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Lepingu lähteülesanne 2015 
„Kalade taastootmise alased uuringud“ 

 
 
1. Töö eesmärgid: 
1.1. Analüüsida lõhe genofondi Purtse, Kunda, Selja, Loobu, Valge-, Pirita, Keila ja 
Vasalemma jões. Iseloomustada uuritavate populatsioonide geneetilist muutlikkust keskmise 
alleelide arvu, alleelide rohkuse ja heterosügootsuse alusel ja võrrelda tulemusi varasemate 
aastate andmetega ja anda hinnang muutustele. 
1.2. Seirata Põlula Kalakasvatuskeskuses (edaspidi PKKK) peetavat Kunda lõhe sugukarja 
ja uut asenduskarja ning teha ettepanekuid geneetilise mitmekesisuse säilitamiseks või 
suurendamiseks. 
1.3. Analüüsida loodusest PKKK Kunda lõhekarja genofondi täiendamiseks püütud 
sugukalade geneetilist muutlikust ning võrrelda seda nii püütud isendite rühmas, kui Kunda 
sugukarja genofondiga ja anda vajadusel soovitused sugukarja geneetilise mitmekesisuse 
suurendamiseks. 
1.4. Analüüsida Pärnu jõe lõhekarja taastamiseks kasutatavate sugukalade geneetilisi 
näitajaid. 
1.5. Analüüsida Eesti siia vormide geneetilise mitmekesisuse seisundit ja kirjeldada eri 
vormide geneetilist diferentseeritust.  
1.6. Uuendada kalade ja veeselgrootute asustamiste andmebaas. 
1.7. Esitada Keskkonnaministeeriumile kalakasvatuse ja kalade geneetika valdkonda 
puudutavad teaduslikud alusmaterjalid Eesti osalemiseks rahvusvahelistel kalandusalastel 
läbirääkimistel ja Eesti kalakasvatusliku taastootmise planeerimisel. 
1.8. Töötada välja kalakasvatusliku taastootmise tegevuskava.  
 
 
2. Töö kirjeldus: 
2.1. Antakse ülevaade Eesti lõhepopulatsioonide (8 jõge) geneetilise mitmekesisuse 
seisundist, mille tarvis analüüsitakse 17 DNA mikrosatelliitmarkeri osas iga jõe kohta ca 50 
kala (kokku ca 400 proovi) ja tuuakse välja muutused viimaste aastatega võrreldes. Antakse 
hinnang asustatud kalade kuderändel eksimise mõju monitooringujõgede (Kunda, Keila) 
geneetilise materjali algupärasusele. 
2.2. Antakse hinnang PKKK peetava lõhe sugukarja ja asenduskarja geneetilisele 
mitmekesisusele analüüsides 17 DNA mikrosatelliitmarkeri osas sugu- ja asenduskarjas ca 
400 proovi ja esitatakse konkreetsed soovitused geenipankade edaspidiseks arendamiseks. 
Tehakse ettepanekuid geneetiliselt mittesobivate isendite (nt triploidsete kalade jne) 
sugukarjast ja asenduskarjast väljaprakeerimiseks ja kalade ristamisskeemi koostamiseks.  
2.3. Analüüsitakse 17 DNA mikrosatelliitmarkeri osas Kunda jõest 2015. aastal sugukarja 
geneetilise mitmekesisuse täiendamise eesmärgil püütud kääbusisaste ja emaskalade 
proovid (kokku ca 75 tk) ja antakse hinnang nende geneetilisele mitmekesisusele ja 
kvaliteedile (liigiline puhtus ja triploidsete kalade esinemine/puudumine).  
2.4. Analüüsitakse 17 DNA mikrosatelliitmarkeri osas Pärnu jõe asurkonna taastamise 
eesmärgil Läti jõgedest püütud lõhe sugukalade 2015. a proovid (ca 50 proovi) ja määratakse 
nende geneetilised iseärasused.  
2.5. Kogutakse ja antakse hinnang Eesti merisiia vormide (hõredapiiline mereskudev siig, 
Pärnu jõe hõredapiiline siirdesiig, Soome lahe tihedamapiiline siig ja Liivi lahe 
tihedamapiiline siig) ja Peipsi siia geneetilise mitmekesisuse seisundile ja vormide 
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geneetilisele diferentseeritusele analüüsides 15 DNA mikrosatellitmarkeri osas iga vormi 
kohta kuni 50 kala (kokku kuni 250 proovi). 
2.6. Sisestatakse kalade ja veeselgrootute asustamiste andmebaasi kalade ja 
veeselgrootute asustamise kohta jooksva aasta andmed ja esitatakse uuendatud andmebaas 
kalavarude osakonnale.  
2.7. Antakse Keskkonnaministeeriumile konsultatsioone riikliku programmi alusel 
kasvandustes loodavate kalade sugukarjade geneetilise päritolu ja mitmekesisuse aspektist 
lähtuvalt. 
2.8. Vajadusel antakse KKM kalavarude osakonnale suulisi ja kirjalikke konsultatsioone 
kala- ja vähikasvatusalastes küsimustes ja projekti raames uuritava kohta, teavitades 
võimalikult koheselt kalavarude osakonda olulisematest tähelepanekutest nimetatud 
kalaliikide varus ja tehakse sellest tulenevaid ettepanekuid varu paremaks haldamiseks. 
2.9.  Koostatakse kalakasvatusliku taastootmise tegevuskava, mille eesmärk on 
kaitsealuste, ohustatud ja teiste vääriskalaliikide, sh jõevähi, seisundi parandamiseks 
sobivate abinõude väljatöötamine ja prioritiseerimine ning finantseerimisvajaduse ja -
allikate kaardistamine aastateks 2016–2019 (perspektiiviga kuni 2023). 
2.9.1. Tegevuskavas käsitletakse igat kalaliiki ja kus asjakohane liigisisest vormi eraldi. 
Antakse ülevaade liigi kaitsestaatusest, varu olukorrast ning üldine hinnang taastootmise 
alustamise, jätkamise või lõpetamise kohta. Kirjeldatakse asustamisveekogud, 
asustamiskalade päritolu ja arv, asustamismaterjali vanus ja suurus, asustamise aeg jm 
üksikasjalik informatsioon, mis on vajalik noorkalade asustamise planeerimiseks. Lisaks 
kirjeldatakse geneetilise mitmekesisuse tagamiseks vajalikud tegevused ja piirangud. 
Tuuakse välja taastootmisega seonduvad probleemid ja lahendust vajavad küsimused. 
Kirjeldatakse tabelina indikaatorid ja nende saavutustasemed, mille järgi on võimalik hinnata 
kava nõuetekohast elluviimist ja kalakasvatusliku taastootmise lõpetamise vajadust. 
2.9.2. Tegevuskava koostamisel arvestatakse ja tekstis kirjeldatakse asjakohased 
siseriiklikud ja rahvusvahelised põhimõtted. 
2.9.3. Kaasatakse tegevuskava tööversiooni koostamisse asjakohased teadus- ja 
ametiasutused ja keskkonnaorganisatsioonid.  
2.9.4. Töövõtja poolt korraldatakse koosoleku vormis prioriteetide ja potentsiaalsete 
taastootmistegevuste ellu viimise võimaluste üle vähemalt üks arutelu, kuhu kaasatakse 
Keskkonnaministeeriumi kalavarude osakond, seejuures töövõtja:  
2.9.4.1 kutsub koosolekul osalema nii kutseliste kui harrastuspüüdjate esindajad, asjakohaste 
teadus- ja ametiasutuste ning keskkonnaorganisatsioonide esindajad ja muud 
asjassepuutuvad isikud;  
2.9.4.2 kooskõlastab kutsutute nimekirja enne kutsete välja saatmist 
Keskkonnaministeeriumi kalavarude osakonnaga; 
2.9.4.3 saadab koos kutsega tutvumiseks „Kalakasvatusliku taastootmise tegevuskava“ 
tööversiooni; 
2.9.4.4 protokollib koosoleku ja korraldab peale koosolekut protokolli kooskõlastamise kõigi 
osalejate vahel; 
2.9.4.5 analüüsib tegevuskava tööversioonile laekunud kommentaare ja/või 
muudatusettepanekuid ning täiendab tegevuskava.  
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Sissejuhatus 
 

2015. aasta aruanne on osa 1995. aastal alanud pikaajalisest EMÜ VLI vesiviljeluse osakonna 

koostööst Keskkonnaministeeriumi ja Põlula Kalakasvatuskeskusega (alates 01.01.2014 RMK 

Põlula Kalakasvatusosakond), mille eesmärgiks on kalade taastootmise alaste uuringute 

teostamine vastavalt lepingus püstitatud lähteülesandele (vt. lk. 3-4). Aruanne on 

struktureeritud vastavalt lähteülesande punktidele 1.1-1.8. 

 

Geneetilisteks analüüsideks koguti lõhe noorkalade koeproovid Soome lahe jõgedest Tartu 

Ülikooli Eesti Mereinstituudi iga-aastaste seirepüükide raames. Eesti merisiia vormide 

(hõredapiiline mereskudev siig ja Pärnu jõe hõredapiiline siirdesiig) ja Peipsi siia koeproovid 

saadi Aare Verliini, Kunnar Klaasi ja Anti Vasemägi käest. Põlula Kalakasvatuskeskuses 

peetava Kunda lõhe geenipanga proovid saadi RMK Põlula kalakasvatusosakonnast. Andmed 

kalavarude rikastamiseks asustatud kalade kohta saadi Keskkonnaministeeriumi kalavarude 

osakonnast.  

 

Lepingu aruande koostasid Riho Gross (peatükid 1.1 – 1.5) ning Tiit Paaver ja Marje Aid 

(peatükid 1.6 ja 1.7, Lisad 1-3). Lepingu täitjad tänavad koostöö ja andmete eest Kunnar 

Klaasi ja Ene Saadret RMK Põlula kalakasvatusosakonnast, Martin Keslerit ja Aare Verliini TÜ 

Eesti Mereinstituudist ning Andrei Baikovi Keskkonnaministeeriumi kalavarude osakonnast.  
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1.1. Soome lahe lõhepopulatsioonide genofondi seisundi 
analüüs  
 
 
Eesti lõhepopulatsioonide geneetilise mitmekesisuse seisundi iseloomustamiseks kasutasime 

17-st mikrosatelliidilookusest koosnevat DNA markerite paneeli, mis on kasutusel ka Soome 

Kalandus- ja Jahindusinstituudis. Hindasime lõhepopulatsioonide geneetilist muutlikkust ja 

diferentseeritust Soome lahes ning selle ajalisi muutusi aastatel 1996-2015 katsepüükidel 

kogutud noorkalade materjali põhjal. Aastatel 1996-1999 Kunda, Loobu, Vasalemma ja Keila 

jõgedest kogutud materjali võib käsitleda algupärase Eesti loodusliku lõhe genofondina, kuna 

sel ajal ei toimunud veel massilisi kasvatatud lõhede asustamisi. Aastatel 2005-2015 kogutud 

materjal aga peegeldab tänast lõhe genofondi seisundit, mida on 10 aasta jooksul mõjutanud 

nii looduslikud (populatsioonide väiksusest tingitud juhuslik geenitriiv, kudejõega eksijatest 

põhjustatud populatsioonide vaheline geenivahetus, muutuvatest keskkonnatingimustest 

tingitud looduslik valik) kui antropogeensed (kasvatatud lõhe asustamised) tegurid. Tuleb 

arvestada, et tänast noorkalade genofondi iseloomustavad näitajad kajastavad 3-4, isegi kuni 

7 aastat varem toimunud asustamiste tagajärgi.  

 

Geneetilist muutlikkust iseloomustati kõigi uuritud markerilookuste keskmise faktilise ja 

teoreetiliselt oodatava heterosügootsusena (vastavalt Ho ja He) ning markerilookustes 

esinevate erinevate DNA järjestuste ehk alleelide keskmise arvuna (A) ja selle valimi 

suurusele korrigeeritud väärtusena ehk alleelirohkusena (Ar). Populatsioonide geneetilist 

diferentseeritust hinnati indeksi FST põhjal (varieerub vahemikus 0 kuni 1 ja näitab 

populatsioonide vahelistest erinevustest tingitud geneetilise muutlikkuse proportsiooni kogu 

geneetilises variatsioonis) ja populatsioonide geneetilist sarnasust hinnati Nei DA geneetilise 

distantsi põhjal. Tulemuste usaldusväärsuse tagamiseks analüüsiti vaid valimeid, kus isendite 

arv ületas 20. Samuti jäeti 2015.a. kogutud proovide analüüsist välja DNA markerite 

genotüüpide põhjal tuvastatud üks Keila jõest püütud triploidne isend ning 6 lõhe ja 

meriforelli hübriidi (üks isend Vasalemma, Loobu, Selja ja Valgejõest ning kaks isendit Purtse 

jõest). Kokku analüüsiti 1996-2015 katsepüükidel kogutud 3199 lõhe noorkala 8-st Eesti 

lõhepopulatsioonist (Keila, Vasalemma, Kunda, Loobu, Pirita, Purtse, Selja, Valgejõgi), neist 

386 pärinesid 2015.a. sügise seirepüükidest (tabelid 1 ja 2).  
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Tabel 1. Soome lahe Eesti  looduslike  lõhepopulatsioonide geneetilist muutlikkust iseloomustavad 
näitajad (n – isendite arv, A – keskmine alleelide arv, Ar – alleelide rohkus, He ja Ho – oodatav ja 
faktiline keskmine heterosügootsus).  
 
Populatsioon Aasta Tähis n A Ar He Ho 
Keila 1996 Kei96 24 6.8 6.4 0.70 0.72 

 
1997 Kei97 30 7.1 6.4 0.71 0.74 

 
1999 Kei99 23 7.4 6.8 0.69 0.74 

 
2000 Kei00 44 8.6 7.0 0.72 0.72 

 
2007 Kei07 22 7.1 6.7 0.68 0.74 

 
2008 Kei08 45 8.6 7.2 0.74 0.76 

 
2009 Kei09 49 8.9 7.1 0.73 0.73 

 
2010 Kei10 49 9.6 7.6 0.73 0.75 

 
2011 Kei11 49 9.0 7.2 0.73 0.74 

 
2012 Kei12 46 8.8 7.2 0.73 0.72 

 
2013 Kei13 64 9.8 7.6 0.74 0.76 

 
2015 Kei15 49 9.8 7.8 0.75 0.74 

  
keskmine 

 
8.5 7.1 0.72 0.74 

Kunda 1996 Kun96 24 4.2 4.0 0.57 0.63 

 
1997 Kun97 47 5.2 4.4 0.59 0.63 

 
1998 Kun98 27 6.1 5.6 0.65 0.68 

 
2005 Kun05 26 6.5 5.8 0.66 0.67 

 
2007 Kun07 50 8.6 6.8 0.71 0.73 

 
2009 Kun09 49 8.1 6.5 0.69 0.69 

 
2010 Kun10 21 7.5 7.2 0.73 0.72 

 
2011 Kun11 57 8.7 7.1 0.71 0.71 

 
2012 Kun12 63 9.4 7.1 0.74 0.74 

 
2013 Kun13 60 8.5 6.9 0.73 0.76 

 
2015 Kun15 50 9.1 7.1 0.71 0.71 

  
keskmine 

 
7.7 6.4 0.69 0.71 

Vasalemma 1996 Vas96 22 7.0 6.7 0.71 0.79 

 
1997,1999 Vas97-99 23 5.8 5.6 0.69 0.70 

 
2009 Vas09 37 7.6 6.4 0.68 0.69 

 
2010 Vas10 60 8.4 6.8 0.73 0.78 

 
2011 Vas11 39 7.9 6.8 0.70 0.73 

 
2012 Vas12 28 6.8 6.2 0.69 0.68 

 
2013 Vas13 64 7.8 6.5 0.71 0.75 

 
2015 Vas15 35 7.8 6.8 0.73 0.77 

  
keskmine 

 
7.4 6.5 0.70 0.74 

Loobu 1996 Loo96 34 4.3 4.0 0.53 0.55 

 
1999 Loo99 47 2.8 2.6 0.49 0.65 

 
2006 Loo06 23 7.5 7.0 0.73 0.77 

 
2007 Loo07 35 5.9 5.2 0.65 0.74 

 
2008 Loo08 42 8.8 7.5 0.75 0.79 

 
2009 Loo09 50 8.7 7.1 0.75 0.79 

 
2010 Loo10 52 8.1 6.8 0.72 0.76 

 
2011 Loo11 41 8.4 7.0 0.75 0.77 

 
2012 Loo12 63 8.8 6.9 0.73 0.72 
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2013 Loo13 64 8.8 7.0 0.72 0.73 

 
2015 Loo15 49 8.6 6.8 0.72 0.73 

  
keskmine 

 
7.3 6.2 0.68 0.73 

 
 
 

Tulemuste analüüs näitab, et Soome lahe looduslike seirepopulatsioonide (Kunda, Keila) 

2010-2015 valimite ning samuti Vasalemma 2010-2015 valimite geneetiline muutlikkus 

üksteisest oluliselt ei erine (Kunda Ar = 6.9-7.2, Ho = 0.71-76; Keila Ar = 7.2-7.8, Ho = 0.72-76; 

Vasalemma Ar = 6.2-6.8, Ho = 0.68-78), püsides vaadeldud ajaperioodil stabiilselt kõrgena 

(tabel 1). Samas on võrreldes 1990-ndate aastate teise poolega (1996-1999), mil veel 

asustamisi ei toiminud, täheldatav geneetilise muutlikkuse suurenemise tendents nii Kunda 

kui mõningal määral ka Keila lõhepopulatsioonil (joonis 1). Statistiliselt oluline on geneetilise 

muutlikkuse (nii Ar, kui Ho)  suurenemine võrreldes aastatega 1996-1999 siiski vaid Kunda 

lõhepopulatsioonis. Kui Kunda viimase kuue aasta valimites (2010-2015) on geneetilise 

muutlikkuse näitajad (eriti Ar) enamvähem stabiliseerunud, siis Keila lõhepopulatsioonis on 

täheldatav pidev väike alleelirohkuse kasvutendents (joonis 1). Vasalemma 

lõhepopulatsiooni geneetilise muutlikkuse osas mingeid selgeid ajalisi trende ei esine - see 

on alates 2009.a.-st püsinud enamvähem stabiilsena ja olulisi muutusi ei ole märgata ka 

võrreldes 1997. ja 1999.a. valimitega (joonis 1). Kõige järsemalt on aga võrreldes 1990-ndate 

aastate teise poolega suurenenud Loobu lõhepopulatsiooni geneetiline muutlikkus (tabel 1, 

joonis 1), mis on ilmne kõrgema muutlikkusega Narva lõhe asustamise tagajärg. Samas on 

Loobu viimase kuue aasta valimites (2010-2015) geneetilise muutlikkuse näitajad (eriti Ar) 

enamvähem stabiliseerunud (joonis 1). 

 
Taastatavate Pirita, Purtse, Selja ja Valgejõe lõhepopulatsioonide geneetiline muutlikkus on 

püsinud stabiilselt kõrgena (tabel 2) ja on sarnane asustamisteks kasutatud Laukaa, Narva ja 

Kunda sugukarjadega. Kunda geenipanga lõhede järglasi hakati asustama alates 2007.-2008. 

aastast, kuid kuna geenipanga geneetiline muutlikkus on üsna sarnane varem kasutatud 

Laukaa ja Narva lõhekarja omaga, siis pole nende asustamise mõju Soome lahe taastatavate 

lõhepopulatsioonide geneetilise muutlikkuse näitajatele (Ar, ja Ho) eristatav.   

  



9 
 

Tabel 2. Soome lahes taastatavate Eesti lõhepopulatsioonide geneetilist muutlikkust iseloomustavad 
näitajad (n – isendite arv, A – keskmine alleelide arv, Ar – alleelide rohkus, He ja Ho – oodatav  ja 
faktiline keskmine heterosügootsus).  
 

Populatsioon Aasta Tähis n A Ar He Ho 
Pirita 1999 Pir99 68 9.9 7.9 0.77 0.75 

 
2008 Pir08 55 8.7 6.8 0.71 0.73 

 
2010 Pir10 64 10.2 7.9 0.75 0.75 

 
2011 Pir11 23 7.8 7.4 0.73 0.74 

 
2013 Pir13 64 9.9 7.6 0.74 0.75 

 
2015 Pir15 50 9.6 7.6 0.74 0.73 

  
keskmine 

 
9.3 7.5 0.74 0.74 

Purtse 2007 Pur07 30 7.2 6.4 0.70 0.75 

 
2008 Pur08 26 8.1 7.4 0.74 0.74 

 
2009 Pur09 26 8.1 7.5 0.76 0.80 

 
2012 Pur12 60 9.4 7.5 0.73 0.71 

 
2013 Pur13 42 9.2 7.7 0.77 0.80 

 
2015 Pur15 48 9.1 7.4 0.76 0.75 

  
keskmine 

 
8.5 7.3 0.74 0.76 

Selja 1999 Sel99 47 7.6 6.3 0.69 0.75 

 
2001 Sel01 23 7.7 7.3 0.73 0.79 

 
2008 Sel08 54 9.6 7.7 0.75 0.76 

 
2009 Sel09 49 9.2 7.4 0.72 0.75 

 
2010 Sel10 49 9.6 7.7 0.75 0.75 

 
2011 Sel11 115 9.5 7.0 0.73 0.69 

 
2012 Sel12 34 8.8 7.7 0.74 0.73 

 
2013 Sel13 64 9.9 7.8 0.74 0.75 

 
2015 Sel15 49 9.0 7.1 0.73 0.74 

  
keskmine 

 
9.0 7.3 0.73 0.75 

Valgejõgi 2007 Val07 49 8.8 7.1 0.75 0.77 

 
2008 Val08 36 9.0 7.7 0.76 0.78 

 
2009 Val09 49 9.5 7.5 0.74 0.77 

 
2010 Val10 62 9.5 7.5 0.75 0.76 

 
2011 Val11 21 7.8 7.6 0.76 0.74 

 
2012 Val12 53 9.0 7.4 0.73 0.73 

 
2013 Val13 64 9.8 7.5 0.75 0.75 

 
2015 Val15 49 9.0 7.3 0.74 0.74 

  
keskmine 

 
9.0 7.4 0.75 0.76 
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Joonis 1. Geneetilise muutlikkuse näitajate (Ar- alleelirohkus; Ho- heterosügootsus) ajalised muutused 
Soome lahe loodusliku lõhe populatsioonides. 
 

Populatsioonide geneetilist sarnasust iseloomustava Da distantsimaatriksi põhjal koostatud 

dendrogrammi (joonis 2) põhjal võib Soome lahe lõhepopulatsioonide ja haudemajakarjade 

uuritud valimid rühmitada üldjoontes järgmiselt: 

1. selgelt eristunud looduslike Keila ja Vasalemma populatsioonide (Keila 1996-2015 

valimid ja Vasalemma 1996-2015 valimid) rühm, kusjuures Keila 2007-2015 valimid 

moodustavad omaette eristunud alarühma; 

2. algupärase Loobu populatsiooni (1996-1999 valimid), loodusliku Kunda populatsiooni 

(1996-2015 valimid) ja Põlulas peetava Kunda geenipanga (2001, 2005, 2006, 2008, 

2009 ja 2011 aastaklassid) rühm;  

3. Narva ja Laukaa haudemajakarjade ning nendega asustatud Soome lahe 

populatsioonide (Pirita, Purtse, Selja, Valgejõgi ning Loobu 2006-2015 valimid) rühm; 

osa varasematel aastatel asustatud populatsioonide valimitest on geneetiliselt 

sarnasemad Laukaa haudemajakarjaga (eelkõige Selja 1999 ja 2001 valimid ning Pirita 

1999 valim), sest tollal asustatigi neid jõgesid Laukaa päritolu lõhedega; hilisemad 

valimid on peamiselt asustatud Narva lõhede järglased ja neile seetõttu geneetiliselt 
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sarnasemad; Loobu 2006-2015 valimid moodustavad dendrogrammil omaette 

alarühma. 

 

Kui analüüsida aastate jooksul toimunud muutusi, siis kõige silmatorkavam on Loobu 

lõhepopulatsiooni 2006-2015 valimite selge eristumine algupärase loodusliku Loobu 

populatsiooni 1996. ja 1999.a. valimitest. Kui algupärased Loobu lõhed olid geneetiliselt 

sarnasemad Kunda lõhele (1996-1997 valimid), siis 2006-2015 valimid moodustavad 

dendrogrammil omaette alarühma, mis on asustamiste tulemusena (Loobu jõkke hakati 

alates 2002.a. asustama Põlula Kalakasvatuskeskuses toodetud lõhe noorjärke) geneetiliselt 

palju sarnasem Narva haudemajakarjaga (joonis 2).  Samas on ka seirejõgede Kunda ja Keila 

2007-2015.a. valimite geneetiline distants Narva ja Laukaa haudemajakarjadest oluliselt 

vähenenud võrreldes 1990-ndate aastatega, mil asustamisi veel ei toimunud (joonis 2). Seda 

võib pidada taastavatesse jõgedesse asustatud kasvanduse päritolu lõhedest sirgunud 

sugukalade ja nende järglaste kudejõega eksimise tagajärjeks. Nende tulemustega on 

kooskõlas ka geneetilise diferentseerumise ulatust iseloomustava FST indeksi ajaline 

dünaamika (joonis 3a), mis näitab, et eriti just Loobu, kuid ka Kunda ja mõnevõrra ka Keila 

lõhepopulatsioonide geneetiline diferentseeritus Narva ja Laukaa haudemajakarjadest on 

aastate jooksul oluliselt vähenenud. Siiski moodustavad erinevate aastate Kunda valimid veel 

suhteliselt ühtse geneetilise rühma sarnaselt Keila ja Vasalemma lõhepopulatsioonidega 

(joonis 2). Võib järeldada, et Keila, Vasalemma ja Kunda jõgede looduslike 

lõhepopulatsioonide genofond on siiani säilinud suhteliselt algupärasena ja vajab säilitamist 

ning kaitset. 

 

Alates 2009.a. on RMK Põlula kalakasvatusosakonnas paljundamiseks kasutatud Kunda lõhe 

geenipanga sugukalu ja 2010.a. lõpetati lõhe sugukalade püük Narva jõest. Kunda 

geenipanga lõhede asustamise mõju taastatavate lõhepopulatsioonide genofondile ei ole 

geneetilise distantsi põhjal seni veel tuvastatav – Pirita, Purtse, Selja ja Valgejõgi 2015.a. 

noorkalade valimid on ikka veel geneetiliselt sarnasemad Narva haudemajakarjale kui Kunda 

geenipanga erinevatele aastakäikudele (joonis 2). Samas on FST indeksi põhjal siiski 

täheldatav näiteks Pirita 2011-2015 aastakäikude geneetilise diferentseerumise suurenemise 

trend Narva ja Laukaa haudemajakarjadest ning samaaegne diferentseerumise vähenemine 

Kunda geenipanga lõhedest ning sama  on täheldatav ka Purtse 2015. a. valimi puhul (joonis 

3b). 



12 
 

 

 
 
 
Joonis 2. Nei Da geneetilise distantsi põhjal koostatud Soome lahe lõhepopulatsioonide 
dendrogramm. 2015.a. kogutud valimite nimed on esitatud rasvase fondiga. Populatsioonide tähiste 
selgitused on esitatud tabelites 1-4.  
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Joonis 3. Looduslike (a) ja taastatavate (b) lõhepopulatsioonide ning kasvatatud lõhekarjade vahelise 
geneetilise diferentseerumise indeksi FST ajalised muutused. Iga punkt joonisel kujutab  konkreetsel 
aastal püütud noorkalade valimi geneetilise diferentseerumise hinnangut kasvatatud lõhekarjadest 
(Narva-2009, Laukaa-1997, Kunda/Põlula-2001 ja 2009). 

(a) 
 

(b) 
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1.2. RMK Põlula kalakasvatusosakonnas peetava Kunda lõhe 
sugukarja ja asenduskarja genofondi seire ja ettepanekud 
geneetilise mitmekesisuse säilitamiseks või suurendamiseks  

1.2.1. Kunda lõhe sugukarja ja asenduskarja genofondi seire 
 

RMK Põlula kalakasvatusosakonnas peetava Kunda lõhe elusgeenipanga genofondi seisundit 

ja selle muutusi hindasime sugukarja 6 aastaklassi põhjal (tabel 3). Neist viimane on 2011.a. 

koorunud II põlvkonna aastaklassi asenduskari, mille 2014.a. sügisel kiibistatud 267 isaskala 

genotüpiseerisime 2014.a. lepingu raames ja 2015.a. sügisel kiibistatud 339 kala (eeldatavalt 

emaskalad) genotüpiseeriti käesoleva lepingu raames. DNA markerite genotüüpide 

määramisel selgus, et viimaste hulgas oli 28 isendit, kellel esines 2-7 markerlookuses 3 

alleeli, mis viitab triploidsusele ehk kolme kromosoomikomplekti esinemisele (normaalsetel 

diploidsetel isenditel võib igas markerlookuses esineda vaid maksimaalselt 2 alleeli). Need 

isendid (DNA proovi numbrid: 3, 10, 29, 41, 47, 72, 80, 92, 116, 121, 135, 139, 143, 153, 163, 

169, 183, 193, 194, 207, 223, 242, 243, 252, 254, 260, 274, 297) jäeti välja edasisest 

andmeanalüüsist ja need isendid tuleks asenduskarjast välja praakida, sest triploidid on 

reeglina steriilsed. Tõenäoliselt on need triploidid spontaanselt tekkinud marja üleküpsemise 

tagajärjel. Et sama aastaklassi 2014.a sügisel kiibistatud kalade hulgas triploide ei esinenud 

on selgitatav asjaoluga, et need määrati isasteks niisa andmise põhjal, s.t. nad olid fertiilsed 

ja ei saanud seega olla triploidid. Lisaks esinesid ühel asenduskarja isendil (nr. 333) DNA 

markerlookustes hoopis forellile iseloomulikud alleelid, mistõttu tuleks ka see isend 

asenduskarjast välja praakida. 

 

Kokku analüüsisime 1727 Kunda geenipanga sugu- ja asenduskarja kala genotüübiandmeid. 

Sugukarja 0-põlvkonna (loodud 2001.-2002. a. Kunda jõest püütud noorkalade baasil) 

genofondi näitajaid käsitleme seejuures alusandmetena järgnevate põlvkondade ja 

aastaklasside genofondi võrdlevaks analüüsiks.  

 

Kunda 0-põlvkonna (Kun01S) sugukarja geneetiline muutlikkus oli veidi kõrgem kui Kunda 

1996-1998. a. looduslikel valimitel. Geenipanga 0-põlvkonna sugukalade 2005. a. koorunud 

järglaste (Kun05S, esimene aastaklass geenipanga I põlvkonnast) geneetiline muutlikkus oli 

aga võrreldes 0-põlvkonnaga järsult vähenenud (alleelirohkus Ar vastavalt 10.8 ja 6.1; 

faktiline heterosügootsus Ho vastavalt 0.70 ja 0.65; tabel 3).  Selline pilt on tüüpiline 
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populatsiooni suuruse nn. „pudelikaela“ puhul, kus ainult suhteliselt väike osa kogu 

populatsioonist osaleb järgmise põlvkonna moodustamises ja seetõttu ei kandu 

järglaskonnale üle ka kogu genofondi mitmekesisus ning sellega kaasnevad väiksema 

sagedusega esinevate alleelide kaotsiminek, alleelisageduste juhuslikud muutused ehk nn. 

juhuslik geenitriiv ja inbriidingu suurenemise tõenäosus. Kalakasvandustes annab 

samasuguse tulemuse suhteliselt väikese arvu sugukalade kasutamine  järglaskonna 

saamiseks ja ilmselgelt on see ka Kunda lõhe geenipanga I  põlvkonna 2005. aastaklassi 

geneetilise vaesumise ja markerlookuste alleelisageduste märgatavate muutuste peamine 

põhjus, kuna 2005. aastaklassi tootmiseks kasutati ainult 8 emas- ja 8 isaskala.  

 

Geenipanga järgmiste aastaklasside  (2006., 2008., 2009. ja 2011. a. koorunud) järglaste 

saamiseks kasutati suuremat arvu sugukalu ja see peegeldub ka nende aastaklasside 

kõrgemas geneetilises muutlikkuses võrreldes 2005. aastaklassi kaladega (tabel 3). Kunda 

2011.a. koorunud asenduskarja geneetiline muutlikkus on seejuures kõrgem kui 2008. ja 

2009.a. koorunud asenduskarja kaladel ja sarnane 2006. a. koorunud aastakäiguga (tabel 3).   

 

Tabel  3. RMK Põlula kalakasvatusosakonnas peetava Kunda lõhe sugu- ja asenduskarja geneetilist 
muutlikkust iseloomustavad näitajad (n – isendite arv,  A – keskmine alleelide arv,  Ar – alleelide 
rohkus, He ja Ho – oodatav ja faktiline keskmine heterosügootsus, FIS - inbriidingukoefitsient).  
 

Tähis 
Koorumis- 
aasta 

Põlv- 
kond Vanemad n A Ar He Ho FIS 

Kun2001S 2000-2002 0 looduslik lõhe 174 10.8 10.8 0.68 0.70 -0.022 
Kun2005S 2005 I Kun2001S (8x8) 172 6.1 6.1 0.65 0.65 0.002 
Kun2006S 2006 I Kun2001S (47x35) 234 9.7 9.4 0.65 0.65 -0.002 
Kun2008S 2008 I Kun2001S (59x44) 262 9.1 8.9 0.69 0.70 -0.012 
Kun2009S 2009 I + II Kun2001S (19x13); Kun2005S 

(56x43) 
308 8.1 7.8 0.69 0.70 -0.016 

Kun2011S 2011 II Kun05S(21E) x Kun06S(47I) + 
Kun06S(63E) x Kun05S(8I)/1KI 

577 10.2 9.6 0.70 0.70 -0.009 

  Keskmine       9.0 8.8 0.68 0.68 -0.010 
 

 

Lähisuguluspaaritustest (õde-vend, vanem-järglane jne.) tingitud inbriidingu taset 

iseloomustava inbriidingukoefitsiendi FIS väärtused ei erine kõigis uuritud Kunda geenipanga 

aastaklassides statistiliselt nullist, mis näitab, et lähisuguluspaaritused pole hetkel olnud 

probleemiks. Inbriidingu suurenemist on aidanud vältida erinevate aastaklasside sugukalade 
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omavaheline paaritamine ja seda praktikat tuleks kindlasti jätkata. Geenipanga geneetilise 

muutlikkuse taset võimaldab säilitada ja inbriidingu suurenemist aitab vältida eelkõige 

piisavalt suure arvu sugukalade (minimaalselt 50 paari) kasutamine järgmise põlvkonna 

asenduskarja tootmiseks, samuti perioodiline 'verevärskendus' looduslike kääbusisaste abil, 

mida on viimastel aastatel Põlula Kalakasvatuskeskuses ka edukalt tehtud. 

 

Kunda geenipanga erinevate aastaklasside üldine diferentseeritus on madal (FST = 0.016), mis 

näitab, et alleelisageduste ajaline muutlikkus ei ole väga suur ja sellest tingitud variatsioon 

moodustab vaid 1.6% kogu geneetilisest variatsioonist. 2011. a. koorunud asenduskarja 

(Kun2011S) diferentseeritus varasematest aastaklassidest on 0.006 (Kun2001S) kuni 0.022 

(Kun2005S), mis näitab, et Kun2011S on DNA markerlookuste alleelisageduste poolest väga 

sarnane Kunda 0-põlvkonna (Kun01S) sugukarjaga. Seda kinnitab ka nende väga lähedane 

paiknemine Nei Da geneetilise distantsi põhjal koostatud lõhepopulatsioonide 

dendrogrammil (joonis 2)  

 

1.2.2. Ettepanekud geneetilise mitmekesisuse säilitamiseks või 
suurendamiseks 
 

Ettepanekud RMK Põlula kalakasvatusosakonnas peetava Kunda elusgeenipanga geneetilise 

mitmekesisuse säilitamiseks või täiendamiseks on üldjoontes sarnased varasemates 

aruannetes esitatuga. Loodusest püütud noorkalade kasvandusse toomine põhjustab 

nakkusohu ja kalad ise kohanevad kasvanduse tingimustega halvasti – nende kasv on 

aeglane, suremus suur, nad on stressi tõttu haigustele vastuvõtlikud. Noorkalade toomisel 

loodusest on vaja geneetiliste meetodite abil hinnata nende liigilist puhtust, sest Eesti 

jõgedes esineb korraga nii lõhe kui forelli noorjärke ja väike arv nendevahelisi hübriide, kes 

on üksteisest väliselt raskesti eraldatavad. Vastava geneetilise analüüsi saab teha EMÜ 

vesiviljeluse osakonnas. Seni kuni puudub eraldi karantiinijaoskond on aga lihtsam ja odavam 

variant tuua Põlulasse Kunda jõest püütud sugukaladelt lüpstud mari, viljastada see 

kohapeal, desinfitseerida  ja inkubeerida karantiinihaudemajas. Veelgi lihtsam on kasutada 

verevärskenduseks loodusest püütud kääbusisaste niiska. Geneetilise mitmekesisuse 

säilitamiseks ja taastamiseks, samuti ette planeeritud paaritamisskeemi kasutamiseks on 

võimalik kasutada ka isaskalade sügavkülmutatud spermapanka. See võimaldaks ristata 
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erinevate põlvkondade ja aastakäikude sugukalu ning valida paare lähisuguluspaaritamise 

vältimise eesmärgil. Krüogeenipanga loomine ja pidamine eeldab vastava infrastruktuuri 

loomist ja personali väljaõpet. 

 

Suguküpsuseni jõudmisel märgistatakse asenduskarja kalad RMK Põlula 

kalakasvatusosakonnas kiipidega, boniteeritakse ning genotüpiseeritakse DNA markerite abil 

EMÜ vesiviljeluse osakonnas.  Põhilised boniteerimisnäitajad on kalade suurus, lüpsmiseks 

küpsemise aeg, korduvlüpside tulemuslikkus, emastel marjaterade suurus (arv liitris) ja 

suhteline tarbeviljakus, isastel niisa kvaliteet. Vaja oleks hinnata ka erinevate emaskalade 

järglaskonna ellujäämust, mis aga on tehniliselt keeruline. Kiibistamist ja boniteerimist on 

vaja jätkata. Boniteerimise tulemusel saadud andmete analüüsi tuleks täiendavalt rahastada 

ja anda see ülesandeks teadusasutustele.  

 

Populatsioonigeneetika teooria kohaselt on kõige otstarbekam ühe emaskala ristamine ühe 

isaskalaga. See tagab samasuguse sugukarja suuruse juures maksimaalse efektiivse 

populatsioonimahu (Ne), mis on kõige olulisem parameeter geneetilise mitmekesisuse 

säilitamise ja inbriidingu vältimise seisukohast. Tootmise efektiivsuse huvides võib ristata 1 

emase 2-3 isasega, kuid sel juhul on samaväärse Ne saavutamiseks vaja pidada suuremat 

sugukarja. Näit. Ne võrdub ühtemoodi 200-ga kui paaritada 100 emast ja 100 isast (sugukarja 

suurus 200 kala) või 75 emast ja 150 isast (sugukarja suurus 225 kala). Kui on vaja 

moodustada sugukarja baasil asenduskari, siis on oluline tagada iga paari võrdne panus 

järglaskonda, et vältida mõnede vanemate üle- või alaesindatust järgmises põlvkonnas. 

Selleks oleks vaja perekondade (täisõed-vennad) marja eraldi hautada ja kasvatada 

suuruseni, kus tehakse valik sugukarja ning valida juhuslikult igast perekonnast võimalikult 

võrdne arv isendeid. Aga praktika on näidanud, et iga kala ei anna suguprodukte, seega 200 

isendist koosneva sugukarja puhul ei ole alati võimalik 100 emaskala marja ja 100 isaskala 

niisa saamine. Inbriidingu suurenemist aitab vältida erinevate aastaklasside sugukalade 

(need ei ole tõenäoliselt sama vanempaari järglased) omavaheline paaritamine ja seda 

praktikat tuleks kindlasti jätkata. 

 
Kui geenipanga pidamise eesmärgiks on säilitada kohalikku loodusliku päritoluga genofondi 

ja kasutada seda ohustatud populatsioonide taastamiseks ja tugevdamiseks, tuleb vältida nn. 

kodustavat valikut, mis isegi tahtliku inimtegevuse (näit. suuremate kalade valik asendus- ja 
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sugukarja) vältimise korral on kasvanduse tingimustes pidamisel mingil määral paratamatu. 

Vangistuses annavad kergemini järglasi need isendid, kes kohanevad paremini inimese 

manipuleerimise ja kunstliku paljundamise tingimustega. Neist järglastest jäävad omakorda 

ellu eeskätt need, kes taluvad paremini kasvanduse tingimusi. Samuti on kalakasvatajal 

kasvõi alateadlik soov valida talle paremini sobivaid kalu (suuremaid, viljakamaid, kergemini 

marja andvaid, sobival ajal küpsevaid).  Selle vältimiseks tuleb kalu asendus- ja sugukarja 

valida võimalikult juhuslikult. Pidevalt tuleks teha ka looduslike populatsioonide ja 

kasvanduse sugukarjade geneetilist monitooringut, et hinnata paljundamismetoodika mõju 

geneetilisele mitmekesisusele ja inbriidingu tasemele. 

 

 

1.3. RMK Põlula kalakasvatusosakonna Kunda lõhekarja 
genofondi täiendamiseks loodusest püütud sugukalade 
geneetilise mitmekesisuse ja kvaliteedi analüüs 
 

2015.a. sügisel püüti Kunda jõest RMK Põlula kalakasvatusosakonnas peetava Kunda 

lõhekarja genofondi täiendamiseks 5 emassugukala ja 61 varasuguküpset nn. "kääbusisast". 

Geneetilise puhtuse ja kvaliteedi analüüs näitas, et nende hulgas polnud ühtegi hübriidse 

päritoluga ega triploidset isendit. Geneetilise mitmekesisuse näitajate (alleelirohkus ja 

faktiline heterosügootsus) osas ei erinenud 2015.a. Kunda jõest püütud emassugukalad ja 

kääbusisased oluliselt Kunda jõe noorkalade 2011-2015.a. ja kääbusisaste 2011-2013.a. 

valimitest (Ar vastavalt 7.3 ja 6.9-7.1, Ho vastavalt 0.76 ja 0.71-0.76), kuid olid kõrgema 

muutlikkusega kui 1996-2009.a. valimid, kelle alleelirohkus Ar varieerus 4.0-6.8 ja faktiline 

heterosügootsus Ho 0.63-0.73 (tabel 4). Inbriidingukoefitsiendi FIS väärtused on läbi aastate 

püsinud stabiilsena ja ei erine usaldusväärselt nullist. Seega sobivad Kunda jõest püütud 

emassugukalad ja kääbusisased RMK Põlula kalakasvatusosakonnas peetava Kunda lõhekarja 

genofondi muutlikkuse taastamiseks ja täiendamiseks. 
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Tabel 4. Kunda lõhe valimite geneetilist muutlikkust iseloomustavad näitajad (n – isendite arv,  A – 
keskmine alleelide arv,  Ar – alleelide rohkus, He ja Ho – oodatav ja faktiline keskmine 
heterosügootsus, FIS - inbriidingukoefitsient). *KI – kääbusisased, **E – emased sugukalad 
 
Aasta Tähis n A Ar He Ho FIS 

1996 Kun96 24 4.2 4.0 0.57 0.63 -0.108 
1997 Kun97 47 5.2 4.4 0.59 0.63 -0.072 
1998 Kun98 27 6.1 5.6 0.65 0.68 -0.036 
2005 Kun05 26 6.5 5.8 0.66 0.67 -0.014 
2007 Kun07 50 8.6 6.8 0.71 0.73 -0.029 
2009 Kun09 49 8.1 6.5 0.69 0.69 -0.002 
2010 Kun10 21 7.5 7.2 0.73 0.72 0.014 
2011 Kun11KI* 60 8.5 6.9 0.73 0.71 0.029 
2011 Kun11 57 8.7 7.1 0.71 0.71 0.006 
2012 Kun12 63 9.4 7.1 0.74 0.74 -0.006 
2013 Kun13 60 8.5 6.9 0.73 0.76 -0.046 
2013 Kun13KI* 43 8.3 7.0 0.75 0.75 -0.009 
2015 Kun15 50 9.1 7.1 0.71 0.71 -0.011 
2015 Kun15KI*+E** 66 9.5 7.3 0.73 0.76 -0.039 

 

 

1.4. Pärnu jõe lõhepopulatsiooni taastamiseks kasutatava 
Daugava lõhe geneetiliste näitajate analüüs  
 

Pärnu jõe lõhepopulatsiooni taastamise eesmärgil ei õnnestunud 2015. a. sügisel Daugava 

jõest püütud sugukaladelt proove koguda, sest püütud sugukalade vähesuse tõttu ei olnud 

lätlased nõus neid RMK Põlula KKO vajadusteks eraldama. Samuti ei olnud lätlased nõus 

eraldama RMK Põlula KKO-le viljatatud marja, mistõttu ei olnud võimalik täita lähteülesande 

punkti 1.4. 
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1.5. Eesti siia vormide geneetilise mitmekesisuse seisundi ja 
diferentseerituse analüüs 

 
Eestis on kirjeldatud 4 merisiia vormi (hõredapiiline mereskudev siig, Pärnu jõe hõredapiiline 

siirdesiig, Soome lahe tihedamapiiline siig ja Liivi lahe tihedamapiiline siig) ning üks 

mageveelise siia vorm (Peipsi siig). Informatsioon nende geneetilise mitmekesisuse seisundi  

ja geneetilise diferentseerituse kohta seni puudub. Käesoleva uuringu raames õnnestus 

koguda ja analüüsida kokku 312 proovi, kes esindasid kahte merisiia vormi (hõredapiiline 

mereskudev siig ja Pärnu jõe hõredapiiline siirdesiig) ning mageveelist Peipsi siia vormi (tabel 

5). Lisaks genotüpiseeriti ka 5 Sooome lahest püütud (Kunda ja Käsmu) hõredapiilise meres 

kudeva  siia vormi esindajat, kuid valimite väiksuse tõttu neid edasises analüüsis ei 

kasutatud. 

Töötasime välja 12 mikrosatelliitmarkerist koosneva paneeli ja hindasime selle abil Eesti 

siiapopulatsioonide geneetilist muutlikkust ning populatsioonide geneetilist 

diferentseeritust. Tagamaks esinduslikumat valimi suurust usaldusväärsemaks geneetilise 

muutlikkuse ja diferentseerituse analüüsiks, liitsime iga populatsiooni erinevad aastaklassid 

kokku (tabel 6). Peipsi siia 2015.a. valimi genotüpiseerimisel selgus, et enamuse isendite 

DNA oli proovide võtmise käigus kontamineerunud, kuid alleelide fluorestseeriva signaali 

tugevuse põhjal oli siiski võimalik määrata tõenäoliselt õiged markerite genotüübid, kuid 

usaldusväärsete tulemuste saamiseks oleks vaja 2016.a. Peipsi järvest koguda uued proovid..  

 

Tabel 5. Aruandes kasutatud Eesti siiapopulatsioonide valimid 

Populatsioon Piirkond Siia vorm Proovi 
kogumise 
aasta 

Isendite 
arv 

Kuusnõmme Liivi laht, Saaremaa hõredapiiline mereskudev siig 2004 6 

   
2005 41 

Ruhnu Liivi laht, Ruhnu saar hõredapiiline mereskudev siig 2004 50 
Saarnaki Väinameri, Hiiumaa hõredapiiline mereskudev siig 2004 14 

   
2005 10 

Pärnu Liivi laht; Pärnu jögi Pärnu jõe hõredapiiline siirdesiig 2004 5 

   
2005 5 

   
2006 40 

   
2015 41 

Peipsi  Peipsi järv Peipsi siig 2009 15 

   
2015 64 

Saadjärv Saadjärv Peipsi siig 2010 21 
Kokku       312 
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Tulemuste analüüs näitab, et geneetilise muutlikkuse osas uuritud siiavormide vahel olulisi 

erinevusi ei ole – alleelirohkus varieerub erinevatel siiavormidel keskmiselt 6.2-st 6.5-ni ja 

faktiline kesmine heterosügootsus 0.62-st 0.67-ni  (tabel 6). Hõredapiilise mereskudeva siia 

erinevate piirkondade (Saaremaa, Hiiumaa, Ruhnu) valimite geneetiline muutlikkus on 

samuti sarnane, kuid Peipsi siia Saadjärve valimi geneetiline muutlikkus (eriti alleelirohkus) 

on olulselt kõrgem kui Peipsi järve valimil. Viimane võib siiski olla kontamineerumisest 

tingitud liiga konservatiivse genotüpiseerimise tagajärg ning vajab täiendavat kinnitust 

edaspidiste uuringute käigus. 

 

Eesti siiapopulatsioonide üldine geneetiline diferentseeritus on suhteliselt madal (FST = 0.08). 

Kogu geneetiliset variatsioonist on siiavormide vahelistest erinevustest tingitud 6.3%, 

populatsioonide vahelistest erinevustest siiavormide sees 2.4% ja indiviidide vahelistest 

erinevustest populatsioonides 91.33%. Siiavormidest on teistest kõige enam 

diferentseerunud Peipsi siig, kelle populatsioonide keskmine diferentseeritus Pärnu jõe 

hõredapiilisest siirdesiiast on FST indeksi põhjal 0.10 ja hõredapiilisest mereskudevast siiast 

0.09. Kahe meresiia vormi (hõredapiiline mereskudev siig ja Pärnu jõe hõredapiiline 

siirdesiig) omavaheline diferentseeritus on keskmiselt peaaegu poole madalam ehk 0.06. 

Siiavormide sees on populatsioonide diferentseerumine madal – Peipsi siial FST = 0.01 ning  

hõredapiilisel mereskudeval siial FST = 0.04.   

  
 
Tabel 6. Eesti siiapopulatsioonide geneetilist muutlikkust iseloomustavad näitajad (n – isendite 
arv, A – keskmine alleelide arv, Ar – alleelide rohkus, He ja Ho – oodatav ja faktiline keskmine 
heterosügootsus. 

Populatsioon Aasta Vorm n A Ar He Ho 

Kuusnõmme 2004-2005 hõredapiiline mereskudev siig 45 9.8 7.0 0.71 0.66 
Ruhnu 2004 hõredapiiline mereskudev siig 50 8.0 6.0 0.72 0.71 
Saarnaki 2004-2005 hõredapiiline mereskudev siig 24 7.8 6.6 0.70 0.66 

  
keskmine, hõredapiiline mereskudev 8.5 6.5 0.71 0.67 

Pärnu 2004-2006, 2015 Pärnu jõe hõredapiiline siirdesiig 91 9.2 6.3 0.65 0.62 
Peipsi 2009, 2015 Peipsi siig 68 8.2 5.5 0.64 0.63 
Saadjärv 2010 Peipsi siig 21 7.8 6.9 0.74 0.68 
    keskmine, Peipsi siig   8.0 6.2 0.69 0.65 
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Populatsioonide geneetilist sarnasust iseloomustava Da geneetilise distantsi maatriksi põhjal 

koostatud dendrogramm näitab, et Eesti siiapopulatsioonid eristuvad üsna selgelt vormide 

kaupa, kusjuures suurimad geneetilised erinevused on Peipsi siia ja rannikumere siiavormide 

vahel (joonis 4). Siiapopulatsioonide geneetilist eristumist vormide kaupa tuleb kindlasti 

arvestada kaitse- ja taastamisprogrammi välja töötamisel.  

 
 

 
 
 
Joonis 4. Nei Da geneetilise distantsi põhjal koostatud Eesti siiapopulatsioonide dendrogramm. 
Populatsioonide tähiste selgitused on esitatud tabelis 6. 
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1.6. Kalade ja veeselgrootute asustamiste andmebaasi 
uuendamine  

 
Kalade ja veeselgrootute asustamiste andmebaas kogu Eesti kohta on esitatud elektroonilise 

lisana. Kalade asustamise graafikud koos kommentaaridega toimunud muutustele pika 

perioodi vältel ja taastootmise programmi 2002-2010 taustal on esitatud Lisas 1 ning eraldi 

ülevaade lõhe asustamistest on antud Lisas 2. Kalakasvatuslik taastootmine Eesti veekogude 

rikastamiseks on Eestis mitmete liikide osas sisuliselt lõppenud. Jäänud on vaid lõhe 

noorjärkude tootmine RMK  Põlula Kalakasvatuskeskuses lõhepopulatsioonide säilitamiseks 

ja uute loomiseks, angerja asustamine järvedesse püügivaru loomiseks ning üksikud 

väiksemahulised eraettevõtjate või omavalitsuste poolt läbi viidud asustamised. Kohaliku 

initsiatiivi alusel on tehtud vähi ümberasustamisi. 2015.a. asustati ka veel väike arv 

meriforelli noorjärke. Varem algatatud looduskaitsealuste liikide  - tõugja ja Läänemere 

tuura asustamise projektid on peatunud ja nende  tulevane staatus ja maht ei ole riigi poolt 

kindlalt määratletud. Vajalik on andmebaasi jätkuv pidamine, täiendamine ja analüüs, et 

omada ülevaadet pikaajalistest trendidest selles valdkonnas ning kavandada uut 

taastootmise poliitikat.  

Andmebaasi täiendamisel on ilmnenud probleeme, mis tuleks lahendada. Erinevate asutuste 

andmestik ei ole kooskõlas. Näiteks on KIK finantseerinud haugi asustamist Väinjärve, aga 

Keskkonnaministeeriumi andmetes see ei kajastu. Vähi asustamise puhul 2015.a. on 

tegemist ümberasustamistega, mitte kalakasvatusliku taastootmise toodanguga. Samal ajal 

ei kajastu ametlikes allikates paljud eraettevõtjate poolt läbi viidud asustamised, mille kohta 

on vaid kalakasvatajate suulised andmed. Eesti looduse ja kalanduse seisukohalt on oluline 

neid teada, aga kuna nende rahastamine pole riiklik, ei laeku selle kohta ametivõimudele 

andmeid. Vaja oleks järgida sätestatud kalade asustamise korda, mille puhul on vajalik 

koostada asustamise akt  ja registreerida ühtsesse andmebaasi kõik asustamise aktid. 
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1.7. Kalakasvatusliku taastootmise tegevuskava koostamine 
  

Koostati kalakasvatusliku taastootmise tegevuskava (Lisa 3), mille eesmärk on kaitsealuste, 

ohustatud ja teiste vääriskalaliikide, sh jõevähi, seisundi parandamiseks sobivate abinõude 

väljatöötamine ja prioritiseerimine ning finantseerimisvajaduse ja -allikate kaardistamine 

aastateks 2016–2019 (perspektiiviga kuni 2023). Tegevuskava koostamisse kaasati 

asjakohased teadus- ja ametiasutused ja keskkonnaorganisatsioonid. Korraldati koosoleku 

vormis prioriteetide ja potentsiaalsete taastootmistegevuste ellu viimise võimaluste üle kaks 

arutelu, kuhu kaasati Keskkonnaministeeriumi kalavarude osakond, kutseliste ja 

harrastuspüüdjate esindajad, asjakohaste teadus- ja ametiasutuste ning 

keskkonnaorganisatsioonide esindajad ja muud asjassepuutuvad isikud. Analüüsiti 

tegevuskava tööversioonile laekunud kommentaare ja muudatusettepanekuid ning täiendati 

tegevuskava.  
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Kokkuvõte 
 

1. Lepingu raames õnnestus 2015.a. koguda kokku 1106  kala koeproovid ja neilt eraldati 

DNA, s.h. 386 Soome lahe jõgedest püütud lõhe noorkala, 339 Kunda sugukarja 

asenduskala, 66 Kunda jõest püütud suguküpset emaskala ja kääbusisast ning 317 siiga. 

DNA mikrosatellitmarkerid õnnestus edukalt genotüpiseerida kokku 784 lõhel ja 299 

siial. Esmakordselt ebaõnnestunud genotüpiseerimisi korrati, et välistada tehnilisi 

probleeme või kontaminatsiooni laboritööde käigus. Kui ka kordusgenotüpiseerimine 

ebaõnnestus, siis oli selle tõenäoliseks põhjuseks DNA halb kvaliteet või 

kontaminatsioon teiste isendite DNA-ga koeproovide kogumisel (Peipsi siia puhul). 

2. Eesti lõhepopulatsioonide geneetilise muutlikkuse tase Soome lahes on üldiselt 

stabiilne ja piisavalt kõrge. Samas on võrreldes 1990-ndate aastate teise poolega 

täheldatav geneetilise muutlikkuse suurenemise tendents nii Kunda kui mõningal 

määral ka Keila lõhepopulatsioonil. Kui Kunda viimase kuue aasta valimites (2010-

2015) on geneetilise muutlikkuse näitajad enamvähem stabiliseerunud, siis Keila 

lõhepopulatsioonis on täheldatav pidev väike alleelirohkuse kasvutendents. 

Vasalemma lõhepopulatsiooni geneetilise muutlikkuse osas mingeid selgeid ajalisi 

trende ei esine. Kõige järsemalt on aga võrreldes 1990-ndate aastate teise poolega 

suurenenud Loobu lõhepopulatsiooni geneetiline muutlikkus, mis on ilmne kõrgema 

muutlikkusega Narva lõhe asustamise tagajärg. Samas on Loobu viimase kuue aasta 

valimites (2010-2015) geneetilise muutlikkuse näitajad (eriti alleelirohkus) enamvähem 

stabiliseerunud. Taastatavate Pirita, Purtse, Selja ja Valgejõe lõhepopulatsioonide 

geneetiline muutlikkus on püsinud stabiilselt kõrgena ja sarnasena asustamiseks 

kasutatud lõhekarjade omaga. Geneetilised erinevused Eesti looduslike lõhe-

populatsioonide ja haudemajakarjade vahel on vähenenud, kuid siiski eristuvad 

seirejõgede Kunda ja Keila (koos Vasalemma jõega) lõhepopulatsioonid Laukaa ja 

Narva haudemajakarjadest ning vajavad seetõttu säilitamist ja kaitset.  

3. Kunda geenipanga lõhede järglasi hakati asustama alates 2007.-2008. aastast, kuid 

nende geneetiline muutlikkus on üsna sarnane varem kasutatud Laukaa ja Narva 

lõhekarja omaga ja seetõttu pole nende mõju Soome lahe taastatavate 

lõhepopulatsioonide geneetilise muutlikkuse näitajatele eristatav. Samuti pole seni 

veel tuvastatav Kunda geenipanga lõhede asustamise mõju taastatavate 

lõhepopulatsioonide genofondile geneetilise distantsi põhjal – Pirita, Purtse, Selja ja 



26 
 

Valgejõgi 2012-2015 noorkalade valimid on ikka veel geneetiliselt sarnasemad Narva 

haudemajakarjale kui Kunda geenipanga sugukarjale. Samas on siiski täheldatav 

näiteks Pirita 2011-2015 aastakäikude geneetilise diferentseerumise suurenemise 

trend Narva ja Laukaa haudemajakarjadest ning samaaegne diferentseerumise 

vähenemine Kunda geenipanga lõhedest. Sama  on täheldatav ka Purtse 2015. a. valimi 

puhul. 

4. Põlulas peetava Kunda lõhe geenipanga 2011.a. koorunud ja 2015.a. sügisel kiibistatud 

asenduskarja isendite genotüpiseerumisel selgus, et viimaste hulgas oli 28 isendit, 

kellel esines 2-7 markerlookuses 3 alleeli, mis viitab triploidsusele ehk kolme 

kromosoomikomplekti esinemisele.  Need isendid tuleks asenduskarjast välja praakida, 

sest triploidid on reeglina steriilsed. Lisaks esinesid ühel asenduskarja isendil DNA 

markerlookustes hoopis forellile iseloomulikud alleelid, mistõttu tuleks ka see isend 

asenduskarjast välja praakida. 2011.a. koorunud asenduskarja  geneetiline muutlikkus 

on kõrgem kui 2008. ja 2009.a. koorunud asenduskarja kaladel ja sarnane 2006. a. 

koorunud aastakäiguga. Kunda geenipanga erinevate aastaklasside üldine 

diferentseeritus on madal, mis näitab, et alleelisageduste ajaline muutlikkus ei ole väga 

suur ja sellest tingitud variatsioon moodustab vaid 1.6% kogu geneetilisest 

variatsioonist. 2011. a. koorunud asenduskarja  geneetiline diferentseeritus sugukarja 

0-põlvkonna kaladest on vaid 0.006, mis näitab nende kõrget geneetilist sarnasust. 

Inbriidingu suurenemine lähissugulaspaarituste tulemusena pole seni tuvastatav.  

5. Loodusest püütud kääbusisaste kasutamine Kunda geenipanga emaskalade marja 

viljastamisel aitab vältida inbriidingut ja taastada geenipanga geneetilist 

mitmekesisust. 2015.a. sügisel püüti Kunda jõest RMK Põlula kalakasvatusosakonnas 

peetava Kunda geenipanga genofondi täiendamiseks 5 emassugukala ja 61 

varasuguküpset nn. "kääbusisast". Geneetilise puhtuse ja kvaliteedi analüüs näitas, et 

nende hulgas polnud ühtegi hübriidse päritoluga ega triploidset isendit. Geneetilise 

mitmekesisuse näitajate (alleelirohkus ja faktiline heterosügootsus) osas ei erinenud 

2015.a. Kunda jõest püütud emassugukalad ja kääbusisased oluliselt Kunda jõe 

noorkalade 2011-2015.a. ja kääbusisaste 2011-2013.a. valimitest, kuid olid kõrgema 

muutlikkusega kui 1996-2009.a. valimid. Seega sobivad Kunda jõest püütud 

emassugukalad ja kääbusisased Kunda lõhekarja genofondi muutlikkuse taastamiseks 

ja täiendamiseks. Samas tuleb tähelepanu pöörata kääbusisaste geneetilisele 
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puhtusele ja kvaliteedile, sest nende hulgas on varasemalt leitud nii hübriidseid kui 

triploidseid isendeid.  

6. Pärnu jõe lõhepopulatsiooni taastamise eesmärgil ei õnnestunud 2015. a. sügisel 

Daugava jõest püütud sugukaladelt proove koguda, sest püütud sugukalade vähesuse 

tõttu ei olnud lätlased nõus neid RMK Põlula KKO vajadusteks eraldama. Samuti ei 

olnud lätlased nõus eraldama RMK Põlula KKO-le viljatatud marja, mistõttu ei olnud 

võimalik täita lähteülesande punkti 1.4. 

7. Käesoleva uuringu raames õnnestus koguda ja analüüsida kahe merisiia (hõredapiiline 

mereskudev siig ja Pärnu jõe hõredapiiline siirdesiig) ning mageveelise Peipsi siia 

vorme.  Geneetilise muutlikkuse osas uuritud siiavormide vahel olulisi erinevusi ei ole 

ning hõredapiilise mereskudeva siia erinevate piirkondade (Saaremaa, Hiiumaa, 

Ruhnu) valimite geneetiline muutlikkus on samuti sarnane, kuid Peipsi siia Saadjärve 

valimi geneetiline muutlikkus (eriti alleelirohkus) on olulselt kõrgem kui Peipsi järve 

valimil. Eesti siiapopulatsioonide üldine geneetiline diferentseeritus on suhteliselt 

madal (FST = 0.08). Kogu geneetiliset variatsioonist on siiavormide vahelistest 

erinevustest tingitud 6.3%, populatsioonide vahelistest erinevustest siiavormide sees 

2.4% ja indiviidide vahelistest erinevustest populatsioonides 91.3%. Siiavormidest on 

teistest kõige enam diferentseerunud Peipsi siig, kelle populatsioonide keskmine 

diferentseeritus Pärnu jõe hõredapiilisest siirdesiiast on FST indeksi põhjal 0.10 ja 

hõredapiilisest mereskudevast siiast 0.09. Kahe meresiia vormi omavaheline 

diferentseerumine on keskmiselt peaaegu poole madalam. Populatsioonide geneetilist 

sarnasust iseloomustava Da geneetilise distantsi maatriksi põhjal koostatud 

dendrogramm näitab, et Eesti siiapopulatsioonid eristuvad üsna selgelt vormide kaupa, 

kusjuures suurimad geneetilised erinevused on Peipsi siia ja rannikumere siiavormide 

vahel. Siiapopulatsioonide geneetilist eristumist vormide kaupa tuleb kindlasti 

arvestada kaitse- ja taastamisprogrammi välja töötamisel. 

8. Kalakasvatuslik taastootmine Eesti veekogude rikastamiseks on Eestis mitmete liikide 

osas sisuliselt lõppenud. Jäänud on vaid lõhe noorjärkude tootmine RMK  Põlula 

Kalakasvatuskeskuses lõhepopulatsioonide säilitamiseks ja uute loomiseks, angerja 

asustamine järvedesse püügivaru loomiseks ning üksikud väiksemahulised 

eraettevõtjate või omavalitsuste poolt läbi viidud asustamised. Kohaliku initsiatiivi 

alusel on tehtud vähi ümberasustamisi. Varem algatatud looduskaitsealuste liikide  - 

tõugja ja Läänemere tuura asustamise projektid on peatunud ja nende  tulevane 
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staatus ja maht ei ole riigi poolt kindlalt määratletud. Vajalik on andmebaasi jätkuv 

pidamine, täiendamine ja analüüs, et omada ülevaadet pikaajalistest trendidest selles 

valdkonnas ning kavandada uut taastootmise poliitikat.  

9. Koostati kalakasvatusliku taastootmise tegevuskava, mille eesmärk on kaitsealuste, 

ohustatud ja teiste vääriskalaliikide, sh jõevähi, seisundi parandamiseks sobivate 

abinõude väljatöötamine ja prioritiseerimine ning finantseerimisvajaduse ja -allikate 

kaardistamine aastateks 2016–2019 (perspektiiviga kuni 2023). Tegevuskava 

koostamisse kaasati asjakohased teadus- ja ametiasutused ja keskkonna-

organisatsioonid. 
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Smoltifitseerumisvõimeliste 
noorlõhede (aastased ja vanemad) 
asustamiste  maht on olenenud 
kasvatusvõimalustest ja riiklikust 
tellimusest. 
 

LISA 1. Kalade Eesti veekogudesse asustamise asustamise 
dünaamika 1993-2015 
 

 

LÕHE ASUSTAMINE EESTI VETESSE 
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Samasuviseid lõhesid on 
asustatud aastatel kui hea 
ellujäämuse tõttu on RMK Põlula 
kalakasvatusosakonas neid olnud 
edasikasvatamiseks vajaminevast 
rohkem. 
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MERIFORELLI ASUSTAMINE EESTI VETESSE 

 

 

 
 

 

 

 

 

 
 

 

 

 

 

 

 

 

  

Meriforelli  samasuviste noorjärkude 
asustamine on tugevasti kõikunud, 
sõltudes marja saamisest ja  
inkubeerimise edukusest. 
 

Suuremate kui samasuviste 
meriforellide asustamise maht muutus 
stabiilseks 30 tuh kala tasemel pärast 
Õngu kalakasvanduse lõplikku 
käivitumist  1995. RMK Põlula 
kalakasvatusosakond on meriforelli 
asustuskalu samuti  tootnud. Pärast 
Õngu haudemaja tegevuse lõpetamist 
ja riikliku tellimuse puudumisel Põlula 
KKO-le on märgatav asustamiste 
vähenemine. 
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Merisiia asustamine on katkenud pärast 
2002. aastat, mil võeti vastu taastootmise 
programm.  See on programmi mõttega 
vastuolus, sest programmis kuulub siig 
prioriteetsete liikide hulka. Asustamise 
vähenemise põhjuste hulgas on esikohal 
sugukalade saamisega seotud tehnilised 
raskused, siiamaimude kasvatamiseks 
sobivate tingimustega kalakasvanduste 
vähesus, administratiivsed probleemid 
(kalakasvatajate, Keskkonnaameti ja KIK
suhtlemises). 
 

MERISIIA ASUSTAMINE EESTI VETESSE 

 

 

 

 
 

 

 

 

KOHA ASUSTAMINE EESTI VETESSE 

 

 

 
 

 

 

 

 

  

Koha asustusmaterjali kasvatamise 
tehnoloogias on mitmeid kitsaskohti. 
Kõige raskem on kindlustada 
samasuvise asustusmaterjali püsivat 
kvaliteeti. Kalad peavad olema piisavalt 
suured, et pärast asustamist leida 
sobivas suuruses toitu ja jääda ellu 
esimesel talvel. Kuna 
loodustoidutiikides on kohamaimude ja 
nende toiduobjektide arvukus raskesti 
reguleeritav, pole Eesti tootjad suutnud 
taastootmise programmis esitatud 
miinimumnõudeid täita. Seetõttu on 
koha asustamise maht pärast programmi 
vastu võtmist  kiiresti langenud ja 
asustamised praeguseks katkenud. 
2010.a. asustati 1,1 tuh  kahesuvist 
koha. 



32 
 

HAUGI ASUSTAMINE EESTI VETESSE       

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

  

Haugi püügivaru suurendamise ja 
populatsioonide tugevdamise jaoks on 
kõige soovitavam samasuviste haugide 
asustamine. Kuid taastootmise 
programm näeb haugi asustamisi ette 
vaid põhjendatud asustuskavade puhul 
ja seetõttu on asustusmaht kõikunud, 
jäädes üldarvult väga väikeseks ja 
praeguseks katkenud. Haugi 
taastootmise võimalusi piirab ka 
sugukalade kättesaadavus. Samasuvise 
haugi massilist tootmist raskendab 
nende vajadus elustoidu järele ja 
kannibalism. 

Haugi vastsete või röövtoidule üle 
minemise eelsete maimude tootmine 
on kõige odavam ja lihtsam. Seetõttu 
tehti seda 1990ndatel aastatel suures 
mahus. Selliste noorjärkude asustamine 
on aga vähe tulemuslik. Pärast 
taastootmise programmi vastu võtmist 
on väga noorte haugide asustamise 
maht vähenenud ja praeguseks 
katkenud. 
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JÕEVÄHI ASUSTAMINE EESTI VETESSE  

 

 

 

 
 

 

 

 

 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Vähikasvandustes toodetud samasuvise 
jõevähi asustamised algasid seoses nende 
toodangu müümise algusega Härjanurme 
Kalatalu poolt 1996. aastal. Suurema 
asustusmaterjali kättesaadavuse kasvuga 
see lakkas. 
 

Alates 2004. aastast suurenes vanemate kui 
samasuviste jõevähkide asustusmaterjali 
kättesaadavus, sest rajatud 
vähikasvandustes oli saadaval piisavalt 
asustusmaterjali. Alates 2006 toimunud 
vähikatku puhangud on pidurdanud  
asustusmaterjali tootmist ja asustamist. 
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   ANGERJA ASUSTAMINE EESTI VETESSE 

 

 

 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 

  

Angerjat asustatakse kas klaasangerjana, mis on otse imporditud Lääne-Euroopast või 
enne asustamist kasvatatud  maimudeks suletud veekasutusega süsteemis. Tinglikult on 
viimased ühesuvised või aastased (kasvanduses pidamise aastate järgi). Viimastel 
aastatel on suurenenud klaasangerjate asustamine  ja vähenenud ettekasvatatud 
angerjamaimude asustamine.  
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LISA 2. Lõhe asustamised 
 
Lõhe on Eestis ohustatud kalaliik, kuid pole siiski looduskaitse all. Ta on väärtuslik tööndus- 

ja harrastuspüügi kala ja tema püük toimub pidevalt.  Põlula Kalakasvatuskeskus, praegu 

RMK Põlula kalakasvatuse osakond  on alates 1997. aastast asustanud kalakasvanduses üles 

kasvatatud lõhe noorjärke neisse Eesti jõgedesse, kust algupärane looduslik populatsioon oli 

praktiliselt välja surnud. Asustati Selja, Valge-, Jägala ja Pirita jõge, aga lisaks asustati lõhet 

ka Vääna jõkke, kus lõhe on varem harva kudenud. Seoses oluliselt vähenenud loodusliku 

lisandumisega Loobu jões hakati 2002 ka sinna asustama Põlula Kalakasvatuskeskuses 

toodetud lõhe noorjärke. Varem erakordselt saastatud Purtse jõe,  mis oli varem Eesti 

parimaid lõhejõgesid, looduslike tingimuste paranemise tõttu on alates 2005 alustatud lõhe 

asustamist ka seal. Ka Pühajõgi oli reostatud ja lõhele vähe sobiv, kuid põhimõtteliselt võiks 

lõhe ka seal kudeda ning alustatud on selle jõe asustamist. Eesti-Vene piirijões, Narva jões, 

hävis Narva hüdroelektrijaama ehitamise tagajärjel lõhe looduslikuks lisandumiseks vajalik 

keskkond 1950ndatel. Seetõttu koosneb kogu Narva jõe lõhekari  peaaegu ainult 

kalakasvandustest asustatud kaladest, on ka üksikuid eksijaid. Kuna Narva jõgi oli parim koht 

kalakasvatusliku taastootmise jaoks sugukalade hankimiseks, asustas ka Eesti lisaks 

Venemaale seda jõge 1997-2012 lõhe noorjärkudega. Eesti algupäraste lõhepopulatsioonide 

säilitamise ja laiendamise jaoks ning asustusmaterjali tootmise garanteerimiseks  alustati 

aastatel 2001- 2002 kalakasvanduses peetava Kunda jõe lõhe elusgeenipanga loomist. 2004 – 

2010 kasutati asustusmaterjali tootmiseks Kunda jõest toodud ja Põlula Kalakasvatuskeskuses 

üles kasvatatud lõhedest pärinevaid sugukalu. Osa neil aastatel toodetud noorkaladest jäeti 

asenduskarjaks. Alates 2009 kasutati paljundamiseks Põlula Kalakasvatuskeskuses peetava 

Kunda lõhe geenipanga II põlvkonna sugukalu. 2010 lõpetati lõhe sugukalade püük Narva 

jõest ja mindi üle Põlula Kalakasvatuskeskuses peetava Kunda jõe päritolu sugukarja 

kasutamisele.  

Asustamiste maht läbi aastate on toodud tabelis 1 ja joonisel 1. Viimastel aastatel on 

asustamiste kogumaht vähenenud. Aja jooksul on Eesti jõgede asustamiseks kasutatud erineva 

päritoluga sugukaladelt saadud järglasi (tabel 2). Selle teadmine on oluline, sest 

rahvusvahelises koostöös toimuvad Läänemere lõhesaagi koosseisu uuringud, mille käigus 

püütakse näidata erinevates piirkondades püütud lõhede päritolu. Algselt asustati Eesti 

jõgedesse peamiselt Soomest, Laukaa kalakasvandusest toodud algselt Neeva jõe päritoluga 

kalu, seejärel peamiselt Narva jõest (Vene poolel asustatud peamiselt Neeva jõe päritoluga 

kalade järglased) ja Selja jõe suudme piirkonnast püütud sugukalade järglasi. Alates 2008. 

aastast on suurenenud Kunda jõest  2001-2002 toodud noorkaladest moodustatud geenipanga 



36 
 

päritoluga kalade arv ja praegu kasutatakse ainult Kunda päritoluga kalu. Paraku on sellega 

paralleelselt  vähenenud asustatavate kalade suurus (joonis 2.), kuid 2014-15 aasta 

asustusmaterjali kaalunäitajad on siiski uuesti tõusnud.  2013.a. alustati Pärnu jõe hääbuva 

lõhepopulatsiooni taastamist Lätist, Daugava jõe lõhedelt saadud  järglastega. Daugava lõhe 

on geneetiliselt lähedane Pärnu lõhe looduslikule populatsioonile ja tema asustamine on EL 

lõhepoliitika suunistest lähtudes õigustatud.  

 

 
Joonis 1. Lõhe asustamiste maht vanuserühmade kaupa aastate lõikes. 
 
 

 
Joonis  2. Asustatud lõhede keskmine mass (g) aastate lõikes. 
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Tabel 1. Põlula Kalakasvatuskeskusest Eesti jõgedesse asustatud lõhede arv aastati tuhandetes. Vanus 0+ tähendab, et kala on ühesuvine,  1+, 
et kala on kahesuvine,  * et antud ühe või kaheaastaste kalade rühm oli rasvauime lõikamise teel märgistamata või vaid osaliselt märgistatud 

 
 

Jõgi Va- 
nus 

1997 1998 1999 2000 2001 2002 2003 2004 2005 2006 2007 2008 2009 2010 2011 2012 2013 2014 2015 Kokku 

Jä
ga

la
 

vastsed                 31,48   31,48 

0+                25,13 9,81   34,94 

1       10,48 10,25            20,73 

2  19,76 10,02 5,02 5,15 10,02 5,03 6,32 12,22 6,29 5,41 5,45 5,07 5,38 5,02 6,00 5,15 5,29 5,25 127,85 

 
Lo

ob
u 

 

0+      31,16 56,76 30,1           21,54 139,56 

1       20,45 11,93 20,04  11,82  10,76

* 

  10,69 10,6   96,31 

1+      10,77         8,43 4,54    23,74 

2          10,33 11,38 10,74 10,03 5,63 6,13 10,18 5,37 5,05 4,78 79,6 

Must-
oja 

0+     10,07               10,07 

N
ar

va
 

0+     39,83 92,95   18,9   63,84  26,89      242,41 

1 5,85  34,72 30,04 40,99 44,2 46,33 39,1 30,23 40 43,72 75,84 41,8 56,11 50,31     579,24 

2    7,08            8,03    15,11 
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Tabel 1(järg) 
 

Jõgi Va- 
nus 

1997 1998 1999 2000 2001 2002 2003 2004 2005 2006 2007 2008 2009 2010 2011 2012 2013 2014 2015 Kokku 

Pi
rit

a 

0+      54,68 61,01 35,88   30,59         182,16 

1   24,62 18,95 45,52 24,55 44,35 42,93 30,06 31,37 11,05  15,11       288,51 

1+  21,37                  21,37 

2   10,17  5,07 10,04 10,01 14,26 10,51 10,42 11,21 11,59 10,13 6,00 4,04 5,59 5,22 5,16 5,10 134,52 

Pudi-
soo 

0+     10,99               10,99 

Pu
rt

se
 

vastsed                 33,6 48,2 50,85 132,65 

0+         28,79  30,33 60,08  23,68  54,99 10,2 16,19 32,33 256,59 

1            40,79 42,1 20,49 13,67 29,27 14,5 10,08 13,75 184,65 

1+                 6,99  3,58 10,57 

2                   0,66 0,66 

Pä
rn

u 

0+                 63,08 70,67 19,73 153,48 

 

1                   16,38 16,38 

2                   16,31 16,31 

Pü
ha

jõ
gi

 

0+                  5,32 5,35 10,67 

1                  5,28  5,28 

2                3,44    3,44 
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Tabel 1( järg) 
 

Se
lja

 
0+       60,27 12,82   19,51         92,6 

1   34,51 20,01 31,6 25,08 20,52 11,75 10,02 21,38 11,27 5,05 15,2*   20,55 15  11,51 253,45 

2                   4,99 4,99 

1+  16,7            4,32 4,65   9,44  35,11 

2 28,67 39,59 19,87 12,82 13,55 10,18 10,05 10,83 11,55 10,43 12,74 10,71 10,12 10,12 6,95 9,98 10,2 9,91  248,27 

Va
lg

ej
õg

i 

vastsed                 34,13 49,6 47,65 131,38 

0+       31,86 15,65   19,98     19,42 10,1 14,98 48,59 160,58 

1   28,47 19,5 45,79 24,44 10,54 27,6 20,07 31,93 11,18  20,4*   20,10 28,2   288,17 

1+  14,29             6,03  6,16   26,48 

2  30,54 18,23 9,91 10,01 10 10,01 14,55 11,52 10,5 10,57 10,21 10,00 5,45 4,04 10,03 5,71 9,99 4,79 196,06 

Vä
ä-

 
na

 1   18,49 10,07 20,29 16,54 19,54 20,97 10,06           115,96 

Ko
kk

u 

vastsed                 99,21 97,8 98,5 295,51 

0+     60,89 178,8 209,9 94,45 47,69  100,4 123,92  50,57  99,54 93,18 107,16 127,54 1294,04 

1 ja 1+ 5,85 52,36 140,81 98,57 184,19 145,5

8 

172,21 164,53 120,48 124,68 89,04 121,68 145,37 76,60 82,76 89,80 81,37 24,8 44,22 1964,9 

2a. 28,67 89,89 58,29 34,83 33,78 40,24 35,1 45,96 45,80 47,97 51,31 48,70 45,35 32,58 26,18 53,25 31,6 35,4 41,89 826,79 
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Tabel 2.   RMK Põlula kalakasvatusosakonnast aastatel 1997 – 2015  asustatud lõhe noorkalade päritolu (L – Laukaa, N - Narva, K – Kunda) 

Jõgi, vanus 1997 1998 1999 2000 2001 2002 2003 2004 2005 2006 2007 2008 2009 2010 2011 2012 2013 2014 2015 

Selja                    
2-aastased L L L L S S, N S,N S, N N N N/K K K K K K K K K 

1-aastased -  L S, L S S, N S,N S S, N N N K K   K K  K 

2-suvised  L             K K  K  

0+  - - - - - - S, N S - - N - -       

Valgejõgi                    
2-aastased - N, L L L N N N N N N N K K K K K K K K 
1-aastased -  L L, N N N N N N N N - K   K K   
2-suvised  L              K   K   
0+ - - - - - - N N - - N - -   K K K K 
vastsed                 K K K 

Pirita jõgi                    

2-aastased - - L - N N N N N N N N, K, 
N/K, 
K/N 

K K K K K K K 

1-aastased - L (1+) L L, N N N N N N N N - K       
0+ - - - - - N N N - - N - -       
Jägala jõgi                    
2-aastased - L L L, N N N N N N N N N K K K K K K K 
1-aastased - - - - - - N N - - - - -       
0+                K K   
vastsed                 K   
Vääna jõgi                    
1-aastased - - L L, N N N N N N - - - -       
Narva jõgi                    
2-aastased - - - N - - - - - - - - -   N    
 

 


