a lot of roles with associated permissions. Ideas regard-
ing the process and associated roles was presented by the ICES data center at HAWG 2019.
Afterwards HAWG discussed how the process leading to a joint regional estimation of assess-
ment input data could look from a HAWG point of view.

In particular, HAWG found that it would be preferable if the estimator role is led by a single indi-
vidual with input from national experts. This is preferred over an intermediate step within the
RDBES wherein the estimation is carried out by multiple individuals with intermediate creation
of data subsets. A single estimation would be carried out using a scripted method prepared with
input from all national experts currently carrying out estimation procedures. This represents a
collaborative approach to define a combined method as a foundation of a single estimation pro-
cess, it is foreseen that the responsibility to apply the combined method would be taken by a
single individual e.g. the stock coordinator.
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Countries\Role National Expert Estimator Role Stock coordinator Role

View data and Perform the View/check all data and combine all

Tasks-> national estimates into the stock
estimate and export it

view estimation estimation

Country 1 Person 1
Country 2
Country 4 Person 4 Fe=al
¥ with Person

Figure 1.1.2. How HAWG envision the roles in the RDBES.

HAWG also discussed the importance of implementing a framework for co-production and feed-
back that could allow participation of the different actors to the actual estimation. Need for data
check and quality control procedures has been stressed by the group. The general process dis-
cussed and proposed by HAWG can be summarized in the main following steps:

Data are submitted by individual countries which have responsibility on the quality of what
they submit (procedures for checking data quality at the level of submission are necessary
and should be expected).

Once data are in the RDB the stock coordinator runs a first diagnostic script, which check
the data quality once again and eventually report back to the data submitter possible
“anomalies”. Ideally, this should trigger an iterative process where errors are corrected with
amendments on the initial submission.

The stock coordinator runs an exploratory data analysis script, which produces both visual
and tabulated representation of the data. These are circulated among the stock coordinator,
assessor and all the experts working on the stock for comments and feedback.

Once agreed on the quality and interpretation of the data, the stock coordinator runs the es-
timation script, which implements an estimation procedure agreed among the stock coordi-
nator, assessor and other experts contributing to the assessment of the stock. Visual and
tabulated output (i.e., WECA, CANUM, ...) are circulated among these same experts for
comments and feedback.

Once agreed on the representativeness and quality of the estimation outputs, these can be
passed to the assessment model.

1.2 Analyser af bifangstmeonstre

Gennem kobling af VMS og logbogsdata er der blevet dannet tidsserie af tidsmaessigt og geo-
grafisk hgjoplaste fangstrater for brisling tilbage til 2015. Gennem databasen over danske log-
bogsregistreringer over brislingefangster og bifangstpraver er der saledes skabt et grundlag for
videre analyser hvor bifangst af juvenile sild som kan sammenholdes med gvrige fiskeridata
samt hydrografisk/biologisk modellering som underlag for analyser af bifangstmgnstre i brislin-
gefiskeriet.
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Figure 1.2.1. Antal analyserede brislinger pr. maned fra 1991-2020.

Der er et stort datamateriale med knapt 78.000 registreringer af brislingefiskeri i Nordsgen pa
traekniveau i perioden 1991-2020. Der er registreret bifangst af sild fra godt 52.000 af disse

treek.

Tabel 1.2.1 Dakningsgraden af bifangstregistrering pa treekniveau i brislingefiskeriet.

Maned
Ar 1 2 3 4 5 B 7 B 9 10 11

Juvenile sild tages som bifangst hovedsageligt i brislingefiskeriet, men ogsa i mindre grad i in-
dustrifiskeriet efter tobis og sperling. | det falgende er der forsggt skabt en oversigt med fokus

pa brislingefiskeriet som kan give indblik i databasens muligheder.
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bifangst af sild og fangst af brisling i Nordsgen

35 350000
30 300000
= 25 250000
3
8 20 200000
=
® 15 150000
10 100000
5 50000
.0 0
o oMo R A - B - I - R B = B R I BT
§ 8 8888 8822823888888 8c88¢g 88
Lo | - - - - - o NN NN NN N NN ~ o~ ~ NN NN NN NN
aar
—Sild  m Brisling e=——% bycatch

Figur 1.2.2. Udviklingen i danske fangster af brisling og registrerede bifangster af sild dels i tons
og dels som % af fangsten af sild + brisling.

| arene fra 1991 til 2001 var der en steerk negativ trend i bifangstprocenterne af sild i brislingefi-
skeriet, hvorefter der i perioden fra 2001 til 2011 var meget lave eller 0% sild i fangsterne. En
naermere analyse viste at visse ar var der slet ingen registreringer af bifangst. Fra 2012 og frem
er antallet af registreringer steget samtidig med at man kan se en faldende tendens i bifangst-
procenten.
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Figur 1.2.3. Procent bifangst af sild i brislingefiskeriet i forhold til sampling intensitet pr. maned.

Der var ingen sammenhang mellem prgvetagningsintensitet og bifangstprocent, hverken for
hele eller de enkelte perioder i tidsserien.
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Figur 1.2.4. Brislingefangster pr. maned i Nordsgen fra 1991-2020.
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Figur 1.2.5. Procent sildebifangst pr. maned i Nordsg@en fra 1991-2020.
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Figur 1.2.6. Gennemsnitlig procent sildebifangst pr. maned i Nords@en (red linje 1991-2001, bla
linje 2012-2020) samt fordeling af brislingefiskeriet over aret som procent pr. maned (red stiplet
linje 1991-2001, bla stiplet linje 2012-2020.
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Den manedlige variation i brislingefangst og bifangstprocent af sild er illustreret for de to perio-
der med tilstraekkelige pr@gvetagninger. For begge perioder 1991-2001 og 2012-2020 er fangst-
mgnstret det samme med en stigning fra sommeren til en tydelig top i august-september og et
aftagende men veaesentligt fiskeri fra oktober t.0.m. januar. Bifangstprocenterne er i begge perio-
der hgje fra september til november samt med en top i maj. Dvs. at hgje brislingefangster i au-
gust er kombineret med relativt lave bifangstprocenter af sild.

Ugentlige fangstrater pa brisling under tre perioder af aret i 2016, 2017 og 2018

ke

Gennem det geografiske vaerktgj til analyse af den rumlige fordeling af fangster og fiskeriindsats
ud fra VMS, logbogsregistreringer og afregningsdata kan den typiske fordeling af brisling i Nord-
sgen kortlaegges. Tilsvarende hgjoplagselige data for bifangster findes ikke men en analyse af
tidsserien (1991-2020) over opregnede meengder af forskellige bifangstarter kan give baggrund
for analyser af hvor og hvornar sild optraeder og kan udgere vaesentlige bifangstproblemer.
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Figur 1.2.8. Gennemsnitlig koncentration af silde e-DNA i vandprgver taget under brisling-fiskeriet,
over alle sesoner i arene 2015-2016. Data stammer fra GUDP ”VIND” projektet. Der ses gentagne,
sa&rdeles hgje koncentrationer af silde e-DNA under brislingfiskeri i Tyskebugt (bemaerk logarit-
misk skala).

Fremtidig udvikling

Fra april 2020 er landingsforpligtelsens pr. trawltreek registrering af fangst og bifangst fuldt im-
plementeret og handheaevet. Dette har ledt til langt mere detaljerede oplysninger i logbogsdata-
basen, hvilket vil have betydning for sikkerheden i fremtidens analyser.

| GUDP-projektet VIND blev en nyudviklet metode til analyse af DNA-indholdet i havvandet
brugt til at lokalisere omrader med brislingefiskeri hvor der fandtes spor af sild i havvandet og
dermed indikationer pa potentiel risiko for bifangst af juvenile sild Figur 1.2.8.

1.3 Nyt heldaekkende surveyindeks inkl. split gennem integration af
BITS, IBTS og KASU

Vestlig Osterse-sild (WBSS) benyttede indtil seneste benchmark i 2018 kun akustiske videnska-

belige togter i bestandsvurderingen. | dette projekt blev data fra de videnskabelig bundtrawls-

togter IBTS, BITS, og KASU kombineret til at give en ny tidsserie til brug i bestandsvurderingen.

Den nye kombinerede tidsserie blev preesenteret og accepteret pa seneste benchmark

(WKPELA 2018), og benyttes nu fast til bestandsvurderingen af WBSS sammen med de akusti-
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ske data. De nye tidsserier forbedrer dermed bestandsvurderingen af WBSS-sild, idet de sam-
vaegtes med de andre datakilder og dermed giver et mere komplet billede af bestandsstarrel-
sen.

Kombinationen af de naevnte togter var ngdvending for at give daekning af hele bestandsomra-
det. Den benyttede metode beskrives kort herunder, for en mere teknisk beskrivelse henvises til
bilag A1.
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Figur 1.3.1. Positionerne for de kombinerede bundtrawls-togter (IBTS, BITS og KASU). GOV/TVS

angiver typen af bundtrawl benyttet.

Da bestandsomradet indeholder en blanding af andre silde-bestande benyttes stikpragver af gy-
detypen (vinter, forars- eller efterarsgydere) til at estimere blandingsforholdet for derved at
kunne filtrere vinter og efterarsgydere fra og give et rent indeks for forarsgydere. Stikpraverne
for gydetype stammer fra IBTS-togtet, hvilket betyder at det kun er muligt at filirere data nord for
56 grader bredde (Kattegat og Skagerrak). Alle trawlpositioner syd for dette omrade antages at
veere 100% forarsgydere (WBSS). Denne antagelse er ngdvending, men ikke korrekt da der er
en, formentlig varierende andel af central baltisk sild i den sydlige del af vestlig Jstersg omra-
det. Fremtidige genetiske prover vil dog kunne benyttes til at udfere en lignende filtrering af
central baltisk sild.

Filtreringen bestar af to trin: Farst filtreres alle la&engdepraver og derneest filtreres alle alderspreg-
ver. | begge trin benyttes en multinomial model hvor blandingsforholdet estimeres som funktion
af tid, sted, og leengde. For aldersmodellen benyttes desuden ogsa alder og kohorte informa-
tion, idet det giver en mere praecis estimation af blandingsforholdet.
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De estimerede blandingsforhold i fgrste kvartal kan ses i figur 1.3.2 og i tredje/fjerde kvartal i fi-
gur 1.3.3. Det ses at efterarsgydere ofte dominerer i Skagerrak, mens forarsgydere er mest al-
mindelige i Kattegat, men at der ogsa er betydelig variation fra ar til ar. Vintergydere udger kun
en mindre andel i data. | gennemsnit er 44% af alle sild fanget i Kattegat og Skagerrak i farste

kvartal forarsgydere, mens det i 3 og 4 kvartal er 39%.

Efter filtreringen estimeres et standardiseret surveyindeks per aldersgruppe. Standardiseringen
foretages ved forst at estimere alle effekter, der pavirker fangstraten sild. Disse er ar, kvartal,
sted, dybde, tidspunkt pa dagen, bundtrawls-typen, og laengden af de enkelte trawltraek. Der be-
nyttes en delta-lognormal generaliseret additiv model til dette formal. Til sidst benyttes modellen
til at udfare et virtuelt survey for hele tidsserien, hvor trawlpositioner, bundtrawls-typen, tid pa
dagen etc. er preecis de samme i alle ar. Herved korrigeres de observerede fangst-rater sa de
er sammenlignelige mellem ar, idet der tages hgjde for forskelle i fangstrater der f.eks. skyldes
bundtrawls-typen i stedet for forskelle i sildekoncentrationer. Den gennemsnitlige rumlige forde-
ling af sild pr. aldersgruppe estimeret i denne model kan ses i figur 1.3.4 og 1.3.5. Det ses at de
yngste aldersgrupper af WBSS mest forefindes i Kattegat og Baelt-omraderne, hvorimod de gy-
demodne WBSS i hgjere grad forefindes i Oresund samt Arkona-bassinet.

Den standardiserede tidsserie blev endeligt evalueret ved at beregne korrelationen mellem ko-
horte estimaterne fra ar til ar, det sakaldte interne konsistens mal, hvor en hgj korrelation indike-
rer et godt surveyindeks. Der blev fundet relativt hgje korrelationer for de yngste aldersgrupper,
isaer alder 2 og 3, men ringe korrelationer for de zeldste aldersgrupper. Pa den baggrund blev
det besluttet kun at benytte tidsserierne for alder 1 til 3 fra farste kvartal samt alder 2 til 3 for
kvartal 3+4 i bestandsvurderingsmodellen for WBSS. Manglen pa korrelation for de aldste al-
dersgrupper kan skyldes, at der ikke indsamles alderspraver eller stikprgver af blandingsforhol-
det mellem central baltisk sild og WBSS i BITS-togtet, der er det eneste togt der udfares i Ar-
kona-bassinet, hvor de zeldre aldersgrupper primaert forefindes. Det anbefales derfor at sa-
danne prover indsamles i BITS togtet i fremtiden, saledes at estimaterne for de zeldre alders-
grupper kan forbedres i fremtiden.
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Figur 1.3.2. Estimeret blandingsforhold i farste kvartal for en sild pa 21.5 cm (medianen i preverne).

Lagkagerne er farvet efter gydemaned - gren indikerer forarsgydere (WBSS).
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Figur 1.3.3. Estimeret blandingsforhold i 3. og 4. kvartal for en sild pa 21.5 cm (medianen i pro-
verne). Lagkagerne er farvet efter gydemaned - gron indikerer forarsgydere (WBSS).
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Longitude Longitude
Figur 1.3.4. Kort over fordelingen af forarsgydere i 1. kvartal pr. aldersgruppe. Red indikerer hgje
koncentrationer.
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Figur 1.3.5. Kort over fordelingen af forarsgydere i 3. og 4. kvartal pr. aldersgruppe. Rad indikerer
hgje koncentrationer.
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2. Populationsstruktur og aldersfordeling — AP2

Baggrund

Sildens genom er under kortlaeegning og de genomiske ressourcer for sild er derfor i en rivende
udvikling. Den nyeste viden og teknologi er nu pa et stadie hvor den tillader meget praecise ana-
lyser af de enkelte del-bestande og hvordan deres fordelinger er associeret med bestemte mil-
jeparametre. En afledt gevinst ved genom-analyserne er, at viden bidrager til den teknologiske
udvikling af redskaber der hurtigt og preecist kan identificere oprindelsen af enkelte fisk i praver
taget kommercielt eller i forbindelse med undersagelsesfiskeri. Formalet med arbejdspakken
har veeret at koble genetisk baseret identifikation af delbestande i datamaterialet med data ge-
nereret fra morfologiske analyser for at opnd en omkostningseffektiv og robust metode til den
Iebende klassifikation af prevetagne sild til forvaltningsrelevante bestandsenheder. Samtidig har
det veeret vigtigt at vurdere den hidtil anvendte teknik. som bygger pa arestenes mikrostruktur,
samt sikre grundlag til kalibrering af tidsserien ved en overgang til genetikbaseret klassifikation.

Den anvendte metode har vaeret genotypning af Single Nucleotide Polymorphism (SNP) markga-
rer for individer hvorfra der samtidig findes morfologiske data. DTU Aqua har adgang til en ge-
netisk baseline for gydebestande i hele undersggelsesomradet, som har vaeret grundlaget for at
matche de individ-specifikke analyser fra sild i blandede bestande med de gydebestande de er
kommet fra.

| den nuveerende metode til bestandsidentifikation hos sild bruges analyse af grestenens mikro-
struktur (otolit-mikrostruktur, forkortet OM) til at afggre pa hvilket tidspunkt af aret larven er
kleekket, og dermed hvilken gydetype den tilhgrer. Nordsgbestanden bestar af efterars- og vin-
tergydere og vestlig Jstersg bestand (WBSS) primaert af forarsgydere. Metoden bygger dog pa
erfarne laboratorieteknikeres mikroskopafleesning og er dermed i en vis udstraekning subjektive.
Metoden er fglsom overfor naturlige variationer i mikrostrukturdannelsen, som er pavirket af ha-
vets temperatur og sildelarvernes vaekst.

For at sikre bedre reproducerbarhed af bestandsidentifikationerne har vi udviklet automatise-
rede metoder til digitalisering af grestensmorfologien og linket data til de genetiske baselines for
at skabe en valideret baseline af grestensmorfologi. Herigennem kan tidsserien af sildedata
med bestands-ID og tilhgrende digitaliseret billedarkiv opdateres til en konsistent genetisk base-
ret identifikation gennem nye klassifikationsanalyser i forbindelse med benchmarks eller be-
standsvurderinger i ICES’ sildearbejdsgruppe, HAWG.

For at fa et ngdvendigt overblik over data- og modeludfordringer til forbedringer af bestandsvur-
deringen, er der arbejdet frem mod en konceptuel migrationsmodel for sild med fokus pa blan-
dinger af Nordsg- og vestlig Ostersgsild (WBSS). Modellen bygger pa savel kvantitativ som kva-
litativ ekspertviden baseret pa indsamlinger af sild fra togter og kommercielle fangster i bade
konsum- og bifangst i brislingefiskeriet hen over aret inden for bestandenes geografiske udbre-
delsesomrader.

Der er inden for projektet lavet en vurdering af anvendeligheden af de nyudviklede genetiske

metoder til at udfere lgbende identifikation og estimering af bestandsproportioner i blandede
fangster samt muligheden for international konsistens.
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2.1 Genetisk split af bestande

Baggrund og formal

Atlantisk sild inddeles i relation til forvaltning i bestande, sdsom NSAS, WBSS, CBH, NSSH,
bundet op pa deres regionale gydeomrader samt gyde-arstid (om end nogle bestande kan ud-
vise varierende gyde-arstid). En raekke genetiske studier har vist, at der ogsa inden for disse
samle-bestande findes bestandsstruktur, der reflekterer begreenset udveksling af gydefisk mel-
lem omrader. Forskellene mellem og inden for bestande er i flere eksempler direkte koblet til
evolutionaere tilpasninger til det lokale gyde- og opvaekstmiljg. Saledes er sildebestande i Jster-
sgen kendetegnet ved at have genetiske tilpasninger til f.eks. lav saltholdighed og et liv med an-
derledes lysspektra, end sild i de neerliggende fuldt marine bassiner (Hill et al. 2019). Konkrete
sammenhaenge mellem forskellige miljgforhold og specifikke gen-varianter der giver lokale til-
pasninger, er stadig under analyse (Bekkevold et al., upublicerede data). Nar man har kortlagt
de enkelte gen-varianter og deres fordelinger indenfor og mellem biologiske bestande bliver det
saledes muligt at opstille praecise modeller for, hvilke genetiske bestande der optraeder under
hvilke miljgforhold (knyttet til specifikke geografiske omrader), og hvordan aendringer, f.eks. i
forbindelse med klima, vil pavirke bestandsdynamikkerne.

| den forbindelse er det vigtigt at udvikle en statistisk palidelig metode til at separere fiskepraver
i de respektive bestands-komponenter.

For at bedemme potentialet for at udfgre genetisk bestemmelse af bestandstilhar til de enkelte
bestands-komponenter udfgrer man typisk en valideringsanalyse, hvor man fgrst beregner ge-
netiske forskelle mellem de enkelte bestande pa grundlag af indsamlede praver af gydemodne
fisk fra alle repraesentative gydeomrader. Dernaest udferes statistiske analyser af sandsynlighe-
den for at de enkelte individer henfgres genetisk til den bestand, som de tilhgrer (blev indsamlet
fra), kontra til alle andre mulige bestandsenheder. Andelen af individer der statistisk henfares til
samme bestand som de blev indsamlet i, bruges som et mal for den statistiske styrke i split-me-
toden. Tilsvarende er det muligt at beregne sandsynligheden for at en fisk tilhgrende en given
‘bestand 1’, fejlagtigt bliver henfart til ‘bestand 2°, og viceversa (se Figur 2.1.1).
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Figur 2.1.1. Princippet i test af statistisk styrke (§) for genetisk klassifikation af bestands-oprin-

delse. Pa grundlag af forskelle i genfrekvenser mellem indsamlinger fra hver af de enkelte gydebe-
stande (her eksemplificeret ved 3 bestande), testes sandsynligheden for en observeret 'geno-type’
i alle gyde-bestande. Fisken henfores til den bestand, i hvilken dens genotype er mest sandsynligt
forekommende. Hvis det kun er sma eller ingen andele af fiskenes genotyper, der fejlagtigt henfo-
res til en anden bestand (*), end den fisken blev indsamlet fra, anses metoden som statistisk ro-
bust og kan anvendes til at bestemme oprindelsen af fisk af ukendt oprindelse, sdsom fra blandede
bestande.

Metode

Datamateriale til udvaelgelse af genetiske markgrer til at splitte blandede prgver i deres respek-
tive biologiske bestandskomponenter kom fra en reekke forudgaende nationale og internationale
projekter, herunder specielt EMFF projektet "MAKSIBRI- Fordeling af makrel, brisling og silde-
bestande” (2017-2019), samt det norske forskningsradsprojekt "GENSINC” (2016-2020), hvor
DTU-Aqua var partner. Saledes har DTU Aqua gennem arene opbygget en unik DNA database
for en lang raekke lokale gydebestande (se Tabel 2.1.1). Alle disse prover er blevet analyseret
ved én eller begge af to fremgangsmader: 1. genom-sekventering, som beskrevet i Han et al.
(2020) i forbindelse med projektet GENSINC, og samtidig ogsa analyseret ved hjaelp af en SNP
chip metode (bl.a. beskrevet i Bekkevold et al. 2016) for 96-132 SNP markgrer udvalgt fra Han
et al. (2020), eller 2. analyseret kun ved hjeelp af SNP chip metoden (se Tabel 2.1.1). Baseret
pa statistiske analyser af forskellige saet af SNP markarer blev det etableret, hvorvidt det var
muligt at bestemme oprindelsen af enkelte sild, og mere specifikt splitte oprindelse til hhv.
WBSS, NSAS og CBH med stor statistisk sikkerhed.

Pa grundlag af analyserne blev der udvalgt 92 diagnostiske SNP markgrer. Krydsvaliderings-
analyser af deres statistiske styrke blev udfart med metoden beskrevet i Chen et al. (2018). Kort
beskrevet anvendes en metode, hvor datasaettet inddeles i et treenings-seet og et test-seet efter
bruger-bestemte proportioner af antal individer og genetiske markgrer. Den genetiske henfagring
udvikles udelukkende pa grundlag af treenings-saettet, og andelen af individer fra test-datasaet-
tet der henfares til deres egen bestand anvendes som udtryk for hvor ngjagtig metoden er til at
klassificere de enkelte bestande. De enkelte fisk/genotyper i test-dataseettet henfgres til den be-
stand, i hvilken deres genotype er mest sandsynligt forekommende. | analysen analyseres ef-
fekter af at anvende hhv. 60, 70 og 80% af de 92 SNP markearer, og hhv. 50, 70, 80% af alle in-
divider i treenings-datasaettet. 300 replikater blev udfgrt per testniveau.
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Krydsvalideringsanalyser for genetisk bestemmelse af CBH, WBSS, NSAS viste i alle tre til-
feelde at udvise ngjagtig bestands-klassifikation (respektive middelveerdier for WBSS=99%
(SD=1%), CBH=98% (SD=2%), NSAS=100% (SD=0 %), se Figur 2.1.2). Det betyder, at der er
meget lille risiko for at fejlklassificere oprindelsen af de enkelte fisk, og det konkluderes derfor,
at den udviklede metode er statistisk robust og kan anvendes til at bestemme bestands-oprin-
delse for de tre samlebestande CBH, WBSS og NSAS.

WBSS CBH NSAS
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Figur 2.1.2. Vurdering af statistisk styrke af genetisk split mellem WBSS-, CBH- og NSAS-sild vha.
Monte-Carlo krydsvalidering ved forskellige antal individer (x-akse) og genetiske markearer (farver)
anvendt i treenings-datasaettet (se tekst). Figuren angiver median andele korrekt henfarte individer
ved krydsvalidering med 25/75 percentiler fordelt over 300 replikater. Enkelte gra punkter viser
‘outlier’ individer med relativt lavere ngjagtighed.

2.2 Analysemetoder for sildemetrik og grestens-struktur

Baggrund for morfologiske forskelle

Den Atlantiske sild bestar af migrerende bestande med delvist overlappende udbredelse som
under deres fedesggning danner blandede forekomster og derfor giver anledning til fiskerier
med mixede fangster. Det har siden starten af den anvendte fiskeribiologi vaeret malet at kunne
identificere bestandskomponenter og estimere deres bidrag til de samlede fangster.

En lang reekke metriske og morfologiske metoder har gennem tiden veeret anvendt til bestands-
identifikation af sild.

Tidligere tiders identifikation af forskellige sildebestande er ofte baseret pa statistiske forskelle i
metriske parametre. En hyppigt anvendt parameter er ryghvirveltaellinger fra atlas-hvirvien til
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den sidste hvirvel i halen, sk vertebrate series counts (vs) (Mosegaard & Madsen 1996). Denne
metode anvendes stadig i de norske undersggelser og pavirker saledes ogsa den statistiske
sikkerhed af fangster og togtresultater fra dette omrade.

Silden i Nords@en gyder fra tidligt efterar til hen pa vinteren pa hard sand- og grus-bund pa en
reekke kendte gydebanker hvor seggene klaeber til substratet. Larverne klaekker ved en lseengde
af 8-10 mm og drifter under opvaeksten med havstrgmmene frem til metamorfosen ved en
lzengde pa mellem 35 og 45 mm, hvorefter de sma sildeyngel ops@ger kystnaere opvaekstomra-
der. Systematisk dannede daglige zoner i larvernes gresten (otolit-mikrostruktur OM) har en ka-
rakteristisk udvikling i zonebredde som kan henfgres til larveveeksten under den saesonmees-
sige udvikling i temperatur og fgdetilgang (Clausen et al., 2007). Qrestenens veekstmgnster kan
séledes anvendes til identifikation af bestandskomponenter med for forskellig gydetidspunkt.
Den grundlaeggende metode til identifikation af hvilken bestand de enkelte sild tilhagrer bygger
pa erestenenes dagringe (otolit-mikrostrukturen OM). Metoden er udviklet ved DTU Aqua og an-
vendes ogsa til identifikation af sild fra svenske togter og kommercielle fangster.

Pa DTU indsamles der hvert ar sild fra kommercielle landinger (ICES-omrader 4.a, 4.b 3.aN og
3.aS og SDs 22, 23 og 24) og videnskabelige undersggelser i 3.aS og 3.aN (HERAS af DTU
Aqua og fra IBTS af SLU Sverige) til OM- analyse. Malet er at bestemme de tre hovedtyper eller
bestand-ID'er, der typisk findes blandt sild fanget i disse omrader; Nordsgens efterarsgyder
(NSAS), Downs vintergyder Downs og de vestlige baltiske foraret gyder (WBSS). For det farste
tages et billede af hvert par hele otolitter ved hjaelp af en standardopsaetning, der muliggar oto-
lit-formanalyse.

Der udfgres rutinemeaessigt OM-arbejde, og fisk tildeles en af de tre ovennaevnte bestand-ID'er
baseret pad metoderne skitseret i Clausen et al., 2007. Hvert ar bruges disse otolitter til at danne
et baseline-prgvesaet. Derudover vaelges et meget stgrre seet gresten til formanalyse baseret pa
baseline-prgvesaettet, der anvendes til intern kalibrering af bestandsopdelingsanalysen. OM-
analyse er en delvist subjektiv metode, der er afheengig af at have veluddannede laesere, der
arbejder pa standardmikroskopopsaetninger, software til billedoptagelse og maleveerkigjer af
dagringsbredde. Metoden kreever hyppig kalibrering og validering, hvilket er tidskraevende, og
metoden udfordres yderligere ved overlappende gydesaesoner og eéendringer i regionale og sae-
sonbestemte miljgforhold, der pavirker OM-megnsteret (Munk et al., 1991). Derudover kan nogle
bestande af sild zendre deres gydesaeson afheengigt af forskellige faktorer (temperatur, tilstand
osv.) (Melvin et al., 2009).

Bestands-ID-analysen udfgres pa de kombinerede kommercielle fangster fra DTU Aqua i Dan-
mark og SLU Aqua i Sverige inden opsplitningen af WBSS-komponenten fra Nordsg-kompo-
nenten. Talrige kalibreringsgvelser og workshops omkring otolit-mikrostruktur er blevet organi-
seret mellem disse to institutter fra 1999 og frem til for at sikre overensstemmelse mellem de
anvendte metoder og de opnéede resultater. Faelles protokoller er blevet udviklet og opdateret,
som inkluderer billedeksempler, opteellinger af dagringe, retningslinjer for maling plus udstyr og
softwareoplysninger med det formal at sikre overensstemmelse mellem de to laboratoriers ana-
lyser. Resultaterne fra den seneste workshop, der blev afholdt pa DTU Aqua i 2016, var darlige.
To leesere fra hvert institut deltog, en erfaren laeser fra SLU samt tre mindre erfarne leesere. Po-
lerede otolitter fra bade 0-gruppe og gydende individer blev undersggt og spgrgsmal diskuteret.
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En kalibreringsavelse blev udfgrt ved hjeelp af praver fra HERAS-togterne i 2013-2016, resulta-
terne viste, at definitionen af vintergyderne er problematisk, og de samlede leesere var kun
enige om 9 ud af 80 otolitter. Det sa ud til, at der var mange otolitter, der viste OM-meanstre, der
ikke faldt ind i de typiske gyde- / kleekketyper, der tidligere har veeret observeret (Clausen et al.,
2007). Da dette ggr det specielt vanskeligt at adskille vintergydere fra forarsgydere og i en vis
grad ogsa efterarsgyderne, blev der i projektets indledende fase udarbejdet en protokol som in-
deholdt anvisninger til hvordan man lgbende forbedrer identifikationen med opdaterede malin-
ger.

Grestens morfologi

Fiskenes gresten er ikke-celluleere organer opbygget af aragonit, en CaCO3 forbindelse med
nogle fa % indlejret organisk materiale der hovedsageligt bestar af protein. Gennem cellulzer
styring af sekretionen vokser grestenen gennem en daglig nedlaegning af nye kalklag gradvist til
en for livsstadiet og populationen typisk form:

Efterarsgydende sild fra HERAS 2019 Otolitform analyseret gennem Elliptisk Fourier Analyse (4 parametre pr. Harmonic) og naermeste nabo
DTU AQUA billeddatabase. diskriminantanalyse. En raekke gydebestande fra Kattegat, Riigen, Nordsgen, Engelske kanal og Norskehavet
Alder0, 1, 2,3 wr klassificeres med 72% sikkerhed til korrekt bestand.

Figur 2.2.1. Skematisk diagram over formanalyse af gresten gennem elliptisk Fourier transforma-
tion samt eksempel pa klassificering af individer til 5 sterre gydebestande.

@restensmorfologien er under indflydelse fra vaekst, miljgforhold som temperatur samt genetisk
betinget kontrol. Alle dele er med til at pavirke en fiskebestands grestensmorfologi og dens vari-
ation. Forskellen i morfologi mellem fiskearter er sa stor at man med hgj sikkerhed kan bruge
morfologiske forskelle til artsidentifikation. Derimod er forskellene mindre mellem bestande in-
den for samme art, og den statistiske variation gar at identifikationen af individer til en given be-
stand kun kan geres med en vis sandsynlighed.

Den indtil videre anvendte metode for opsplitning af sildprgver i relevante bestandskomponen-
ter har veeret Diskriminantanalyser af parametre fra Elliptisk Fourier Analyse samt andre morfo-
logiske og metriske variable (Hissy et al. 2016). Der blev internationalt helt fra projektets start-
fase gennemfart sammenlignende analyser af forskellige algoritmer til kategorisering af be-
standsidentitet ud fra grestensmorfologi uden at nogen metode har vist sig afggrende bedre
end de andre. Der blev derfor i stedet for udvikling af black box-teknologi i retning af Atrtificielle
Neurale Netveerk (ANN) satset pa en analytisk mere transparent metode baseret Maximum
Likelihood metodik som eliminerer alderseffekten pad morfologien under grestensdannelsen
(Moesgaard upubliceret).
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2019 Calibration of Herring Otolith Microstructure between Denmark and Swe-
den

Dansk resumé

Danske kommercielle landinger af sild bliver opdelt i bestandskomponenter (efterars-
gydere/NSAS, vintergydere/Downs, og forarsgydere/WBSS). Dette geres ved hjeelp af arlige
stikprever fra landinger af sild, og er en vigtig procedure for at fa praecise fangsttal for hver del-
komponent. En lignende procedure foretages desuden for det akustiske HERAS-survey, som er
den anden vigtig datakilde for bestandsvurderingen af sild. Analyserne foretages ved hjelp af
mikrostrukturen i sildens gresten (OM) af DTU Aqua og det svenske SLU Aqua. Analyserne fal-
ger en aftalt protokol, men klassificering til bestandskomponent for de enkelte gresten er i sidste
ende afhaengig af ekspertvurdering. Derfor udfartes jeevnligt kalibrerings-eksperimenter mellem
danske og svenske eksperter i aflaesning af gresten.

Et feelles seet af prover blev i 2019 farst tildelt bestandskomponent ved hjeelp af genetiske me-
toder, saledes at den sande bestandskomponent var kendt med meget stor sandsynlighed. Her-
efter blev grestenene analyseret uafhaengigt af forskellige eksperter fra Danmark og Sverige for
at vurdere preecisionen i aflaesningen. Resultaterne viste en stor forbedring i afleesningen sam-
menlignet med en lignende gvelse udfert i 2016, hvilket bl.a. kan tilskrives de nye genetisk vali-
derede baselines. Det anbefales at yderligere genetiske pragver indsamles for at forbedre denne
baseline yderligere, og at disse bar indeholde baselines for flere del-komponenter af sild (bl.a.
Central Baltisk Sild). Desuden blev det noteret, at den nuveerende protokol fra 2007 bgr opdate-
res, idet vaekstmanstre og dermed morfologien i grestene ser ud til at have aendret sig over ti-
den siden protokollen blev fastlagt dengang.

Faelgende afsnit (s. 32-38) er pa engelsk

Background

Herring otolith microstructure analysis is carried out at DTU Aqua (Denmark) and SLU (Sweden)
on samples from commercial landings in ICES areas 4.3, 4.db, 3.aN, 3.aS, SD22, SD23 and
SD24 and from scientific surveys in ICES areas 3.aN and 3.aS. The aim of the analyses is to
determine which of the three main spawning types or stock ID’s the fish belong; North Sea au-
tumn spawners (NSAS or 9’s), Downs winter spawners (Downs or 12’s) and Western Baltic
spring spawners (WBSS or 4’s). The results are further used as a baseline for the otolith
shape/stock ID analysis conducted on the combined commercial catches from Denmark and
Sweden prior to the annual stock splitting of the WBSS component from the North Sea compo-
nent in the 3.a and 4.a.E. and 4.b.E “transfer area”. Additionally, the stock ID analysis is con-
ducted annually on samples from the Herring Acoustic Survey in the North Sea (HERAS). Regu-
lar calibration exercises between the two laboratories have been ongoing since 1999. These
workshops and exchanges are necessary to ensure consistency in agreement between readers
and laboratories and are very important for training new readers.

Readers

Jane Gudmansen — DKO1; Nina Fuglsang — DK02; Marianne Johannson — SWEOQ1; Marie
Leditz — SWE02
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Sample overview

Spawning type - genetic Number of samples

4 60

9 12

12 21

Total 93
Methods

Samples were prepared at DTU Aqua (Denmark) following the manual agreed upon at the 2016
Herring Otolith Microstructure Workshop. Readers were asked to determine the spawning type

of each sample as either Autumn spawner (9), Winter spawner (12) or Spring spawner (4). The

otoliths were first read by the two Danish readers using a standard setup described in the man-
ual and a readability score and spawning type given for each sample. The otoliths were sent to

SLU (Sweden) for examination by the Swedish readers using the same procedures (no images

were used in the exchange).

The grinding and polishing process is an integral step in the analysis thus it can be difficult for
the readers when examining the otolith microstructure to determine spawning type when they
have not polished and ground the otolith themselves. Concerns were raised by the Swedish
readers about the quality of the preparations and it was decided that the readers would read to
the best of their ability and use the AQ scores (AQ1: Easy to age with high precision; AQ2: Diffi-
cult to age with acceptable precision; AQ3: Unreadable or very difficult to age with acceptable
precision) to record their confidence in the spawning type determination of each sample.

All samples used for the exercise had been genetically assigned to a stock ID in advance of the
exercise. The genetic methods applied have a very high statistical power for stock assignment
using SNP markers (> 95% of fish classified correctly) with the added possibility to identify likely
sub stocks (Rugen, Kattegat, Skagerrak, Central Baltic autumn and spring spawners).

Results

All four readers’ results were compared against the genetically validated stock ID for each sam-
ple. For each reader the percentage agreement (PA) and a comparison matrix of reader versus
validated ID was calculated, see tables 1-4 below. DK01 and DKO02 reached a PA of 87%,
SWEO1 reached a PA of 84% and SWEO02 reached a PA of 80%. SWEO01 did not read 11 sam-
ples and SWEO2 did not read 1 sample as they felt the quality of the preparations was not good
enough to be able to deter-mine the spawning type. These were all given an AQ3 score. There
were other samples assigned AQ3 but as a spawning type was determined these were used in
the comparison matrices and included in the calculation of PA. Based on the samples where all
4 readers determined a spawning type for a single sample an overall average percentage
agreement of 85% was reached.
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Tables 2.2.1-4. PA (percentage agreement) for each reader. Values in bold are the number of sam-

ples where the reader is in agreement with genetic stock ID and values in red are the number of

samples where the reader has assigned a stock ID other than the genetic stock ID.

Table 2.2.1. DK01: PA = 87%

Total

Reader WBSS (4’'s) |Reader NSAS (9’s) |Reader Downs (12’s) read
Genetic WBSS (4’s) 60 60
Genetic NSAS (9's) 9 3 12
Genetic Downs (12’s) 5 4 12 21
Total read = 93 65 13 15 93

DKO1 read 93 samples. For the 4’s she was in agreement with the genetic result on all samples
(60 out of 60). For the 9's she was in agreement with the genetic result on 9 samples but there
were 3 additional genetically assigned 9’s that she read to be 12’s. For the 12’s she was in
agreement with the genetic result on 12 samples but there were an additional 4 genetically con-
firmed 12’s that she called 9’s and 5 genetically confirmed 12’s that she called 4’s.

Table 2.2.2. DK02: PA = 87%

Total

Reader WBSS (4’s) |Reader NSAS (9's) |Reader Downs (12’s) read
Genetic WBSS (4’s) 56 4 60
Genetic NSAS (9's) 1 1 12
Genetic Downs (12’s) 5 2 14 21
Total read = 93 59 13 19 93

DKO2 read 93 samples. For the 4’s she was in agreement with the genetic result on 56 samples
but there were an additional 4 genetically confirmed 4’s that she called 12’s. For the 9's she was
in agreement with the genetic result on 11 samples but there was 1 additional genetically con-
firmed 9 that she read to be a 12. For the 12’s she was in agreement with the genetic result on
14 samples but there were an additional 2 genetically confirmed 12’s that she called 9’s and 5
genetically con-firmed 12’s that she called 4’s.

Table 2.2.3. SWEO01: PA = 84%

Total

Reader WBSS (4’s) |Reader NSAS (9's) |Reader Downs (12’s) read
Genetic WBSS (4's) 54 54
Genetic NSAS (9's) 1 9 10
Genetic Downs (12’s) 6 6 6 18
Total read = 82 61 15 6 82

SWEO1 read 82 samples. For the 4’s she was in agreement with the genetic result on 54 sam-
ples. For the 9's she was in agreement with the genetic result on 9 samples but there was an
additional 1 genetically confirmed 9 that she called a 4. For the 12’s she was in agreement with
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the genetic result on 6 samples. In addition there were 6 genetically confirmed 12’s that she
called 9’s and another 6 genetically confirmed 12’s that she called 4’s.

Table 2.2.4. SWE02: PA = 80%

Total

Reader WBSS (4's) |Reader NSAS (9's) |Reader Downs (12’s) read
Genetic WBSS (4’s) 55 4 1 60
Genetic NSAS (9's) 1 11 12
Genetic Downs (12’s) 6 6 8 20
Total read = 92 62 21 9 92

SWEO2 read 92 samples. For the 4’s she was in agreement with the genetic result on 55 sam-
ples. In addition, there were 4 genetically confirmed 4’s that she called 9's and another 1 genet-
ically confirmed 4 that she called a 12. For the 9’s she was in agreement with the genetic result
on 11 samples but there was an additional 1 genetically confirmed 9 that she called a 4. For the
12’s she was in agreement with the genetic result on 8 samples. In addition there were 6 genet-
ically confirmed 12’s that she called 9's and another 6 genetically confirmed 12’s that she called
4’s.

Conclusion

The results from this exercise show a vast improvement in comparison to the previous two exer-
cises. At the 2016 workshop 4 age readers attended (3 of which took part in this exchange) and
out of the 80 samples included there was 100% agreement on only 8 of those. No genetically
validated material was available at the time and 3 of the readers had little experience. In 2018
an exchange was completed by the same four readers who participated in the current ex-
change, a total of 96 samples were included and from these 100% agreement was reached on
just 54. 23 of these samples had been genetically analyzed for stock ID. Based on these 23 fish
there was 100% agreement on just 5 fish.

The results from the current exchange have shown a vast improvement in the results. There
were 82 samples where all 4 readers were satisfied with the quality and gave a result, of these
there were 60 samples where all readers were in agreement with the genetic ID.

The concerns raised over the quality of the preparations and the disadvantage of reading sam-
ples that have been prepared by another reader may explain the lower levels of agreement
reached by the 2 Swedish readers.

In the exchanges mentioned above the identification of the 12’s (Downs) has been most prob-
lematic for the readers. Following the 2018 exchange a skype meeting was held for all readers
and images of genetically validated samples were discussed in order to clarify the most prob-
lematic issues. In some samples, e.g. Figure 2.2.2, the increments width’s (IW) within the first
100pum from the core of the otolith are wider than would be expected for a typical 12 (Downs)
(see Figure 2.2.3) and the IW pattern resemble more that of a 4 (WBSS) where there is a steep
increase in IW as opposed to a slow and steady increase. There are also examples where
some readers have misidentified a 12 (Downs) to be a 9 (NSAS) e.g. Figure 2.2.4, here, instead
of a steady increase in IW’s from the core out to a distance 200um, there are slight fluctuations
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in the IW’s as would be expected when examining a 9 (NSAS). A number of image examples
were discussed and agreement reached on how to interpret such unusual patterns in the future.

The results of the current exchange show that including genetically validated samples in an ex-
change has improved the readers ability to correctly identify the various spawning types. It is
recommended that all future exchanges include, as a minimum a subset of genetically validated
samples. It is likely that there has been a change in IW patterns observed in the otoliths of her-
ring caught in this area overtime considering that otolith microstructure is under the influence of
growth, spawning time variation and environment and that the IW measurement guidelines first
established by Clausen et al., 2007 need to be updated. It is also possible that other sub stocks
of herring (Rigen, Kattegat, Skagerrak, Central Baltic autumn and spring spawners) found in
this area are amongst the samples being analysed. A larger set of genetically validated samples
covering the three main stock ID’s plus the sub stocks is required to establish an updated base-
line set of samples for IW measurements and photographing, to be included in an updated pro-
tocol.

SRR LN
oo

Figure 2.2.2. AnimallD “47”; genetically validated stock ID Downs (12).
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Figure 2.2.4. AnimallD “7779985”, genetically validated stock ID Downs (12).

Forbedring af sildebestandsvurdering og -fremskrivning, der udnytter forbedret fiskeridata og biologisk information 37



Overview of herring otolith microstructure (OM) exchange results 2017-2020

Table 2.2.5. Calibration exercises with SLU (Sweden). PA is percentage agreement.

Year | N samples | N readers | Inter reader PA | N with genetic PA with genetic stock ID
stock ID

2018 | 96 4 83% 23 45%

2019 | 93 4 82% 93 85%

2020 | 104 4 Not completed 104 NA

Three calibration exercises were planned between DTU Aqua (Denmark) and SLU (Sweden)
between 2017 and 2020, two of which were completed. The Inter reader PA shows the level of
agreement between the four readers based on all the samples in that exercise. In 2018, 23
samples with a genetically assigned stock ID were included in the exchange set (n=96). For
each of these samples a PA with genetic stock ID was calculated and the resulting average PA
for all 23 samples was 45%. In 2019, all 93 samples in the exercise had a genetically assigned
stock ID and the same procedures used to calculate the PA’s.

Table 2.2.6. DTU Aqua internal calibration exercises comparing OM lab result to genetic result. PA
is percentage agreement.
Year N samples N with genetic stock ID PA with genetic stock ID
2019 624 624 83%
Reader 1 - 79%
Reader 2 - 78%

2019 72 72

In 2019, 624 samples had a stock ID assigned by both otolith microstructure (OM) examination
and genetic analysis. There was agreement between the two methods on 83% of the samples.
In 2020, a subset of 72 samples were selected for an internal quality assurance check and two
readers examined all 72 samples. Reader 1 was in agreement with the genetic stock ID on 79%
of the samples and Reader 2 on 78% of the samples, the disagreement was not consistent
across samples.

2.3 Konceptuel model for migration og mix af sildebestande

Bagrund for analyse og forvaltningsradgivning om blandede sildebestande

Radgivningen omkring fiskerimuligheder for sild i Kattegat Skagerrak (omrade 3a) og Nordsgen
kraever solide data om bestandskomponenternes dynamik gennem tiden men ogsa korttidsfor-
udsigelser af blandingsforholdet mellem sildebestandene i omradet.

Indsamling af data til bestandsvurderingen vanskeligggres af at WBSS bestanden foretager
lange gyde- og fgdevandringer og blander sig med sild fra Nordsg@-bestanden (North Sea Au-
tumn Spawners, NSAS) og den centrale Jstersg-bestand (CBH). Der mangler specielt et solidt
grundlag for at forudsige proportionerne af Nordsasild og WBSS i fangsterne taget i omrade 3.a
og 4 gst. Dette skyldes den arlige variabilitet i sildemigrationsmegnstrene og i fordelingen af fi-
skeriet (herunder valgfri overfgrsel af kvoter mellem omrade 3.a og 4).
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Der er saledes et behov for forbedrede datagrundlaget for bestandsvurderingen, samt analyse-
modeller som fremskriver bestandsudviklingen ved optimale fiskerimuligheder for alle fiskeflader
samtidigt.

For at medvirke til et bedre overblik over bestandsudbredelser, datatilgeengelighed og kvalitet
blev der opstillet en konceptuel model for sildebestandenes vandringer i Nordgst Atlanten med
fokus pa bestandene i den vestlige Ostersg, Kattegat og Skagerrak samt Nordsgen. Modellen
hjzelper med overblik over de fiskerier og togter som leverer data til bestandsvurderingerne
samt udfordringerne i prognoser for de omradespecifikke fiskerimuligheder.

Med den tilgeengelige viden fra togter og kommercielle fangster om de forskellige sildestadiers
udbredelse i Nordsgen, den Engelske kanal, Skagerrak, Kattegat og den vestlige @stersg kan
man opstille en konceptuel model for migrationer gennem relativ abundans i de forskellige un-
deromrader. Modellen kan veere et veerktgj til forstaelse af seesonvise blandinger mellem silde-
bestande, geografisk og seesonmeessig deekning af de biologiske data fra togter, viden om pro-
cesser der pavirker bestandene som naturlig dedelighed M, fiskeri-selektivitet og blandede
fangster i forskellige omrader.

Nedenstaende tabel er et udtraek fra modellen som viser vores nuvaerende opfattelse af de to
fordelingen af de hovedbestandskomponenter NSAS og WBSS geografisk og over aret. Model-
len kan gradvist forfines med input fra forskellige datakilder og vil blive udviklet i forbindelse
med kommende videnskabelige projekter med sild.

Tabel 2.3.1. Den nuvaerende opfattelse af NSAS- og WBSS-silds relative forekomst i forskellige dele
af forvaltningsomraderne hen over arets maneder (kolonner). Hver anden linje er NSAS og hver an-
den WBSS, rad er hgj forekomst gren er lav pa en skala 0-9. Silden er opdelt i stadierne ag (statio-
nare), larver (drifter med havstremme), 0-gr juvenile relativt stationzere pa lavt vand, 1-gr juvenile
begraenset migration i opveekstomrader, 2-gr l®engere fedemigrationer, 3-gr fademigrationer + stat
pa gydemigration, 4+-gr fuldt migrationsaktive med overvintring, fede- og gydemigration. Omra-
derne er Engelske kanal gst 7d, sydlige Nordsg 4c, midterste vestlige Nordsg 4bW, nordvestlige
Nordse 4cW, midterste gstlige Nordsg 4bE (dansk DK og norsk No omrade), vestlige Skagerrak
SD20W, ostlige Skagerrak SD20E, nordlige Kattegat SD21N, sydlige Kattegat SD21S, Balthavet
SD22N, Gresund SD23, vestlige Osterso vest for Gedser SD22S, vestlige Ostersg ost for Gedser
SD24.
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2.4 Sammenligning af bestandssplit-resultater fra temporale HERAS-prg-
ver

Til at vurdere konsistens i split mellem otolit- og genetik-data blev prgver udvalgt fra HERAS-

togtet indsamlet i hhv. 2019 (641 fisk) og 2002/2003 (173 og 219 fisk, analyseret samlet) og

analyseret med bade SNP- og mikrostruktur-metoden. Resultater af analysen ses i tabel 2.4.1.

Tabel 2.4.1. Sammenligning af bestands-split af individuelle sild baseret pa otolit-mikrostruktur
(maned fadt; gydetype) og genetisk analyse. Data er fra dansk HERAS-togt indsamlinger med 15
ars mellemrum. Tal angiver antal sild allokeret til hver gydetype og bestand. Understreget tal i fed
skrift viser hvor otolit- og genetikdata stemmer overens, og tal i parentes viser, hvor mange af gy-
detypen der tilhgrer den forventede bestand WBSS (4), NSAS (9) og Downs (12).

Ar Otolit- | Genetisk bestand Total
split
(maned
fadt)
NSAS | Downs | Skagerrak | WBSS | Ostersgen | Ostersg | NSSH | Nord
(del af (CBH) hgstsild Atlanten
WBSS (BAS) 8
samle-be-
stand)
2002/ 11 4 15 210 11 3 1 1 256 (88%)
2003 | 9 75 18 - 12 - 1 - 2 108 (69%)
12 5 27 4 - - 1 - - 37 (73%)
2019 | 4 10 38 21 207 16 9 - - 301 (76%)
9 152 16 - - 20 - - 191 (80%)
12 23 117 2 - - 7 - - 149 (79%)

§ Genotypen henfgres til den hgstgydende Feerg-sild.
Resultaterne peger pa to problematikker.

For det farste afspejler gydetypebestemmelsen kun til en vis grad de biologiske bestande, da
en raeekke biologisk og geografisk separate gydebestande, der forekommer under migration i un-
dersggelsesomradet, deler gydetype. Det drejer sig f.eks. om de baltiske efterarsgydere (BAS),
Nordatlantiske efterarsgydere, samt efterarsgydende WBSS, der alle deler gydemaned med
NSAS, og dermed bliver henfgrt til NSAS ved gydetypebestemmelsen. Tilsvarende deler de bal-
tiske forarsgydere (CBH) gydetype med norske varsild (NSSH) og WBSS. | datamaterialet for
de to perioder var det forholdsvist lave andele fisk, hhv. 5% og 8% af alle praver/fisk, der stam-
mede fra andre bestande end NSAS, Downs og WBSS. Andelen af baltiske efterarsgydere steg
fra 1% til 6% i 2019. Om der er en tendens i disse tal, eller om de afspejler naturlige variationer,
kraever yderligere udvidelse af datamaterialet. Tilstedevaerelsen af enkelte sild med en Faerg-
genotype i 2003, men ikke i 2019, hvor datamaterialet var mere end tre gange starre (se Tabel
2.4.1), kan f.eks. afspejle tilfeeldigheder og korttids-udsving i migrationsadfeerd for de enkelte
bestande.

For det andet, tyder resultaterne pa, at gydetypebestemmelsen er associeret med bias, og at
denne bias varierer over tid. Saledes ses der i 2002/2003 en relativt stor andel (37%) Downs
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fisk (forventet gydetype 12), der bestemmes som gydetype 9. Disse fisk vil dermed (i danske
data) henfares til NSAS. | 2019 data var denne fejl pa allokering af Downs fisk til NSAS noget
mindre (9%). Tilsvarende, i 2019 sas en relativt hgj (22%) fejlallokering af Downs fisk (forventet
gydetype 12) til WBSS (gydetype 4). Samlet afspejler dette muligvis, at praecisionen pa gydety-
pebestemmelsen pavirkes af faktorer der aendres over tid, sdsom vaekstrater, temperatur eller
andre hydrografiske faktorer, der pavirker grestenenes vaekstmgnstre. Overordnet blev 21% af
alle sild allokeret til en anden bestand end deres gydebestand pa grundlag af gydetypebestem-
melsen. | post-hoc allokeringer til bestande pa grundlag af data med forskellig bias, vil dette
dermed muligvis forstarre fejlen pa bestandsestimater.

2.5 Konklusion for vurdering af SNP metodens anvendelighed til split af
NSAS/WBSS-bestande samt CBH/WBSS-bestande

Det vurderes, at den udviklede genetiske metode er robust i forhold til at henfere enkelte sild og

starre prgver til delbestande. De overordnede samlebestande NSAS, WBSS og CBH kan identi-

ficeres med hgj sandsynlighed. Hertil kommer at metoden ogsa er robust til at splitte pa del-be-

stand, niveau. Dette arbejde rapporteres i andre projekter.

Analyser af gydetype-bestemmelse vha. otolit-mikrostruktur viser, at kalibrering af metode mel-
lem de laboratorier der udfgrer analyserne er vigtig, og er med til at sikre overensstemmelse.
Der forekommer variationer i klassifikationen mellem de enkelte afleesere, og disse ma der ta-
ges hgjde for i vurderingen af datamaterialet. Sammenstillet med de genetiske data viser analy-
serne, at otolit-klassifikationen kun til en vis grad matcher de biologiske bestande, samt at der
over tid forekommer skift i, hvor fejl-klassifikation af gydetype typisk sker.

Arbejdet har bl.a. skabt grundlag for implementering af genetisk split i dataindsamlingen ved
DTU Aqua. Videre er laboratorier i Sverige (SLU) og Norge (IMR) ogsa begyndt at implemen-
tere genetisk split af silde-data ved hjeelp af metoder udviklet i Danmark i forbindelse med dette,
og relaterede projekter.
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Tabel. 2.5.1. DTU-Aquas silde-vaevs/DNA database anvendt til at validere anvendeligheden af gene-
tiske markorer til at splitte blandede bestande. Databasen bliver lsbende udvidet for at inkorporere
sa mange repraesentative lokale gydebestande som muligt. Den typiske gydesason for bestande
er angivet som hhv. S=spring/forar, A=Autumn/efterar, W=Winter/vinter og Su=Summer/sommer.
"SNP analyse indikerer’, om proven er analyseret ved fuld-genom-sekventering (1), eller for 92-136
SNP markgrer vha. SNP chip (2); se tekst for detaljer.

Provested/ Bredde- | Laengde | # Indsam- | Forvaltningenhed Gyde- SNP
del-gydebestand grad -grad Fisk | lings-ar sa&@son analyse
65.05 24.58 22 June Central Baltic her- Su 2
Bothnian Bay 2009 ring Northern Com-
60.40 26.70 22 May ponent (CBNC) S 2
Gulf of Finland 2009
Baltic proper Southwest | 55.57 15.18 18 Apr. S 1,2
(Hand) 2002
Gulf of Riga (Gulf of 58.16 24.26 33 May Gulf of Riga herring S 1,2
Parnu) 2016
Gulf of Riga (Saaremaa 58.02 23.50 25 Sep. A 1,2
Island) 2016
54.37 19.67 23 Apr. Central Baltic her- S 1,2
2009 ring Southern Com-
Vistula Lagoon (Gdansk) ponent (CBSC)
55.26 15.33 27 Oct. Autumn spawning A 1,2
2016 Central Baltic her-
Bornholm Basin§ ring (BAS)
Greifswalder Bay 54.21 13.62 50 Apr. Western Baltic S &A 1,2
(Rugen) 2009 spring spawning
Western Baltic Sea 54.60 9.76 50 Oct. herring (WBSS) S &A 1,2
(Schlei Fjord) 2012
53.98 10.92 50 Apr. 2
Trave (Libeck Bight) 2019
54.45 10.26 50 Apr. 2
Schleswig (Kiel Bight) 2019
55.73 11.37 26 May S 1,2
Kattegat (Nordsjeelland) 2009
56.96 9.14 26 Apr. S 2
Kattegat (Limfjord) 2009
57.60 11.40 33 Apr. S 1,2
Skagerrak East (Ockerd) 2009
58.15 8.27 26 Feb. S 1,2
Skagerrak West (Hovag) 2009
North Sea (Ringkabing 55.97 8.24 25 Apr. S 1,2
Fjord) 2009
59.25 05.17 35 Feb. Norwegian spring S 2
North Sea (Karmoy) 2003 spawning herring
62.28 5.06 30 Feb. (NSSH) S 1,2
Norwegian Sea (Mgre) 2018
North Sea (Shet- 59.21 -2.38 30 Oct. North Sea Autumn A 1,2
land/Orkney) 2016 spawning herring
54.20 3.30 26 Sept. (NSAS) A 1,2
North Sea (Banks) 2018
51.04 -1.48 27 Dec. Downs winter w 1,2
2016 spawning herring
Southern Bight (Downs) (‘Downs’)
North Atlantic (Faroe Is- | 61.02 -6.38 25 Nov. Faroese autumn A 1,2
lands) 2009 spawning herring
Labrador Sea (Nanorta- | 60.79 -47.16 34 Aug. West Greenland in- A 1,2
lik, Greenland) 2016 shore
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3. Bestandsvurdering — AP3

Baggrund

Formalet med arbejdspakke 3 er at foretage nye bestandsvurderinger der udnytter den forbed-
rede viden og data fra AP1 og AP2. Desuden udvikles nye funktionaliteter i de eksisterende be-
standsvurderingsveerktgjer, som vil give forbedrede muligheder for at foretage fremskrivninger.
Disse forbedringer omhandler mulighed for at vurdere effekten af forskelligt fiskeritryk pa flade-
niveau, samt at lette arbejdet og forbedre preecisionen i forbindelse med fremskrivningerne ved
at integrere biologiske data. Ydermere vil modellerne for NSAS- og WBSS-sild blive forbundet
via en nyligt publiceret metode (Albertsen et al. 2017), og denne metode vil blive videreudviklet
og tilpasset til situation for sild. Formalet med sidstnaevnte er at udnytte data pa den bedste
made for derved at give bedst mulig preecision og realisme bestandsvurderingerne for begge
silde-bestande. Endelig vil AP3 integrere de biologiske parametre (vaegt ved alder og moden-
hed ved alder) i bestandsvurderingsmodellen. Det vil give et mere realistisk billede af bestands-
udviklingen over tid idet den del af variationen i data der skyldes maleusikkerhed derved kan
filtreres fra. Det vil desuden kunne give mere praecise bestandsfremskrivninger og et bedre bil-
lede af usikkerheden i disse fremskrivninger, da biologiske parametre i den forbindelse for nu-
vaerende antages kendt uden fejl.

Resultater

Til farste milepeel blev en multifldde version af bestandsvurderingsmodellen (SAM) udviklet.
Arbejdet er grundigt dokumenteret og testet i manuskriptet Nielsen et al. 2021 (Bilag A.2).
Modellen blev praesenteret og accepteret ved seneste benchmark i ICES for WBSS og erstatter
hermed den tidligere brugte enkeltflade-model for denne bestand. Prognose-delen af modellen
benyttes ligeledes nu for sild i Nords@en. Prognose-delen i multifldde modellen er specielt nyt-
tig, idet den kan evaluere konsekvensen af scenarier med et forskellige fiskeridadeligheder for
de enkelte flader. | enkelt-flade tilgangen er det kun muligt at fremskrive med samme relative
fiskeridadelighed fordelt henover fladerne pa samme made som i det seneste ar.

Til anden milepeel blev en nyligt publiceret metode (Albertsen et al. 2017) til at estimere
korrelationer i overlevelses-sandsynligheden mellem flere bestande anvendt pa WBSS og
NSAS. Metoden blev desuden videreudviklet sa korrelationer inden for bestandene ogséa kan
estimeres, samt at forklarende variable kan medtages i analysen. Ved positive korrelationer
mellem kohorter vil &r med bedre overlevelse end forventet ske sammen, og tilsvarende for dar-
lige ar. Korrelationer mellem to bestande kan forventes i situationer, hvor begge er pavirket af
lignende miljgmaessige pavirkninger, eller hvis der optraeder migration mellem bestandene.
Korrelationer inden for en bestand optraeder nar overlevelsen i flere nabo-kohorter alle afviger
positivt eller negativt fra det forventede, og kan ligeledes skyldes specielle miljgmaessige for-
hold i de enkelte ar. Et af de mest interessante resultater af analysen var, at der var steerke po-
sitive korrelationer i overlevelsen inden for NSAS-bestanden. Nar den nye metode anvendes og
der dermed tages hgjde for disse korrelationer, fas signifikant mindre retrospektive mgnstre
malt ved Mohn's rho. Mohn's rho angiver hvor stabil bestandsvurderingen er, nar der tilfgjes nye
datapunkter til modellen, og er dermed et vigtigt kriterie. Den nye forbundne model blev ogsa
sammenlignet med den nuvaerende model i fremskrivnings-scenarier. | scenariet, hvor fiskeriet
ophgrer, stiger gydebiomassen - saerligt for NSAS-sild - hurtigere i fremskrivningen for uaf-
haengige modeller end for de forbundne modeller. Det méa saledes antages, at fremskrivningen

44 Forbedring af sildebestandsvurdering og -fremskrivning, der udnytter forbedret fiskeridata og biologisk information



af gydebiomasse for de uafhaengige modeller er for optimistisk. Derudover er der forskelle i kon-
fidensintervallerne. Albertsen et al. (2017) har tidligere pavist, at modeller med korrelationer
mellem bestande giver mere palidelige konfidensintervaller.

Til tredje milepzel blev de biologiske parametre (vaegt ved alder i fangster og i bestanden samt
modenhed alder) integreret i SAM modellen. Denne udvikling blev til i samarbejde med et andet
EMFF projekt ("Models and Statistical Tools for Management Strategy Evaluation (MSE)").

| den nuveerende model antages de biologiske parametre kendt uden fejl - bade perioden med
observationer og nar fremskrivninger foretages. Til fremskrivninger kreeves der altsa yderligere
antagelser om hvad de biologiske parametre vil veere i fremtiden. Typisk benyttes et 3, 5 eller
10 ars glidende gennemsnit. | den nye model estimeres mere preecise forudsigelser af de biolo-
giske parametre, blandt andet fordi kohorte effekter medtages. Den nye model giver desuden et
mere realistisk billede af bestandsudviklingen over tid, idet den del af variationen i data der skyl-
des maleusikkerhed kan filtreres fra. Modellens evne til at forudsige fremtidige vaerdier af de bi-
ologiske parametre blev testet pa 14 forskellige bestande via krydsvalidering, og gav i gennem-
snit 20% reduktion i root-mean-squared error sammenlignet med 5 ars glidende gennemsnit,
altsa en betydelig forbedring.

Slutteligt blev modellen blev anvendt pad WBSS og NSAS og sammenlignet med den nuvee-
rende metode. For WBSS indikerede modellen at de benyttede data for veegt ved alder i be-
standen indeholder betydelige maengder stgj og det var ikke muligt at estimere signifikante ko-
horte-effekter. For veegt ved alder i fangsterne var der derimod signifikante kohorte effekter for
WBSS. | et fremskrivnings-scenarie gav den nye model anledning til ca. 5% hgjere total fangst
med den nye model sammenlignet med den nuvaerende metode for WBSS. Dette skyldtes at
vaegt ved alder har veeret hgjere end gennemsnittet for alder 1 og 2 i de seneste ar, hvilket den
nye model tager bedre hgjde for i fremskrivningerne. Det skal derfor ikke tolkes saledes, at den
nye metode generelt giver hgjere fangst-estimater sammenlignet med den nuvaerende metode.
Det anbefales, at den nye model for CW bgar erstatte den nuvaerende metode for WBSS ved
naeste benchmark.

For NSAS blev vaegt ved alder estimeret til at indeholde mindre stgj sammenlignet med WBSS.
| fremskrivnings-scenarier var forskellen relativt lille mellem den nye og den nuvaerende metode
for NSAS. Til gengeeld var der betydelige forskelle i de historiske estimater af gydebiomasse for
NSAS, som er fglsom overfor forskellige antagelser om modenhed ved alder fgr 1983. Disse
forskelle kan have betydning for fastseettelse af referencepunkter for NSAS og det anbefales at
disse undersgges naermere i forbindelse med naeste benchmark for NSAS. Pa baggrund af de
udfgrte analyser anbefales det, at NSAS bestandsvurderingen skifter til den i projektet udvik-
lede nye model for alle de biologiske parametre ved det naeste benchmark. Den nye model be-
tragtes som mere praecis og giver et bedre estimat af usikkerheden bade i den historiske peri-
ode og ved fremskrivninger.

3.1 Bestandsvurderingsmodel (SAM) til flade-specifikke fangstdata
Baggrund

En given fiskebestand fiskes typisk af flere forskellige flader. En flade kan f.eks. vaere opdelt ef-
ter fangstredskab, oprindelses land, motorydelse, eller rummelig udbredelse. Det vaesentlige for
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denne arbejdspakke er om fiskeriet fra de forskellige flader selekterer de samme dele af fiske-
bestanden. F.eks. kan en flade primeert fange unge fisk, mens en anden flade primeert fanger
gamle fisk.

For selve vurderingen af fiskebestanden er det uvaesenligt hvilken flade der fanger fiskene, men
det er vigtigt at metoden har en korrekt repraesentation af hvordan den samlede fiskeflade se-
lekterer bestanden. Forskellige modeller handterer denne samlede selektion forskelligt. Nogle
(mange) modeller antager at selektionen er konstant, eller konstant i perioder. Andre modeller
tillader at selektionen kan variere fleksibelt gennem tiden. Det er plausibelt at der indenfor hver
enkelt flade (f.eks. opdelt efter fangstredskab) er samme selektion henover tid | en laengere pe-
riode, men hvis den andel af den totale fangst som hver enkelt flade udger aendrer sig gennem
tiden sa vil den samlede selektivitet ogsd aendre sig over tid.

Hvis den anvendte model ikke kan handtere tids-varierende selektivitet er det vigtigt at hver
flade tilordnes en separat konstant selektivitet. Hvis den anvendte model kan handtere tids-vari-
erende selektivitet er det maske mindre vigtigt at tilordne flade-specifik selektivitet, da modellen
givetvis kan tilpasse den samlede selektivitet korrekt, men vis selektiviteten vitterligt er konstant
inden for hver flade vil en flade-specifik model forventes at give bedre praediktioner.

Nar en bestandsvurdering skal udmgntes i forvaltning er det er der ofte praktiske og politiske
forhold der gar at det kan veere ngdvendigt at opdele den fangstkvoten pa de forskellige flader.
For at vurdere de bestandsmaessige konsekvenser af sddanne scenarier er det ngdvendigt at
basere sig pa en flade-opdelt model.

Formal

Denne arbejdspakke har til formal at videreudvikle den eksisterende bestandsvurderingsmodel
(SAM) til at kunne handtere flade-specifikke fangstdata, samt at validere metoden pa rigtige
data og pa simulerede data (hvor sandheden er kendt).

Metodeudvidelse

De tekniske detaljer i modeludvidelsen er beskrevet i manuskriptet Nielsen et al. 2021, som er
vedheeftet (Bilag A.2). Herunder er en kortfattet beskrivelse af de vaesentligste komponenter i
udvidelsen.

Den klassiske state-space assessment model (SAM) bestar af en proces for alders- og ars-spe-
cifikke bestandsstarrelser (Nay) og en proces for alders- og ars-specifikke fiskeridgdeligheder
(Fay). Disse matches sa til observationer (e.g. kommercielle fangster og fangster fra videnskabe-
lige togter).

Udvidelsen af SAM til en flade-specifik model bestar i at de kommercielle fangsterne er opgjort
for hver flade (Ctay). For at kunne match sadanne data er det ngdvendigt at udvide modellen til
at have flade-, alders- og ars-specifikke fiskeridadeligheder, eller med andre ord at have en fi-
skeridadelighedsproces per flade F(a,. Da det ville give anledning til konflikter at have en pro-
ces for de totale fiskeridedeligheder samtidig med at have de flade-specifikke fiskeridgdelighe-
der er den totale fiskeridadelighed herefter defineret som summen af de flade-specifikke Fay=
N F(g) i den flade-specifikke model. De flade-specifikke processer for fiskeridadeligheder F,y
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defineres uafhangige og med samme fleksible konfigurations muligheder som den totale fiske-
ridgdelighed i den klassiske SAM.

En praktisk komplikation for den flade-specifikke model er at ofte er de flade-specifikke fangst
data Ct,y kun tilgeengelige i de senere ar, hvorimod totale fangster Cay er tilgaengelige laengere
tilbage. Det er vaesentligt at modellen kan bruge alt tilgeengeligt data, samt at den er robust og
konsistent. Observations modellen i den flade-specifikke SAM defineres ved fordelingen af ob-
servationerne fra hver flade, sa det vil give anledning til inkonsistens hvis der kunne defineres
en separat fordeling for de observationer, der er en sum af alle (eller nogle) andre flader. Derfor
oprettes en selvstaendig flade-type, som defineres udelukkende ved at vaere en sum af allerede
definerede flader. Fordelingen af observationerne for en sum-flade beregnes, via delta-meto-
den, som den fordeling der fremkommer ved at summere de allerede definerede flader der ind-
gar.
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Figur 3.1.1. Fangst for sild i den vestlig @sterse. Modellerne beskriver de totale fangster meget ens,
men da den flade-specifikke model kun har flade-specifik data fra ar 2000, sa ser man at usikkerhe-
den omkring de flade-specifikke fangster vokser bagud i tid, men fittet til de totale fangster er kon-
sistent mellem de to modeller, da sum-fladen bruges fer 2000.

Implementering i SAM

Udvidelserne er implementeret i SAM og abent tilgaengelige pa github (samme sted hvor den
klassiske SAM model deles, men som en selvstaendig forgrening "branch” af SAM-projektet:
https://qithub.com/fishfollower/SAM/tree/multi).

Nar man skal kere en flade-specifik model skal man fgrst definere et dataobjekt og det er her
den starste forskel pa anvendelsen i forhold til en klassisk SAM kgrsel med en samlet flade.
Data for en flade-specifik karsel kan f.eks. defineres ved:

attr (sumACDF, "sumof")<-c(1,2,3,4)

dat<-setup.sam.data (surveys=surveys,
residual.fleets=1list(cnA, cnC, cnD, cnF), # Notice list
sum.residual.fleets=sumACDF, # Notice sum fleet
prop.mature=mo, stock.mean.weight=sw,
catch.mean.weight=cw, dis.mean.weight=dw,
land.mean.weight=1w, prop.f=pf,
prop.m=pm, natural.mortality=nm,
land. frac=1f)
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Her antages at cnA, c¢nC, cnD, cnF erfangst matricer for de individuelle flader og sumACDF
er fangst matrice for den samlede fangst i en tidligere periode (intet overlap i tid). Bemeerk farst
at der saettes en attribut pa sum-fladen, sa programmet ved hvilke flader der indgar i summen.
Dernaest gives de almindelige fangst-flader (kaldet residualflader) ved at give en liste af de (her
4) flader der indgar. | klassisk SAM skulle blot en samlet flade angives. Sum-fladen angives ne-
denfor. Hvis der er forskellige biologiske parameter for de forskellige flader (f.eks. fangst-veegte
"cw”) angives disse ogsa via en liste.

Efter dataobjektet er defineret kan SAM modellen kgres preecis som i modellen for en samlet
flade, altsa som:

conf<-defcon(dat) # herefter kan “conf” fin-jursteres
par<-defpar (dat, conf)
fit<-sam.fit (dat,conf,par)

Udover disse aendringer er funktioner til at plotte resultater og ikke mindst til at fremskrive be-
standen og fiskeriet under forskellige forvaltnings scenarier opdateret til at vaere flade-speci-
fikke.

Resultater

Modellen er allerede officielt anvendt for sild i den vestlige Jstersg og delvist (prognose-delen)
for sild i Nords@en. Resultater for disse bestande kan ses i det vedhaeftede manuskript (Nielsen
et al. 2021, bilag A.2.) | samme manuskript ses ogsa en anvendelse pa simuleret data, som be-
nyttes for at validere metoden i en situation hvor sandheden kendes.
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Figur 3.1.2. Estimeret udvikling af bestand, fiskeritryk og rekruttering for sild i Nordsgen via den
flade-specifikke model (sort) og via klassisk SAM (bla).

Modellen virker efter hensigten og muligger prognoser hvor flade-specifikke hensyn kan indbyg-

ges ogsa selv om de giver anledning til en anden fordeling af fangst mellem flader end den hi-
storiske eller aktuelle fordeling.
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Figur 3.1.3. Et prognose eksempel hvor relative andel ombyttes i prognose perioden. | venstre side
ses den samlede fangst ved et sammenligneligt fisketryk ved en forsattelse af nuvarende relative
fangst-fordeling (sort) og den ombyttede (bla). Til hgjre ses fangst-prognosen for de to flader.

En sidegevinst ved udviklingen af den flade-specifikke SAM model var en yderlig validering af
den made hvorpa klassisk SAM estimerer tidssvarende selektivitet. Det viste sig at klassisk
SAM var i stand til at beskrive eendringen i den samlede selektivitet (svarende til den totale
fangst), selv om de forskellige fladers andel af fangesten varierede over tid. | alle tilfaelde gav
den flade-specifikke og den klassiske SAM taet pa samme beskrivelse af bestandens udvikling
og af den samlede fiskeridgdelighed.
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Figur 3.1.4. Selektivitet for to flader simuleret med meget forskellige, relativt konstante selektivite-
ter (venstre side). Den samlede selektivitet eendrer sig derimod drastisk, da den relative andel af
den samlede fangst ombyttes fra start til slut (i starten tager flade Y naesten hele fangsten og til
slut tager flade X naesten hele fangsten). Bade den flade-specifikke model og klassisk SAM er i
stand til korrekt at estimere den samlede selektivitet (hgjre).

3.2 Simultan bestandsvurdering af WBSS- og NSAS-sild

Simultan bestandsvurdering af WBSS- og NSAS-sild ved hjalp metoden beskrevet i Al-
bertsen et al. 2017

Den vestlige Dstersg-sild (WBSS) og Nordsg-silden (NSAS) migrerer, blander sig og optraeder
blandet i fangsterne. Derfor er det, ud over arbejdet med genetisk identifikation, naturligt at for-
sgge at bestandsvurdere de to bestande samlet.
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For nyligt udviklede DTU Aqua en model til simultan bestandsvurdering af forbundne bestande.
Modellen blev udviklet som en del af projektet “Bestandsvurdering og forvaltning af forbundne
bestande”, stottet af Miljg- og F@devareministeriet samt den Europaeiske Hav- og Fiskerifond
(projektnummer 33113-B-15-003) og dokumenteret i Albertsen, Nielsen, and Thygesen (2017)
og Albertsen, Mosegaard, and Nielsen (2019). Modellen forbinder bestande gennem korrelatio-
ner i den stokastiske overlevelsesligning. Ved positive korrelationer mellem kohorter vil ar med
bedre overlevelse end forventet ske sammen, og tilsvarende for darlige ar. Omvendt vil nega-
tive korrelationer betyde at darlige ar for den ene kohorte sker samtidig med gode ar for den an-
den kohorte. Modellen er en direkte udvidelse af SAM modellen (Nielsen and Berg 2014), sale-
des at modellen for forbundne bestande er aekvivalent med SAM modellen nar korrelationerne
hverken er positive eller negative. Modellen er et operationelt og effektivt alternativ til fulde gko-
systemmodeller. Modellen til forbundne bestande har korte karetider og benytter udelukkende
data fra de enkelte bestandsvurderinger. Dermed kan modellen uden videre anvendes for alle
bestande der vurderes pa baggrund af SAM modellen.

| dette projekt blev modellen til forbundne bestande tilpasset NSAS- og WBSS-sildebestandene.
Albertsen, Nielsen, and Thygesen (2017) parametriserede modellen gennem partielle korrelatio-
ner - som er korrelationen, hvis alt andet holdes lige - mellem aldersgrupper fra forskellige be-
stande inden for en vis aldersforskel, hvilket gav en bandstruktur. Flere bredder af bandstruktu-
ren blev afprgvet for at finde den bedste til at beskrive data. For sildebestandene i dette projekt
blev modelkonfigurationen udvidet sa korrelationer inden for hver bestand ogsa blev tilladt. Der-
udover blev forskydelser af bandet mellem bestande afprgvet. | alt gav dette 1.116 modelkonfi-
gurationer, hvoraf én svarede til uafheengige SAM modeller for de to bestande.

Af de 1.115 konfigurationer med korrelationer var 53.9% en forbedring, malt ved AIC, i forhold til
uafhaengige modeller. For 36 af modellerne var der udelukkende partielle korrelationer inden for
bestandene. Af disse gav 72.2% et bedre fit til data end uafheengige bestandsvurderinger.
Blandt de 31 modeller der udelukkende havde partielle korrelationer mellem bestandene var
67.7% bedre end uafhaengige modeller. Den bedste modelkonfiguration indeholdt partielle kor-
relationer mellem bestandene samt inden for NSAS-sildebestanden.
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Tabel 3.2.1. AlC-forskel til modellen svarende til uafhangige modeller for de 20 bedste modelkonfi-
gurationer. Negative AlC-forskelle er bedre end uafha&ngige modeller. Kolonnerne NSAS, WBSS og
Between angiver bandbredderne inden for og mellem bestande. Offset angiver forskydningen af
bandet mellem bestande.

NSAS WBSS Between Offset AlC
5 0 2 1 -35.16
4 4 1 1 -31.03
4 0 3 1 -30.32
3 0 1 -2 -29.91
3 0 2 -2 -29.89
3 4 1 -2 -28.95
3 0 2 0 -28.92
4 2 2 -1 -28.89
4 0 2 -1 -28.58
6 0 2 1 -28.09
0 0 3 2 -27.87
4 5 1 1 -27.86
3 0 3 -2 -27.70
4 3 1 0 -27.33
3 3 1 -2 -27.26
3 2 2 -2 -27.18
2 0 3 -1 -27.17
3 4 1 2 -27.10
4 2 2 0 -27.02
3 0 3 1 -26.94

Udover de direkte udvidelser af modelkonfigurationerne fra Albertsen, Nielsen, and Thygesen
(2017) blev modellen udvidet til at parametrisere korrelationerne gennem forklarende variable.
Denne nyudviklede udvidelse blev anvendt til yderligere 26 modeller for de to sildebestande.
Som forklarende variable blev anvendt kombinationer af aldersforskel, vaegtforskel samt be-
stand. Af de 26 yderligere modeller gav 23 et bedre resultat end de uafhaengige bestandsvurde-
ringer. Ingen af de 26 modeller gav et bedre resultat end den bedste bandkonfiguration.
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Tabel 3.2.2. AlC-forskel til modellen svarende til uafhangige modeller for de 26 modeller med for-
klarende variable. Negative AlC-forskelle er bedre end uafhaengige modeller. Kolonnen ‘Case’ be-
skriver modellen for forklarende variable i ‘R’ notation (afkortet til under 40 tegn af pladshensyn).

Case AlC
~factor(Age) -25.41
~I(Age ==0) + (I(Age == 1) + I(Age == ... -19.68
~l(Age ==0) + (I(Age == 1) + I(Age == ... -18.25
~l(Age ==0) + (I(Age == 1) + |(Age == ... -18.25
~l(Age == 0) + (I(Age == 1) + I(Age == ... -17.30
~l(Age == 0) + (I(Age == 1) + I(Age == ... -16.25
~l(abs(Age)) + [(abs(Age)*2) -12.66
~l(abs(Age)) + factor(Stock) -10.82
~(I(abs(Age)) + I(abs(Age)*2)) + factor... -10.46
~|(abs(Age)) * factor(Stock) -10.39
~(I(abs(stockMeanWeight)) + I(abs(stock... -10.19
~I(Age == 0) + (I(Age == 1)) * factor(S... -9.54
~(I(Age == 0) + I(Age == 1) + |(Age == ... -8.98
~l(Age ==0) + (I(Age == 1) + I(Age == ... -7.45
~(I(abs(Age)) + I(abs(Age)*2)) * factor... -6.30
~(I(abs(stockMeanWeight)) + I(abs(stock... -4.80
~|(abs(stockMeanWeight)) + factor(Stock... -4.13
~l(abs(stockMeanWeight)) + I(abs(stockM... -3.11
~I(Age == 0) + (I(Age == 1)) -2.71
~I(Age == 0) + I(Age == 1) -2.71
~I(Age == 0) + (I(Age == 1)) + factor(S... -0.85
~|(abs(stockMeanWeight)) * factor(Stock... -0.37
~l(Age == 0) -0.14
~factor(Stock) 0.49
~(I(Age == 0)) + factor(Stock) 0.73
~factor(Age) * factor(Stock) 1.84
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Figur 3.2.1. Estimeret korrelation (nedre trekant af matricerne) og partielle korrelationer (ovre tre-
kant af matricerne) mellem bestande for den bedste modelkonfiguration (sverst) og den bedste mo-
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For at vurdere betydningen af det forbedrede modelfit blev den bedste modelkonfiguration samt
det den bedste model med forklarende variable sammenlignet med modellen svarende til uaf-
haengige bestandsvurderinger. Sammenligningen blev foretaget pa en raekke parametre.
Overordnet giver de tre modeller kun sma forskelle i estimeret gydebiomasse, fiskeridadelighed,
rekruttering og fangst. Derimod blev de retrospektive manstre for NSAS-sild formindsket af den
bedste modelkonfiguration sammenlignet med uafhaengige modeller. For rekruttering faldt den
absolutte veerdi af Mohns p med 98.7%, for gydebiomasse faldt den med 33.4% mens den for
fiskeridgdelighed faldt med 42.5%. For fangst var veerdien teet pa 0 for begge modeller. For

WBSS-sild var veerdierne stort set usendret.

Tabel 3.2.3. Mohns p sammenfatning af retrospektive menster for uafhaengige modeller.

NSAS WBSS
R(age 0) -0.0463900 -0.0062901
SSB -0.2866437 0.2077857
Fbar(4-8) 0.5479352 -0.1601600
Catch 0.0004517 0.0406315

Tabel 3.2.4. Mohns p sammenfatning af retrospektive manster for den bedste konfiguration.

NSAS WBSS
R(age 0) 0.0005968 -0.0743069
SSB -0.1908949 0.2082353
Fbar(4-8) 0.3149243 -0.1256299
Catch 0.0015395 0.0620359

Tabel 3.2.5. Mohns p sammenfatning af retrospektive menster for den bedste model med forkla-

rende variable.

NSAS WBSS
R(age 0) 0.0284292 0.0107489
SSB -0.2132707 0.2425930
Fbar(4-8) 0.4012980 -0.2052842
Catch -0.0111994 0.0129534
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Figur 3.2.2. Estimeret gydebiomasse for uafhaengige modeller (bla), bedste konfiguration (gul) samt
den bedste model med forklarende variable (lilla). 95%-konfidensinterval er angivet med stiplet linje
i samme farve.
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Figur 3.2.3. Estimeret fiskeridedelighed for uafhangige modeller (bla), bedste konfiguration (gul)
samt den bedste model med forklarende variable (lilla). 95%-konfidensinterval er angivet med sti-
plet linje i samme farve.
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Figur 3.2.4. Estimeret rekruttering for uafhangige modeller (bld), bedste konfiguration (gul) samt
den bedste model med forklarende variable (lilla). 95%-konfidensinterval er angivet med stiplet linje
i samme farve.
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Figur 3.2.5. Estimeret fangst for uafhaengige modeller (bla), bedste konfiguration (gul) samt den
bedste model med forklarende variable (lilla). 95%-konfidensinterval er angivet med stiplet linje i
samme farve.
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Figur 3.2.6. Retrospektive monstre for NSAS-sild for uafhaengige modeller (venstre kolonne), den
bedste konfiguration (midterste kolonne) samt den bedste model med forklarende variable (hgjre
kolonne).
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Figur 3.2.7. Retrospektive manstre for WBSS-sild for uafhaengige modeller (venstre kolonne), den
bedste konfiguration (midterste kolonne) samt den bedste model med forklarende variable (hgjre
kolonne).
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Endelig blev de tre modeller sammenlignet gennem fremskrivninger af bestandsudviklingen. To
scenarier blev undersggt. | det fgrste fremskrives udviklingen ved at antage at status quo ved-
bliver for fiskeridgdeligheden. | det andet scenarie fremskrives udviklingen ved et stop for fi-
skeri.

For fremskrivningerne optreeder forskelle mellem modellerne. | scenariet, hvor fiskeriet opharer,
stiger gydebiomassen - seerligt for NSAS-sild - hurtigere i fremskrivningen for uafhaengige mo-
deller end for de to bedre modeller. Det méa saledes antages, at fremskrivningen af gydebio-
masse for de uafheengige modeller er for optimistisk. Derudover er der forskelle i konfidensinter-
vallerne. Albertsen, Nielsen, and Thygesen (2017) har tidligere pavist, at modeller med korrela-
tioner mellem bestande giver mere palidelige konfidensintervaller.
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Figur 3.2.8. Modelfremskrivning for scenariet, hvor fiskeridedeligheden antages at vare uandret
(med voksende usikkerhed) for uafhangige modeller (bla), bedste konfiguration (gul) samt den
bedste model med forklarende variable (lilla). 95%-konfidensinterval er angivet med linjer.

3.3 Integrering af biologiske parametre i bestandsvurderingsmodellen
(SAM)

Denne del af AP3 omhandler integrering af biologiske parameter i bestandsvurderingsmodellen

(SAM). Denne generiske modeludvidelse blev i synergi med et andet EMFF projekt

"Models and Statistical Tools for Management Strategy Evaluation (MSE)", mere specifikt

WP4:*Fully predictable assessment models” og er naermere beskrevet i Brooks et al. 2021. Mo-

dellen vil derfor kun blive kort beskrevet i det falgende, og fokus vil veere pa anvendelsen af mo-

dellen for vestlig stersg-sild (WBSS) og sild i Nordsgen (NSAS).
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Modellen

Den nuveerende SAM model som anvendes til bestandvurdering af WBSS- og NSAS-sild anta-
ger at vaegt ved alder i bestanden (stock weights, SW), vaegt ved alder i fangsten (catch
weights, CW), og modenhed ved alder (maturity ogive, MO) i den historiske periode alle er
kendt uden fejl.

Dette kan til tider vaere en problematisk antagelse, da isser SW og MO ofte kan veere behaeftet
med betydelig usikkerhed. Udover den historiske periode, ma antagelser omkring fremtidige
veerdier gares for at kunne foretage modelfremskrivninger. Dette gares som regel med et gli-
dende gennemsnit pa 10, 5 eller 3 ar. | den ny-udviklede modeludvidelse behandles SW, CW
og MO som data med malefejl. For at estimere malefejlen opstilles sakaldte proces-ligninger for
hver af disse. Proces-ligningerne specificerer sandsynlighedsfordelingen af naeste datapunkt i
tidsserien givet den nuvaerende veerdi, og giver saledes samtidig en objektiv metode til at frem-
skrive uden at yderligere antagelser (eksempelvis at et 10 ars glidende gennemsnit giver en
god forudsigelse af disse processer). 34 forskellige proces-modeller blev formuleret og model-
lernes evne til at praediktere blev testet pa 14 uafhaengige dataseet ved brug af kryds-validering.
Blandt de 34 modeller var et 5 ars glidende gennemsnit, som bliver benyttet i mange nuvae-
rende modeller.

Den bedste blandt de testede modeller var en sdkaldt Gaussian Markov Random Field (GMRF)
proces med korrelation over kohorter og ar. Denne model havde en root-mean-squared-error
(et udtryk for praediktionsfejl) der var ca. 20% mindre end et 5 ars glidende gennemsnit,

og ma derfor anses for at vaere en betydelig forbedring. Ydermere har den nye model den fordel
at den kan handtere manglende observationer i den historiske periode, samt kvantificere male-
usikkerheden pa CW, SW og MO, og dermed give et mere retvisende billede pa usikkerheden i
bestandsvurderingerne (bade i den historiske periode samt i fremskrivninger).

Yderligere detaljer om modellen kan findes i Brooks et al. 2021.
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lllustration af korrelations-strukturen i den benyttede GMRF proces-model.
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Vestlig Osterso-sild (WBSS)

For WBSS er den nuvaerende antagelse i bestandsvurderingen, at modenhed ved alder er kon-
stant over tid. Der er derfor ikke nogen grund til at anvende modellen for modenhed ved alder
for denne bestand, eftersom modenheden holdes konstant i alle fremskrivnings-scenarier.

For veegt ved alder kan modellen dog stadig benyttes, da disse ikke antages at vaere konstante.
Der benyttes to typer af veegt ved alder i modellen: vaegt ved alder i bestanden i begyndelsen af
aret (stock weights, SW) og vaegt ved alder i fangsterne (catch weights, CW) som er et gennem-
snit for hele aret. SW benyttes til at udregne gydebiomassen (SSB), og CW benyttes til at ud-
regne den totale fangstvaegt. Bade SW og CW er derfor vigtige parametre i fremskrivnings-sce-
narier, da de er med til at afggre gydebiomassen samt den totale fangstvaegt, som begge bru-
ges til bestemmelse af kvoten i den videnskabelige radgivning.

For SW kunne modellen ikke finde systematiske effekter af ar eller kohorte i data, hvilket resul-
terede i at den bedste forudsigelse af SW ifglge modellen fas ved at benytte en konstant vaerdi
(gennemsnittet af alle datapunkter, se Figur 3.3.1). Dette resulterer i en meget lille forskel i for-
hold til den nuveaerende metode. Fordi der ikke kan findes nogle signifikante effekter af kohorte
eller ar, ligger visse parameter estimater pa randen af det tilladte omrade, hvilket giver visse
problemer i forhold til at bestemme preecise konfidensintervaller. Derfor blev det valgt ikke at be-
nytte modellen til SW i de fglgende analyser. Manglen pa ars- og isaer kohorte effekter kunne
veere en indikation af de benyttede data for SW indeholder betydelige maengder af tilfeeldig stgj,
hvilket kan skyldes sma stikprave-starrelser eller fordi stikpr@verne indeholder andre typer sild
end WBSS. Det anbefales derfor at datagrundlaget der benyttes til beregning af SW for WBSS
sild ber gennemgas inden naeste benchmark.
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Figur 3.3.1. WBSS stock weights (SW) ved alder 1-6. Tallene er observationer, linjer er modellens
bedste fit og stiplede linjer viser konfidensintervaller. Prikkerne for 2020-2022 viser gennemsnittet
af de sidste 10 ars data svarende til den nuvarende metode.
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I modsaetning til resultaterne for SW, sa var det muligt at finde systematiske effekter af ar og ko-
horte for CW (se Figur 3.3.2). Forskellen mellem modellens forudsigelser for arene 2020-2022
og den nuvaerende metode er forholdsvis sma, men den nye metode forudsiger en anelse hg-
jere CW for alder 3 i de kommende ar en den nuvaerende metode. Dette kan tilskrives kohorte-
signalet fra alder 1 og 2 i de sidste to ar af tidsserien, hvor data indikerer en anelse hgjere veegt
ved alder end gennemsnittet.

For at evaluere hvilken forskel den nye metode vil have pa totale fangstestimater er der foreta-
get fremskrivnings-scenarier under antagelse af konstant fiskeri-dgdelighed bade med den nu-
veerende og den nye model (Tabel 3.3.1). Den nye metode giver anledning til en smule hgjere
estimerede fangster (ca. 5%) end den nuvaerende metode, hvilket ma tilskrives den farnaevnte
kohorte-effekt for alder 3.

Catch mean weight at age
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Figur 3.3.2. WBSS catch weights (CW) alder 1-6. Tallene er observationer, linjer er modellens bed-
ste fit og stiplede linjer viser konfidensintervaller. Prikkerne for 2020-2022 viser gennemsnittet af
de sidste 10 ars data svarende til den nuvarende metode.

Det anbefales derfor at den nye model for CW bgr erstatte den nuvaerende metode for WBSS,
hvilket dog fgrst kan ske ved naeste benchmark.

Tabel 3.3.1. WBSS forudsagt total fangst ved brug af nuvaerende og ny model ved fastholdt fiskeri-
dadelighed

2020 2021 2022
Nuveerende metode 28779.00 27934.00 27887.00
Ny metode 30542.00 29910.00 28799.00
Forskel i procent 5.77 6.61 3.17
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Nordsgsild (NSAS)

| modsaetning til WBSS sa benyttes der arligt varierende veerdier for modenhed ved alder for
NSAS og derfor kan den nye metode ogsa benyttes for modenhed. | praksis er det dog kun ved
alder 3 og 4 at der er betydelige udsving fra ar til ar i modenhed, da de yngre aldre altid er
umodne og de eeldre altid er 100% gydemodne. For alder 3 til 4 er der dog ganske betydelige
udsving fra ar til ar (se Figur 3.3.3).

Modellen bedste estimat udviser dog betydeligt mindre udsving end de ra data, hvilket antyder
at der er betydelig usikkerhed behaeftet med de ra data. De fremskrevne veerdier for 2020-2022
er dog forholdsvis ens, idet kohorte effekten er forholdsvis svag i forhold til stgjniveauet. Det
skal yderligere bemeerkes, at der ikke forefindes arlige data for modenhed i perioden fgr 1995. |
den nuveerende model antages en konstant veerdi for denne periode. | den nye model er denne
antagelse ikke ngdvendig, idet modellen selv kan de rekonstruere de manglende i den histori-
ske periode. Her har vi valgt at benytte to datapunkter fra denne historiske periode (arene 1973
og 1960 er valgt) for at informere modellen om den gennemsnitlige veerdi, men uden at antage
at vi rent faktisk har arlige data fra denne periode.
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Figur 3.3.3. NSAS-modenhed ved alder 1-6. Tallene er observationer, linjer er modellens bedste fit
og stiplede linjer viser konfidensintervaller. Prikkerne for 2020-2022 viser gennemsnittet af de sid-
ste 10 ars data svarende til den nuvaerende metode.

For veegt ved alder i bestanden (SW) ses en nedadgaende trend i data i de sidste 10 ar. Benyt-
tes et 10-ars glidende gennemsnit fas derfor betydeligt hgjere estimater i fremskrivningsperio-
den 2020-2022 sammenlignet med den nye metode (Figur 3.3.4). Bemaerk ogsa at der igen
mangler arlige estimater for den historiske periode fgr 1983, men at disse kan estimeres ved
hjzelp af den nye metode, men at denne estimation selvfglgelig giver anledning til hgjere usik-
kerhed sammenlignet med perioden hvor der er arlige data.
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Figur 3.3.4. NSAS stock weights (SW) ved alder 1-6. Tallene er observationer, linjer er modellens
bedste fit og stiplede linjer viser konfidensintervaller. Prikkerne for 2020-2022 viser gennemsnittet
af de sidste 10 ars data svarende til den nuvarende metode.
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Figur 3.3.5. NSAS catch weights (CW) ved alder 1-6. Tallene er observationer, linjer er modellens
bedste fit og stiplede linjer viser konfidensintervaller. Prikkerne for 2020-2022 viser gennemsnittet
af de sidste 10 ars data svarende til den nuvarende metode.
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For CW ses et lignende mgnster sammenlignet med SW - der er en faldende trend i de sidste
10 ar, dog fra et niveau der var lidt hgjere end gennemsnittet over hele tidsserien. Det er ogsa
interessant at bemaerke at CW lader til at indeholde betydeligt mindre stgj end SW, hvilket vi
ogsa sa for WBSS. Dette skyldes formentlig, at CW er baseret pa en meget starre stikprove-
stgrrelse.

Nar de historiske veerdier af vaegt ved alder i bestanden (SW) og modenhed (MO) bliver rekon-
strueret af modellen i stedet for at benytte et antaget gennemsnit fas vaesentlig andre estimater
af den historiske gydebiomasse (Figur 3.3.6). | figuren vises standard modellen sammenlignet
med forskellige versioner af de nye modeller: en med ny model for MO, en der kun benytter den
for SW, og en for begge dele. Det ses, at resultatet er mest fglsomt for antagelserne omkring
modenhed i perioden fgr 1983. Nar modenhed antages konstant fas en vaesentlig hajere histo-
risk gydebiomasse end hvis den nye model benyttes. Det skyldes at de antagede vaerdier far
1983 specielt for alder 3 er vaesentlig hgjere end datapunkterne lige efter 1983, sa& den nye mo-
del estimerer en lavere andel modne 3-arige i perioden lige for 1983. Da stagjen pa SW estime-
res som relativt lille i forhold til MO, fglger modellen datapunkterne taettere, og forskellen i den
historiske periode som fglge af at bruge den nye model for SW er derfor meget mindre.

SSB for NSAS
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3000000 —

1960 1970 1980 1990 2000 2010 2020

Years
Figur 3.3.6. Gydebiomasse for NSAS for tre versioner af den nye model (MO, SW, og MO_and_SW)
samt standard-modellen.

Til sidst sammenlignes fremskrivnings-scenarier for de 4 modeller under antagelse af at den nu-
veerende fiskeridgdelighed fastholdes. | tabel 3.3.2 ses den fremskrevne gydebiomasse. Som
ventet giver standard metoden en hgjere biomasse nar 10-ars gennemsnit benyttes (standard)
sammenlignet med SW modellen, grundet den farnaevnte trend i disse data. Modsat giver stan-
dard modellen en anelse lavere gydebiomasse sammenlignet med MO modellen. Nar bade MO
og SW modellen benyttes fas en anelse lavere estimater i 2020 og 2021, men en anelse hgjere
i 2022. | tabel 3.3.3 ses den fremskrevne fangst (som kun afthaenger af CW modellen nar fiskeri-
dadeligheden antages at veere status quo). Forskellen ses at veere forholdsvis lille,

med en anelse mindre veerdier for 2020 og 2021 med de ny metode, og en anelse hgjere i
2022.
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Tabel 3.3.2. NSAS fremskrevet gydebiomasse ved brug af nuvarende og ny model ved fastholdt
fiskeridadelighed. Gydebiomassen i er skaleret til at have vaerdien 1 i 2020 for standard metoden

for nemmere sammenligning.

Metode 2020 2021 2022
1 |Standard 1.00 0.99 1.04
2 |SW 0.92 0.89 1.00
3 MO 1.02 1.02 1.08
4 |SW-MO 0.95 0.92 1.05

Tabel 3.3.3. NSAS fremskrevet fangst ved brug af nuvaerende og ny model ved fastholdt fiskerido-

delighed

2020 2021 2022
1 |Standard 361559 322599 310336
2 |Ny 356310 311665 319440
3 |Forskel i procent -1.45 -3.39 2.93

Pa baggrund af disse analyser kan det anbefales, at NSAS-bestandsvurderingen skifter til den i
projektet udviklede nye model for alle de biologiske parametre ved det naeste benchmark. Pa
trods af de begraensede forskelle i fremskrevet fangst og gydebiomasse i de undersggte scena-
rier, ma den nye model betragtes som mere praecis og give et bedre estimat af usikkerheden
bade i den historiske periode og ved fremskrivninger.
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4. Analyse af forvaltningsstrategier - AP4

Baggrund

Formalet med AP4 er at udvikle software til forvaltningsplansanalyse (MSE), der udnytter den
forbedrede data og biologiske viden fra AP1, AP2 samt de ny-udviklede bestandsvurderings-
veerktgjer fra AP3. MSE har som hovedformal at kvantificere risiko for at bestandene falder un-
der den kritiske gydebiomasse fastsat ved det sékaldte B, reference-punkt, samt at kvantificere
de forventede fangster under forskellige forvaltningsregler. MSE kvantificerer desuden variabili-
teten i den kvote som forvaltnings-strategien medfarer. En god forvaltnings-strategi skal altsa
sikre at fiskeriet er beeredygtigt, samtidig med at den sikrer en optimal udnyttelse af bestanden
uden for store udsving i radgivningen.

Vestlig Ostersogsild (WBSS) vurderes i gjeblikket til at have en lav gydebiomasse (under Biin)
hvilket har medfgrt nul-kvote radgivning i de seneste ar. Derfor er det specielt relevant at under-
s@ge muligheden for genopbygning af WBSS-bestanden under forskellige forvaltningsregler,
herunder regler der tillader et begreenset fiskeri pa WBSS i stedet for nul-kvote radgivning. Des-
uden var der gnske fra erhvervet om at undersgge samlede forvaltningsstrategier for sild og
brisling i Nordsgen, med henblik pa at opna hgjere fleksibilitet af silde- bifangstloftet i Nordsg-
ens brislingefiskeri.

4.1 Analyse af forvaltningsstrategier

Dansk resumé

Den vestlige @stersg-sild (WBSS) har siden 2019 veeret vurderet til at have en biomasse under
det sakaldte "B;n" reference- punkt, hvilket har medfert nul-kvote radgivning fra ICES. Nul kvote
er naermest umuligt at gennemfare i praksis grundet den komplekse blanding af flader og for-
skellige silde-bestande der findes i omradet, og den aftalte kvote har heller ikke veeret nul pa
trods af radgivningen.

Den udviklede multiflade model fra AP3 blev videreudviklet i AP4 for at muligggre analyse af
forvaltningsstrategier (MSE). Det samme blev gjort for enkelt-flade modellen for at muliggere
lignende analyser for andre bestande. Udviklingen bestar i af medtage effekten af sakaldte "har-
vest control rules" (HCR) i fremskrivningerne, samt at muligggre flere forskellige antagelser ved-
rerende kommende rekruttering til bestanden. | samarbejde med en repraesentant fra fiskeindu-
strien blev 5 forskellige HCRs opstillet og det nye veerktgj blev anvendt til at analysere mulig
genopbygning af den vestlige Ostersg-sild. lalt blev 51 forskellige scenarier undersggt, som be-
stod af forskellige kombinationer af HCRs, rekrutteringsantagelser samt fiskeri-tryk.

Analysen viste, at de nuvaerende referencepunkter ikke er i linje med den seneste lave rekrutte-
ring observeret for WBSS. Safremt den nuveerende lave rekruttering fortsaetter er genopbygning
af bestanden tvivisom, isaer nar den videnskabelige radgivning ikke efterfalges.

Sandsynligheden for genopbygning kan gges ved at seenke at etablere et mindre optimistisk

estimat af Fusy som baseret pa mindre optimistiske antagelser omkring rekruttering. Analysen
viste dog ogs3, at alternative HCRs som ikke medferer nul-kvote radgivning nar bestanden er
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lav, men blot saenker fiskeri-dgdeligheden linesert med gydebiomassen, og dermed altid tillader
et begreenset fiskeri, giver lignende risiko og kumulative fangster i 2025 sammenlignet med den
HCR der benyttes af ICES til den nuvaerende radgivning.

Folgende afsnit (s. 68-73) er pa engelsk

Background

Western Baltic spring-spawning (WBSS) herring has been estimated below B;i» and recom-
mended a zero catch by ICES since 2019 (ICES, 2018a, 2019a). However, this advice has
never been implemented into management. The response from managers was to reduce the
TACs by 42% from 2018 to 2019 (EU, 2017, 2018) and by 13% from 2019 to 2020, resulting in
a TAC in ICES Subdivisions 20-24 for 2020 of 34337 tonnes. WBSS herring is taken as bycatch
in the industrial sprat fishery in ICES Division 3.a as well as in mixed stock catches in ICES Divi-
sions 3.a and 4.a East (ICES, 2019b). A zero catch would mean closing the Norwegian herring
fishery in the eastern North Sea and industrial fisheries operating in 3.a, and this can explain
why it was never applied by managers. It is therefore necessary to investigate management
strategies on this stock that will allow rebuilding of the stock and insure fishers’ livelihood.

Methods

Development of a general stochastic forecast with HCR in the SAM package

We developed the forecast function in the SAM package (Nielsen and Berg, 2014) to enable the
outcome of harvest control rules (HCRs) to be implemented in the assessment projections for
both the single and multi- fleet versions of the package. The source code can be found at
https://github.com/vtrijoulet/SAM/tree/master2 for the single fleet version and at
https://qithub.com/vtrijoulet/SAM/tree/multi2 for the multi- fleet version. WBSS herring is now as-
sessed using the multifleet version of SAM developed in the work-package 3 so it is the mul-
tifleet forecast version that is used in the current study.

The stochastic forecast was developed as a generalized software so it can be used for any spe-
cies by setting the assumptions before running the fore- cast. For instance, the number of years
for the forecast, the recruitment assumption, the HCR and the reference points are specified
first and then the forecast is run given the chosen assumptions.

The HCRs were defined following discussion with a stakeholder representative and differed in
how the average fishing mortality (F) varied when SSB was below MSY Biiger as illustrated in
Figure 4.1.1. HCR 1 corresponds to the ICES MSY approach (when the stock cannot rebuild in
the short-term), where there is no fishing when SSB is below B, For HCR 2, F decreases line-
arly from the targeted fishing mortality (Fiarger) at MSY Byrigger to 0 when SSB = 0. HCR 3 is an
option where F is reduced to a specified low value when SSB is below Bjin. HCR 4 is similar to
HCR 2 but F is fixed to this low level for low values of SSB. Finally, HCR 5 is the case where F
is reduced to a constant low level when SSB is below B;im and increases linearly to Frarger Wwhen

SSB increases from Bjim to MSY Bhrigger-
Management strategies analysis for WBSS herring

Three contrasting recruitment assumptions were simulated in the study to investigate the ro-
bustness of the HCRs:

68  Forbedring af sildebestandsvurdering og -fremskrivning, der udnytter forbedret fiskeridata og biologisk information


https://github.com/vtrijoulet/SAM/tree/master2
https://github.com/vtrijoulet/SAM/tree/multi2

Ftarget—|

low F— —==mgfrmmeee!

I I
0 B|,m MSYBIrigger
SSB
Figure 4.1.1. Harvest control rules (HCRs) developed in the stochastic forecast. Five HCRs can be
chosen from (1-5) for any given set of reference points (Ftarget, Biim and MSY Btrigger) and lowF level.

e Recruitment is randomly sampled with replacement from the assessment model recruitment
estimates in specified assessment years: this is the most commonly used assumption in
short-term forecasts used for scientific advice. For instance, if recruitment is sampled in the
final assessment years, this is equivalent to assuming recruitment stays at current levels.

e Hockey-stick stock recruitment relationship: recruitment varies with spawning stock biomass
(SSB) following a segmented regression (hockey- stick) relationship (Barrowman and My-
ers, 2000). The parameters of the stock-recruitment relationship are estimated using the as-
sessment model estimated pairs of SSB and recruitment in specified years. The standard
deviation of the recruitment residuals was used to inform random errors around the recruit-
ment estimates resulting from the hockey- stick relationship. This recruitment assumption is
what resemble the most the assumption taken when estimating the MSY reference points
for ICES fish stocks.

¢ Random walk with negative drift: log recruitment follows a random walk that decreases over
time given a specific proportion of the variance estimated for recruitment in the assessment
model (if random walk was assumed in the assessment model). Median recruitment de-
creases over time from the last year of assessment but the variance of log recruitment in-
creases linearly with time whereas the first two recruitment assumptions have constant vari-
ance. It is important to note that while a random walk model is adequate for short-term fore-
casts, recruitment variations under this assumption could increase with time to unrealistic
high values so it may not be realistic for longer forecasts.
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Table 4.1.1. Reference points and lowF values used to parameterize the HCRs for WBSS herring.

Reference point Value Reference
MSY Birigger (1) 150000
ICES (2018b, 2019a)
B (1) 120000
Fysy =031
Frarger (v71) Flower = 0.216 European Commission (2018); ICES (2019a)
Fupper = 0.379
lowF (y7') 0.1

Reference points and reduced fishing mortality value used to parameterize the HCRs are sum-
marized in Table 4.1.1. Three Frrget levels were considered for the forecasts. Fusy is commonly
used in management advice and is notably the current Fiaget in the MSY approach used for
management of WBSS herring. It was therefore chosen as main Fiarget in the study. We also in-
vestigated the effect of reducing or increasing the Firget to reflect its uncertainty or even a
change in future Fusy. We used two other Frget levels defined as the EU Baltic Sea Multiannual
Plan 2018 lower and upper reference points (Fiower and Fupper).

In this study, a total of 51 simulation trials (STs) were considered. Two base cases are consid-
ered for each of the 3 recruitment options (so 6 STs): one where no fishing occurs for all fore-
cast years after the intermediate year (option “F = 0”), and another where the catch by fleet
in 2019 is kept constant for all remaining years (option “constant 2019 catch”). The other 45 STs
were comprised of the 3 recruitment options, the 3 different values of target fishing mortality
(Ftarget) and the 5 HCRs. 3.

Results

Figure 4.1.2 summarizes the change in WBSS herring median cumulative catch against median
SSB in the forecast years for all STs except F = 0. It is clear that median recovery between Bjim
and MSY Biigger (yellow zone) or above MSY Byigger (green zone) is difficult for herring when me-
dian recruitment stayed at current low levels (sampled in 2013-2017) or decreased (random
walk with negative drift). Overall, all the HCRs resulted in similar level of cumulative catch by the
end of the forecast period but the path to get there and the final median SSB differed between
HCRs.

Similar results including variation in replicates are presented in Figure 4.1.3 for Frarget = Fumsy,
current Frarget used in ICES, and for three different time frames (short-term 2022, early medium-
term 2025 and late medium- term 2028). Overall, for herring, it was difficult to get to a probability
of SSB falling below B of less than 5%, except in 2028 when recruitment was assumed to in-
crease when SSB increases (hockey-stick). In the medium-term (2025 and 2028), HCR 1 and
HCR 3 resulted in similar cumulative catch, SSB and risk on the stock but HCR 3 allowed for
fishing at low level below B;i» while HCR 1 assumed fishery closure below Bjin. HCR 1 was over-
all more variable than the other STs, due to larger differences in F between replicates.
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Figure 4.1.2. WBSS herring median cumulative catch against median SSB in the forecast period.
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Figure 4.1.3. Boxplot of WBSS herring cumulative catch and SSB (thousand tonnes) from the 5000
replicates when Ftarget = Fusy for different time frames (2022, 2025 and 2028) and for 4 chosen STs.
The numbers are the probability of SSB falling below Biim in percent for the corresponding ST. The
red zone is when SSB < Biim, the yellow zone is when Biim < SSB < MSY Btrigger, the green zone is
when SSB > MSY Bitrigger.

Conclusions

WBSS herring recovery is compromised with the current reference points used in ICES since
while rebuilding above B;in was possible for the two most pessimistic recruitment assumptions
(sampled in 2013-2017 and random walk with negative drift), it was not stable until the end of
the forecast period. This oscillating pattern around Biin is due to the fact that the Fiarget and Biim
values are inconsistent with the current recruitment regime. On the contrary, when recruitment
was assumed to follow a hockey-stick stock-recruitment relationship, herring could rebuild in the
medium-term. This is because the hockey-stick recruitment assumption is more in line with the
assumptions taken when estimating the reference points used in the HCRs. Using pessimistic
recruitment regimes for scientific advice compared to regimes used for reference point estima-
tion could result in an impossibility to reach biomass reference points. Reference points should
therefore be in accordance with current recruitment regimes if they are to be used for practical
management advice.
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The risk on WBSS herring, measured as the probability of falling below Bjin, was only below 5%
at the end of the forecast period when an optimistic recruitment (hockey-stick) was assumed
(Figure 4.1.3). For the other two recruitment regimes, even if SSB could increase in the short-
term, probability of falling below Bji» was high and even low values of Fiaget ONly allowed the
probability to decrease to between 20 and 50%. When probability decreased, it often oscillated
back to larger values after a few years, reducing the probability of stable recovery for the stock
to the end of the forecast. With the current reference point estimates, it seems therefore difficult,
if not impossible, to reduce the risk on herring if recruitment does not improve in the future.

It is difficult but necessary to find a balance between HCRs that ensure both stock sustainability
and maintaining fishers’ livelihood in the short-term. In this study, we show that, HCRs 1 and 3
resulted in similar median cumulative catch and risk on WBSS herring in the medium-term (Fig-
ure 4.1.3) but HCR 1 closed the fishery for 3 consecutive years whereas HCR 3 allowed for a
low F for 4 consecutive years. It is therefore possible to keep fishing in the short-term for the
same trade-offs in the medium-term. A lower Fiarget (Fiower) @lso improved the probability of re-
building for often little concession in median cumulative catch.

Other relevant work that the project contributed to and perspectives

The work done in the work-package 4 was presented at the HAWG assessment meeting in
2019 (ICES, 2019b) and initiated the organization of a one-week ICES rebuilding plan workshop
in 2020 that was co-chaired by Vanessa Trijoulet (ICES, 2020).

A manuscript including the full details of the work done in this work- package work was written
and is attached in the Annex. It includes management strategies evaluation for WBSS herring
and for North Sea cod.

The SAM HCR forecast developed here was also used in the recent proposal for rebuilding plan
for western horse mackerel (Pastoors et al., 2020). Further work on development of a rebuilding
plan for WBSS herring is expected in the near future.

4.2 Samlet forvaltningsplansanalyse af sild og brisling

| forvaltningsstrategien for sild i Nordsgen er fiskeridadeligheden for juvenile sild i aldersgrup-
pen 0-1 wr sat til et valgt lavt niveau uden specifik hensyn til at langt hovedparten af disse sild
tages som bifangst i et andet fiskeri efter brisling. Tilbagevendende analyser af forvaltningsstra-
tegien (WKNSMSE) har kun i ringe grad fokuseret pa problemet. | projektet blev mulighederne
for en samlet forvaltningsplansanalyse for sild og brisling vurderet, med henblik pa basis for en
mere fleksibel kvotesaetning for sildebifangst i Nords@ens brislingefiskeri som afspejler hensynet
til sdvel det malrettede brislingeindustrifiskeri som konsumfiskeriet efter sild.

En samlet forvaltningsplansanalyse af silde- og brislingefiskeri i Nordsgen og Kattegat-Skager-
rak med saesonvarierende proportioner af juvenil sild i bifangst-fiskeriet viste sig ikke umiddel-

bart mulig med det forhandenvaerende datagrundlag, samt med de nuveerende modeller for be-
standsvurdering. Dette blev blandt andet belyst i arbejdspakke 1, hvor det konstateredes, at der
var manglende registreringer af bifangst i arene 2001-2011 i databasen, og at de registreringer
der fandtes i perioden indikerede ingen bifangst, hvilket ikke synes realistisk sammenlignet med
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tallene fra de andre perioder i tidsserien. P& det modelmaessige omrade kreeves vaesentlig vide-
reudvikling af de eksisterende veerktgjer til bade simulation og estimering af fler-flade, fler-arts,
saeson-oplgste, og rumligt eksplicitte modeller.

Den nuveerende model, der benyttes til bestandsvurdering af brisling, er den sékaldte SMS mo-
del. SMS modellen er en saeson-oplgst fler-arts model, men indeholder ikke mulighed for fler-
flade eller rumligt eksplicitte analyser. For sild benyttes derimod SAM modellen, som i dette pro-
jekt blev udvidet fra en enkelt-flade tilgang til en fler-flade tilgang. SAM modellen er dog ikke en
fler-arts model, ikke rumligt eksplicit, og har en arlig tidslig oplasning hvilket ikke muligger sae-
son-specifikke estimater. Begge modeller mangler altsd den rumlige komponent, der er ngdven-
dig for at ga i dybden med specifikke forvaltningsmeessige tiltag i Kattegat-Skagerrak delomra-
det.

En flade-specifik tilgang (hvor flader repraesenterer omrader) kunne veere et muligt simplere al-
ternativ til en rumlig eksplicit model. Dette vil dog stadig kraeve vaesentlige udvidelser til enten
SMS eller SAM modellen eller begge, da ingen af disse indeholder alle de nadvendige kompo-
nenter (seeson oplasning, flere arter, samt flere flader). Selv hvis modellerne indeholdt de far-
naevnte komponenter, kreeves yderligere forbedringer af datagrundlaget i forhold til det eksiste-
rende (udover de fgrnaevnte problemer med bifangst-registrering). Da den nuvaerende be-
standsvurdering af brisling ikke er flade-specifikt, er de ngdvendige flade-specifikke tidsserier af
fangster for brisling ikke tilgeengelige. P4 samme made er internationale saeson-specifikke fang-
ster ikke tilgeengelige for sild, idet den nuvaerende model benytter arlige fangster.

Rumligt og/eller saesonopdelte og fladeopdelte tidsserier af fangster for bade sild og brisling vil
kraeve et internationalt data call fra ICES, og sddanne opdelte tidsserier er typisk slet ikke til-
geengelige fra alle lande for hele dataperioden. Dette arbejdes der dog internationalt med at
lase gennem den sk RDBES (se afsnit 1.1.). Safremt de ngdvendige data kan oparbejdes og
geres tilgaengelige for den sidste del af tidsserien, vil analysen som neevnt stadig kreeve, at der
etableres nye modeller for bade sild og brisling i forhold til de nuvaerende benyttede modeller.
En forvaltningsplansanalyse udfgrt med andre modeller, end dem rent faktisk benyttes il be-
standsvurderingen, vil neeppe blive accepteret til brug i forvaltningen.

Endelig bar det naevnes, at en forvaltningsplansanalyse hvor flere arter indgar, kraever at der
gares en afvejning mellem vigtigheden af gode muligheder for brislingefiskeri og gode mulighe-
der for silde-fiskeri. Forvaltningsplansanalyser kvantificerer risikoen for lav gydebiomasse samt
de forventede fangster i tons pa leengere sigt (MSY-princippet) under forskellige forvaltnings-
metoder. MSY-princippet kan derfor ikke umiddelbart overfgres til analyser af flere bestande
samlet, det da de forventede fangster eksempelvis kan veere lavere for sild, men hgjere for bris-
ling under en given forvaltningsmetode, eller omvendt.

Hvis sadanne flerarts forvaltningsanalyser skal kunne foretages, kraeves altsd en mere ngjagtig
specifikation af hvilke forvaltningsmal der skal undersgges, f.eks. formuleret som aendrede eller
re-allokerede kvoter imellem flader pa arlig basis. Dette kan dog have sine politiske vanske-
ligheder at gennemfare da forskellige lande og deres interessenter ofte har forskellig interesse i
de forskellige fiskerier/flader.
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Saeson-specifikke forvaltningsmetoder kunne ogsa vaere mulige at analysere, men igen kraeves
preecis specifikation af, hvilke scenarier der skal undersgges, og om de er praktisk mulige at im-
plementere. Som naevnt kraeves altsa en afvejning af vigtigheden af sildefiskeriet imod vigtighe-
den af brislingfiskeriet, samt vigtigheden af industrifiskeri imod konsum-fiskeri.

Den i projektet ny-udviklede flerflade-tilgang i SAM er dog et vigtigt skridt i retningen mod at
kunne foretage mere avancerede forvaltningsplansanalyser. Det samme geelder det forbedrede
datagrundlag for sild i form af det nye heldaekkende surveyindeks samt de forbedrede metoder
til bestands-identifikation og den forbedrede biologiske viden omkring del-komponenternes dy-
namik og udbredelse.
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5. Projektledelse, formidling og administration - AP5

Baggrund

Projektleder var seniorforsker Casper W. Berg med statte fra sektionsleder og professor Henrik
Mosegaard som har lang erfaring med projektledelse af FIUF, EFF og EMFF projekter.

Der blev etableret en styregruppe med deltagelse fra DTU-AQUA, DPPO og DFPO som gen-
nem mgader koordinerede arbejde mellem AP’er samt styrede kommunikation med eksterne in-
teressenter. Der blev arrangeret nationale workshops med inviterede repraesentanter fra forval-
tende myndigheder og internationale gaester til diskussion af bestandsresultater og planlaegning
af forvaltningsplan-analyser.

Projektet har koordineret samarbejdet mellem database-specialister, genetikere, statistikere og
fiskeribiologer til at samle data fra surveys og fangster, opsplittet i genetisk identificerede be-
stande sa nye modeller har kunnet estimere bestandsudvikling ud fra fangster i forskellige fiske-
rier pA samme sildebestand, hvor resultaterne er blevet fremskrevet under en raekke forvalt-
ningsscenarier. Projektet har desuden bygget bro til andre parallelt kgrende EHFF-projekter til
gget synergi i udnyttelsen af data.

Projektets metoder og resultater er blevet praesenteret ved internationale konferencer og work-

shops. De afledte forvaltnings-konsekvenser er blevet diskuteret ved mgder og seminarer med

erhverv og forvaltningsmyndigheder. Projektet har afkastet en raekke rapporter og manuskripter
til internationale publikationer.

De farste resultater vedragrende nye data om bestandsstruktur og nye bestandsanalyser blev
allerede klar til silde benchmark 12-16 februar 2018. Den nyudviklede SAM-flerflademodel blev
accepteret pa dette benchmark WKPELA (ICES 2018) for savel vestlig Jstersasild som sild i
Nords@en. Disse landvindinger blev taget i brug under efterfglgende arlige ekspertgruppemeader
(HAWG). Modellen blev desuden brugt som grundlag for forvaltningsstrategianalyser for nord-
sgsilden under WKNSMSE (ICES 2019). Modellen viste sig robust som operativ model og esti-
meringsveerktgj, hvor et stort antal scenarier blev simuleret gennem tusindtals modelkgrsler.
Forvaltningsplansanalyser for vestlig @stersg-sild blev praesenteret ved en international work-
shop om bestands-genopbygning i ICES (WKREBUILD). De analyserede forvaltningsplaner
blev til i samarbejde med en repraesentant for DPPO. Arbejdet forventes fortsat i felgende ar.

Den opdaterede bestandsudvikling for Nordsg- og vestlig Ostersasild blev diskuteret med er-
hverv og forvaltningsmyndigheder ved en dedikeret stakeholder workshop hvor mulighederne
for justerede forvaltningstiltag blev diskuteret.

Et antal mgder blev holdt med fiskeriets organisationer, DFPO og DPPO, samt deres speciali-
ster for redegare for og diskutere projektets resultater og hvordan de er blevet implementeret i
ICES radgivning. Genopbygningsmulighederne for vestlig Jstersgsild blev diskuteret pa diverse
mgader mellem projektdeltagere og miljg- og fadevareministeriet interessenter fra Gilleleje havn,
samt med DPPO. Folketingets fiskeriudvalg blev informeret om udviklingen i Jstersgens be-
stande og ICES radgivning om torsk og sild.
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Resultater fra projektets analyser samt processen fra dataindsamling og handtering, bestands-
vurdering, benchmark og ICES radgivning er blevet brugt til dialogbaseret undervisning af Fi-
skeriskolens elever i Thyborgn.

Resultater blev formidlet til forvaltningen i mader eller som notater efter snske, og blev forelagt
og drogftet i Pelagisk AC. Resultater og fremdrift i projektet blev Igbende afrapporteret ved ICES
arbejdsgruppemader og workshop.

Udover de mange ICES rapporter er to videnskabelige artikler er blevet lavet - én om flerflade
modellen (Nielsen et al 2021) og en om analyse af forvaltnings-strategier for bestande, der be-
hgver genopbygning (Trijoulet et al). Den farste af disse artikler forventes publiceret i labet af
2021, og den anden er blevet forelgbigt publiceret pa den sakaldte biorxiv preprint server.
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Software produkter
Folgende liste viser produkter i form af open-source software, der er blevet udviklet eller udvidet
i lobet af projektet. Kilde-koden er gjort frit tilgaengelig (links inkluderet).
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Pakke til beregning af survey indices:
https://github.com/casperwberg/surveylndex

Fler-flade version af bestandsvurderingsveerktgjet SAM:
https://qithub.com/fishfollower/SAM/tree/multi

Veerktgj til forboundne SAM bestandsvurderinger:
https://qithub.com/calbertsen/multi SAM

Veerktgj til forvaltningsplansanalyser med SAM for enkelt-flade modeller:
https://qithub.com/vtrijoulet/SAM/tree/master2

Veerktgj til forvaltningsplansanalyser med SAM for fler-flade modeller:
https://qithub.com/vtrijoulet/SAM/tree/multi2

SAM med integrerede biologiske parametre:
https://qithub.com/fishfollower/SAM/tree/bioparprocess
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