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Lepingu lahteiilesanne 2016

,Kalade taastootmise alased uuringud”

1. T60 eesmargid:

1.1. Seirata RMK Pdlula Kalakasvanduses (edaspidi PKK) peetavat Kunda I6he sugukarja ja
uut asenduskarja ning teha ettepanekuid geneetilise mitmekesisuse sailitamiseks voi
suurendamiseks.

1.2. Analiilsida loodusest PKK Kunda I6hekarja genofondi tdiendamiseks puitud sugukalade
geneetilist muutlikust ning vorrelda seda nii plititud isendite riihmas, kui Kunda sugukarja
genofondiga ja anda vajadusel soovitused sugukarja geneetilise mitmekesisuse
suurendamiseks.

1.3. Anallilsida Parnu joe I6hekarja taastamiseks kasutatavate sugukalade geneetilisi
naitajaid.

1.4. Koguda taiendavalt Soome lahe tihedamapiilise siia ja Peipsi siia proove ning anallilisida
Eestis esinevate siia populatsioonide geneetilist mitmekesisust.

1.5. Analtlsida RMK Pdlula kalakasvanduses siia kasvatamistehnoloogia katsetamise raames
Parnu joest puitud horedapiilise siirdesiia sugukalade (ca 50 proovi) geneetilisi isedrasusi.
1.6. Analllsida RMK Pdlula kalakasvanduses harjuse kasvatamistehnoloogia katsetamise
raames Kunda joest pliltavate harjuse sugukalade (ca 50 proovi) geneetilisi isedrasusi.

1.7. Anda hinnang Eesti loodusliku sdga geneetilisele mitmekesisusele ja geneetilistele
isedrasustele ja vorrelda Eestisse imporditud kasvanduste sagakarjade ja teiste maade
populatsioonidega.

1.8. Uuendada kalade ja veeselgrootute asustamiste andmebaas.

1.9. Anda Keskkonnaministeeriumile konsultatsioone kalade taastootmisega seotud
kGisimustes.

2. To6 kirjeldus:

2.1. Antakse hinnang RMK Pdlula kalakasvanduses peetava Idhe sugukarja ja asenduskarja
geneetilisele mitmekesisusele anallilisides 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 valjaprakeerimiseks ja kalade
ristamisskeemi koostamiseks.

2.2. Anallsitakse 17 DNA mikrosatelliitmarkeri osas Kunda joest 2016. aastal sugukarja
geneetilise mitmekesisuse tdiendamise eesmargil plititud kddbusisaste ja emaskalade
proovid (kokku ca 50 tk) ja antakse hinnang nende geneetilisele mitmekesisusele ja
kvaliteedile (liigiline puhtus ja triploidsete kalade esinemine/puudumine).

2.3. Anallisitakse 17 DNA mikrosatelliitmarkeri osas Parnu joe asurkonna taastamise
eesmargil Lati jogedest 2016. a pldltud I6he sugukalade voi nende mitte saamisel nendelt
saadud jarglaste proovid (kuni 100 proovi) ja maaratakse nende geneetilised isedrasused.



2.4. Kuna 2015. a. lepingu raames ei dnnestunud koguda Soome lahe tihedamapiilise siia
proove ja kogutud Peipsi siia koeproovid olid kontamineerunud, siis kogutakse 2016. a
tdiendavalt Soome lahe tihedamapiilise siia (ca 50 tk.) ja Peipsi siia (ca 50 tk.) proove ning
antakse tapsustatud hinnang Eesti merisiia vormide (hdredapiiline mereskudev siig, Parnu
joe horedapiiline siirdesiig, Soome lahe tihedamapiiline siig ja Liivi lahe tihedamapiiline siig)
ja Peipsi siia geneetilise mitmekesisuse seisundile ja vormide geneetilisele
diferentseeritusele analiiisides 12 DNA mikrosatellitmarkeri osas kokku ca 100 Soome lahe
tihedamapiilise siia ja Peipsi siia proovi.

2.5 Anallisitakse RMK Pdlula kalakasvanduses siia kasvatamistehnoloogia katsetamise
raames Parnu joest plltud horedapiilise siirdesiia sugukalade (ca 50 proovi) geneetilisi
isedrasusi 12 DNA mikrosatelliitmarkeri pdhjal.

2.6 Anallisitakse RMK Pdlula kalakasvanduses harjuse kasvatamistehnoloogia katsetamise
raames Kunda jOest pllitavate harjuse sugukalade (kuni 50 proovi) geneetilisi isedrasusi 12
DNA mikrosatelliitmarkerite pdhjal.

2.7 Antakse hinnang Eesti loodusliku sdga geneetilisele mitmekesisusele ja geneetilistele
isedrasustele vorreldes Eestisse imporditud kasvanduste sdgakarjade ja teiste maade
populatsioonidega, anallilisides mitokondriaalse DNA kontrollregiooni jarjestuste ja 10 DNA
mikrosatelliitmarkeri osas kokku kuni 200 proovi (s.h. kuni 30 Eesti looduslikelt sdgadelt
kogutavat proovi).

2.8. Sisestatakse kalade ja veeselgrootute asustamiste andmebaasi kalade ja veeselgrootute
asustamise kohta jooksva aasta andmed ja esitatakse uuendatud andmebaas kalavarude
osakonnale.

2.9. Antakse Keskkonnaministeeriumile konsultatsioone riikliku taastootmise tegevuskava
alusel kasvandustes loodavate kalade sugukarjade geneetilise paritolu ja mitmekesisuse
aspektist [ahtuvalt.



Sissejuhatus

2016. aasta aruanne on osa 1995. aastal alanud pikaajalisest EMU VLI vesiviljeluse osakonna
koostoost Keskkonnaministeeriumi ja RMK Pdlula kalakasvatustalitusega (varem Polula
Kalakasvatuskeskus ja RMK Pdlula kalakasvatusosakond), mille eesmargiks on kalade
taastootmise alaste uuringute teostamine vastavalt lepingus pistitatud lahteillesandele (vt.

Ik. 3-4). Aruanne on struktureeritud vastavalt lahtellesande punktidele 1.1-1.8.

Geneetilisteks analiitsideks saadi Pdlulas peetava Kunda |Ghe geenipanga koeproovid ja
Kunda I6hekarja genofondi tdiendamiseks loodusest piiitud sugukalade koeproovid RMK
Polula kalakasvatustalitusest. Eesti merisiia vormide (Soome lahe tihedamapiiline siig ja
Pirnu jde hdredapiiline siirdesiig) koeproovid saadi Tartu Ulikooli Eesti Mereinstituudist
(Aare Verliin ja Heli Spilev) ja RMK Pdlula kalakasvatustalitusest (Kunnar Klaas ja Ene Saadre).
Peipsi siia ja saga proovid kogusid EMU vesiviljeluse osakonna tédtajad Heiki Jaanuska ja Siim
Kahar ning tlidpilane Katrina Lang. Andmed kalavarude rikastamiseks asustatud kalade kohta

saadi Keskkonnaministeeriumi kalavarude osakonnast.

Lepingu aruande koostasid Riho Gross (peatilikid 1.1 — 1.7) ning Tiit Paaver ja Marje Aid
(peatiikk 1.8). Lepingu taitjad tdnavad koeproovide ja andmete eest Kunnar Klaasi ja Ene
Saadret RMK Pdlula kalakasvatustalitusest, Aare Verliini ja Heli Spilevit TU Eesti

Mereinstituudist ning Elo Rasmanni Keskkonnaministeeriumi kalavarude osakonnast.



1.1. RMK Pélula kalakasvatustalituses peetava Kunda l6he
sugukarja ja asenduskarja genofondi seire ja ettepanekud
geneetilise mitmekesisuse sailitamiseks voi suurendamiseks

1.1.1. Kunda lohe sugukarja ja asenduskarja genofondi seire

Kunda |I6he sugukarja ja asenduskarja genofondi seireks kasutasime 17-st
mikrosatelliidilookusest koosnevat DNA markerite paneeli, mis on kasutusel ka Soome
Kalandus- ja Jahindusinstituudis. Geneetilist muutlikkust iseloomustati kdigi uuritud
markerilookuste keskmise faktilise ja teoreetiliselt oodatava heterosligootsusena (vastavalt
Ho ja He) ning markerilookustes esinevate erinevate DNA jarjestuste ehk alleelide keskmise
arvuna (A) ja selle valimi suurusele korrigeeritud vaartusena ehk alleelirohkusena (A:). Sugu-
ja asenduskarja aastaklasside geneetilist diferentseeritust hinnati indeksi Fst pdhjal
(varieerub vahemikus O kuni 1 ja nditab aastaklasside vahelistest erinevustest tingitud

geneetilise variatsiooni proportsiooni kogu geneetilises variatsioonis).

RMK Pdlula kalakasvatustalituses peetava Kunda I6he elusgeenipanga genofondi seisundit ja
selle muutusi hindasime sugukarja 7 aastaklassi pohjal (tabel 1). Neist viimane on sugukarja
Il pOlvkonna 2013. aastaklassi asenduskari, mille 2016.a. sigisel kiibistatud 357 kala
genotlpiseeriti kdesoleva lepingu raames. Nende hulgas triploidsusele viitavaid genotiilipe
ei esinenud. Kokku anallitsisime 2084 Kunda geenipanga sugu- ja asenduskarja kala
genotlilibiandmeid. Sugukarja 0-p&lvkonna (loodud 2001.-2002. a. Kunda joest puitud
noorkalade baasil) genofondi néitajaid kasitleme seejuures alusandmetena jargnevate

polvkondade ja aastaklasside genofondi vordlevaks analiidsiks.

Kunda 0-pdlvkonna (Kun2001S) sugukarja geneetiline muutlikkus oli veidi kdrgem kui Kunda
1996-1998. a. looduslikel valimitel. Geenipanga 0-pdlvkonna sugukalade 2005. a. koorunud
jarglaste (Kun2005S, esimene aastaklass geenipanga | pdlvkonnast) geneetiline muutlikkus
oli aga vorreldes 0-polvkonnaga jarsult vdhenenud (alleelirohkus A; vastavalt 10.8 ja 6.1;
faktiline heterosligootsus H, vastavalt 0.70 ja 0.65; tabel 3). Selline pilt on tadpiline
populatsiooni suuruse nn. ,pudelikaela” puhul, kus ainult suhteliselt vaike osa kogu

populatsioonist osaleb jargmise pdélvkonna moodustamises ja seetdttu ei kandu



jarglaskonnale Ule ka kogu genofondi mitmekesisus ning sellega kaasnevad vdiksema
sagedusega esinevate alleelide kaotsiminek, alleelisageduste juhuslikud muutused ehk nn.
juhuslik geenitriiv ja inbriidingu suurenemise tdendosus. Kalakasvandustes annab
samasuguse tulemuse suhteliselt vadikese arvu sugukalade kasutamine jarglaskonna
saamiseks ja ilmselgelt on see ka Kunda I6he geenipanga | pdlvkonna 2005. aastaklassi
geneetilise vaesumise ja markerlookuste alleelisageduste margatavate muutuste peamine

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

Geenipanga jargmiste aastaklasside (2006., 2008., 2009., 2011. ja 2013. a. koorunud)
jarglaste saamiseks kasutati suuremat arvu sugukalu ja see peegeldub ka nende
aastaklasside kdrgemas geneetilises muutlikkuses vorreldes 2005. aastaklassi kaladega (tabel
1). Kunda 2013. a. koorunud asenduskarja geneetiline muutlikkus on sarnane 2011. a.

koorunud aastakadiguga (tabel 1).

Tabel 1. RMK Polula kalakasvatustalituses peetava Kunda I0he sugu- ja asenduskarja geneetilist
muutlikkust iseloomustavad néitajad (n — isendite arv, A — keskmine alleelide arv, Ar — alleelide
rohkus, He ja Ho — oodatav ja faktiline keskmine heterosiigootsus, Fis - inbriidingukoefitsient).

Koorumis-  Polv-

Tahis aasta kond Vanemad n A Ar He Ho Fis
Kun2001S 2000-2002 O looduslik Ihe 174 108 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 89 0.69 0.70 -0.012
Kun2009S 2009 I+I1l  Kun2001S (19x13); Kun2005S 308 8.1 7.8 0.69 0.70 -0.016
(56x43)
Kun2011S 2011 Il Kun05S(21E) x Kun06S(471) + 577 10.2 9.6 0.70 0.70 -0.009
Kun06S(63E) x Kun055(81)/1KI
Kun2013S 2013 I+ 111 Kun06S(49E) x Kun09S(49l) + 357 9.8 9.2 0.69 0.70 -0.016
Kun06S(19E) x Kun08S(191) +
Kun08S(27E) x Kun09S(25I) +
Kun08S(20E) x Kun06S5(211)

Keskmine 9.1 8.8 0.68 0.69 -0.011

Lahisuguluspaaritustest (6de-vend, vanem-jarglane jne.) tingitud inbriidingu taset
iseloomustava inbriidingukoefitsiendi Fis vaartused ei erine kdigis uuritud Kunda geenipanga

aastaklassides statistiliselt oluliselt nullist, mis naitab, et ldhisuguluspaaritused pole hetkel



olnud probleemiks. Kunda sugukarja erinevate aastaklasside Uldine geneetiline
diferentseeritus on madal (Fst = 0.014), mis nditab, et alleelisageduste ajaline muutlikkus ei
ole vaga suur ja sellest tingitud variatsioon moodustab vaid 1.4% kogu geneetilisest
variatsioonist. 2013. a. koorunud asenduskarja (Kun2013S) diferentseeritus varasematest
aastaklassidest on 0.005 (Kun2009S) kuni 0.031 (Kun2005S) ning 0-pdlvkonnast (Kun2001S)
0.012, mis naitab, et Kun2013S aastaklass on DNA markerlookuste alleelisageduste poolest
Usna sarnane 2001.-2002. a. Kunda jéest plilitud noorkalade baasil loodud Kunda sugukarja

0-pdlvkonnaga.

1.1.2. Ettepanekud geneetilise mitmekesisuse sdilitamiseks voi
suurendamiseks

Ettepanekud RMK Pdlula kalakasvatustalituses peetava Kunda elusgeenipanga geneetilise
mitmekesisuse sdilitamiseks vOi tdaiendamiseks on samasugused varasemates aruannetes
esitatuga. Inbriidingu suurenemist on aidanud valtida erinevate aastaklasside sugukalade
omavaheline paaritamine alates Kun2011S aastaklassist ja seda praktikat tuleks kindlasti
jatkata. Inbriidingu suurenemist aitab valtida (ja samas geneetilise muutlikkuse taset
sdilitada) ka piisavalt suure arvu sugukalade (minimaalselt 50 paari) kasutamine jargmise
polvkonna asenduskarja tootmiseks, samuti perioodiline 'verevarskendus' looduslike
kdadbusisaste ja Kunda joest plilitud looduslike emaskalade abil, mida on viimastel aastatel
RMK Pdlula kalakasvatustalituses ka edukalt tehtud. Jatkuvalt tuleks geneetiliste meetodite
abil hinnata nii looduslikke kui asenduskarja kalu liigilise puhtuse ja triploidide esinemise

suhtes.

Geneetilise mitmekesisuse sdilitamiseks ja taastamiseks, samuti ette planeeritud
paaritamisskeemi kasutamiseks on voimalik kasutada ka isaskalade stgavkilmutatud
spermapanka. See voimaldaks ristata erinevate pdlvkondade ja aastakdikude sugukalu ning
valida paare lahisuguluspaaritamise valtimise eesmargil. Kriiogeenipanga loomine ja
pidamine eeldab vastava infrastruktuuri loomist ja personali valjadpet RMK Pdlula

kalakasvatustalituses, millega alustati 2016. a.



Suguklpsuseni joudmisel margistatakse asenduskarja kalad RMK Pdlula kalakasvatustalituses
kiipidega, boniteeritakse ning genotiipiseeritakse DNA markerite abil EMU vesiviljeluse
osakonnas. Pohilised boniteerimisnditajad on kalade suurus, llipsmiseks kiipsemise aeg,
korduvliipside tulemuslikkus, emastel marjaterade suurus (arv liitris) ja suhteline
tarbeviljakus, isastel niisa kvaliteet. Vaja oleks hinnata ka erinevate emaskalade jarglaskonna
ellujdgamust, mis aga on tehniliselt keeruline. Kiibistamist ja boniteerimist on vaja jatkata.
Boniteerimise tulemusel saadud andmete anallitsi tuleks tdiendavalt rahastada ja anda see

Ulesandeks teadusasutustele.

Populatsioonigeneetika teooria kohaselt on kdige otstarbekam (he emaskala ristamine Uhe
isaskalaga. See tagab samasuguse sugukarja suuruse juures maksimaalse efektiivse
populatsioonimahu (Ne), mis on kdige olulisem parameeter geneetilise mitmekesisuse
sailitamise ja inbriidingu valtimise seisukohast. Tootmise efektiivsuse huvides vdib ristata 1
emase 2-3 isasega, kuid sel juhul on samavaarse N. saavutamiseks vaja pidada suuremat
sugukarja. Nait. Ne vordub Ghtemoodi 200-ga kui paaritada 100 emast ja 100 isast (sugukarja
suurus 200 kala) vbi 75 emast ja 150 isast (sugukarja suurus 225 kala). Kui on vaja
moodustada sugukarja baasil asenduskari, siis on oluline tagada iga paari vordne panus
jarglaskonda, et valtida mdnede vanemate (le- vdi alaesindatust jargmises pdlvkonnas.
Selleks oleks vaja perekondade (tdisGed-vennad) marja eraldi hautada ja kasvatada
suuruseni, kus tehakse valik sugukarja ning valida juhuslikult igast perekonnast véimalikult
vordne arv isendeid. Aga praktika on ndidanud, et iga kala ei anna suguprodukte, seega 200
isendist koosneva sugukarja puhul ei ole alati vdimalik 100 emaskala marja ja 100 isaskala

niisa saamine.

Kui geenipanga pidamise eesmargiks on sdilitada kohalikku loodusliku paritoluga genofondi
ja kasutada seda ohustatud populatsioonide taastamiseks ja tugevdamiseks, tuleb valtida nn.
kodustavat valikut, mis isegi tahtliku inimtegevuse (nait. suuremate kalade valik asendus- ja
sugukarja) véltimise korral on kasvanduse tingimustes pidamisel mingil maaral paratamatu.
Vangistuses annavad kergemini jarglasi need isendid, kes kohanevad paremini inimese
manipuleerimise ja kunstliku paljundamise tingimustega. Neist jarglastest jddvad omakorda
ellu eeskatt need, kes taluvad paremini kasvanduse tingimusi. Samuti on kalakasvatajal

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



marja andvaid, sobival ajal kiipsevaid). Selle valtimiseks tuleb kalu asendus- ja sugukarja
valida vdimalikult juhuslikult. Pidevalt tuleks teha ka looduslike populatsioonide ja
kasvanduse sugukarjade geneetilist monitooringut, et hinnata paljundamismetoodika mdju

geneetilisele mitmekesisusele ja inbriidingu tasemele.
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1.2. RMK Pélula kalakasvatustalituse Kunda Iohekarja
genofondi tdiendamiseks loodusest piiiitud sugukalade
geneetilise mitmekesisuse ja kvaliteedi analiiiis

2016. a. slgisel puuti Kunda joest ja kasutati RMK Pdolula kalakasvatustalituses peetava
Kunda Idhekarja genofondi tdiendamiseks 2 emassugukala, 7 isassugukala ja 49
varasugukilpset nn. "kdabusisast". Geneetilise puhtuse ja kvaliteedi analiils nditas, et nende
hulgas ei olnud (ihtegi hiibriidse péritoluga ega triploidset isendit. Geneetilise mitmekesisuse
naitajate (alleelirohkus ja faktiline heterosiigootsus) osas ei erinenud 2016. a. Kunda joest
plitud emas- ja isassugukalad ning kaadbusisased oluliselt 2010-2015. a. Kunda jbe
noorkalade ja 2011., 2013. ja 2015.a. plitud sugukipsete isendite valimitest (Ar vastavalt
7.3 ja 6.9-7.3, H, vastavalt 0.72 ja 0.71-0.76), kuid olid kdrgema muutlikkusega kui 1996-
2009.a. valimid, kelle alleelirohkus A, varieerus 4.0-6.8 ja faktiline heterosiigootsus H, 0.63-
0.73 (tabel 2). Inbriidingukoefitsiendi Fis vaartused on labi aastate plsinud stabiilsena ja ei
erine usaldusvaarselt nullist. Seega sobivad Kunda joest plitud emassugukalad ja
kadbusisased RMK Pdlula kalakasvatustalituses peetava Kunda I6hekarja genofondi

muutlikkuse taastamiseks ja tdiendamiseks.

Tabel 2. Kunda I8he valimite geneetilist muutlikkust iseloomustavad néitajad (n — isendite arv, A —
keskmine alleelide arv, A, — alleelide rohkus, He ja H, — oodatav ja faktiline keskmine
heterosiigootsus, Fis - inbriidingukoefitsient). KI — kdabusisased, | — isased ja E — emased sugukalad

Aasta Tahis n A A He H, 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 Kun9s 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 Kun11i 57 8.7 7.1 0.71 0.71 0.006
2012 Kuni2 63 9.4 7.1 0.74 0.74 -0.006
2013 Kuni3 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 Kuni5 50 9.1 7.1 0.71 0.71 -0.011
2015 Kun15KI+I+E 53+8+5 9.5 7.3 0.73 0.76 -0.039
2016 Kun16KI+I+E 49+7+2 9.2 7.3 0.72 0.72 0.002
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1.3. Parnu joe lohepopulatsiooni taastamiseks kasutatava
Daugava lohe geneetiliste naitajate analiitis

Parnu joe Idhepopulatsiooni taastamise eesmargil ei dnnestunud 2016. a. sigisel Daugava
joest puitud sugukaladelt proove koguda, sest piiltud sugukalade vahesuse téttu ei olnud
latlased ndus neid RMK Pdlula kalakasvatustalituse vajadusteks eraldama. Samuti ei olnud
latlased nous eraldama RMK Pdlula kalakasvatustalitusele viljastatud marja, mistottu ei

olnud vdimalik taita |ahtellesande punkti 1.3.
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1.4. Eesti siia vormide geneetilise mitmekesisuse seisundi ja
diferentseerituse analiiiis

Siig on morfoloogiliselt vaga varieeruv liik ja tal esineb mitmeid 6koloogilisi vorme. Seetdttu
on tema sustemaatika Ule palju diskuteeritud. Geneetilised uuringud on nadidanud, et kdik
Skandinaavia siiapopulatsioonid moodustavad siiski vaid Uhe liigi ja ©koloogiliselt
diferentseerunud vormid (6kotliilibid) peegeldavad jadaja-jargset 6koloogilist divergeerumist
(Kallio-Nyberg & Koljonen, 1988; @stbye et al., 2005 ; @stbye et al., 2006; S&isa et al., 2008).
Eestis on kirjeldatud 4 merisiia vormi (hdredapiiline mereskudev siig, Parnu joe héredapiiline
siirdesiig, Soome lahe tihedamapiiline siig ja Liivi lahe tihedamapiiline siig) ning ks
mageveelise siia vorm (Peipsi siig). Informatsioon nende geneetilise mitmekesisuse seisundi
ja geneetilise diferentseerituse kohta seni puudub. 2015.a. uuringu raames onnestus koguda
ja analtusida kokku 312 proovi, kes esindasid kahte merisiia vormi (horedapiiline
mereskudev siig ja Parnu joe horedapiiline siirdesiig) ning mageveelist Peipsi siia vormi.
2016. a. Onnestus juurde koguda 57 Soome lahe tihedamapiilise siia proovi (Kdasmu,
Vaindloo, Vilsandi), 38 Peipsi siia proovi ja 25 Parnu jée horedapiilise siirdesiia proovi (tabel

3). Liivi lahe tihedamapiilise siia proove ei ole seni dnnestunud koguda.

Geneetiliseks anallitsiks kasutasime 2015.a. uuringu raames valja tootatud 12
mikrosatelliitmarkerist koosnevat paneeli ja hindasime selle abil Eesti siiapopulatsioonide
geneetilist muutlikkust ning populatsioonide geneetilist diferentseeritust. Anallilisist jatsime
valja Peipsi siia 2015.a. valimi (64 proovi), sest nende genotliipiseerimisel selgus, et enamiku

isendite DNA oli proovide votmise kaigus kontamineerunud.

Andmete analliis naitas, et kdrgeima geneetilise muutlikkusega on Soome Ilahe
tihedamapiilised siiad (alleelirohkus keskmiselt 8.9 ja faktiline heterosiigootsus 0.69) ja
madalaima geneetilise muutlikkusega Parnu jée horedapiilised siirdesiiad (alleelirohkus
keskmiselt 7.2 ja faktiline heterosiigootsus 0.65; tabel 3). Erinevate siiavormide siseselt on
valimite geneetiline muutlikkus sarnane. Inbriidingukoefitsient Fis erines statistiliselt oluliselt
nullist Kuusndomme (Fis = 0.078), Kasmu (Fis = 0.084), Peipsi (Fis = 0.103) ja Saadjarve (Fis =

0.095) valimites, ndidates méddukat inbriidingut.
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Tabel 3. Eesti siiapopulatsioonide geneetilist muutlikkust iseloomustavad niitajad (n — isendite
arv, A — keskmine alleelide arv, A — alleelide rohkus, H. ja H, — oodatav ja faktiline keskmine

heterosligootsus.

Populatsioon Aasta Vorm n A A He Ho
Kuusndmme (Saaremaa) 2004, 2005 hdoredapiiline mereskudev 45 99 8.1 0.72 0.66
Ruhnu 2004 horedapiiline mereskudev 50 83 6.8 0.72 0.71
Saarnaki (Hiiumaa) 2004, 2005 horedapiiline mereskudev 24 81 7.7 0.73 0.70
keskmine, horedapiiline mereskudev 88 7.5 0.72 0.69
Parnu 2004, 2006 Péarnu joe siirdesiig 50 86 7.3 0.68 0.67
Parnu 2015 Parnu joe siirdesiig 41 83 7.1 0.65 0.61
Parnu 2016 Parnu joe siirdesiig 25 7.8 7.4 0.69 0.67
keskmine, Pérnu joe héredapiiline siirdesiig 82 7.2 0.68 0.65
Kasmu 2005, 2016 Soome lahe tihedamapiiline 32 10.0 8.7 0.73 0.67
Vaindloo, Vilsandi 2016 Soome lahe tihedamapiiline 25 9.8 9.1 0.75 0.71
keskmine, Soome lahe tihedamapiiline 9.9 8.9 0.74 0.69
Peipsi 2009, 2016 Peipsi siig 38 9.7 8.0 0.75 0.68
Saadjarv 2010 Peipsi siig 21 80 79 0.75 0.68
keskmine, Peipsi siig 89 79 0.75 0.68

Eesti siiapopulatsioonide Uldine geneetiline diferentseeritus on suhteliselt madal (Fst =
0.055). Kogu geneetilisest variatsioonist on siiavormide vahelistest erinevustest tingitud
4.1%, populatsioonide (Parnu joes siirdesiia puhul proovi kogumise aastate) vahelistest
erinevustest siiavormide sees 1.4% ja indiviidide vahelistest erinevustest populatsioonides
94.5%. Siiavormidest on teistest kdige enam diferentseerunud Peipsi siig, kelle
populatsioonide keskmine diferentseeritus Fst indeksi pdhjal on Parnu joe hdredapiilisest
siirdesiiast 0.076, horedapiilisest mereskudevast siiast 0.068 ja Soome lahe tihedamapiilisest
siiast 0.054. Kahe mereskudeva siia vormi (hdredapiiline mereskudev siig ja Soome lahe
tihedamapiiline siig) omavaheline diferentseeritus on keskmiselt peaaegu poole madalam
ehk 0.031 ning nende diferentseeritus Parnu joe siirdesiiast on samuti madal (Fst vastavalt
0.046 ja 0.026). Siiavormide sees on populatsioonide diferentseerumine madal: Soome lahe
tihedamapiilisel siial Fst = 0.000 ning hdredapiilisel mereskudeval siial Fst = 0.033.
Populatsioonide geneetilist sarnasust iseloomustava D, geneetilise distantsi pohjal on Eesti
siiapopulatsioonid siiski isna selgelt vormide kaupa eristunud (joonis 1), mida tuleks kaitse-

ja taastootmisprogrammi valja t66tamisel ja tdiendamisel kindlasti arvestada.

14



0.02

Parnu 2004-2006 @

\G‘\
00\9\) \

S
%
%
(e

nuyny @

@ Saadjanv

@ Saarnaki (Hiiumaa)

Soome lahe tihedamapiiline siig

héredapiiline meres kudev siig
Peipsi siig

Parnu j6e hdredapiiline siirdesiig

Joonis 1. Nei D, geneetilise distantsi pohjal koostatud Eesti siiapopulatsioonide dendrogramm.
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1.5. Parnu joest 2016. a. piiiitud horedapiilise siirdesiia
sugukalade geneetiliste isedrasuste analiiiis

Parnu jOest 2016. a. plutud hodredapiilise siirdesiia sugukalade geneetilist muutlikkust
iseloomustavad naitajad (alleelirohkus ja keskmine faktiline heterosiigootsus) ei erinenud
oluliselt 2015. a. kogutud valimist ega ka 2004-2006 valimist (tabel 3), mis naitab, et Parnu
siirdesiia geneetiline muutlikkus on ajaliselt stabiilne (seda toetab ka erinevate aastate
valimite geneetilist diferentseerumist iseloomustava Fsr indeksi vdartus 0) ning 2016.a.
kogutud sugukalad esindasid hoolimata vadiksemast valimi suurusest hasti Parnu siirdesiia
geneetilist muutlikkust ja sobivad taastootmiseks. Kodigi Parnu jOe siirdesiia valimite
inbriidingukoefitsient ei erinenud statistiliselt oluliselt nullist. Edaspidi on soovitav
taastootmiseks siiski kasutada suuremat arvu sugukalu, sest vdiksema arvu sugukalade
kasutamisel on oht markerlookuste haruldaste (madala sagedusega esinevate) alleelide
kaotsiminekuks genoomis. Seda naitab 2016. a. 25 indiviidist koosneva valimi madalam
keskmine alleelide arv lookuse kohta (A=7.8) vorreldes varem kogutud suuremate valimitega

(A=8.3 ja 8.6; tabel 3).
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1.6. Kunda joest 2016. a. piiiitud harjuse sugukalade
geneetiliste isearasuste analiiiis

Kuna 2016. a. onnestus RMK Pdlula kalakasvatustalitusel koguda geneetiliseks anallitisiks
koeproove vaid Uihelt Kunda joe harjuse emaskalalt ja neljalt isaskalalt, siis nii vaikese arvu
isendite pohjal ei ole vodimalik usaldusvaarselt hinnata Kunda harjusepopulatsiooni
geneetilisi isedrasusi vOrreldes teiste Eesti harjusepopulatsioonidega. Ka varasematel
aastatel (2012-2014) on onnestunud koguda kokku vaid 4 Kunda jée harjuse koeproovi.
Loodetavasti dnnestub 2017.a. koguda suurem arv Kunda harjuse koeproove, mis vdoimaldab
hinnata Kunda harjusepopulatsiooni geneetilise muutlikkuse ja diferentseerituse taset.
Senine info Eesti harjusepopulatsioonide geneetilisest mitmekesisusest on kokku voetud
kalade taastootmise alaste wuuringute 2014. a. aruandes (Keskkonnaministeeriumi

toovotuleping 4-1.1/14/235; Gross jt. 2015).

17



1.7. Eesti loodusliku siaga geneetiline mitmekesisus ja
isedarasused vorreldes Eestisse imporditud kasvanduste
sagakarjadega

Saga on Eestis haruldane liik, kuuludes Il kaitsekategooriasse ning Eesti Punase Raamatu eriti
ohustatud liikide nimistusse. Info sdga looduslike populatsioonide ja kasvanduse karjade
geneetilise mitmekesisuse ja struktuuri kohta Ldadnemere vesikonnas puudub tdielikult,
varem on geneetiliste markerite (allostiimide, mitokondriaalse DNA ja mikrosatelliitide) abil
uuritud vaid Musta ja Kaspia mere ning Vahemere vesikondade populatsioone (Triantafyllidis
et al. 1999; Krieg et al. 2000, Triantafyllidis et al. 2002). Kuna sdga looduslike
populatsioonide arvukus on Eestis vaga madal ja kohalikku paritolu sugukarja moodustamine
on seetottu kisitav, siis voiks Uheks lahenduseks olla asurkonna tdiendamine
naabermaadest parit sdagade jarglaskonna abil kui need osutuvad geneetiliselt piisavalt
sarnasteks Eesti sdaga asurkonnaga. Eesti kalakasvandustes peetavad sagakarjad parinevad
teadaolevalt Latist (Harjanurme Kalatalu ja Stérfisch OU) ja Leedust (Lapavira OU), kuid enne
asustamist Eesti veekogudesse on vajalik hinnata nende geneetilist sobivust meie saga
asurkonna taiendamiseks. Sellest tulenevalt oligi kdesoleva t60 eesmargiks hinnata Eesti
loodusliku sdga geneetilist mitmekesisust ja isedrasusi vorreldes Eestis kasvatatavate
sigakarjadega. Geneetiliste markeritena kasutasime EMU vesiviljeluse osakonnas siga jaoks
vilja tootatud 20 mikrosatelliidilookust (iseloomustavad rakutuuma DNA muutlikkust) ja
mitokondriaalse DNA (mtDNA) kontrollregiooni (D-loop) nukleotiidseid jarjestusi
(iseloomustab emaliinide muutlikkust ja geneetilist sarnasust). Kokku dnnestus koguda 94
saga (neist 13 Eesti looduslikku sdga Peipsi vesikonnast ja 81 kasvanduste sdga) koeproovid
(tabel 4). Mikrosatelliitmarkerid genotlpiseeriti kdigil 94 sdgaproovil ja mtDNA
kontrollregiooni jarjestus (ca 900 bp) dnnestus maarata 28 indiviidil (s.h. 8 Eesti looduslikku

saga Peipsi vesikonnast, 14 Harjanurme kasvanduse saga ja 6 Storfisch kasvanduse saga).

Uuuritud sagapopulatsioonides leiti 20 mikrosatelliitlookuses kokku 109 erinevat alleeli ja
neist 16 esinesid ainult Eesti loodusliku sdga asurkonnas (nn. privaatalleelid). Kuna Peipsi,
Lapavira ja Karilatsi valimite suurus oli vdike (tabel 4), siis usaldusvdarset vordlevat

hinnangut uuritud sdgapopulatsioonide geneetilisele muutlikkusele on keeruline anda.
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Minimaalsele valimi suurusele 4 korrigeeritud alleelirohkus oli Karilatsi (paritolu teadmata) ja
Lapavira (Leedu paritolu) sdgakarjadel monevorra korgem kui Eesti looduslikul
sagapopulatsioonil ning Harjanurme ja Storfischi Lati paritolu sdgakarjadel (Ar (n-4) vastavalt
3.1 ja 2.3-2.6; tabel 4). Minimaalsele valimi suurusele 13 korrigeeritud alleelirohkus oli aga
Eesti looduslikul sdgapopulatsioonil kdrgem kui Harjanurme ja Storfischi Lati paritolu
sagakarjades (Ar (n-13) vastavalt 3.4 ja 2.5; tabel 4). Faktiline keskmine heterosligootsus oli
Karilatsi ja Lapavira sdagakarjades samuti monevorra kdrgem kui Harjanurme ja Storfischi Lati
paritolu sdgakarjades (Ho vastavalt 0.67-0.68 ja 0.60-0.63) ning oluliselt kérgem kui Eesti
looduslikul sdgapopulatsioonil (Ho = 0.40; tabel 4). Oluline on aga markida, et Peipsi
vesikonna saga valimi faktiline heterostigootsus oli oluliselt madalam oodatavast (He = 0.51),
mis naitab heterosiigootide defitsiiti ja on tdenaoliselt pdhjustatud inbriidingust. Seda
toetab ka inbriidingukoefitsiendi Fis kdrge vaartus 0.22, mis erineb statistiliselt oluliselt nullist
(tabel 4). Samas esineb aga naiteks Harjanurme ja Storfischi Lati paritolu sdgakarjades hoopis
statistiliselt oluline heterosligootide liig vorreldes oodatavaga (Ho = 0.60-0.63 ja He = 0.49),
mille tulemusena on ka nende inbriidingukoefitsiendi Fis vaartus hoopis negatiivne (tabel 4).
Monevérra vahem esineb heterosiigootide liiga ka Lapavira ja Karilatsi karjades. Selline
heterosiigootide liig on tavaliselt iseloomulik just kasvanduste karjadele kui jarglaskonna
saamiseks kasutatavate sugukalade arv on vaike ning seetdttu ei vasta selliste karjade

genotilpide sageduse jaotus Hardy-Weinbergi tasakaaluseisundile.

Tabel 4. Eesti loodusliku sdgapopulatsiooni ja kasvanduse karjade geneetilist muutlikkust
iseloomustavad naitajad (n — isendite arv, A — keskmine alleelide arv, A, — alleelide rohkus, He ja Ho —
oodatav ja faktiline keskmine heterosligootsus, Fs — inbriidingukoefitsient, P (Fs) -
inbriidingukoefitsiendi statistiline olulisus, P (HWE) — Hardy-Weinbergi tasakaalust korvalekalde
statististiline olulisus).

Populatsioon/kari Péritolu- Proovi n A A, A He Ho Fis P P

maa kogumise (n=4) (n=13) (Fs) (HWE)
aasta

Peipsi Eesti 2015,2016 13 34 26 3.4 0.51 040 0.22 * NS

Harjanurme Lati? 2015,2016 30 2.6 2.3 2.5 0.49 0.63 -0.29 * ok k

Storfisch Lati? 2015,2016 41 25 23 2.5 0.49 0.60 -0.24 * *E X

Karilatsi teadmata 2015 4 31 31 - 0.65 0.68 -0.05 NS NS

Lapavira Leedu 2015 6 3.4 3.1 - 0.62 0.67 -0.09 * NS

NS — mitte oluline (not significant); * - p < 0.05; *** - p < 0.001
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Uuritud sagapopulatsioonide Uldine geneetiline diferentseeritus on suhteliselt kérge (Fst =
0.185) ehk 18.5% kogu geneetilisest variatsioonist on tingitud populatsioonide/karjade
erinevusest. Eesti looduslik sagapopulatsioon on vaga tugevalt diferentseerunud Harjanurme
ja Storfischi Lati paritolu sdagakarjadest (Fst = 0.300-0.302) ning tugevalt diferentseerunud ka
teadmata paéritolu Karilatsi sagakarjast (Fst = 0.261) ja Leedu paritolu Lapavira sdgakarjast
(Fst = 0.264). Harjanurme ja Storfischi sdagakarjade geneetiline diferentseerumine ei erine
oluliselt nullist (Fst = 0.002) ning Karilatsi ja Lapavira sdgakarjade diferentseerumine on

md&ddukas (Fst=0.111).

Nii uuritud isendite mikrosatelliitmarkerite genotlilipide peakomponentanalilsi kui
populatsioonide geneetilist sarnasust iseloomustava D, geneetilise distantsi pdhjal eristuvad
Eesti looduslikud sdgad selgelt kasvanduste sdgakarjadest (joonis 2 ja 3). Harjanurme ja
Storfischi sagakarjad on geneetiliselt vdga homogeensed ja teineteisega vaga sarnased, mis
on seletatav nende Uhtse Lati paritoluga (sama Eestisse toodud partii). Karilatsi ja Lapavira
sagakarjad on geneetiliselt palju heterogeensemad (joonis 2), kuid siiski teineteisega

sarnasemad kui teiste uuritud sagakarjadega.

L) =]
_ m Peipsi
éow O Lapavira
3 o B Karilatsi
% c ) | ® storfisch
‘ . 'D O Harjanurme

Axis 1 (15.80 %)

Joonis 2. Eesti loodusliku sdgapopulatsiooni ja kasvanduse karjade isendite markergenotiilipide

peakomponentanaliiiis (PCA)
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Joonis 3. Nei D, geneetilise distantsi (20 mikrosatellitlookust) péhjal koostatud Eesti loodusliku

sagapopulatsiooni ja kasvanduse karjade dendrogramm

MtDNA kontrollregiooni jarjestus (ca 900 bp) oli kdigil 28 uuritud indiviidil (s.h. 8 Eesti
looduslikku sdga Peipsi vesikonnast, 14 Harjanurme kasvanduse sdga ja 6 Storfisch
kasvanduse  sdga) Uhesugune, kuid erines GenBanki mtDNA  tdisgenoomi
referentsjarjestusest (NC_014261; Kreeka Kastoria jarv) 16 mutatsiooni vorra, millest 14 olid
Uksiknukleotiidi asendused ehk substitutsioonid, 1 deletsioon (iihe nukleotiidi A
kustutamine) ja 1 insertsioon (lihe nukleotiidi G lisandumine). Seega vdib nende tulemuste
pohjal jareldada, et Eesti ja Lati sdga asurkondade emaliinid on geneetiliselt vdihemuutlikud
ja teineteisega identsed, kuid usaldusvdidrsemate jarelduste tegemiseks on vaja
sekveneerida suurem arv isendeid (ebadnnestus k.a. tehnilistel p&hjustel). Arvestades aga
mikrosatelliitmarkerite anallilisi tulemusi ei saa uldjareldusena pidada muu paéritoluga

kasvanduste sdgakarju geneetiliselt sobivaks sdaga loodusliku asurkonna tdiendamisel Eestis.
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1.8. Kalade ja veeselgrootute asustamiste andmebaasi
uuendamine

EMU vesiviljeluse osakond on pidanud asustamiste andmebaasi tagasiulatuvalt 1993. aastani. Pideva
aegrea olemasolu asustamiste mahu kohta on vajalik toimuvate muutuste anallisimiseks ja
jargnevate planeerimiseks. 2002. a. vOeti vastu Kalakasvatusliku taastootmise programm ,,Riiklikku
kaitset vajavate ja ohustatud kalaliikide kaitse ja kalavarude taastootmine 2002-2010“ mida
taiendati 2005. a. Praeguseks on koostatud uue programmi projekt ,Kalakasvatusliku taastootmise
tegevuskava 2016-2019“. Need dokumendid soovitavad tungivalt jalgida nende taitmisega seotud
muutusi kalavarudes ja asustusmaterjali tootmises. Valdavalt on kaesolevas aruandes lahtutud
Keskkonnaministeeriumi kalavarude osakonna andmetest. Seetdttu puuduvad andmetest tihti
eraviisilised vadikesemahulised asustamised (nt linask). Samal ajal on siinkohal tehtud pdhjalikum
analGds riiklikult finantseeritava |0he asustamiste kohta. Tdpsed andmed teiste kalade
asustusmahtude kohta on toodud vesiviljeluse osakonnas peetavas asustamiste andmebaasis, mis on
lisatud aruandele eraldi Exceli failina.

Praeguste andmete (ldjareldus on, et enamuse kalade asustamiste maht on vahenenud voi
katkenud. Jdanud on I6he ja klaasangerja asustamised. Vaikeses mahus asustatakse meriforelli ja

joevahki ning taastatud on siia asustamised.

1.8.1. Lohe

Ldhe on Eestis ohustatud kalaliik, kuid pole siiski looduskaitse all. Ta on vaartuslik téondus- ja
harrastusplitgi kala ja tema piitk toimub pidevalt. RMK P&lula kalakasvatustalitus (varem ka P&lula
Kalakasvatuskeskus ja RMK Pdlula kalakasvatusosakond, edaspidi lihendatult PKT) on alates 1997.
aastast asustanud kalakasvanduses lles kasvatatud IGhe noorjarke neisse Eesti jogedesse, kust
alguparane looduslik populatsioon oli praktiliselt valja surnud voi puudus. Regulaarselt asustati Selja,
Valge-, Jagala ja Pirita jo6ge. Seoses oluliselt vahenenud loodusliku lisandumisega Loobu jées hakati
2002. a. ka sinna asustama PKTs toodetud |6he noorjarke. Aastatel 1999-2004 katsetati asustamist
Vaana jokke, kus I6he on varem harva kudenud. Sellest loobuti vahese tulemuslikkuse tottu.
Asustamist varem erakordselt saastatud Purtse jokke, mis oli kunagi Eesti parimaid |6hejogesid,
alustati looduslike tingimuste paranemise tottu 2005. a. Ka Pihajogi oli reostatud ja on I8hele vidhe

sobiv, kuid pohimdtteliselt voiks I6he seal kudeda ning 2002. a. alustati selle j6e asustamist. Eesti-
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lisandumiseks vajalik keskkond 1950-ndatel. SeetGttu koosneb kogu Narva joe IGhekari peaaegu
ainult kalakasvandustest asustatud kaladest, tGendoliselt esineb ka liksikuid eksijaid. Kuna Narva jogi
oli parim koht kalakasvatusliku taastootmise jaoks sugukalade hankimiseks, asustas ka Eesti lisaks
Venemaale seda joge aastatel 1997-2012 IGhe noorjarkudega. 2010. a. |6petati I6he sugukalade puik
Narva joest ja mindi lle PKTs peetava Kunda joe paritolu sugukarja kasutamisele. Eesti alguparaste
I6hepopulatsioonide sailitamise ja laiendamise jaoks ning asustusmaterjali tootmise garanteerimiseks
alustati aastatel 2001- 2002 kalakasvanduses peetava Kunda joe I6he elusgeenipanga loomist ja
alates 2004 kasutati asustusmaterjali tootmiseks Kunda joest toodud ja PKTs ules kasvatatud
I6hedest parinevaid sugukalu. Alates 2009. a. kasutati paljundamiseks PKTs peetava Kunda I6he
geenipanga Il pdlvkonna sugukalu. 2013. a. alustati Parnu joe hdadbuva IGhepopulatsiooni taastamist
Latist, Daugava joe I6hedelt saadud jarglastega. Daugava IGhe on geneetiliselt Iahedane Parnu I6he

looduslikule populatsioonile ja tema asustamine on EL IGhepoliitika suunistest lahtudes Gigustatud.

Asustamiste maht |abi aastate on toodud tabelis 5 ja joonisel 4. Viimastel aastatel (parast 2009) on
asustamiste kogumaht vahenenud. Vanuseriihmade vahekord k&ikus algul, kuid on viimasel ajal
stabiilne. SmoltifitseerumisvGimeliste noorléhede (aastased ja vanemad) asustamiste maht on
olenenud kasvatusvdimalustest ja riiklikust tellimusest. Lisaks suurematele noorjarkudele asustati
aastatel kui marja ja vastsete hea ellujgdmuse tottu oli UGhesuviseid I6hesid edasikasvatamiseks

vajaminevast rohkem, ka neid (tabel 5, joonis 6).

Aja jooksul on Eesti jogede asustamiseks kasutatud erineva paritoluga sugukaladelt saadud jarglasi
(tabel 6). SeHe teadmine on oluline, sest rahvusvahelises koost66s toimuvad Lddnemere I6hesaagi
koosseisu uuringud, mille kdigus plltakse ndidata erinevates piirkondades puitud I6hede paritolu.
Samuti on vaja seirata kasvandustest parit kalade moju Eesti looduslikele 16hepopulatsioonidele.
Algselt asustati Eesti j6gedesse peamiselt Soomest, Laukaa kalakasvandusest toodud algselt Neeva
joe péritoluga kalu, seejarel peamiselt Narva jGest (Vene poolel asustatud peamiselt Neeva joe
péritoluga kalade jarglased) ja Selja j6e suudme piirkonnast plilitud sugukalade jarglasi. Alates 2008.
aastast on suurenenud Kunda jGest aastatel 2001-2002 toodud noorkaladest moodustatud
geenipanga paritoluga kalade arv ja praegu kasutatakse ainult Kunda paritoluga kalu. Paraku vahenes
algul asustatavate kalade suurus (joonis 5), kuid parast 2013. a. on asustusmaterjali kaalunaitajad

siiski uuesti tousnud.
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tuh.tk. Lohe asustamised
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Joonis 4. Léhe asustamiste maht vanuserihmade kaupa (v.a. 0+) aastate |Gikes alates PKT
asustamiste algusest
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Joonis 5. Asustatud I6hede keskmine mass (g) aastate I0ikes alates PKT asustamiste algusest
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Tabel 5. PKTst Eesti jogedesse asustatud |0hede arv aastati (1000 tk.). 0+ - (ihesuvine, 1+ - kahesuvine, * - kalade riihm oli rasvauime I8ikamise teel margistamata voi

vaid osaliselt margistatud

Jogi st 1997 | 1998 | 1999 | 2000 | 2001 | 2002 | 2003 | 2004 |2005| 2006 |2007 | 2008 | 2009 |2010| 2011 |2012| 2013 |2014| 2015 | 2016 | Kokku
Vast- 3148 31,48
sed

2 0+ 25,13| 9,81 34,94

=Y)]

= 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 | 541|545 | 507 |538| 502 |600| 515 |529 | 525 |5,06 | 127,85
0+ 31,16 (56,76 | 30,1 21,54 |10,55| 139,56

E 1 20,45 11,93 |20,04 11,82 10,76* 10,69| 10,6 5,14 | 96,31

o

g 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 | 505 | 4,78 | 539 | 79,6

ML_JS’[ 0+ 10,07 10,07

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

®

c 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

4
2 7,08 8,03 15,11
0+ 54,68 (61,01| 35,88 30,59 182,16

Ej 1 24,62 |18,95| 4552 |24,55|44,35| 42,93 |30,06| 31,37 |11,05 15,11 288,51

]

= 1+ 21,37 2137

Ay

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 | 559 | 522 | 516 | 5,10 | 542 | 139,94
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Tabel 5 (jarg)

Jg"i' st 1997 | 1998 | 1999 | 2000 | 2001 | 2002 | 2003 | 2004 | 2005 | 2006 | 2007 | 2008 | 2009 | 2010 | 2011 | 2012 | 2013 | 2014 | 2015 | 2016 | Kokku
55| o+ 10,99 10,99
D:.S 7]
Vast- 336 | 48,2 | 50,85 132,65
sed
0+ 28,79 30,33 | 60,08 23,68 5499 | 10,2 | 16,19 | 32,33 | 9,84 | 266,43
[¢B]
£ 40,79 | 42,1 | 20,49 [ 13,67 29,27 | 145 | 10,08 | 13,75 | 13,59 | 198,24
o
1+ 6,99 358 | 539 | 1596
2 0,66 0,66
0+ 63,08 | 70,67 | 19,73 153,48
=
E 1 15,38 | 158 | 31,18
A
2 16,31 | 10,29 | 26,6
0+ 532 | 535 | 520 | 15,87
S
S 1 5,28 5,28
=
=2 3,44 3,44
0t 60,27 | 12.82 1951 926
o1 3451|2001 | 31,6 | 2508|2052 | 11,75 | 10,02 | 21,38 | 11,27 | 5,05 | 15,2* 2055 | 15 11,51 | 533 | 258,78
S 1+ 16.7 432 | 465 9,44 3511
2 | 2867|3959 | 19.87 | 12,82 | 1355 | 10.18 | 10,05 | 10,83 | 11,55 | 10,43 | 12.74 | 10,71 | 10,12 | 10.12 | 6,95 | 9.98 | 102 | 9.91 | 499 | 552 | 253.79
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Tabel 5 (jarg)

Jg"i' st 1997 | 1998 | 1999 | 2000 | 2001 | 2002 | 2003 | 2004 | 2005 | 2006 | 2007 | 2008 | 2009 | 2010 | 2011 | 2012 | 2013 | 2014 | 2015 | 2016 | Kokku
Vast- 34,13 | 49,6 | 47,65 131,38
sed

o | O+ 31,86 | 15,65 19,98 19,42 | 10,1 |14,98 | 48,59 | 60,57 | 221,15

Qo

2 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 4,89 | 293,06

]

> 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 | 5,13 | 201,19

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

>
Vast- 99,21 | 97,8 | 98,5 295,51
sed

5 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 | 86,16 | 1380,2

X

X 11jal+| 5,85 |52,36 (140,81| 98,57 |184,19|145,58|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 | 50,15 |2015,05
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 | 36,80 | 863,59
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Tabel 6. PKTst aastatel 1997 — 2016 asustatud I6he noorkalade paritolu

Jogi, vanus 1997 1998 1999 2000 2001 2002 2003 2004 2005 2006 2007 2008 2009 2010 2011 2012 2013 2014 2015 2016

Selja
2-aastased L L L L S SSN SN SN N N N/K K K K K K K K K K
1-aastased - L S, L S SN SN S S, N N N K K K K K K
2-suvised L K K K
0+ - - - - - - SN S - - N - -
Valgejogi
2-aastased - N, L L L N N N N N N N K K K K K K K K K
1-aastased - L L,N N N N N N N N - K K K K
2-suvised L K K
0+ - - - - - - N N - - N - - K K K K K
vastsed K K K
Pirita jogi
2-aastased N,
Kl
- - L - N N N N N N N N/K, K K K K K K K K
K/N

1-aastased L

- (14) L L, N N N N N N N N - K
0+ - - - - - N N N - - N - -
Jagala jogi
2-aastased - L L L, N N N N N N N N N K K K K K K K K
1-aastased - - - - - - N N - - - - -
0+ K K
vastsed K
Viina j.
1-aastased - - L L,N N N N N N - - - -
Narva jogi
2-aastased - - - N - - - - - - - - - N
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Tabel 6 (jarg)

Jogi,
vgﬁtls 1997 1998 1999 2000 2001 2002 2003 2004 2005 2006 2007 2008 2009 2010 2011 2012 2013 2014 2015 2016

1_
aastased
0+ - - - - N N - - N - - N - N

N - N N N N N N N N N N N N N

Pudisoo
0+ S

Mustoja j
0+ S

Loobu j.

2-aastased - - - - -
2-suvised - - - - -
1-aastased - - - - -
0+ - - - - -

Z v Z
Z
Z
A
A
AR

Purtse j.

2-aastased

2-suvised

1-aastased - - - - - - - - - - - N N N N
0+ - - - - - - - - N - N N - N

vastsed

AR
ARXAXRXRXN
AXRANRXN
ARAAR

AARARN

Pirnu j.

2-aastased

1-aastased

0+ D D

000
O

Piithajogi

2-aastased K, N

1-aastased K

0+ K K K

L — Soomes Laukaa kalauurimis- ja kasvatuskeskuses (Neeva I6he péritoluga) sugukaladelt véetud marjast

N — Narva jokke kudemisrdndele tdusnud kaladelt (peamiselt Neeva paritoluga) voetud marjast

S — Selja j6e suudmealalt merest pladtud kalade marjast. Asustatud ja loodusliku péritoluga kalade, seega nii Laukaa-Neeva, Narva-Neeva, kui kohalike (sh vdib-olla
Kunda) kalade segu.

K — Kunda joest toodud noorkaladest kasvatatud sugukarja jarglased

D — Daugava j6e populatsioonist parit asustuskalad
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Joonis 6. L6he vanuseriihmade asustamiste diinaamika alates 1993. a.
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1.8.2. Meriforell

Meriforelli samasuviste noorjarkude asustamine on tugevasti kdikunud, séltudes marja
saamisest ja inkubeerimise edukusest (joonis 7). Suuremate kui samasuviste meriforellide
asustamise maht muutus pikaks ajaks stabiilseks 30 tuh. kala tasemel parast Ongu
kalakasvanduse 10plikku kaivitumist 1995. a. PKT on meriforelli asustuskalu samuti tootnud.
Pirast Ongu haudemaja tegevuse I&petamist ja riikliku tellimuse puudumisel PKTle on

margatav asustamiste vahenemine parast 2014. aastat.

tuh.tk. Meriforell 0+
120

100

80

60

40

20 ~

0_
2 X 0 0 N DD D DD B O A D DD N LD 0,0

o e NNy &\ R A0 1 Wl w2 w10
«@%\@\@@'@@f@q@@@f@@@@%@@@@@@

tuh.tk. Meriforell (= 0+)

Joonis 7. Meriforelli erinevate vanuserihmade asustamise diinaamika alates 1993
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1.8.3. Merisiig ja Pdrnu poolsiirdesiig

Merisiia asustamine on vahenenud parast 2002. aastat, mil vOeti vastu taastootmise
programm ja katkes 2006. a.. Asustati algul rohkem meres kudevat siiga, hiljem Parnu
poolsiirdesiiga, kes oli kasvatatud Kalatalus Harjanurmes (joonis 8). Asustamise katkemine on
vastuolus programmi ja selle uuendamise projekti mottega, sest programmis kuulub siig
prioriteetsete liikide hulka. Asustamise vahenemise p&hjuste hulgas olid esikohal sugukalade
saamisega seotud tehnilised raskused, siiamaimude kasvatamiseks sobivate tingimustega
kalakasvanduste vahesus, administratiivsed probleemid (kalakasvatajate, Keskkonnaameti ja
KIK suhtlemises). 2016. a. alustati PKTs Parnu jOe siirdesiia maimude kasvatamist ja nad

asustati Parnu jokke.

Merisiig 0+ ja parnu poolsiirdesiig 0+
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Joonis 8. Samasuvise merisiia erinevate vormide asustamise diinaamika alates 1993. a.
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1.8.4. Haug

Haugi vastsete voi rodvtoidule Gile-minemise eelsete maimude tootmine on kdige odavam ja
lihtsam. SeetOttu tehti seda 1990-ndatel aastatel suures mahus. Selliste noorjarkude
asustamine on aga vahe tulemuslik. Haugi pudgivaru suurendamise ja populatsioonide
tugevdamise jaoks on kdige soovitavam samasuviste haugide asustamine. Samasuvise haugi
massilist tootmist raskendab nende vajadus elustoidu jarele ja kannibalism. Taastootmise
programm ja jargmise programmi projekt ndevad haugi asustamisi ette vaid pdhjendatud
asustuskavade puhul. Seetdttu on asustusmaht kdikunud, jaades lldarvult vaga vaikeseks ja
praeguseks katkenud (joonis 9). Haugi taastootmise vdimalusi piirab ka sugukalade

kattesaadavus.

milj. tk. Haugi vastsed ja maimud
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Joonis 9. Haugi erinevate vanusriihmade asustamiste diinaamika alates 1993. a.
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1.8.5. Joevihk

Vahikasvandustes toodetud samasuvise joevahi asustamised algasid seoses nende miilimise
algusega Kalatalu Harjanurmes poolt 1996. aastal. Suurema asustusmaterjali kdttesaadavuse
kasvuga see algul vahenes ja 2009. a. lakkas. Alates 2004. aastast suurenes vanemate kui
samasuviste jOoevahkide asustamine (joonis 10), sest rajatud vahikasvandustes oli seda
saadaval piisavalt. Noudluse vdahenemise tottu (riikliku finantseerimise vahenemine) on
alates 2012. a. asustamised margatavalt kahanenud. Kalakasvatusliku taastootmise
programmi projekt ndeb ette jOevahi asustamise planeerimist vahivaru seisundi

teadusuuringute andmete alusel.

tuh.tk. Joevahk 0+
40
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tuh.tk. Jdevihk (>0+)

Joonis 10. JGevahi erinevate vanusriihmade asustamise diinaamika alates 1996
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1.8.6. Angerjas

Angerjat imporditakse Laane-Euroopast ja asustatakse kas klaasangerjana voi suletud
veekasutusega slsteemis kasvatatud noorkaladena. Tinglikult on viimased Uhesuvised,
aastased vOi kaheaastased (kasvanduses pidamise aastate jargi). Kasvatatud
angerjamaimude asustamine toimus peamiselt perioodil, kui tootas Triton PR AS kasvandus,
mis asustas eeskatt Vortsjarve. Alates 2014. a. on jarsult suurenenud klaasangerjate

asustamine ja vahenenud ettekasvatatud angerjamaimude asustamine (joonis (11).

OKlaasangerjas
12000 tuh. thc mHollandist, kohe asustatud
10000 4 OTriton PR AS 0+ 4
ETriton PR AS 1.a.
8000 m2aja>
6000 -
4000 A
2000 -
L pebbe00 s APDPPV Vs
QNIVLOEHLHLA DD O NV D0
O 0 OO OO OO NN NN
N

Joonis 11. Angerja erinevate vanusriihmade asustamise diinaamika alates 2000. a., mil algas
kasvatatud angerjamaimude asustamine
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1.8.7. Koha

Koha asustusmaterjali kasvatamise tehnoloogias on mitmeid kitsaskohti. KGige raskem on
kindlustada samasuvise asustusmaterjali pusivat kvaliteeti. Kalad peavad olema piisavalt
suured, et parast asustamist leida sobivas suuruses toitu ja jadda ellu esimesel talvel. Kuna
loodustoidutiikides on kohamaimude ja nende toiduobjektide arvukus raskesti reguleeritav,
pole Eesti tootjad suutnud taastootmise programmis esitatud miinimumndudeid taita.
Samuti on ara jaanud tellimused kohamaimudele, sest hinnangute jargi on see tegevus olnud
vaheefektiivne. Eelistatud on koha varu suurendamine kaitse ja loodusliku paljunemise

toetamise meetmete kaudu. Seetdttu on koha asustamise maht parast viimase taastootmise

programmi vastu vétmist kiiresti langenud ja asustamised praeguseks katkenud (joonis 12).

2010. a. asustati siiski 1,1 tuh. kahesuvist koha.
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Joonis 12. Samasuvise koha asustamise diinaamika alates 1994
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Kokkuvote

Lepingu raames onnestus 2016. a. koguda kokku 634 kala koeproovid ja neilt eraldati
DNA, s.h. 357 Kunda I6he sugukarja asenduskala, 58 Kunda joest pulitud sugukilpse
I6he emas-, isaskala ja kadbusisast, 120 siiga (s.h. 57 Soome lahe tihedamapiilist siiga,
38 Peipsi siiga ja 25 Parnu joe siirdesiiga), 5 Kunda joest plilitud harjust ja 94 saga (s.h.
13 Eesti loodusliku asurkonna sdga ja 81 kasvanduste karjade saga). Kogutud proovidel
maarati mikrosatelliitsete markerlookuste genotiilibid ja lisaks sekveneeriti 28 sagal
mtDNA kontrollregioon.

Polulas peetava Kunda I6he geenipanga 2013. a. koorunud asenduskarja geneetiline
muutlikkus on sarnane 2011. a. koorunud aastakdiguga. Kunda geenipanga erinevate
aastaklasside lldine diferentseeritus on madal, mis naitab, et alleelisageduste ajaline
muutlikkus ei ole vaga suur ja sellest tingitud variatsioon moodustab vaid 1.4% kogu
geneetilisest  variatsioonist. 2013. a. koorunud asenduskarja (Kun2013S)
diferentseeritus varasematest aastaklassidest on 0.005 (Kun2009S) kuni 0.031
(Kun2005S) ning 0-pdlvkonnast (Kun2001S) 0.012, mis naitab, et Kun2013S aastaklass
on DNA markerlookuste alleelisageduste poolest lisna sarnane 2001.-2002. a. Kunda
joest pultud noorkalade baasil loodud Kunda sugukarja O-pdlvkonnaga. Inbriidingu
suurenemine ldhissugulaspaarituste tulemusena pole seni tuvastatav.

Loodusest puitud kddbusisaste kasutamine Kunda geenipanga emaskalade marja
viljastamisel aitab valtida inbriidingut ja taastada geenipanga geneetilist
mitmekesisust. 2016.a. slgisel pliti Kunda joest ja kasutati RMK Polula
kalakasvatustalituses peetava Kunda Idhekarja genofondi tdiendamiseks 2
emassugukala, 7 isassugukala ja 49 varasuguklipset nn. "kaabusisast". Geneetilise
puhtuse ja kvaliteedi analliis naitas, et nende hulgas ei olnud Uhtegi hibriidse
paritoluga ega triploidset isendit. Geneetilise mitmekesisuse néitajate (alleelirohkus ja
faktiline heterosligootsus) osas ei erinenud 2016. a. Kunda joest pudtud emas- ja
isassugukalad ning kdabusisased oluliselt 2010-2015.a. Kunda j6e noorkalade ja 2011.,
2013. ja 2015. a. plltud suguklpsete isendite valimitest, kuid olid kdrgema
muutlikkusega kui 1996-2009. a. valimid. Inbriidingukoefitsiendi Fis vaartused on labi
aastate pusinud stabiilsena ja ei erine usaldusvaarselt nullist. Seega sobivad Kunda
joest plutud emassugukalad ja kddbusisased RMK Pd&lula kalakasvatustalituses peetava

Kunda I6hekarja genofondi muutlikkuse taastamiseks ja tdaiendamiseks. Samas tuleb
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jatkuvalt tahelepanu poorata kddbusisaste geneetilisele puhtusele ja kvaliteedile, sest
nende hulgas on varasemalt leitud nii hiibriidseid kui triploidseid isendeid.

Kdesoleva uuringu raames analiliisisime kolme merisia vormi (hdredapiiline
mereskudev siig, Parnu joe horedapiiline siirdesiig ja Soome lahe tihedamapiiline siig)
ning mageveelise Peipsi siia geneetilise mitmekesisuse seisundit ja diferentseeritust.
Liivi lahe tihedamapiilise siia proove ei ole seni donnestunud koguda. Korgeima
geneetilise muutlikkusega on Soome lahe tihedamapiilised siiad ja madalaima
geneetilise muutlikkusega Parnu joe horedapiilised siirdesiiad. Erinevate siiavormide
siseselt on valimite geneetiline muutlikkus sarnane. Inbriidingukoefitsient FIS erines
statistiliselt oluliselt nullist Kuusndmme, Kasmu, Peipsi ja Saadjarve valimites, ndidates
mooddukat inbriidingut. Eesti siiapopulatsioonide tldine geneetiline diferentseeritus on
suhteliselt madal. Kogu geneetilisest variatsioonist on siiavormide vahelistest
erinevustest tingitud 4.1%, populatsioonide vahelistest erinevustest siiavormide sees
1.4% ja indiviidide vahelistest erinevustest populatsioonides 94.5%. Siiavormidest on
teistest kdige enam diferentseerunud Peipsi siig. Meresiia vormide omavaheline
diferentseeritus on madal. Populatsioonide geneetilist sarnasust iseloomustava Da
geneetilise distantsi pohjal on Eesti siiapopulatsioonid siiski Gisna selgelt vormide kaupa
eristunud, mida tuleks kaitse- ja taastootmisprogrammi védlja tootamisel ja
taiendamisel kindlasti arvestada.

Parnu joest 2016. a. plltud horedapiilise siirdesiia sugukalade geneetilist muutlikkust
iseloomustavad naitajad (alleelirohkus ja keskmine faktiline heterosiigootsus) ei
erinenud oluliselt 2015. a. kogutud valimist ega ka 2004-2006 valimist, mis naitab, et
Parnu siirdesiia geneetiline muutlikkus on ajaliselt stabiilne ning 2016. a. kogutud
sugukalad esindasid hoolimata vaiksemast valimi suurusest hasti Parnu siirdesiia
geneetilist muutlikkust ja sobivad taastootmiseks. Kdigi Parnu joe siirdesiia valimite
inbriidingukoefitsient ei erinenud statistiliselt oluliselt nullist. Edaspidi on soovitav
taastootmiseks siiski kasutada suuremat arvu sugukalu, sest vdiksema arvu sugukalade
kasutamisel on oht markerlookuste madala sagedusega esinevate haruldaste alleelide
kaotsiminekuks genoomis.

Hindasime Eesti loodusliku sdga asurkonna (Peipsi vesikond) geneetilist mitmekesisust
ja isedrasusi vorreldes Eestisse imporditud kasvanduste sdgakarjadega, kasutades 20
mikrosatelliitmarkerit (to0tasime need spetsiaalselt sdga jaoks viélja) ja

mitokondriaalse DNA kontrollregiooni jarjestusi. 20 mikrosatelliitlookuses esines kokku

38



109 erinevat alleeli ja neist 16 esinesid ainult Eesti loodusliku sdga asurkonnas (nn.
privaatalleelid). Minimaalsele valimi suurusele 4 korrigeeritud alleelirohkus oli Karilatsi
(paritolu teadmata) ja Lapavira (Leedu paritolu) sdgakarjadel mdnevorra korgem kui
Eesti looduslikul sagapopulatsioonil ning Harjanurme ja Storfischi Lati paritolu
sagakarjadel, kuid minimaalsele valimi suurusele 13 korrigeeritud alleelirohkus oli Eesti
looduslikul sdagapopulatsioonil kdrgem kui Harjanurme ja Storfischi Lati paritolu
sagakarjades. Faktiline keskmine heterosligootsus oli Karilatsi ja Lapavira sdgakarjades
samuti monevorra kdorgem kui Harjanurme ja Storfischi sdagakarjades ning olulselt
kdrgem kui Eesti looduslikul sdagapopulatsioonil. Oluline on aga markida, et Peipsi
vesikonna saga valimi faktiline heterosligootsus oli oluliselt madalam oodatavast, mis
nditab heterosigootide defitsiiti ja on tdenaoliselt pdhjustatud inbriidingust. Samas
esineb aga naiteks Harjanurme ja Storfischi Lati paritolu sdgakarjades hoopis
statistiliselt oluline heterostigootide liig vorreldes oodatavaga. Selline heterosiigootide
liig on tavaliselt iseloomulik just kasvanduste karjadele kui jarglaskonna saamiseks
kasutatavate sugukalade arv on vdike ning seetdttu ei vasta selliste karjade
genotiilpide sageduse jaotus Hardy-Weinbergi tasakaaluseisundile. Uuritud
sagapopulatsioonide lldine geneetiline diferentseeritus on suhteliselt kdrge ehk 18.5%
kogu geneetilisest variatsioonist on tingitud populatsioonide/karjade erinevusest. Eesti
looduslik sdagapopulatsioon on vaga tugevalt diferentseerunud kdigist kasvanduste
sagakarjadest ja eristub nendest selgelt ka geneetiliste distantside poolest. MtDNA
kontrollregiooni jarjestus oli kdigil 28 uuritud indiviidil (s.h. 8 Eesti looduslikku sdga
Peipsi vesikonnast, 14 Harjanurme kasvanduse sdga ja 6 Storfisch kasvanduse saga)
Uhesugune, kuid erines GenBanki mtDNA tdisgenoomi referentsjdrjestusest 16
mutatsiooni vorra. Seega vOib jareldada, et Eesti ja Lati sdga asurkondade emaliinid on
geneetiliselt  vahemuutlikud ja  teineteisega  identsed. Arvestades aga
mikrosatelliitmarkerite analliisi tulemusi ei saa muu paritoluga kasvanduste sagakarju
pidada geneetiliselt sobivaks sdga loodusliku asurkonna taiendamisel Eestis.

Kalakasvatuslik taastootmine Eesti veekogude rikastamiseks on Eestis mitmete liikide
osas sisuliselt [6ppenud. Jadanud on vaid I6he noorjiarkude tootmine RMK Pdlula
kalakasvatustalituses I6hepopulatsioonide taastamiseks ja tugevdamiseks ning angerja
asustamine jarvedesse plitigivaru loomiseks. Vaikeses mahus asustatakse meriforelli ja
joevahki ning taasalustatud on siia asustamisi. Varem algatatud looduskaitsealuste

liikide - tdugja ja Laanemere tuura asustamise projektid on peatunud ja nende
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tulevane staatus ja maht ei ole riigi poolt kindlalt maaratletud. Vajalik oleks vilja
tootada saga taastootmise ja asustamise programm. Vajalik on ka asustamiste
andmebaasi jatkuv pidamine, tdiendamine ja anallilis, et omada Ulevaadet

pikaajalistest trendidest selles valdkonnas ning kavandada uut taastootmise poliitikat.
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