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Lepingu lähteülesanne 2016 
„Kalade taastootmise alased uuringud“ 

 
 

1. Töö eesmärgid: 

1.1. Seirata RMK Põlula Kalakasvanduses (edaspidi PKK) peetavat Kunda lõhe sugukarja ja 

uut asenduskarja ning teha ettepanekuid geneetilise mitmekesisuse säilitamiseks või 

suurendamiseks. 

1.2. Analüüsida loodusest PKK 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. 

1.3. Analüüsida Pärnu jõe lõhekarja taastamiseks kasutatavate sugukalade geneetilisi 

näitajaid. 

1.4. Koguda täiendavalt Soome lahe tihedamapiilise siia ja Peipsi siia proove ning analüüsida 

Eestis esinevate siia populatsioonide geneetilist mitmekesisust. 

1.5. Analüüsida RMK Põlula kalakasvanduses siia kasvatamistehnoloogia katsetamise raames 

Pärnu jõest püütud hõredapiilise siirdesiia sugukalade (ca 50 proovi) geneetilisi iseärasusi. 

1.6. Analüüsida RMK Põlula kalakasvanduses harjuse kasvatamistehnoloogia katsetamise 

raames Kunda jõest püütavate harjuse sugukalade (ca 50 proovi) geneetilisi iseärasusi. 

1.7. Anda hinnang Eesti loodusliku säga geneetilisele mitmekesisusele ja geneetilistele 

iseärasustele ja võrrelda Eestisse imporditud kasvanduste sägakarjade ja teiste maade 

populatsioonidega. 

1.8. Uuendada kalade ja veeselgrootute asustamiste andmebaas. 

1.9. Anda Keskkonnaministeeriumile konsultatsioone kalade taastootmisega seotud 

küsimustes. 

 

2. Töö kirjeldus: 

2.1. Antakse hinnang RMK Põlula kalakasvanduses 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. 

2.2. Analüüsitakse 17 DNA mikrosatelliitmarkeri osas Kunda jõest 2016. aastal sugukarja 

geneetilise mitmekesisuse täiendamise eesmärgil püütud kääbusisaste ja emaskalade 

proovid (kokku ca 50 tk) ja antakse hinnang nende geneetilisele mitmekesisusele ja 

kvaliteedile (liigiline puhtus ja triploidsete kalade esinemine/puudumine). 

2.3. Analüüsitakse 17 DNA mikrosatelliitmarkeri osas Pärnu jõe asurkonna taastamise 

eesmärgil Läti jõgedest 2016. a püütud lõhe sugukalade või nende mitte saamisel nendelt 

saadud järglaste proovid (kuni 100 proovi) ja määratakse nende geneetilised iseärasused. 
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2.4. Kuna 2015. a. lepingu raames ei õnnestunud koguda Soome lahe tihedamapiilise siia 

proove ja kogutud Peipsi siia koeproovid olid kontamineerunud, siis kogutakse 2016. a 

täiendavalt Soome lahe tihedamapiilise siia (ca 50 tk.) ja Peipsi siia (ca 50 tk.) proove ning 

antakse täpsustatud 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 geneetilisele 

diferentseeritusele analüüsides 12 DNA mikrosatellitmarkeri osas kokku ca 100 Soome lahe 

tihedamapiilise siia ja Peipsi siia proovi. 

2.5 Analüüsitakse RMK Põlula kalakasvanduses siia kasvatamistehnoloogia katsetamise 

raames Pärnu jõest püütud hõredapiilise siirdesiia sugukalade (ca 50 proovi) geneetilisi 

iseärasusi 12 DNA mikrosatelliitmarkeri põhjal. 

2.6 Analüüsitakse RMK Põlula kalakasvanduses harjuse kasvatamistehnoloogia katsetamise 

raames Kunda jõest püütavate harjuse sugukalade (kuni 50 proovi) geneetilisi iseärasusi 12 

DNA mikrosatelliitmarkerite põhjal. 

2.7 Antakse hinnang Eesti loodusliku säga geneetilisele mitmekesisusele ja geneetilistele 

iseärasustele võrreldes Eestisse imporditud kasvanduste sägakarjade ja teiste maade 

populatsioonidega, analüüsides mitokondriaalse DNA kontrollregiooni järjestuste ja 10 DNA 

mikrosatelliitmarkeri osas kokku kuni 200 proovi (s.h. kuni 30 Eesti looduslikelt sägadelt 

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 päritolu ja mitmekesisuse 

aspektist lähtuvalt. 
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Sissejuhatus 
 

2016. aasta aruanne on osa 1995. aastal alanud pikaajalisest EMÜ VLI vesiviljeluse osakonna 

koostööst Keskkonnaministeeriumi ja RMK Põlula kalakasvatustalitusega (varem Põlula 

Kalakasvatuskeskus ja 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 saadi Põlulas peetava Kunda lõhe geenipanga koeproovid ja 

Kunda lõhekarja genofondi täiendamiseks loodusest püütud sugukalade koeproovid RMK 

Põlula kalakasvatustalitusest. Eesti merisiia vormide (Soome lahe tihedamapiiline siig ja 

Pärnu jõe hõredapiiline siirdesiig) koeproovid saadi Tartu Ülikooli Eesti Mereinstituudist 

(Aare Verliin ja Heli Špilev) ja RMK Põlula kalakasvatustalitusest (Kunnar Klaas ja Ene Saadre). 

Peipsi siia ja säga proovid kogusid EMÜ vesiviljeluse osakonna töötajad Heiki Jaanuska ja Siim 

Kahar ning üliõpilane Katrina Lang. Andmed kalavarude rikastamiseks asustatud kalade kohta 

saadi Keskkonnaministeeriumi kalavarude osakonnast.  

 

Lepingu aruande koostasid Riho Gross (peatükid 1.1 – 1.7) ning Tiit Paaver ja Marje Aid 

(peatükk 1.8). Lepingu täitjad tänavad koeproovide ja andmete eest Kunnar Klaasi ja Ene 

Saadret RMK Põlula kalakasvatustalitusest, Aare Verliini ja Heli Špilevit TÜ Eesti 

Mereinstituudist ning Elo Rasmanni Keskkonnaministeeriumi kalavarude osakonnast.  
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1.1. RMK Põlula kalakasvatustalituses peetava Kunda lõhe 
sugukarja ja asenduskarja genofondi seire ja ettepanekud 
geneetilise mitmekesisuse säilitamiseks või suurendamiseks  

1.1.1. Kunda lõhe sugukarja ja asenduskarja genofondi seire 

 

Kunda lõhe sugukarja ja asenduskarja genofondi seireks kasutasime 17-st 

mikrosatelliidilookusest koosnevat DNA markerite paneeli, mis on kasutusel ka Soome 

Kalandus- ja Jahindusinstituudis. 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). Sugu- 

ja asenduskarja aastaklasside geneetilist diferentseeritust hinnati indeksi FST põhjal 

(varieerub vahemikus 0 kuni 1 ja näitab aastaklasside vahelistest erinevustest tingitud 

geneetilise variatsiooni proportsiooni kogu geneetilises variatsioonis).  

 

RMK Põlula kalakasvatustalituses peetava Kunda lõhe elusgeenipanga genofondi seisundit ja 

selle muutusi hindasime sugukarja 7 aastaklassi põhjal (tabel 1). Neist viimane on sugukarja 

II põlvkonna 2013. aastaklassi asenduskari, mille 2016.a. sügisel kiibistatud 357 kala 

genotüpiseeriti käesoleva lepingu raames. Nende hulgas triploidsusele viitavaid genotüüpe 

ei esinenud. Kokku analüüsisime 2084 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 (Kun2001S) sugukarja geneetiline muutlikkus oli veidi kõrgem kui Kunda 

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

järglaste (Kun2005S, 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 

populatsiooni suuruse nn. „pudelikaela“ puhul, kus ainult suhteliselt väike osa kogu 

populatsioonist osaleb järgmise põlvkonna moodustamises ja seetõttu ei kandu 
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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., 2011. ja 2013. a. koorunud) 

järglaste saamiseks kasutati suuremat arvu sugukalu ja see peegeldub ka nende 

aastaklasside kõrgemas geneetilises muutlikkuses võrreldes 2005. aastaklassi kaladega (tabel 

1). Kunda 2013. a. koorunud asenduskarja geneetiline muutlikkus on sarnane 2011. a. 

koorunud aastakäiguga (tabel 1).  

 

Tabel 1. RMK Põlula kalakasvatustalituses 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 

Kun2013S 2013 II + III Kun06S(49E) x Kun09S(49I) + 
Kun06S(19E) x Kun08S(19I) + 
Kun08S(27E) x Kun09S(25I) + 
Kun08S(20E) x Kun06S(21I)  

357 9.8 9.2 0.69 0.70 -0.016 

  Keskmine       9.1 8.8 0.68 0.69 -0.011 

 

 

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

iseloomustava inbriidingukoefitsiendi FIS väärtused ei erine kõigis uuritud Kunda geenipanga 

aastaklassides statistiliselt oluliselt nullist, mis näitab, et lähisuguluspaaritused pole hetkel 
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olnud probleemiks. Kunda sugukarja erinevate aastaklasside üldine geneetiline 

diferentseeritus on madal (FST = 0.014), mis näitab, et alleelisageduste ajaline muutlikkus ei 

ole väga 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-põlvkonnast (Kun2001S) 

0.012, mis näitab, et Kun2013S aastaklass on DNA markerlookuste alleelisageduste poolest 

üsna sarnane 2001.-2002. a. Kunda jõest püütud noorkalade baasil loodud Kunda sugukarja 

0-põlvkonnaga.  

 

1.1.2. Ettepanekud geneetilise mitmekesisuse säilitamiseks või 
suurendamiseks 

 

Ettepanekud RMK Põlula kalakasvatustalituses peetava Kunda elusgeenipanga geneetilise 

mitmekesisuse säilitamiseks või täiendamiseks on samasugused varasemates aruannetes 

esitatuga. Inbriidingu suurenemist on aidanud vältida erinevate aastaklasside sugukalade 

omavaheline paaritamine alates Kun2011S aastaklassist ja seda praktikat tuleks kindlasti 

jätkata. Inbriidingu suurenemist aitab vältida (ja samas geneetilise muutlikkuse taset 

säilitada) ka piisavalt suure arvu sugukalade (minimaalselt 50 paari) kasutamine järgmise 

põlvkonna asenduskarja tootmiseks, samuti perioodiline 'verevärskendus' looduslike 

kääbusisaste ja Kunda jõest püütud looduslike emaskalade abil, mida on viimastel aastatel 

RMK Põlula kalakasvatustalituses ka edukalt tehtud. Jätkuvalt tuleks geneetiliste meetodite 

abil hinnata nii looduslikke kui asenduskarja kalu liigilise puhtuse ja triploidide esinemise 

suhtes.  

 

Geneetilise mitmekesisuse säilitamiseks ja taastamiseks, samuti ette planeeritud 

paaritamisskeemi kasutamiseks on võimalik kasutada ka isaskalade sügavkülmutatud 

spermapanka. See võimaldaks ristata erinevate põlvkondade ja aastakäikude sugukalu ning 

valida paare lähisuguluspaaritamise vältimise eesmärgil. Krüogeenipanga loomine ja 

pidamine eeldab vastava infrastruktuuri loomist ja personali väljaõpet RMK Põlula 

kalakasvatustalituses, millega alustati 2016. a. 
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Suguküpsuseni jõudmisel märgistatakse asenduskarja kalad RMK Põlula kalakasvatustalituses 

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.  

 

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 

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 
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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. 

 

  



11 
 

1.2. RMK Põlula kalakasvatustalituse Kunda lõhekarja 
genofondi täiendamiseks loodusest püütud sugukalade 
geneetilise mitmekesisuse ja kvaliteedi analüüs 
 

2016. a. sügisel püüti Kunda jõest ja kasutati RMK Põlula kalakasvatustalituses peetava 

Kunda lõhekarja genofondi täiendamiseks 2 emassugukala, 7 isassugukala ja 49 

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

hulgas ei olnud ühtegi hübriidse päritoluga ega triploidset isendit. Geneetilise mitmekesisuse 

näitajate (alleelirohkus ja faktiline heterosügootsus) osas ei erinenud 2016. a. Kunda jõest 

püütud emas- ja isassugukalad ning kääbusisased oluliselt 2010-2015. a. Kunda jõe 

noorkalade ja 2011., 2013. ja 2015.a. püütud suguküpsete isendite valimitest (Ar vastavalt 

7.3 ja 6.9-7.3, Ho vastavalt 0.72 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 2). Inbriidingukoefitsiendi FIS väärtused on läbi aastate püsinud stabiilsena ja ei 

erine usaldusväärselt nullist. Seega sobivad Kunda jõest püütud emassugukalad ja 

kääbusisased RMK Põlula kalakasvatustalituses peetava Kunda lõhekarja genofondi 

muutlikkuse taastamiseks ja täiendamiseks. 

 
Tabel 2. 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, I – isased ja 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+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. Pärnu jõe lõhepopulatsiooni taastamiseks kasutatava 
Daugava lõhe geneetiliste näitajate analüüs  
 

Pärnu jõe lõhepopulatsiooni taastamise eesmärgil ei õnnestunud 2016. a. sügisel Daugava 

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

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

lätlased nõus eraldama RMK Põlula kalakasvatustalitusele viljastatud marja, mistõttu ei 

olnud võimalik täita lähteülesande punkti 1.3. 
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1.4. Eesti siia vormide geneetilise mitmekesisuse seisundi ja 
diferentseerituse analüüs 

 

Siig on morfoloogiliselt väga varieeruv liik ja tal esineb mitmeid ökoloogilisi vorme. Seetõttu 

on tema süstemaatika üle palju diskuteeritud. Geneetilised uuringud on näidanud, et kõik 

Skandinaavia siiapopulatsioonid moodustavad siiski vaid ühe liigi ja ökoloogiliselt 

diferentseerunud vormid (ökotüübid) peegeldavad jääaja-järgset ökoloogilist divergeerumist 

(Kallio-Nyberg & Koljonen, 1988; Østbye et al., 2005 ; Østbye et al., 2006; Säisä et al., 2008). 

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. 2015.a. 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. 

2016. a. õnnestus juurde koguda 57 Soome lahe tihedamapiilise siia proovi (Käsmu, 

Vaindloo, Vilsandi), 38 Peipsi siia proovi ja 25 Pärnu jõe hõredapiilise siirdesiia proovi (tabel 

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

 

Geneetiliseks analüüsiks kasutasime 2015.a. uuringu raames välja töötatud 12 

mikrosatelliitmarkerist koosnevat paneeli ja hindasime selle abil Eesti siiapopulatsioonide 

geneetilist muutlikkust ning populatsioonide geneetilist diferentseeritust. Analüüsist jätsime 

välja Peipsi siia 2015.a. valimi (64 proovi), sest nende genotüpiseerimisel selgus, et enamiku 

isendite DNA oli proovide võtmise käigus kontamineerunud. 

 

Andmete analüüs näitas, et kõrgeima geneetilise muutlikkusega on Soome lahe 

tihedamapiilised siiad (alleelirohkus keskmiselt 8.9 ja faktiline heterosügootsus 0.69) ja 

madalaima geneetilise muutlikkusega Pärnu jõe hõredapiilised siirdesiiad (alleelirohkus 

keskmiselt 7.2 ja faktiline heterosügootsus 0.65; tabel 3). Erinevate siiavormide siseselt on 

valimite geneetiline muutlikkus sarnane. Inbriidingukoefitsient FIS erines statistiliselt oluliselt 

nullist Kuusnõmme (FIS = 0.078), Käsmu (FIS = 0.084), Peipsi (FIS = 0.103) ja Saadjärve (FIS = 

0.095) valimites, näidates mõõdukat inbriidingut. 
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Tabel 3. 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 (Saaremaa) 2004, 2005 hõredapiiline mereskudev 45 9.9 8.1 0.72 0.66 

Ruhnu 2004 hõredapiiline mereskudev 50 8.3 6.8 0.72 0.71 

Saarnaki (Hiiumaa) 2004, 2005 hõredapiiline mereskudev 24 8.1 7.7 0.73 0.70 

keskmine, hõredapiiline mereskudev 
 

8.8 7.5 0.72 0.69 

Pärnu 2004, 2006 Pärnu jõe siirdesiig 50 8.6 7.3 0.68 0.67 

Pärnu 2015 Pärnu jõe siirdesiig 41 8.3 7.1 0.65 0.61 

Pärnu 2016 Pärnu jõe siirdesiig 25 7.8 7.4 0.69 0.67 

keskmine, Pärnu jõe hõredapiiline siirdesiig 
 

8.2 7.2 0.68 0.65 

Käsmu 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 

Saadjärv 2010 Peipsi siig 21 8.0 7.9 0.75 0.68 

keskmine, Peipsi siig 
 

8.9 7.9 0.75 0.68 

 

Eesti siiapopulatsioonide üldine geneetiline diferentseeritus on suhteliselt madal (FST = 

0.055). Kogu geneetilisest variatsioonist on siiavormide vahelistest erinevustest tingitud 

4.1%, populatsioonide (Pärnu jões siirdesiia puhul proovi kogumise aastate) vahelistest 

erinevustest siiavormide sees 1.4% ja indiviidide vahelistest erinevustest populatsioonides 

94.5%. Siiavormidest on teistest kõige enam diferentseerunud Peipsi siig, kelle 

populatsioonide keskmine diferentseeritus FST indeksi põhjal on Pärnu jõe hõredapiilisest 

siirdesiiast 0.076, hõredapiilisest mereskudevast siiast 0.068 ja Soome lahe tihedamapiilisest 

siiast 0.054. Kahe mereskudeva siia vormi (hõredapiiline mereskudev siig ja Soome lahe 

tihedamapiiline siig) omavaheline diferentseeritus on keskmiselt peaaegu poole madalam 

ehk 0.031 ning nende diferentseeritus Pärnu jõe 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 hõredapiilisel mereskudeval siial FST = 0.033. 

Populatsioonide geneetilist sarnasust iseloomustava Da geneetilise distantsi põhjal on Eesti 

siiapopulatsioonid siiski üsna selgelt vormide kaupa eristunud (joonis 1), mida tuleks kaitse- 

ja taastootmisprogrammi välja töötamisel ja täiendamisel kindlasti arvestada.  
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Joonis 1. Nei Da geneetilise distantsi põhjal koostatud Eesti siiapopulatsioonide dendrogramm. 
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1.5. Pärnu jõest 2016. a. püütud hõredapiilise siirdesiia 
sugukalade geneetiliste iseärasuste analüüs 
 

Pärnu jõest 2016. a. püütud hõredapiilise siirdesiia sugukalade geneetilist muutlikkust 

iseloomustavad näitajad (alleelirohkus ja keskmine faktiline heterosügootsus) ei erinenud 

oluliselt 2015. a. kogutud valimist ega ka 2004-2006 valimist (tabel 3), mis näitab, et Pärnu 

siirdesiia geneetiline muutlikkus on ajaliselt stabiilne (seda toetab ka erinevate aastate 

valimite geneetilist diferentseerumist iseloomustava FST indeksi väärtus 0) ning 2016.a. 

kogutud sugukalad esindasid hoolimata väiksemast valimi suurusest hästi Pärnu siirdesiia 

geneetilist muutlikkust ja sobivad taastootmiseks. Kõigi Pärnu jõe siirdesiia valimite 

inbriidingukoefitsient ei erinenud statistiliselt oluliselt nullist. Edaspidi on soovitav 

taastootmiseks siiski kasutada suuremat arvu sugukalu, sest väiksema arvu sugukalade 

kasutamisel on oht markerlookuste haruldaste (madala sagedusega esinevate) alleelide 

kaotsiminekuks genoomis. Seda näitab 2016. a. 25 indiviidist koosneva valimi madalam 

keskmine alleelide arv lookuse kohta (A=7.8) võrreldes varem kogutud suuremate valimitega 

(A=8.3 ja 8.6; tabel 3). 
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1.6. Kunda jõest 2016. a. püütud harjuse sugukalade 
geneetiliste iseärasuste analüüs 
 
 

Kuna 2016. a. õnnestus RMK Põlula kalakasvatustalitusel koguda geneetiliseks analüüsiks 

koeproove vaid ühelt Kunda jõe harjuse emaskalalt ja neljalt isaskalalt, siis nii väikese arvu 

isendite põhjal ei ole võimalik usaldusväärselt hinnata Kunda harjusepopulatsiooni 

geneetilisi iseärasusi võrreldes teiste Eesti harjusepopulatsioonidega. Ka varasematel 

aastatel (2012-2014) on õnnestunud koguda kokku vaid 4 Kunda jõe harjuse koeproovi. 

Loodetavasti õnnestub 2017.a. koguda suurem arv Kunda harjuse koeproove, mis võimaldab 

hinnata Kunda harjusepopulatsiooni geneetilise muutlikkuse ja diferentseerituse taset. 

Senine info Eesti harjusepopulatsioonide geneetilisest mitmekesisusest on kokku võetud 

kalade taastootmise alaste uuringute 2014. a. aruandes (Keskkonnaministeeriumi 

töövõtuleping 4-1.1/14/235; Gross jt. 2015).  
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1.7. Eesti loodusliku säga geneetiline mitmekesisus ja 
iseärasused võrreldes Eestisse imporditud kasvanduste 
sägakarjadega 

 

Säga on Eestis haruldane liik, kuuludes II kaitsekategooriasse ning Eesti Punase Raamatu eriti 

ohustatud liikide nimistusse. Info säga looduslike populatsioonide ja kasvanduse karjade 

geneetilise mitmekesisuse ja struktuuri kohta Läänemere vesikonnas puudub täielikult, 

varem on geneetiliste markerite (allosüümide, 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 säga looduslike 

populatsioonide arvukus on Eestis väga madal ja kohalikku päritolu sugukarja moodustamine 

on seetõttu küsitav, siis võiks üheks lahenduseks olla asurkonna täiendamine 

naabermaadest pärit sägade järglaskonna abil kui need osutuvad geneetiliselt piisavalt 

sarnasteks Eesti säga asurkonnaga. Eesti kalakasvandustes peetavad sägakarjad pärinevad 

teadaolevalt Lätist (Härjanurme Kalatalu ja Störfisch OÜ) ja Leedust (Lapavira OÜ), kuid enne 

asustamist Eesti veekogudesse on vajalik hinnata nende geneetilist sobivust meie säga 

asurkonna täiendamiseks. Sellest tulenevalt oligi käesoleva töö eesmärgiks hinnata Eesti 

loodusliku säga geneetilist mitmekesisust ja iseärasusi võrreldes Eestis kasvatatavate 

sägakarjadega. Geneetiliste markeritena kasutasime EMÜ vesiviljeluse osakonnas säga jaoks 

välja töötatud 20 mikrosatelliidilookust (iseloomustavad rakutuuma DNA muutlikkust) ja 

mitokondriaalse DNA (mtDNA) kontrollregiooni (D-loop) nukleotiidseid järjestusi 

(iseloomustab emaliinide muutlikkust ja geneetilist sarnasust). Kokku õnnestus koguda 94 

säga (neist 13 Eesti looduslikku säga Peipsi vesikonnast ja 81 kasvanduste säga) koeproovid 

(tabel 4). Mikrosatelliitmarkerid genotüpiseeriti kõigil 94 sägaproovil ja mtDNA 

kontrollregiooni järjestus (ca 900 bp) õnnestus määrata 28 indiviidil (s.h. 8 Eesti looduslikku 

säga Peipsi vesikonnast, 14 Härjanurme kasvanduse säga ja 6 Störfisch kasvanduse säga). 

 
Uuuritud sägapopulatsioonides leiti 20 mikrosatelliitlookuses kokku 109 erinevat alleeli ja 

neist 16 esinesid ainult Eesti loodusliku säga asurkonnas (nn. privaatalleelid). Kuna Peipsi, 

Lapavira ja Karilatsi valimite suurus oli väike (tabel 4), siis usaldusväärset võrdlevat 

hinnangut uuritud sägapopulatsioonide geneetilisele muutlikkusele on keeruline anda. 
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Minimaalsele valimi suurusele 4 korrigeeritud alleelirohkus oli Karilatsi (päritolu teadmata) ja 

Lapavira (Leedu päritolu) sägakarjadel mõnevõrra kõrgem kui Eesti looduslikul 

sägapopulatsioonil ning Härjanurme ja Störfischi Läti päritolu sägakarjadel (Ar (n=4) vastavalt 

3.1 ja 2.3-2.6; tabel 4). Minimaalsele valimi suurusele 13 korrigeeritud alleelirohkus oli aga 

Eesti looduslikul sägapopulatsioonil kõrgem kui Härjanurme ja Störfischi Läti päritolu 

sägakarjades (Ar (n=13) vastavalt 3.4 ja 2.5; tabel 4). Faktiline keskmine heterosügootsus oli 

Karilatsi ja Lapavira sägakarjades samuti mõnevõrra kõrgem kui Härjanurme ja Störfischi Läti 

päritolu sägakarjades (HO vastavalt 0.67-0.68 ja 0.60-0.63) ning oluliselt kõrgem kui Eesti 

looduslikul sägapopulatsioonil (HO = 0.40; tabel 4). Oluline on aga märkida, et Peipsi 

vesikonna säga valimi faktiline heterosügootsus oli oluliselt madalam oodatavast (HE = 0.51), 

mis näitab heterosügootide defitsiiti ja on tõenäoliselt põhjustatud inbriidingust. Seda 

toetab ka inbriidingukoefitsiendi FIS kõrge väärtus 0.22, mis erineb statistiliselt oluliselt nullist 

(tabel 4). Samas esineb aga näiteks Härjanurme ja Störfischi Läti päritolu sägakarjades hoopis 

statistiliselt oluline heterosügootide liig võrreldes oodatavaga (HO = 0.60-0.63 ja HE = 0.49), 

mille tulemusena on ka nende inbriidingukoefitsiendi FIS väärtus hoopis negatiivne (tabel 4). 

Mõnevõrra vähem esineb heterosügootide liiga ka Lapavira ja Karilatsi karjades. Selline 

heterosügootide liig on tavaliselt iseloomulik just kasvanduste karjadele kui järglaskonna 

saamiseks kasutatavate sugukalade arv on väike ning seetõttu ei vasta selliste karjade 

genotüüpide sageduse jaotus Hardy-Weinbergi tasakaaluseisundile.  

 
Tabel 4. Eesti loodusliku sägapopulatsiooni ja kasvanduse karjade geneetilist muutlikkust 

iseloomustavad näitajad (n – isendite arv, A – keskmine alleelide arv, Ar – alleelide rohkus, HE ja HO – 

oodatav ja faktiline keskmine heterosügootsus, FIS – inbriidingukoefitsient, P (FIS) – 

inbriidingukoefitsiendi statistiline olulisus, P (HWE) – Hardy-Weinbergi tasakaalust kõrvalekalde 

statististiline olulisus). 

 
Populatsioon/kari Päritolu-

maa 
Proovi 
kogumise 
aasta 

n A Ar 
(n=4) 

Ar 
(n=13) 

HE HO FIS P 
(FIS)  

P 
(HWE) 

Peipsi Eesti 2015, 2016 13 3.4 2.6 3.4 0.51 0.40 0.22 * NS 

Härjanurme Läti? 2015, 2016 30 2.6 2.3 2.5 0.49 0.63 -0.29 * *** 

Störfisch Läti? 2015, 2016 41 2.5 2.3 2.5 0.49 0.60 -0.24 * *** 

Karilatsi teadmata 2015 4 3.1 3.1 - 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 sägapopulatsioonide üldine geneetiline diferentseeritus on suhteliselt kõrge (FST = 

0.185) ehk 18.5% kogu geneetilisest variatsioonist on tingitud populatsioonide/karjade 

erinevusest. Eesti looduslik sägapopulatsioon on väga tugevalt diferentseerunud Härjanurme 

ja Störfischi Läti päritolu sägakarjadest (FST = 0.300-0.302) ning tugevalt diferentseerunud ka 

teadmata päritolu Karilatsi sägakarjast (FST = 0.261) ja Leedu päritolu Lapavira sägakarjast 

(FST = 0.264). Härjanurme ja Störfischi sägakarjade geneetiline diferentseerumine ei erine 

oluliselt nullist (FST = 0.002) ning Karilatsi ja Lapavira sägakarjade diferentseerumine on 

mõõdukas (FST = 0.111). 

 

Nii uuritud isendite mikrosatelliitmarkerite genotüüpide peakomponentanalüüsi kui 

populatsioonide geneetilist sarnasust iseloomustava Da geneetilise distantsi põhjal eristuvad 

Eesti looduslikud sägad selgelt kasvanduste sägakarjadest (joonis 2 ja 3). Härjanurme ja 

Störfischi sägakarjad on geneetiliselt väga homogeensed ja teineteisega väga sarnased, mis 

on seletatav nende ühtse Läti päritoluga (sama Eestisse toodud partii). Karilatsi ja Lapavira 

sägakarjad on geneetiliselt palju heterogeensemad (joonis 2), kuid siiski teineteisega 

sarnasemad kui teiste uuritud sägakarjadega.  

 

 

 
 
 
 
Joonis 2. Eesti loodusliku sägapopulatsiooni ja kasvanduse karjade isendite markergenotüüpide 

peakomponentanalüüs (PCA) 
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Joonis 3. Nei Da geneetilise distantsi (20 mikrosatellitlookust) põhjal koostatud Eesti loodusliku 

sägapopulatsiooni ja kasvanduse karjade dendrogramm 

 
 
MtDNA kontrollregiooni järjestus (ca 900 bp) oli kõigil 28 uuritud indiviidil (s.h. 8 Eesti 

looduslikku säga Peipsi vesikonnast, 14 Härjanurme kasvanduse säga ja 6 Störfisch 

kasvanduse säga) ühesugune, kuid erines GenBanki mtDNA täisgenoomi 

referentsjärjestusest (NC_014261; Kreeka Kastoria järv) 16 mutatsiooni võrra, millest 14 olid 

üksiknukleotiidi asendused ehk substitutsioonid, 1 deletsioon (ühe nukleotiidi A 

kustutamine) ja 1 insertsioon (ühe nukleotiidi G lisandumine). Seega võib nende tulemuste 

põhjal järeldada, et Eesti ja Läti säga asurkondade emaliinid on geneetiliselt vähemuutlikud 

ja teineteisega identsed, kuid usaldusväärsemate järelduste tegemiseks on vaja 

sekveneerida suurem arv isendeid (ebaõnnestus k.a. tehnilistel põhjustel). Arvestades aga 

mikrosatelliitmarkerite analüüsi tulemusi ei saa üldjäreldusena pidada muu päritoluga 

kasvanduste sägakarju geneetiliselt sobivaks säga loodusliku asurkonna täiendamisel Eestis.   
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1.8. Kalade ja veeselgrootute asustamiste andmebaasi 
uuendamine  

 
EMÜ vesiviljeluse osakond on pidanud asustamiste andmebaasi tagasiulatuvalt 1993. aastani. Pideva 

aegrea olemasolu asustamiste mahu kohta on vajalik toimuvate muutuste analüüsimiseks ja 

järgnevate planeerimiseks. 2002. a. võeti vastu Kalakasvatusliku taastootmise programm „Riiklikku 

kaitset vajavate ja ohustatud kalaliikide kaitse ja kalavarude taastootmine 2002-2010“, mida 

täiendati 2005. a. Praeguseks on koostatud uue programmi projekt „Kalakasvatusliku taastootmise 

tegevuskava 2016-2019“. Need dokumendid soovitavad tungivalt jälgida nende täitmisega seotud 

muutusi kalavarudes ja asustusmaterjali tootmises. Valdavalt on käesolevas aruandes lähtutud 

Keskkonnaministeeriumi kalavarude osakonna andmetest. Seetõttu puuduvad andmetest tihti 

eraviisilised väikesemahulised asustamised (nt linask). Samal ajal on siinkohal tehtud põhjalikum 

analüüs riiklikult finantseeritava lõhe asustamiste kohta. Täpsed andmed teiste kalade 

asustusmahtude kohta on toodud vesiviljeluse osakonnas peetavas asustamiste andmebaasis, mis on 

lisatud aruandele eraldi Exceli failina.  

Praeguste andmete üldjäreldus on, et enamuse kalade asustamiste maht on vähenenud või 

katkenud. Jäänud on lõhe ja klaasangerja asustamised. Väikeses mahus asustatakse meriforelli ja 

jõevähki ning taastatud on siia asustamised. 

 

1.8.1. Lõhe  
 

Lõhe on Eestis ohustatud kalaliik, kuid pole siiski looduskaitse all. Ta on väärtuslik tööndus- ja 

harrastuspüügi kala ja tema püük toimub pidevalt. RMK Põlula kalakasvatustalitus (varem ka Põlula 

Kalakasvatuskeskus ja RMK Põlula kalakasvatusosakond, edaspidi lühendatult PKT) on alates 1997. 

aastast asustanud kalakasvanduses üles kasvatatud lõhe noorjärke neisse Eesti jõgedesse, kust 

algupärane looduslik populatsioon oli praktiliselt välja surnud või puudus. Regulaarselt asustati Selja, 

Valge-, Jägala ja Pirita jõge. Seoses oluliselt vähenenud loodusliku lisandumisega Loobu jões hakati 

2002. a. ka sinna asustama PKTs toodetud lõhe noorjärke. Aastatel 1999-2004 katsetati asustamist 

Vääna jõkke, kus lõhe on varem harva kudenud. Sellest loobuti vähese tulemuslikkuse tõttu. 

Asustamist varem erakordselt saastatud Purtse jõkke, mis oli kunagi Eesti parimaid lõhejõgesid, 

alustati looduslike tingimuste paranemise tõttu 2005. a. Ka Pühajõgi oli reostatud ja on lõhele vähe 

sobiv, kuid põhimõtteliselt võiks lõhe seal kudeda ning 2002. a. alustati selle jõe asustamist. Eesti-

Vene piirijões, Narva jões, hävis Narva hüdroelektrijaama ehitamise tagajärjel lõhe looduslikuks 



23 
 

lisandumiseks vajalik keskkond 1950-ndatel. Seetõttu koosneb kogu Narva jõe lõhekari peaaegu 

ainult kalakasvandustest asustatud kaladest, tõenäoliselt esineb ka üksikuid eksijaid. Kuna Narva jõgi 

oli parim koht kalakasvatusliku taastootmise jaoks sugukalade hankimiseks, asustas ka Eesti lisaks 

Venemaale seda jõge aastatel 1997-2012 lõhe noorjärkudega. 2010. a. lõpetati lõhe sugukalade püük 

Narva jõest ja mindi üle PKTs peetava Kunda jõe päritolu sugukarja kasutamisele. Eesti algupäraste 

lõhepopulatsioonide säilitamise ja laiendamise jaoks ning asustusmaterjali tootmise garanteerimiseks 

alustati aastatel 2001- 2002 kalakasvanduses peetava Kunda jõe lõhe elusgeenipanga loomist ja 

alates 2004 kasutati asustusmaterjali tootmiseks Kunda jõest toodud ja PKTs üles kasvatatud 

lõhedest pärinevaid sugukalu. Alates 2009. a. kasutati paljundamiseks PKTs peetava Kunda lõhe 

geenipanga II põlvkonna sugukalu. 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. 

 

Asustamiste maht läbi aastate on toodud tabelis 5 ja joonisel 4. Viimastel aastatel (pärast 2009) on 

asustamiste kogumaht vähenenud. Vanuserühmade vahekord kõikus algul, kuid on viimasel ajal 

stabiilne. Smoltifitseerumisvõimeliste noorlõhede (aastased ja vanemad) asustamiste maht on 

olenenud kasvatusvõimalustest ja riiklikust tellimusest. Lisaks suurematele noorjärkudele asustati 

aastatel kui marja ja vastsete hea ellujäämuse tõttu oli ühesuviseid lõhesid edasikasvatamiseks 

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

 

Aja jooksul on Eesti jõgede asustamiseks kasutatud erineva päritoluga sugukaladelt saadud järglasi 

(tabel 6). Selle teadmine on oluline, sest rahvusvahelises koostöös toimuvad Läänemere lõhesaagi 

koosseisu uuringud, mille käigus püütakse näidata erinevates piirkondades püütud lõhede päritolu. 

Samuti on vaja seirata kasvandustest pärit kalade mõju Eesti looduslikele lõhepopulatsioonidele. 

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 aastatel 2001-2002 toodud noorkaladest moodustatud 

geenipanga päritoluga kalade arv ja praegu kasutatakse ainult Kunda päritoluga kalu. Paraku vähenes 

algul asustatavate kalade suurus (joonis 5), kuid pärast 2013. a. on asustusmaterjali kaalunäitajad 

siiski uuesti tõusnud.  
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Joonis 4. Lõhe asustamiste maht vanuserühmade kaupa (v.a. 0+) aastate lõikes alates PKT 
asustamiste algusest 

 

 

 
 
Joonis 5. Asustatud lõhede keskmine mass (g) aastate lõikes alates PKT asustamiste algusest 
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Tabel 5. PKTst Eesti jõgedesse asustatud lõhede arv aastati (1000 tk.). 0+ - ühesuvine, 1+ - kahesuvine, * - 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 2016 Kokku 

J
ä

g
a

la
 

Vast-

sed 
                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 5,06 127,85 

L
o

o
b

u
 

 

0+      31,16 56,76 30,1           21,54 10,55 139,56 

1       20,45 11,93 20,04  11,82  10,76*   10,69 10,6   5,14 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 5,39 79,6 

Must

-oja 
0+     10,07                10,07 

N
a

rv
a
 

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 

P
ir

it
a

 j
õ

g
i 

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 5,42 139,94 
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Tabel 5 (järg) 
 

Jõ-

gi 

Va- 

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

P
u

d
i-

 

so
o

 

0+     10,99 
               

10,99 

P
u

rt
se

 

Vast- 

sed 
                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 9,84 266,43 

1            40,79 42,1 20,49 13,67 29,27 14,5 10,08 13,75 13,59 198,24 

1+                 6,99  3,58 5,39 15,96 

2                   0,66  0,66 

P
ä

rn
u

 

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

1                   15,38 15,8 31,18 

2                   16,31 10,29 26,6 

P
ü

h
a

jõ
g

i 

0+                  5,32 5,35 5,20 15,87 

1                  5,28   5,28 

2                3,44     3,44 

S
el

ja
 

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 5,33 258,78 

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 4,99 5,52 253,79 
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Tabel 5 (järg) 
 

Jõ-

gi 

Va- 

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

V
a

lg
ej

õ
g

i 

Vast- 

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

0+       31,86 15,65   19,98     19,42 10,1 14,98 48,59 60,57 221,15 

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 

V
ä

ä
- 

n
a

 

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

K
o

k
k

u
 

Vast- 

sed 
                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 86,16 1380,2 

1 ja 1+ 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 lõhe noorkalade päritolu  

Jõgi, 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 S, N S,N S, N N N N/K 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 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 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 jõgi                     

2-aastased 

- - L - N N N N N N N 

N, 

K, 

N/K, 

K/N 

K 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 K 

1-aastased - - - - - - N N - - - - -        

0+                K K    

vastsed                 K    

Vääna j.                     

1-aastased - - L L, N N N N N N - - - -        

Narva jõgi                     

2-aastased - - - N - - - - - - - - -   N     
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Tabel 6 (järg) 
Jõgi,  

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

1-  

aastased  
N - N N N N N N N N N N N N N      

0+ - - - - N N - - N - - N - N       

Pudisoo                      

0+     S                

Mustoja j                     

0+     S                

Loobu j.                     

2-aastased - - - - - - - - - N N K K K K K K K K K 

2-suvised - - - - - N - -       K K     

1-aastased - - - - - - N N N - N - K   K K   K 

0+ - - - - - N N N - - - - -      K K 

Purtse j.                     

2-aastased                   K  

2-suvised                 K  K K 

1-aastased - - - - - - - - - - - N N N N K K K K K 

0+ - - - - - - - - N - N N - N  K K K K K 

vastsed                 K K K  

Pärnu j.                     

2-aastased                   D D 

1-aastased                   D D 

0+                 D D D  

Pühajõgi                     

2-aastased                K, N     

1-aastased                  K   

0+                  K K K 

  

L – Soomes Laukaa kalauurimis- ja kasvatuskeskuses (Neeva lõhe päritoluga) sugukaladelt võetud marjast 
N – Narva jõkke kudemisrändele tõusnud kaladelt (peamiselt Neeva päritoluga) võetud marjast  
S – Selja jõe suudmealalt merest püütud kalade marjast. Asustatud ja loodusliku päritoluga kalade, seega nii Laukaa-Neeva, Narva-Neeva, kui kohalike (sh võib-olla 
Kunda) kalade segu.  
K – Kunda jõest toodud noorkaladest kasvatatud sugukarja järglased 
D – Daugava jõe populatsioonist pärit asustuskalad 
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Joonis 6. Lõhe vanuserühmade asustamiste dünaamika alates 1993. a. 
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1.8.2. Meriforell 
 

Meriforelli samasuviste noorjärkude asustamine on tugevasti kõikunud, sõltudes marja 

saamisest ja inkubeerimise edukusest (joonis 7). Suuremate kui samasuviste meriforellide 

asustamise maht muutus pikaks ajaks stabiilseks 30 tuh. kala tasemel pärast Õngu 

kalakasvanduse lõplikku käivitumist 1995. a. PKT on meriforelli asustuskalu samuti tootnud. 

Pärast Õngu haudemaja tegevuse lõpetamist ja riikliku tellimuse puudumisel PKTle on 

märgatav asustamiste vähenemine pärast 2014. aastat. 

 

 

 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Joonis 7. Meriforelli erinevate vanuserühmade asustamise dünaamika alates 1993 
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1.8.3. Merisiig ja Pärnu poolsiirdesiig  
 

Merisiia asustamine on vähenenud pärast 2002. aastat, mil võeti vastu taastootmise 

programm ja katkes 2006. a.. Asustati algul rohkem meres kudevat siiga, hiljem Pärnu 

poolsiirdesiiga, kes oli kasvatatud Kalatalus Härjanurmes (joonis 8). Asustamise katkemine on 

vastuolus programmi ja selle uuendamise projekti mõttega, sest programmis kuulub siig 

prioriteetsete liikide hulka. Asustamise vähenemise põhjuste hulgas olid esikohal sugukalade 

saamisega seotud tehnilised raskused, siiamaimude kasvatamiseks sobivate tingimustega 

kalakasvanduste vähesus, administratiivsed probleemid (kalakasvatajate, Keskkonnaameti ja 

KIK suhtlemises). 2016. a. alustati PKTs Pärnu jõe siirdesiia maimude kasvatamist ja nad 

asustati Pärnu jõkke. 

 

 

Joonis 8. Samasuvise merisiia erinevate vormide asustamise dünaamika alates 1993. a. 
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1.8.4. Haug 
 

Haugi vastsete või röövtoidule üle minemise eelsete maimude tootmine on kõige odavam ja 

lihtsam. Seetõttu tehti seda 1990-ndatel aastatel suures mahus. Selliste noorjärkude 

asustamine on aga vähe tulemuslik. Haugi püügivaru suurendamise ja populatsioonide 

tugevdamise jaoks on kõige soovitavam samasuviste haugide asustamine. Samasuvise haugi 

massilist tootmist raskendab nende vajadus elustoidu järele ja kannibalism. Taastootmise 

programm ja järgmise programmi projekt näevad haugi asustamisi ette vaid põhjendatud 

asustuskavade puhul. Seetõttu on asustusmaht kõikunud, jäädes üldarvult väga väikeseks ja 

praeguseks katkenud (joonis 9). Haugi taastootmise võimalusi piirab ka sugukalade 

kättesaadavus.  

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Joonis 9. Haugi erinevate vanusrühmade asustamiste dünaamika alates 1993. a. 
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1.8.5. Jõevähk 
 

Vähikasvandustes toodetud samasuvise jõevähi asustamised algasid seoses nende müümise 

algusega Kalatalu Härjanurmes poolt 1996. aastal. Suurema asustusmaterjali kättesaadavuse 

kasvuga see algul vähenes ja 2009. a. lakkas. Alates 2004. aastast suurenes vanemate kui 

samasuviste jõevähkide asustamine (joonis 10), sest rajatud vähikasvandustes oli seda 

saadaval piisavalt. Nõudluse vähenemise tõttu (riikliku finantseerimise vähenemine) on 

alates 2012. a. asustamised märgatavalt kahanenud. Kalakasvatusliku taastootmise 

programmi projekt näeb ette jõevähi asustamise planeerimist vähivaru seisundi 

teadusuuringute andmete alusel. 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Joonis 10. Jõevähi erinevate vanusrühmade asustamise dünaamika alates 1996 
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1.8.6. Angerjas 
 

Angerjat imporditakse Lääne-Euroopast ja asustatakse kas klaasangerjana või suletud 

veekasutusega süsteemis kasvatatud noorkaladena. Tinglikult on viimased ühesuvised, 

aastased või kaheaastased (kasvanduses pidamise aastate järgi). Kasvatatud 

angerjamaimude asustamine toimus peamiselt perioodil, kui töötas Triton PR AS kasvandus, 

mis asustas eeskätt Võrtsjärve. Alates 2014. a. on järsult suurenenud klaasangerjate 

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

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 

 

 

 

 

 

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

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. 

Samuti on ära jäänud tellimused kohamaimudele, sest hinnangute järgi on see tegevus olnud 

väheefektiivne. Eelistatud on koha varu suurendamine kaitse ja loodusliku paljunemise 

toetamise meetmete kaudu. Seetõttu on koha asustamise maht pärast viimase taastootmise 

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

2010. a. asustati siiski 1,1 tuh. kahesuvist koha. 

 

 

Joonis 12. Samasuvise koha asustamise dünaamika alates 1994 
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Kokkuvõte 
 

1. Lepingu raames õnnestus 2016. a. koguda kokku 634 kala koeproovid ja neilt eraldati 

DNA, s.h. 357 Kunda lõhe sugukarja asenduskala, 58 Kunda jõest püütud suguküpse 

lõhe emas-, isaskala ja kääbusisast, 120 siiga (s.h. 57 Soome lahe tihedamapiilist siiga, 

38 Peipsi siiga ja 25 Pärnu jõe siirdesiiga), 5 Kunda jõest püütud harjust ja 94 säga (s.h. 

13 Eesti loodusliku asurkonna säga ja 81 kasvanduste karjade säga). Kogutud proovidel 

määrati mikrosatelliitsete markerlookuste genotüübid ja lisaks sekveneeriti 28 sägal 

mtDNA kontrollregioon. 

2. Põlulas peetava Kunda lõhe geenipanga 2013. a. koorunud asenduskarja geneetiline 

muutlikkus on sarnane 2011. 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 1.4% kogu 

geneetilisest variatsioonist. 2013. a. koorunud asenduskarja (Kun2013S) 

diferentseeritus varasematest aastaklassidest on 0.005 (Kun2009S) kuni 0.031 

(Kun2005S) ning 0-põlvkonnast (Kun2001S) 0.012, mis näitab, et Kun2013S aastaklass 

on DNA markerlookuste alleelisageduste poolest üsna sarnane 2001.-2002. a. Kunda 

jõest püütud noorkalade baasil loodud Kunda sugukarja 0-põlvkonnaga. Inbriidingu 

suurenemine lähissugulaspaarituste tulemusena pole seni tuvastatav.  

3. Loodusest püütud kääbusisaste kasutamine Kunda geenipanga emaskalade marja 

viljastamisel aitab vältida inbriidingut ja taastada geenipanga geneetilist 

mitmekesisust. 2016.a. sügisel püüti Kunda jõest ja kasutati RMK Põlula 

kalakasvatustalituses peetava Kunda lõhekarja genofondi täiendamiseks 2 

emassugukala, 7 isassugukala ja 49 varasuguküpset nn. "kääbusisast". Geneetilise 

puhtuse ja kvaliteedi analüüs näitas, et nende hulgas ei olnud ühtegi hübriidse 

päritoluga ega triploidset isendit. Geneetilise mitmekesisuse näitajate (alleelirohkus ja 

faktiline heterosügootsus) osas ei erinenud 2016. a. Kunda jõest püütud emas- ja 

isassugukalad ning kääbusisased oluliselt 2010-2015.a. Kunda jõe noorkalade ja 2011., 

2013. ja 2015. a. püütud suguküpsete isendite valimitest, kuid olid kõrgema 

muutlikkusega kui 1996-2009. a. valimid. Inbriidingukoefitsiendi FIS väärtused on läbi 

aastate püsinud stabiilsena ja ei erine usaldusväärselt nullist. Seega sobivad Kunda 

jõest püütud emassugukalad ja kääbusisased RMK Põlula kalakasvatustalituses peetava 

Kunda lõhekarja genofondi muutlikkuse taastamiseks ja täiendamiseks. Samas tuleb 
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jätkuvalt tähelepanu pöörata kääbusisaste geneetilisele puhtusele ja kvaliteedile, sest 

nende hulgas on varasemalt leitud nii hübriidseid kui triploidseid isendeid.  

4. Käesoleva uuringu raames analüüsisime kolme merisiia vormi (hõredapiiline 

mereskudev siig, Pärnu jõe hõredapiiline siirdesiig ja Soome lahe tihedamapiiline siig) 

ning mageveelise Peipsi siia geneetilise mitmekesisuse seisundit ja diferentseeritust. 

Liivi lahe tihedamapiilise siia proove ei ole seni õnnestunud koguda. Kõrgeima 

geneetilise muutlikkusega on Soome lahe tihedamapiilised siiad ja madalaima 

geneetilise muutlikkusega Pärnu jõe hõredapiilised siirdesiiad. Erinevate siiavormide 

siseselt on valimite geneetiline muutlikkus sarnane. Inbriidingukoefitsient FIS erines 

statistiliselt oluliselt nullist Kuusnõmme, Käsmu, Peipsi ja Saadjärve valimites, näidates 

mõõdukat inbriidingut. Eesti siiapopulatsioonide üldine 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 kõige enam diferentseerunud Peipsi siig. Meresiia vormide omavaheline 

diferentseeritus on madal. Populatsioonide geneetilist sarnasust iseloomustava Da 

geneetilise distantsi põhjal on Eesti siiapopulatsioonid siiski üsna selgelt vormide kaupa 

eristunud, mida tuleks kaitse- ja taastootmisprogrammi välja töötamisel ja 

täiendamisel kindlasti arvestada.  

5. Pärnu jõest 2016. a. püütud hõredapiilise siirdesiia sugukalade geneetilist muutlikkust 

iseloomustavad näitajad (alleelirohkus ja keskmine faktiline heterosügootsus) ei 

erinenud oluliselt 2015. a. kogutud valimist ega ka 2004-2006 valimist, mis näitab, et 

Pärnu siirdesiia geneetiline muutlikkus on ajaliselt stabiilne ning 2016. a. kogutud 

sugukalad esindasid hoolimata väiksemast valimi suurusest hästi Pärnu siirdesiia 

geneetilist muutlikkust ja sobivad taastootmiseks. Kõigi Pärnu jõe siirdesiia valimite 

inbriidingukoefitsient ei erinenud statistiliselt oluliselt nullist. Edaspidi on soovitav 

taastootmiseks siiski kasutada suuremat arvu sugukalu, sest väiksema arvu sugukalade 

kasutamisel on oht markerlookuste madala sagedusega esinevate haruldaste alleelide 

kaotsiminekuks genoomis. 

6. Hindasime Eesti loodusliku säga asurkonna (Peipsi vesikond) geneetilist mitmekesisust 

ja iseärasusi võrreldes Eestisse imporditud kasvanduste sägakarjadega, kasutades 20 

mikrosatelliitmarkerit (töötasime need spetsiaalselt säga jaoks välja) ja 

mitokondriaalse DNA kontrollregiooni järjestusi. 20 mikrosatelliitlookuses esines kokku 
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109 erinevat alleeli ja neist 16 esinesid ainult Eesti loodusliku säga asurkonnas (nn. 

privaatalleelid). Minimaalsele valimi suurusele 4 korrigeeritud alleelirohkus oli Karilatsi 

(päritolu teadmata) ja Lapavira (Leedu päritolu) sägakarjadel mõnevõrra kõrgem kui 

Eesti looduslikul sägapopulatsioonil ning Härjanurme ja Störfischi Läti päritolu 

sägakarjadel, kuid minimaalsele valimi suurusele 13 korrigeeritud alleelirohkus oli Eesti 

looduslikul sägapopulatsioonil kõrgem kui Härjanurme ja Störfischi Läti päritolu 

sägakarjades. Faktiline keskmine heterosügootsus oli Karilatsi ja Lapavira sägakarjades 

samuti mõnevõrra kõrgem kui Härjanurme ja Störfischi sägakarjades ning olulselt 

kõrgem kui Eesti looduslikul sägapopulatsioonil. Oluline on aga märkida, et Peipsi 

vesikonna säga valimi faktiline heterosügootsus oli oluliselt madalam oodatavast, mis 

näitab heterosügootide defitsiiti ja on tõenäoliselt põhjustatud inbriidingust. Samas 

esineb aga näiteks Härjanurme ja Störfischi Läti päritolu sägakarjades hoopis 

statistiliselt oluline heterosügootide liig võrreldes oodatavaga. Selline heterosügootide 

liig on tavaliselt iseloomulik just kasvanduste karjadele kui järglaskonna saamiseks 

kasutatavate sugukalade arv on väike ning seetõttu ei vasta selliste karjade 

genotüüpide sageduse jaotus Hardy-Weinbergi tasakaaluseisundile. Uuritud 

sägapopulatsioonide üldine geneetiline diferentseeritus on suhteliselt kõrge ehk 18.5% 

kogu geneetilisest variatsioonist on tingitud populatsioonide/karjade erinevusest. Eesti 

looduslik sägapopulatsioon on väga tugevalt diferentseerunud kõigist kasvanduste 

sägakarjadest ja eristub nendest selgelt ka geneetiliste distantside poolest. MtDNA 

kontrollregiooni järjestus oli kõigil 28 uuritud indiviidil (s.h. 8 Eesti looduslikku säga 

Peipsi vesikonnast, 14 Härjanurme kasvanduse säga ja 6 Störfisch kasvanduse säga) 

ühesugune, kuid erines GenBanki mtDNA täisgenoomi referentsjärjestusest 16 

mutatsiooni võrra. Seega võib järeldada, et Eesti ja Läti säga asurkondade emaliinid on 

geneetiliselt vähemuutlikud ja teineteisega identsed. Arvestades aga 

mikrosatelliitmarkerite analüüsi tulemusi ei saa muu päritoluga kasvanduste sägakarju 

pidada geneetiliselt sobivaks säga loodusliku asurkonna täiendamisel Eestis. 

7. Kalakasvatuslik taastootmine Eesti veekogude rikastamiseks on Eestis mitmete liikide 

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

kalakasvatustalituses lõhepopulatsioonide taastamiseks ja tugevdamiseks ning angerja 

asustamine järvedesse püügivaru loomiseks. Väikeses mahus asustatakse meriforelli ja 

jõevähki ning taasalustatud on siia asustamisi. Varem algatatud looduskaitsealuste 

liikide - tõugja ja Läänemere tuura asustamise projektid on peatunud ja nende 
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tulevane staatus ja maht ei ole riigi poolt kindlalt määratletud. Vajalik oleks välja 

töötada säga taastootmise ja asustamise programm. Vajalik on ka asustamiste 

andmebaasi jätkuv pidamine, täiendamine ja analüüs, et omada ülevaadet 

pikaajalistest trendidest selles valdkonnas ning kavandada uut taastootmise poliitikat.  

 

 


