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Lepingu lähteülesanne 2017 
„Kalade taastootmise alased uuringud“ 

 
 

1. Töö eesmärgid: 
1.1. Analüüsida lõhe genofondi Purtse, Kunda, Selja, Loobu, Valge-, Pirita, Keila ja 
Vasalemma jões. Iseloomustada uuritavate populatsioonide geneetilist muutlikkust keskmise 
alleelide arvu, alleelide rohkuse ja heterosügootsuse alusel ja võrrelda tulemusi varasemate 
aastate andmetega ja anda hinnang muutustele. 
1.2. Seirata RMK Põlula Kalakasvanduses (edaspidi PKK) peetavat Kunda lõhe sugukarja ja 
uut asenduskarja ning teha ettepanekuid geneetilise mitmekesisuse säilitamiseks või 
suurendamiseks. 
1.3. 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. 
1.4. Analüüsida Pärnu jõe lõhepopulatsiooni taastamiseks PKKs moodustatava lõhe 
sugukarja kalade ja loodusest püütud Pärnu jõe või Läti jõgede lõhe sugukalade või nende 
järglaste geneetilisi näitajaid. 
1.5. Analüüsida PKK siia kasvatamistehnoloogia katsetamise raames Pärnu jõest püütud 
hõredapiilise siirdesiia sugukalade geneetilisi iseärasusi. 
1.6. Analüüsida PKK harjuse kasvatamistehnoloogia katsetamise raames Kunda jõest 
püütavate harjuse sugukalade geneetilisi iseärasusi. 
1.7. Koguda täiendavalt Eesti loodusliku säga proove ning anda hinnang Eesti loodusliku säga 
geneetilisele mitmekesisusele ja geneetilistele iseärasustele võrreldes 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 ülevaade Eesti lõhepopulatsioonide (8 jõge) geneetilise mitmekesisuse 
seisundist, analüüsides 17 DNA mikrosatelliitmarkeri osas iga jõe kohta ca 50 kala (kokku ca 
400 proovi) ja tuuakse välja muutused viimaste aastatega võrreldes. Antakse hinnang 
asustatud kalade kuderändel eksimise mõju monitooringujõgede (Kunda, Keila) geneetilise 
materjali algupärasusele. 
2.2. Antakse hinnang PKKs peetava lõhe sugukarja ja asenduskarja geneetilisele 
mitmekesisusele analüüsides 17 DNA mikrosatelliitmarkeri osas sugu- ja asenduskarjas ca 
300 proovi ja esitatakse konkreetsed soovitused geenipankade edaspidiseks arendamiseks. 
Tehakse ettepanekud geneetiliselt mittesobivate (nt triploidsete kalade) ja lähisuguluses 
isendite sugu- ja asenduskarjast väljaprakeerimiseks ja kalade ristamisskeemi koostamiseks. 
2.3. Analüüsitakse 17 DNA mikrosatelliitmarkeri osas Kunda jõest PKK sugukarja geneetilise 
mitmekesisuse täiendamise eesmärgil 2017. aastal püütud kääbusisaste ja emaskalade 
proovid (kokku ca 70 tk) ja antakse hinnang nende geneetilisele mitmekesisusele ja 
kvaliteedile (liigiline puhtus ja triploidsete kalade esinemine/puudumine). 
2.4. Analüüsitakse 17 DNA mikrosatelliitmarkeri osas Pärnu jõe lõhe asurkonna taastamise 
eesmärgil moodustatava sugukarja (kokku ca 150 isendit) ning 2017. aastal Pärnu jõest ja 
Läti jõgedest püütud lõhe sugukalade või nende järglaste proovid (kuni 50 proovi) ja 
määratakse nende geneetilised iseärasused. 
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2.5. Analüüsitakse PKKs siia kasvatamistehnoloogia katsetamise raames Pärnu jõest püütud 
hõredapiilise siirdesiia sugukalade (ca 70 proovi) geneetilisi iseärasusi 12 DNA 
mikrosatelliitmarkeri põhjal. 
2.6. Analüüsitakse PKKs harjuse kasvatamistehnoloogia katsetamise raames Kunda jõest 
püütavate harjuse sugukalade (ca 50 proovi) geneetilisi iseärasusi 12 DNA 
mikrosatelliitmarkerite põhjal. 
2.7. Kogutakse täiendavalt Eesti loodusliku säga (ca 30 proovi) ja teiste maade 
sägapopulatsioonide (ca 90 proovi) ning 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 120 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 
 

2017. aasta aruanne on osa 1995. aastal alanud pikaajalisest EMÜ VLI vesiviljeluse õppetooli 

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. 

 

Soome lahe looduslike ja taastatavate lõhepopulatsioonide (419 isendit) ning Pärnu jõe 

lõhepopulatsiooni (96 isendit) noorkalade geneetiliseks analüüsiks koguti koeproovid EMÜ 

vesiviljeluse õppetooli töötajate Kerli Haugjärve, Marje Aidi ja Siim Kahari poolt TÜ Eesti 

Mereinstituudi seirepüükide käigus. Põlulas peetava Kunda lõhe geenipanga (319 isendit), 

Kunda lõhekarja genofondi täiendamiseks loodusest püütud sugukalade (17 isendit), Pärnu 

jõe lõhe asurkonna taastamise eesmärgil moodustatava Daugava lõhe sugukarja (142 

isendit), Pärnu jõest püütud lõhe (28 isendit) ja hõredapiilise siirdesiia (53 isendit) 

sugukalade ja Kunda jõest püütud harjuse sugukalade (44 isendit) koeproovid saadi  RMK 

Põlula kalakasvatustalitusest (Kunnar Klaas ja Ene Saadre). Eestis kasvatatavate sägakarjade 

ja Peipsi vesikonna loodusliku säga asurkonna täiendavad proovid (kokku 22 isendit) kogusid 

EMÜ vesiviljeluse osakonna töötajad Heiki Jaanuska ja Siim Kahar ning üliõpilane Katrina 

Lang, Tšehhi Vodnany liini säga sugukalade koeproovid (20 isendit) saadi Tšehhi kolleegidelt 

(South Bohemian Research Center of Aquaculture and Biodiversity of Hydrocenoses, 

Vodnany). Andmed kalavarude rikastamiseks asustatud kalade kohta saadi 

Keskkonnaministeeriumi kalavarude osakonnast (Elo Rasmann).  

 

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

(peatükk 1.8). Laboratoorsed geneetilisted analüüsid teostasid EMÜ vesiviljeluse õppetooli 

töötajad Lilian Pukk ja Kerli Haugjärv. Lepingu täitjad tänavad Kunnar Klaasi ja Ene Saadret 

RMK Põlula kalakasvatustalitusest, Martin Keslerit TÜ Eesti Mereinstituudist  ja Elo Rasmanni 

Keskkonnaministeeriumi kalavarude osakonnast abi eest koeproovide ja/või andmete 

kogumisel.  
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1.1. Soome lahe lõhepopulatsioonide genofondi seisundi 
analüüs  
 
 

Eesti lõhepopulatsioonide geneetilise mitmekesisuse seisundi iseloomustamiseks kasutasime 

17-st mikrosatelliidilookusest koosnevat DNA markerite paneeli, mida kasutavad ka Soome 

Looduslike ressursside instituudi (LUKE) uurijad. Hindasime lõhepopulatsioonide geneetilist 

muutlikkust ja diferentseeritust Soome lahes ning selle ajalisi muutusi aastatel 1996-2017 

katsepüükidel kogutud noorkalade materjali põhjal. Aastatel 1996-1999 Kunda, Loobu, 

Vasalemma ja Keila jõgedest kogutud materjali võib käsitleda algupärase Eesti loodusliku 

lõhe genofondina, kuna sel ajal ei toimunud veel massilisi kasvatatud lõhede asustamisi. 

Aastatel 2005-2017 kogutud materjal aga peegeldab tänast lõhe genofondi seisundit, mida 

on mõjutanud nii looduslikud (populatsioonide väiksusest tingitud juhuslik geenitriiv, 

kudejõega eksijatest põhjustatud populatsioonide vaheline geenivahetus, muutuvatest 

keskkonnatingimustest tingitud looduslik valik) kui antropogeensed (kasvatatud lõhe 

asustamised) tegurid. Tuleb arvestada, et tänast noorkalade genofondi iseloomustavad 

näitajad kajastavad 3-4, isegi kuni 7 aastat varem toimunud asustamiste tagajärgi.  

 

Geneetilist muutlikkust iseloomustati kõigi uuritud markerilookuste keskmise tegeliku ja 

teoreetiliselt oodatava heterosügootsusena (vastavalt Ho ja He) ning markerilookustes 

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

suurusele korrigeeritud väärtusena ehk alleelirohkusena (Ar). Populatsioonide geneetilist 

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

populatsioonide vahelistest erinevustest tingitud geneetilise muutlikkuse proportsiooni kogu 

geneetilises variatsioonis) ja populatsioonide geneetilist sarnasust hinnati Nei DA geneetilise 

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

arv ületas 20. 2017. a. kogutud proovide analüüsist jäeti välja DNA markerite genotüüpide 

põhjal tuvastatud kolm lõhe ja meriforelli hübriidi (üks isend Kunda jõest ning 2 isendit 

Valgejõest). Kokku analüüsiti 1996-2017 katsepüükidel kogutud 3813 lõhe noorkala 8-st Eesti 

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

419 pärinesid 2017.a. sügise seirepüükidest (tabelid 1 ja 2).  
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Tabel 1. Soome lahe Eesti  looduslike  lõhepopulatsioonide geneetilist muutlikkust iseloomustavad 
näitajad (n – isendite arv, A – keskmine alleelide arv, Ar – alleelide rohkus, He ja Ho – oodatav ja 
tegelik keskmine heterosügootsus).  
 

Populatsioon Aasta Tähis n A Ar He Ho 

Keila 1996 Kei96 24 6.8 6.4 0.70 0.72 

 
1997 Kei97 30 7.1 6.4 0.71 0.74 

 
1999 Kei99 23 7.4 6.8 0.69 0.74 

 
2000 Kei00 44 8.6 7.0 0.72 0.72 

 
2007 Kei07 22 7.1 6.7 0.68 0.74 

 
2008 Kei08 45 8.6 7.2 0.74 0.76 

 
2009 Kei09 49 8.9 7.1 0.73 0.73 

 
2010 Kei10 49 9.6 7.6 0.73 0.75 

 
2011 Kei11 49 9.0 7.2 0.73 0.74 

 
2012 Kei12 46 8.8 7.2 0.73 0.72 

 
2013 Kei13 64 9.8 7.6 0.74 0.76 

 
2015 Kei15 49 9.8 7.8 0.75 0.74 

 2017 Kei17 55 9.9 7.7 0.74 0.73 

  
keskmine 

 
8.6 7.1 0.72 0.74 

Kunda 1996 Kun96 24 4.2 4.0 0.57 0.63 

 
1997 Kun97 47 5.2 4.4 0.59 0.63 

 
1998 Kun98 27 6.1 5.6 0.65 0.68 

 
2005 Kun05 26 6.5 5.8 0.66 0.67 

 
2007 Kun07 50 8.6 6.8 0.71 0.73 

 
2009 Kun09 49 8.1 6.5 0.69 0.69 

 
2010 Kun10 21 7.5 7.2 0.73 0.72 

 
2011 Kun11 57 8.7 7.1 0.71 0.71 

 
2012 Kun12 63 9.4 7.1 0.74 0.74 

 
2013 Kun13 60 8.5 6.9 0.73 0.76 

 
2015 Kun15 50 9.1 7.1 0.71 0.71 

 2017 Kun17 51 8.3 7.1 0.72 0.73 

  
keskmine 

 
7.5 6.3 0.68 0.70 

Vasalemma 1996 Vas96 22 7.0 6.7 0.71 0.79 

 
1997,1999 Vas97-99 23 5.8 5.6 0.69 0.70 

 
2009 Vas09 37 7.6 6.4 0.68 0.69 

 
2010 Vas10 60 8.4 6.8 0.73 0.78 

 
2011 Vas11 39 7.9 6.8 0.70 0.73 

 
2012 Vas12 28 6.8 6.2 0.69 0.68 

 
2013 Vas13 64 7.8 6.5 0.71 0.75 

 
2015 Vas15 35 7.8 6.8 0.73 0.77 

 2017 Vas17 57 8.6 6.8 0.72 0.75 

  
keskmine 

 
7.5 6.5 0.71 0.74 

Loobu 1996 Loo96 34 4.3 4.0 0.53 0.55 

 
1999 Loo99 47 2.8 2.6 0.49 0.65 

 
2006 Loo06 23 7.5 7.0 0.73 0.77 

 
2007 Loo07 35 5.9 5.2 0.65 0.74 

 
2008 Loo08 42 8.8 7.5 0.75 0.79 

 
2009 Loo09 50 8.7 7.1 0.75 0.79 
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2010 Loo10 52 8.1 6.8 0.72 0.76 

 
2011 Loo11 41 8.4 7.0 0.75 0.77 

 
2012 Loo12 63 8.8 6.9 0.73 0.72 

 
2013 Loo13 64 8.8 7.0 0.72 0.73 

 
2015 Loo15 49 8.6 6.8 0.72 0.73 

 2017 Loo17 53 8.6 7.1 0.74 0.75 

  
keskmine 

 
7.4 6.3 0.69 0.73 

 
 
 
 

 
 
Joonis 1. Geneetilise muutlikkuse näitajate (Ar- alleelirohkus; Ho- heterosügootsus) ajalised muutused 
Soome lahe loodusliku lõhe populatsioonides 1996-2017. 

 

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

2010-2017 valimite ning samuti Vasalemma 2010-2017 valimite geneetiline muutlikkus 

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

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

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

asustamisi ei toiminud, täheldatav geneetilise muutlikkuse suurenemise tendents nii Kunda 

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

muutlikkuse (nii Ar, kui Ho)  suurenemine võrreldes aastatega 1996-1999 siiski vaid Kunda 
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lõhepopulatsioonis. Viimastel aastatel on Kunda ja Keila valimite geneetilise muutlikkuse 

näitajad (eriti Ar) enamvähem stabiliseerunud (joonis 1). Vasalemma lõhepopulatsiooni 

geneetilise muutlikkuse osas mingeid selgeid ajalisi trende ei esine - see on alates 2009.a.-st 

püsinud enamvähem stabiilsena ja olulisi muutusi ei ole märgata ka võrreldes 1997. ja 

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

poolega suurenenud Loobu lõhepopulatsiooni geneetiline muutlikkus (tabel 1, joonis 1), mis 

on ilmne kõrgema muutlikkusega Narva lõhe asustamise tagajärg. Samas on Loobu 2010-

2017 valimites (2010-2015) geneetilise muutlikkuse näitajad enamvähem stabiliseerunud 

(joonis 1). 

 

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

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

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

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

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

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

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

Populatsioon Aasta Tähis n A Ar He Ho 

Pirita 1999 Pir99 68 9.9 7.9 0.77 0.75 

 
2008 Pir08 55 8.7 6.8 0.71 0.73 

 
2010 Pir10 64 10.2 7.9 0.75 0.75 

 
2011 Pir11 23 7.8 7.4 0.73 0.74 

 
2013 Pir13 64 9.9 7.6 0.74 0.75 

 
2015 Pir15 50 9.6 7.6 0.74 0.73 

 2017 Pir17 50 9.6 7.7 0.75 0.75 

  
keskmine 

 

9.4 7.6 0.74 0.74 

Purtse 2007 Pur07 30 7.2 6.4 0.70 0.75 

 
2008 Pur08 26 8.1 7.4 0.74 0.74 

 
2009 Pur09 26 8.1 7.5 0.76 0.80 

 
2012 Pur12 60 9.4 7.5 0.73 0.71 

 
2013 Pur13 42 9.2 7.7 0.77 0.80 

 
2015 Pur15 48 9.1 7.4 0.76 0.75 

 2017 Pur17 53 8.7 6.9 0.69 0.73 

  
keskmine 

 

8.5 7.3 0.74 0.75 

Selja 1999 Sel99 47 7.6 6.3 0.69 0.75 

 
2001 Sel01 23 7.7 7.3 0.73 0.79 



 10 

 
2008 Sel08 54 9.6 7.7 0.75 0.76 

 
2009 Sel09 49 9.2 7.4 0.72 0.75 

 
2010 Sel10 49 9.6 7.7 0.75 0.75 

 
2011 Sel11 115 9.5 7.0 0.73 0.69 

 
2012 Sel12 34 8.8 7.7 0.74 0.73 

 
2013 Sel13 64 9.9 7.8 0.74 0.75 

 
2015 Sel15 49 9.0 7.1 0.73 0.74 

 2017 Sel17 50 9.3 7.7 0.75 0.74 

  
keskmine 

 

9.0 7.4 0.73 0.75 

Valgejõgi 2007 Val07 49 8.8 7.1 0.75 0.77 

 
2008 Val08 36 9.0 7.7 0.76 0.78 

 
2009 Val09 49 9.5 7.5 0.74 0.77 

 
2010 Val10 62 9.5 7.5 0.75 0.76 

 
2011 Val11 21 7.8 7.6 0.76 0.74 

 
2012 Val12 53 9.0 7.4 0.73 0.73 

 
2013 Val13 64 9.8 7.5 0.75 0.75 

 
2015 Val15 49 9.0 7.3 0.74 0.74 

 2017 Val17 50 9.2 7.5 0.75 0.74 

  
keskmine 

 

9.1 7.5 0.75 0.75 

 
 

 

Populatsioonide geneetilist sarnasust iseloomustava Da distantsimaatriksi põhjal koostatud 

dendrogrammi ja PCA analüüsi põhjal (joonised 2 ja 3) võib Soome lahe lõhepopulatsioonide 

ja haudemajakarjade uuritud valimid rühmitada üldjoontes järgmiselt: 

1. algupäraste Keila ja Vasalemma looduslike populatsioonide (Keila 1996-2000 valimid 

ja Vasalemma 1996-2017 valimid) rühm, millest on eristunud  Keila 2007-2017 

valimid ning millega omakorda on geneetliselt sarnased asustatud Pirita 2010-2017 ja 

Purtse 2012-2013 valimid; 

2. algupäraste Loobu (1996-1999 valimid) ja Kunda looduslike populatsioonide (1996-

2017 valimid), Põlulas peetava Kunda geenipanga (2001- 2014 aastaklassid) ja Laukaa 

haudemajakarja ning nendega asustatud Soome lahe populatsioonide mõnede 

valimite (Pirita, Selja, Purtse, Valgejõgi) rühm;  

3. Narva haudemajakarja ning sellega asustatud Soome lahe populatsioonide (Pirita, 

Purtse, Selja, Valgejõgi ning Loobu 2006-2017 valimid) rühm. 

Osa varasematel aastatel asustatud populatsioonide valimitest on geneetiliselt 

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

valim), hilisemad valimid on asustatud Narva lõhede või Kunda geenipanga järglased ja 

neile seetõttu geneetiliselt sarnasemad.  
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Joonis 2. Nei Da geneetilise distantsi põhjal koostatud Soome lahe lõhepopulatsioonide 

dendrogramm. 2017.a. kogutud valimite nimed on esitatud rasvase fondiga. Populatsioonide tähiste 

selgitused on esitatud tabelites 1-4.  
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Joonis 3. Soome lahe lõhepopulatsioonide vaheliste Nei Da geneetilise distantside peakomponentanalüüs (PCA). 2017.a. kogutud valimite nimed on esitatud 
rasvase musta fondiga. Populatsioonide tähiste selgitused on esitatud tabelites 1-4.  
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Kui analüüsida aastate jooksul toimunud muutusi, siis kõige silmatorkavam on Loobu 

lõhepopulatsiooni 2006-2017 valimite selge eristumine algupärase loodusliku Loobu 

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

sarnasemad Kunda algupärasele lõhele (1996-1997 valimid), siis 2006-2017 valimid 

moodustavad dendrogrammil omaette alarühma, mis on asustamiste tulemusena (Loobu 

jõkke hakati alates 2002.a. asustama Põlula Kalakasvatuskeskuses toodetud lõhe noorjärke) 

geneetiliselt palju sarnasem Narva haudemajakarjaga (joonised 2 ja 3).  Samas on ka 

seirejõgede Kunda ja Keila 2007-2017.a. valimite geneetiline distants eelkõige Narva ja 

haudemajakarjast oluliselt vähenenud võrreldes 1990-ndate aastatega, mil asustamisi veel ei 

toimunud (joonised 2 ja 3). Seda võib pidada taastavatesse jõgedesse asustatud kasvanduse 

päritolu lõhedest sirgunud sugukalade ja nende järglaste kudejõega eksimise tagajärjeks. 

Üldiselt on geneetilised distantsid nii looduslike kui taastatavate lõhepopulatsioonide ja 

haudemajakarjade vahel aastate jooksul vähenenud ja Soome lahe populatsioonid on 

seetõttu muutunud üksteisega geneetiliselt järjest sarnasemaks. Seetõttu on ähmastunud ka 

varasemad selgemad piirid looduslike ja taastatavate populatsioonide ning 

haudemajakarjade rühmituste vahel. Mõju on seejuures avaldanud nii asustamised kui 

populatsioonide vaheline geenivahetus sugukalade kudejõega eksimise tulemusena. Nende 

tulemustega on kooskõlas ka geneetilise diferentseerumise ulatust iseloomustava FST indeksi 

ajaline dünaamika (joonis 4a), mis näitab, et eriti just Loobu, kuid ka Kunda ja mõnevõrra ka 

Keila lõhepopulatsioonide geneetiline diferentseeritus Narva ja Laukaa haudemajakarjadest 

on aastate jooksul oluliselt vähenenud. Alates 2009.a. on RMK Põlula kalakasvatustalituses 

Soome lahe jõgedesse asustamiseks kasutatud Kunda lõhe geenipanga sugukalu ja 2010.a. 

lõpetati lõhe sugukalade püük Narva jõest. Selle tulemusena on täheldatav näiteks Pirita 

2015-2017, Purtse 2015-2017 Ja Valgejõgi 2017 valimite geneetilise diferentseerumise 

suurenemise trend Narva haudemajakarjast ning samaaegne diferentseerumise vähenemine 

Kunda geenipanga lõhedest (joonis 4b). 
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Joonis 4. Looduslike (a) ja taastatavate (b) lõhepopulatsioonide ning kasvatatud lõhekarjade vahelise 
geneetilise diferentseerumise indeksi FST ajalised muutused. Iga punkt joonisel kujutab  konkreetsel 
aastal püütud noorkalade valimi geneetilise diferentseerumise hinnangut kasvatatud lõhekarjadest 
(Narva-2009, Neeva/Laukaa-1997, Kunda/Põlula-2001 ja 2009). 

(a) 
 

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

1.2.1. Kunda lõhe sugukarja ja asenduskarja genofondi seire 

 

Kunda lõhe sugukarja ja asenduskarja genofondi seireks kasutasime 17-st 

mikrosatelliidilookusest koosnevat DNA markerite paneeli. Geneetilist muutlikkust 

iseloomustati kõigi uuritud markerilookuste keskmise tegeliku 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 8 aastaklassi põhjal (tabel 3). Neist viimane on sugukarja 

II ja III põlvkonna 2014. aastaklassi asenduskari, mille 2017.a. sügisel kiibistatud 319 kala 

genotüpiseeriti käesoleva lepingu raames. Nende hulgas triploidusele viitavaid genotüüpe ei 

esinenud. Kokku analüüsisime 2403 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; 

tegelik 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 

järglaskonnale üle ka kogu genofondi mitmekesisus ning sellega kaasnevad väiksema 

sagedusega esinevate alleelide kaotsiminek, alleelisageduste juhuslikud muutused ehk nn. 
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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., 2013. ja 2014. a. koorunud) 

järglaste saamiseks kasutati suuremat arvu sugukalu ja see peegeldub ka nende 

aastaklasside kõrgemas geneetilises muutlikkuses võrreldes 2005. aastaklassi kaladega (tabel 

3). Kunda 2014. a. koorunud asenduskarja alleelirohkus on sarnane 2011. ja 2103. a. 

koorunud aastakäikudega ning keskmine oodatav ja tegelik heterosügootsus isegi kõrgem kui 

kõigil varasematel aastaklassidel, mis näitab kasutatud sugukalade suure arvu ja erinevate 

aastakäikude sugukalade paaritamise positiivset mõju  (tabel 3).   

 

Tabel  3. 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 tegelik keskmine heterosügootsus, FIS - inbriidingukoefitsient).  

 

Tähis 
Koorumis- 
aasta Põlvkond 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 (8Ex8I) 172 6.1 6.1 0.65 0.65 0.002 

Kun2006S 2006 I Kun2001S (47Ex35I) 234 9.7 9.4 0.65 0.65 -0.002 

Kun2008S 2008 I Kun2001S (59Ex44I) 262 9.1 8.9 0.69 0.70 -0.012 

Kun2009S 2009 I + II Kun2001S (19Ex13I); 
Kun2005S (56Ex43I) 

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 

Kun2014S 2014 II + III Kun09S(56E) x Kun08S(47I),  
Kun08S(47E) x Kun09S(47I),  
Kun08S(25E) x Kun14KI(25I),  
Kun13L(3E) x Kun13KI(18I) 

319 9.9 9.5 0.74 0.75 -0.016 

  Keskmine      9.2 8.9 0.69 0.69 -0.011 

 

 

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

iseloomustava inbriidingukoefitsiendi FIS väärtused ei erine kõigis uuritud Kunda geenipanga 
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aastaklassides statistiliselt oluliselt nullist, mis näitab, et lähisuguluspaaritused pole hetkel 

olnud probleemiks. Kunda sugukarja erinevate aastaklasside üldine geneetiline 

diferentseeritus on madal (FST = 0.016), mis näitab, et alleelisageduste ajaline muutlikkus ei 

ole väga suur ja sellest tingitud variatsioon moodustab vaid 1.6% kogu geneetilisest 

variatsioonist. 2014. a. koorunud asenduskarja (Kun2014S) diferentseeritus 2008-2013 

aastaklassidest on 0.015-0.018 ning 0-põlvkonnast (Kun2001S) 0.020, mis näitab, et 

Kun2014S aastaklass on DNA markerlookuste alleelisageduste poolest üsna sarnane 2001.-

2002. a. Kunda jõest püütud noorkalade baasil loodud Kunda sugukarja 0-põlvkonnaga ja 

geenipanga 2008-2013 aastaklassidega.  

 

1.2.2. 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.  

 

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 
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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.  

 

Geenipanga pidamise eesmärgiks on säilitada kohalikku loodusliku päritoluga genofondi ja 

kasutada seda ohustatud populatsioonide taastamiseks ja tugevdamiseks. Seejuures 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 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. 

 

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. 

 

Suguküpsuseni jõudmisel märgistatakse asenduskarja kalad RMK Põlula kalakasvatustalituses 

kiipidega, boniteeritakse ning genotüpiseeritakse DNA markerite abil EMÜ vesiviljeluse 

õppetoolis. Põhilised boniteerimisnäitajad on kalade suurus, küpsemise aeg, korduvlüpside 

tulemuslikkus, emastel marjaterade suurus (arv liitris) ja suhteline viljakus, isastel niisa 

kvaliteet. Vaja oleks võrrelda ja hinnata ka erinevate põvkondade ja aastaklasside 
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emaskalade järglaskonna ellujäämust, kasvukiirust ja smoltifitseerumise vanust, aga see on 

tehniliselt keeruline. Aastate jooksul kogutud boniteerimisandmeid oleks vaja põhjalikumalt 

analüüsida, et selgitada välja sugukalade reproduktiivtunnuste ajalised muutused ja trendid 

ning erinevast päritolust (Kunda, Daugava) tingitud iseärasused. See võimaldaks hinnata 

kuivõrd edukalt on elusgeenipanga pidamisel õnnestunud vältida kodustavat valikut.    
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1.3. RMK Põlula kalakasvatustalituse Kunda lõhekarja 
genofondi täiendamiseks loodusest püütud sugukalade 
geneetilise mitmekesisuse ja kvaliteedi analüüs 
 

2017. a. sügisel saadi RMK Põlula kalakasvatustalitusest Kunda jõest püütud 13 

emassugukala ja 4 varasuguküpse nn. "kääbusisase" koeproovid. Geneetilise puhtuse ja 

kvaliteedi analüüs näitas, et nende hulgas ei olnud ühtegi hübriidse päritoluga ega triploidset 

isendit. 2017.a. valimi alleelirohkus oli mõnevõrra kõrgem kui 2010-2017. a. Kunda jõe 

noorkalade ja 2011., 2013., 2015. ja 2016. a. püütud suguküpsete isendite valimitel (Ar 

vastavalt 7.4 ja 6.4-6.8), mis on tõenäoliselt tingitud suhteliselt väikese valimiga (kokku vaid 

17 isendit) kaasnevast juhuslikkuse faktorist. Samas oli 2017.a. sugukalade valimi tegelik 

heterosügootsus sarnane teiste valimitega (Ho vastavalt 0.75 ja 0.71-0.76) (tabel 4). 

Inbriidingukoefitsiendi FIS väärtused on läbi aastate püsinud stabiilsena ja ei erine 

usaldusväärselt nullist (tabel 4). Seega sobivad Kunda jõest püütud emassugukalad ja 

kääbusisased RMK Põlula kalakasvatustalituses peetava Kunda lõhekarja genofondi 

muutlikkuse säilitamiseks ja täiendamiseks. 

 
Tabel 4. Kunda lõhe 2010-2017 valimite geneetilist muutlikkust iseloomustavad näitajad (n – isendite 

arv,  A – keskmine alleelide arv,  Ar – alleelide rohkus, He ja Ho – oodatav ja tegelik keskmine 

heterosügootsus, FIS - inbriidingukoefitsient). KI – kääbusisased, I – isased ja E – emased sugukalad 

 

Aasta Tähis n A Ar He Ho FIS 

2010 Kun10 21 7.5 6.7 0.73 0.72 0.014 

2011 Kun11KI 60 8.5 6.4 0.73 0.71 0.029 

2011 Kun11 57 8.7 6.6 0.71 0.71 0.006 

2012 Kun12 63 9.4 6.6 0.74 0.74 -0.006 

2013 Kun13 60 8.5 6.5 0.73 0.76 -0.046 

2013 Kun13KI 43 8.3 6.6 0.75 0.75 -0.009 

2015 Kun15 50 9.1 6.6 0.71 0.71 -0.011 

2015 Kun15KI+I+E 53+8+5 9.5 6.8 0.73 0.76 -0.039 

2016 Kun16KI+I+E 49+7+2 9.2 6.7 0.72 0.72 0.002 

2017 Kun17 51 8.3 6.7 0.72 0.73 -0.003 

2017 Kun17KI+E 4+13 7.5 7.4 0.74 0.75 -0.015 
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1.4. Pärnu jõe lõhepopulatsiooni taastamiseks RMK Põlula 
kalakasvatustalituses moodustatava Daugava lõhe sugukarja 
kalade ja loodusest püütud Pärnu jõe lõhe sugu- ja 
noorkalade geneetiliste näitajate analüüs  
 

Pärnu jõe lõhepopulatsiooni taastamise eesmärgil on RMK Põlula kalakasvatustalituses 

moodustatud Daugava lõhe sugukari (2013. a. sügisel Daugava jõest püütud 36 sugukala 

2014. a. kevadel koorunud järglaste baasil), kes kiibistati 2017.a. sügisel ja kellet võeti 

koeproovid (142 isendit) geneetiliseks analüüsiks. Samuti koguti 2017.a. sügisel koeproovid 

Pärnu jõe looduslikelt sugukaladelt (28 isendit) ja noorkaladelt (96 tk.).  Nende geneetiliste 

iseärasuste välja selgitamiseks kasutasime võrdlusena aastatel 1997-2015 Liivi lahe 

lõhepopulatsioonidest (Pärnu, Daugava, Gauja, Salaca, Venta) kogutud noor- ja sugukalade 

materjali.  

 

Liivi lahe Läti lõhepopulatsioonide (Daugava, Gauja, Salaca, Venta) 1998. a. noorkala valimite 

geneetiline mitmekesisus oli üsna sarnane, varieerudes alleelirohkusel 6.7-7.6 ja faktilisel 

heterosügootsusel 0.68-0.73 (tabel 5). Daugavast 2012.a. ja 2013.a. sügisel püütud 

sugukalade geneetiline muutlikkus ei erinenud oluliselt Daugava 1998.a. noorkalade valimist, 

mis näitab Daugava lõhekarja geneetilise muutlikkuse üldist ajalist stabiilsust. Samas oli 

2015.a. koorunud vastsete alleelirohkus (Ar = 6.0) oluliselt madalam kui varasematel 

Daugava valimitel (Ar = 6.9-7.3), mis näitab, et Põlulale eraldatud viljastatud marja saamiseks 

kasutati 2014.a. vähem sugukalu kui varem (tabel 5). Tegelik heterosügootsus siiski oluliselt 

ei erinenud. RMK Põlula kalakasvatustalituses moodustatud Daugava lõhe sugukarja 

(Dau14S) geneetiline muutlikkus on samuti mõnevõrra madalam kui tema vanematel ehk 

Daugavast 2013.a. sügisel püütud sugukaladel (Dau13S, Ar vastavalt 6.3 ja 7.0 ning Ho 

vastavalt 0.67 ja 0.71) (tabel 5). Põhjuseks on ilmselt väike arv järglaste saamiseks kasutatud 

sugukalu (36 tk.). Daugava lõhe sugukarja järgmiste aastakäikude/põlvkondade saamiseks 

oleks vajalik võimalusel kasutada suuremat arvu sugukalu sarnaselt Kunda lõhe 

elusgeenipangale. 

 

Pärnu lõhepopulatsiooni 1997-2000.a. looduslike noorkalade valimite ning 2017.a. jõest 

püütud sugu- (Pär17S) ja noorkalade (Pär17) geneetiline muutlikkus on sarnane (Ar = 6.5-7.1, 

Ho = 0.69-0.74) ja ei erine oluliselt Liivi lahe Läti lõhepopulatsioonide (s.h. Daugava) 
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valimitest (Ar = 6.0-7.6, Ho = 0.67-0.73; tabel 5). Kõigi uuritud valimite inbriidingukoefitsient 

FIS ei erinenud statistiliselt oluliselt nullist (tabel 5). 

 

Liivi lahe lõhepopulatsioonide üldine geneetiline diferentseeritus on madal (FST = 0.026) ehk 

populatsioonide ja nende aastakäikude geneetilistest erinevustest on tingitud vaid 2.6% 

kogu geneetilisest variatsioonist. Pärnu lõhepopulatsiooni erinevate valimite geneetiline 

diferentseeritus on seejuures 0.023-0.057, Daugava lõhepopulatsiooni valimitel 0.004-0.039 

ning Pärnu ja Daugava valimite vaheline diferentseeritus on 0.000-0.052.  Võib järeldada, et 

Daugava lõhe sobib üsna hästi Pärnu lõhe asurkonna taastamiseks ja tugevdamiseks. 

 

Tabel 5. Pärnu jõe ja Liivi lahe  Läti lõhepopulatsioonide geneetilist muutlikkust iseloomustavad 
näitajad (n – isendite arv, A – keskmine alleelide arv, Ar – alleelide rohkus, He ja Ho – oodatav ja 
tegelik keskmine heterosügootsus). S – sugukalad 
 

Populatsioon 
Proovi 
kogumise 
aasta 

Tähis n A Ar He Ho FIS 

Pärnu 1997 Pär97 24 6.5 6.5 0.69 0.74 -0.082 

 

1999, 2000 Pär99/00 37 7.8 7.1 0.70 0.69 0.007 

 
2017 Pär17 24 6.9 6.9 0.69 0.71 -0.034 

 
2017 Pär17S 96 8.5 7.0 0.70 0.72 -0.035 

Keskmine, Pärnu 

 
7.4 6.9 0.69 0.72 -0.036 

Daugava 1998 Dau98 86 8.6 6.9 0.69 0.68 0.020 

 

2012 Dau12S 44 8.2 7.3 0.70 0.71 -0.016 

 

2013 Dau13S 36 7.6 7.0 0.69 0.71 -0.025 

 
2015 Dau15 88 7.1 6.0 0.66 0.70 -0.058 

 
2017 Dau14S 141 7.4 6.3 0.66 0.67 -0.022 

Keskmine, Daugava 

 
7.8 6.7 0.68 0.70 -0.020 

Gauja 1998 Gau98 50 8.5 7.4 0.70 0.72 -0.022 

Salaca 1998 Sal98 50 8.8 7.6 0.71 0.70 0.014 

Venta 1998 Ven98 49 7.2 6.7 0.71 0.73 -0.035 
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1.5. Pärnu jõest 2017. a. püütud hõredapiilise siirdesiia 
sugukalade geneetiliste iseärasuste analüüs 
 

2017.a. uuringu raames saime RMK Põlula kalakasvatuse talitusest 53 Pärnu jõe hõredapiilise 

siirdesiia sugukalade proovid, kelle geneetiliseks analüüsiks kasutasime 12 

mikrosatelliitmarkerist koosnevat paneeli. Edukalt õnnestus amplifitseerida ja 

genotüpiseerida 11 mikrosatelliitmarkerit 51 isendil. Võrdlusmaterjalina kasutasime sama 

populatsiooni 2004-2006., 2015. ja 2016. a. valimeid (tabel 6). 

 

Pärnu jõest 2017. a. püütud hõredapiilise siirdesiia sugukalade geneetilist muutlikkust 

iseloomustavad näitajad (alleelirohkus ja keskmine tegelik heterosügootsus) ei erinenud 

oluliselt varasemate aastate valimitest (tabel 6), mis näitab, et Pärnu siirdesiia geneetiline 

muutlikkus on ajaliselt stabiilne (seda toetab ka erinevate aastate valimite geneetilist 

diferentseerumist iseloomustava FST indeksi väärtus 0) ning 2017. a. kogutud sugukalad 

esindasid hästi Pärnu siirdesiia geneetilist muutlikkust ja sobivad taastootmiseks. Kõigi Pärnu 

jõe siirdesiia valimite inbriidingukoefitsient ei erinenud statistiliselt oluliselt nullist.  

 

Tabel 6. Pärnu jõe hõredapiilise siirdesiia valimite geneetilist muutlikkust iseloomustavad näitajad (n 

– isendite arv, A – keskmine alleelide arv, Ar – alleelide rohkus, He ja Ho – oodatav ja tegelik keskmine 

heterosügootsus, FIS - inbriidingukoefitsient. 

 

Populatsioon Aasta n A Ar He Ho FIS 

Pärnu 2004, 2006 50 8.6 7.7 0.68 0.67 0.016 

Pärnu 2015 41 8.3 7.5 0.65 0.61 0.065 

Pärnu 2016 25 7.8 7.8 0.69 0.67 0.041 

Pärnu 2017 51 9.1 7.9 0.67 0.64 0.049 

Keskmine   8.5 7.7 0.68 0.65 0.043 
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1.6. Kunda jõest 2017. a. püütud harjuse sugukalade 
geneetiliste iseärasuste analüüs 
 
 

2017. a. õnnestus RMK Põlula kalakasvatustalitusel koguda geneetiliseks analüüsiks 

koeproove 44 Kunda jõe harjuse sugukalalt, kelle geneetiliseks analüüsiks kasutasime 12 

mikrosatelliitmarkerist koosnevat paneeli. Võrdlusmaterjalina kasutasime varasematel 

aastatel kogutud Selja ja Piusa/Ahja jõe harjusepopulatsioone, kelle üksikute aastate valimid 

liitsime suurema valimimahu tagamiseks  (tabel 7).   

 

Tulemuste analüüs näitab, et Kunda harjusepopulatsiooni geneetiline muutlikkus on kõigi 

parameetrite (polümorfsete markerlookuste proportsioon, alleelide rohkus ja tegelik 

keskmine heterosügootsus) osas oluliselt madalam kui Selja ja Piusa/Ahja populatsioonidel 

ning tema inbriidingukoefitsient on samuti väga kõrge, mis võib olla tingitud väga väikesest 

efektiivsest kudekarja mahust, mille tulemusena on järglaskond saadud omavahel suguluses 

olevate sugukalade paaritumisel (tabel 7). Mõlemal Soome lahe vesikonna 

harjusepopulatsioonil (Selja ja Kunda) on omakorda oluliselt madalam keskmine 

heterosügootsus kui Peipsi-Pihkva järve vesikonda kuuluvatel Piusa ja Ahja populatsioonidel 

(tabel 7). Samas näitasid meie varasemad uuringud (vt. 2013.a. aruanne), et kõigi Eesti 

harjusepopulatsioonide geneetilise muutlikkuse tase on 2-3 korda madalam kui Rootsi, Poola 

ja Saksamaa harjusepopulatsioonidel, mis viitab väikesele efektiivsele populatsiooni mahule 

ja/või populatsiooni suuruse aeg-ajalt toimunud vähenemisele kriitiliselt väiksele tasemele 

ehk  nn. „pudelikaelade“ esinemisele.  

 
Tabel 7. Eesti harjusepopulatsioonide geneetilist muutlikkust iseloomustavad näitajad (n – isendite 

arv, P – polümorfsete markerlookuste proportsioon, A – keskmine alleelide arv, Ar – alleelide rohkus, 

He ja Ho – oodatav ja tegelik keskmine heterosügootsus, FIS - inbriidingukoefitsient. 

 

Populatsioon Püügiaasta Vesikond n P A Ar He Ho FIS 

Kunda 2017 Soome laht 44 0.25 1.3 1.3 0.09 0.06 0.283 

Selja 1999-2017 Soome laht 96 0.67 1.8 1.7 0.12 0.12 0.054 

Piusa/Ahja 2008, 2014 Peipsi-Pihkva 49 0.58 1.8 1.7 0.24 0.20 0.137 
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Meie varasemad uuringud näitasid, et Eesti harjusepopulatsioonide üldine geneetiline 

diferentseeritus on kõrge (FST = 0.38) ja kogu geneetilisest variatsioonist on vesikondade 

vahelistest erinevustest tingitud koguni 45.6%. Seevastu populatsioonide vahelistest 

erinevustest vesikondade sees on tingitud vaid 5.0% ja indiviidide vahelistest erinevustest 

populatsioonides 49.5%. Vesikondade vahel olid keskmiselt üksteisest kõige enam 

diferentseerunud Soome ja Liivi lahe populatsioonid (FST = 0.53)  ning Soome lahe ja Peipsi-

Pihkva järve vesikonna populatsioonid (FST = 0.47). Liivi lahe ja Peipsi-Pihkva vesikonna 

populatsioonide diferentseerumine oli samuti kõrge (FST = 0.36). Selja populatsioonide 

erinevad aastakäigud olid üksteisest väga vähe diferentseerunud (FST = 0.001), mis näitab 

alleelisageduste ajalist stabiilsust selles populatsioonis. Arvestades populatsioonide 

suhteliselt madalat diferentseeritust vesikonna sees ja Kunda harjusepopulatsiooni madalat 

geneetilist muutlikkust ja kõrget inbriidingukoefitsienti on Soome lahe 

harjusepopulatsioonide taastamiseks ja tugevdamiseks soovitav moodustada mitme Soome 

lahe populatsiooni (Selja, Kunda jt.) baasil sünteetiline sugukari või paaritada kunstlikul 

paljundamisel mitmest jõest püütud sugukalu, mis võimaldaks suurendada asustatavate 

noorkalade kõrgemat geneetilist mitmekesisust ja likvideerida inbriidingut. 

 

  



26 
 

1.7. Eesti loodusliku säga asurkonna geneetiline 
mitmekesisus ja iseärasused võrreldes 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 on seni olnud puudulik. 

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. Tegime sellega algust 2016.a. lepingu raames ja 2017.a. 

õnnestus koguda täiendavalt ühe Eesti loodusliku säga (Peipsi) ja 41 kasvandustest pärineva 

säga koeproovid. 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 analüüsisime 

mikrosatelliitmarkeritega 136 sägaproovi (tabel 8) ja mtDNA kontrollregiooni järjestus (ca 

900 bp) õnnestus määrata 100 indiviidil (s.h. 13 Eesti looduslikku säga Peipsi vesikonnast, 47 

Störfischi, 30 Härjanurme, 6 Lapavira ja 4 Karilatsi kasvanduse säga) (tabel 9).  

 
Uuritud sägapopulatsioonides leiti 20 mikrosatelliitmarkeri lookuses kokku 122 erinevat 

alleeli ja neist 11 esinesid ainult Eesti loodusliku säga asurkonnas (nn. privaatalleelid). 

Alleelirohkus oli Lapavira (Leedu päritolu) ja Vodnany (Tšehhi päritolu) sägakarjadel 

mõnevõrra kõrgem kui Eesti looduslikul sägapopulatsioonil (Ar vastavalt 4.0, 3.8 ja 3.4; tabel 

8) ning kõige madalam alleelirohkus oli Härjanurme ja Störfischi Läti päritolu sägakarjadel (Ar 

= 2.5, tabel 8). Oodatav keskmine heterosügootsus oli Lapavira ja Vodnany sägakarjadel 

samuti oluliselt kõrgem kui Peipsi, Härjanurme ja Störfischi karjadel (HE vastavalt 0.59-0.62 ja 

0.49-0.51), kuid tegelik keskmine heterosügootsus oli kasvanduse karjadel üsna sarnane (HO 

= 0.58-0.65) ning oluliselt kõrgem kui Peipsi looduslikul sägapopulatsioonil (HO = 0.40) (tabel 

8). Oluline heterosügootsete genotüüpide defitsiit Peipsi vesikonna säga valimis on 
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tõenäoliselt põhjustatud lähisuguluspaaritusest ehk inbriidingust. Seda toetab ka 

inbriidingukoefitsiendi FIS kõrge väärtus 0.224, mis erineb statistiliselt oluliselt nullist (tabel 

8). Samas esineb aga näiteks Härjanurme ja Störfischi 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 8). 

Selline heterosügootide liig on tavaliselt iseloomulik just kasvanduste karjadele kui 

järglaskonna saamiseks kasutatavate sugukalade arv on väga väike ja juhusel on suur roll 

selles, millised genotüübikombinatsionid järglastel moodustuvad.    

 
Tabel 8. 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 tegelik keskmine heterosügootsus, FIS – inbriidingukoefitsient, P (FIS) – 

inbriidingukoefitsiendi statistiline olulisus). 

 
Populatsioon/kari Päritolu-

maa 
Proovi 
kogumise 
aasta 

n A Ar He Ho FIS P (FIS)  

Peipsi Eesti 2015-2017 14 3.4 3.4 0.51 0.40 0.224 * 

Härjanurme Läti? 2015-2016 30 2.6 2.5 0.49 0.63 -0.295 * 

Störfisch Läti? 2015-2016 47 2.5 2.5 0.49 0.60 -0.231 * 

Lapavira Leedu 2015-2017 25 4.3 4.0 0.59 0.58 0.017 NS 

Vodnany Tšehhi 2017 20 3.9 3.8 0.62 0.65 -0.050 NS 

 
NS – mitte oluline (not significant); * - p < 0.05 
 
Uuritud sägapopulatsioonide üldine geneetiline diferentseeritus on suhteliselt kõrge (FST = 

0.223) ehk 22.3% kogu geneetilisest variatsioonist on tingitud populatsioonide/karjade 

erinevusest. Eesti looduslik sägapopulatsioon on väga tugevalt diferentseerunud Härjanurme 

ja Störfischi Läti päritolu sägakarjadest (FST = 0.31) ning suhteliselt tugevalt diferentseerunud 

ka Leedu päritolu Lapavira sägakarjast (FST = 0.23) ja Tšehhi päritolu Vodnany sägakarjast (FST 

= 0.28). Härjanurme ja Störfischi sägakarjade geneetiline diferentseerumine ei erine oluliselt 

nullist (FST = 0.001), mis on seletatav nende ühise päritoluga.   

 

Populatsioonide geneetilist sarnasust iseloomustava Da geneetilise distantsi põhjal eristub 

Peipsi looduslik sägapopulatsioon selgelt kasvanduste sägakarjadest (joonis 5 ja 6). Kõige 

väiksem on Peipsi sägapopulatsiooni geneetiline distants Lapavira sägakarjast. Härjanurme ja 

Störfischi sägakarjad on geneetiliselt teineteisega väga sarnased, mis on jällegi seletatav 

nende ühtse Läti päritoluga (üks ja sama Eestisse toodud partii).  
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Joonis 5. Eesti loodusliku sägapopulatsiooni ja kasvanduse karjade vaheliste Nei Da geneetiliste 

distantside peakomponentanalüüs (PCA). 

 

 

 
 
Joonis 6. Nei Da geneetilise distantsi (20 mikrosatellitlookust) põhjal koostatud Eesti loodusliku 

sägapopulatsiooni ja kasvanduse karjade NJ dendrogramm. 
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MtDNA kontrollregiooni järjestuses (ca 900 bp) leiti uuritud 100 indiviidil viis unikaalset 

haplotüüpi (Hap1-Hap5), mis erinesid üksteisest 1 (Hap1 ja Hap3) kuni 11 (Hap3/Hap4 ja 

Hap5) mutatsiooni võrra. Kõige suurema sagedusega esines Hap1, mis oli fikseerunud Peipsi 

populatsioonis ning Störfischi ja Härjanurme sägakarjades ning oli kõige sagedamini esinev 

haplotüüp ka Lapavira sägakarjas (tabel 9).  Lisaks Hap1-le esinesid Lapavira karjas ka Hap2 ja 

Hap4, mis olid talle unikaalsed  (tabel 9). Karilatsi sägakarjas puudus Hap1, kuid seal esinesid 

Hap3 ja Hap5, mis puudusid omakorda kõigis teistes sägakarjades. Kõrgeim geneetiline 

muutlikkus (haplotüüpide arv, haplotüübiline ja nukleotiidne diversiteet) oli Lapavira ja 

Karilatsi sägakarjades, samas kui Peipsi populatsioonis ning Störfischi ja Härjanurme karjades 

puudus geneetiline muutlikkus fikseerunud haplotüübi Hap1 tõttu (tabel 9).   

 

Haplotüüpide erinevuste ja esinemissageduste põhjal arvutatud populatsioonide/karjade 

vaheliste geneetiliste distantside dendrogramm näitab, et Peipsi populatsiooni ning 

Störfischi ja Härjanurme sägakarjade emaliinid on mtDNA D-lingu järjestuste põhjal 

üksteisega geneetiliselt identsed ning sarnasemad Lapavira kui Karilatsi sägakarjaga (joonis 

7). Samas olid Peipsi looduslik populatsioon ja Störfischi/Härjanurme kasvanduste karjad 

rakutuuma DNA markerite (mikrosatelliitide) põhjal just kõige rohkem teineteisest eristunud.  

Seetõttu ei saa üldjäreldusena pidada ühtegi muu päritoluga kasvanduse sägakarja 

geneetiliselt väga sarnaseks Peipsi looduslikule sägapopulatsioonile, kuid arvestades Peipsi 

sägapopulatsiooni kõrget inbriidingutaset oleks Eesti loodusliku säga asurkonna 

täiendamiseks ja tugevdamiseks siiski soovitav kasutada Leedu ja Läti päritolu sägasid, mis 

aitaksid likvideerida inbriidingut ning suurendada geneetilist muutlikkust, tagades sellega 

elujõulisema ja keskonnamuutustele kohanemisvõimelisema säga asurkonna.   
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Tabel 9. Mitokondriaalse DNA D-lingu järjestuste haplotüüpide sagedused, valimite suurus (n), 
haplotüüpide arv (Nhap), haplotüübiline diversiteet (h) ja nukleotiidne diversiteet (π)  Eesti looduslikus 
sägapopulatsioonis ja kasvanduste karjades.   
 

D-lingu haplotüüp Peipsi Störfisch Härjanurme Lapavira Karilatsi 

Hap1 1.00 1.00 1.00 0.50 - 

Hap2 - - - 0.33 - 

Hap3 - - - - 0.75 

Hap4 - - - 0.17 - 

Hap5 - - - - 0.25 

n 13 47 30 6 4 

Nhap 1 1 1 3 2 

h 0.000 0.000 0.000 0.733 0.500 

π 0.0000 0.0000 0.0000 0.0037 0.0075 

 

 

 

 

 

 

Joonis 7. MtDNA D-lingu järjestuste põhjal koostatud Eesti loodusliku sägapopulatsiooni ja 

kasvanduse karjade vaheliste  geneetiliste distantside NJ dendrogramm. 
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1.8. Kalade ja veeselgrootute asustamiste andmebaasi 
uuendamine  

 
Pideva aegrea olemasolu asustamiste mahu kohta on vajalik kalavarude seisundi  muutuste 

analüüsimiseks ja järgnevate tegevuste planeerimiseks. Praegu kehtib „Kalakasvatusliku taastootmise 

tegevuskava 2017-2019 perspektiiviga kuni 2023“ (kinnitatud  19.05.2017 keskkonnaministri 

käskkirjaga nr 1-2/17/307). Sellele eelnes programm „Riiklikku kaitset vajavate ja ohustatud 

kalaliikide kaitse ja kalavarude taastootmine 2002-2010“. Mõlemad soovitavad jälgida pidevalt 

kalavarude seisundi muutusi ja asustusmaterjali tootmise arengutendentse. EMÜ vesiviljeluse 

õppetool on pidanud kalade asustamise andmebaasi alates 1993. aasta andmetest kuni 2017. 

aastani, tuginedes lisaks  ametlikule statistikale ka isiklikest kontaktidest saadud infole. Alates 2015. 

aastast lähtuti peamiselt Keskkonnaministeeriumi kalavarude osakonna andmetest, mis on nn 

ametlik statistika. Seetõttu puudub praegu teave ametlikult registreerimata ebaseaduslikest 

asustamistest (nt linaski, valgeamuuri ja karpkala asustamised). Põhjalikumat analüüsi saab teha vaid 

riiklikult finantseeritavate lõhe asustamiste kohta, mille kohta on olemas  Põlula kalakasvanduse 

täpsed ja regulaarsed andmed. Arvandmed teiste kalade asustusmahtude kohta on toodud 

vesiviljeluse osakonnas seni peetud asustamiste andmebaasis, mis on lisatud käesolevale aruandele 

eraldi Exceli failina (Lisa 1). Neist asustamistest on käesolevas aruandes  esitatud vaid 

lühikokkuvõtted ja põhimõtteline analüüs. Andmebaasis on ka ajaloolise tähtsusega andmeid 

omaaegsetest, kuid kalavaru taastootmise seisukohast tähtsusetutest asustamistest (ahven, särg, 

koger) ja võõrliikide, mida praegu peetakse ebasoovitavaks (karpkala, vikerforell), laskmisest Eesti 

veekogudesse. 

 

Oluline on teada, et andmebaas sisaldab nii kalakasvatusliku taastootmise (kalakasvandustes 

toodetud kalade) kui ümberasustamiste (ühest looduslikust veekogust püütud kalade üleviimine teise 

veekogusse) andmeid. Neid saab eristada vaadates asustatud kala päritolu veergu andmebaasi Exceli 

tabelites. Asustamiste kogumahtu  kajastavatel joonistel on nii kalakasvandustes toodetud kui ümber 

asustatud kalade arvud liidetud. Andmebaas ei sisalda ametlikus statistikas mitte kajastuvaid 

ebaseaduslikke asustamisi, mida teostatakse tõenäoliselt eraisikute poolt väikeveekogudesse (tiigid, 

veehoidlad). Sinna satub arvatavasti märkimisväärses koguses nii kalakasvandustes toodetud 

kodumaiseid kalu  kui imporditud kalu, sh võõrliike, keda avalikult turustatakse nt interneti saitide 

kaudu. 
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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. 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 alustati selle jõe asustamist. Eesti-Vene piirijões, Narva jões, 

hävis Narva hüdroelektrijaama ehitamise tagajärjel lõhe looduslikuks lisandumiseks vajalik 

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

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

kalakasvatusliku taastootmise jaoks sugukalade hankimiseks, asustas ka Eesti lisaks 

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

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

 

Asustamiste maht läbi aastate on toodud tabelis 10  ja joonistel 8 ja 10. Pärast 2009.a. on 

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

ajal stabiilne. Smoltifitseerumiseks võimeliste noorlõhede (aastased ja vanemad) asustamiste  

maht on olenenud kasvatusvõimalustest. Lisaks  suurematele (1+ ja 2+) noorjärkudele asustati 

aastatel, kui marja ja vastsete hea ellujäämuse tõttu oli maimusid edasikasvatamiseks 

vajaminevast rohkem, ka neid (tabel 10, joonised 8 ja 10). Asustamiste tulemuslikkuse ja lõhe 

rännete uurimiseks on kalad olnud märgistatud kas grupiviisiliselt rasvauime lõikamisega või 

individuaalmärgistega. Selleks kasutati kuni 2015.a. Carlini tüüpi rippmärgiseid, sealt alates 

aga kalale vähem kahjulikult mõjuvaid T ankurmärgiseid. 

 

Aja jooksul on Eesti jõgede asustamiseks kasutatud erineva päritoluga sugukaladelt saadud 

järglasi (tabel 11). Selle teadmine on oluline, et hinnata asustamiste tulemuslikkust, 

populatsioonide taastumist ja erinevatest asustamistest pärit lõhede osatähtsust saagis. 

Rahvusvahelises koostöös toimuvad selleks Läänemere lõhesaagi koosseisu geneetilised 
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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. 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.a.  kasutati 

asustusmaterjali tootmiseks Kunda jõest toodud ja PKTs üles kasvatatud lõhedest pärinevaid 

sugukalu. Alates 2009.a. kasutatakse paljundamiseks PKTs peetava Kunda lõhe geenipanga 

sugukalu, kes kuuluvad juba III-IV põlvkonda. Alates 2008. aastast on suurenenud Kunda 

jõest 2001-2002 toodud noorkaladest moodustatud geenipanga päritoluga kalade arv ja praegu 

kasutatakse Soome lahe piirkonnas asustamiseks Kunda päritoluga kalu. Paraku vähenes 

Kunda lõhede järglaste suurus nende kasvatamise algul  (joonis 9), kuid pärast 2014.a. on 

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

lõhepopulatsiooni taastamist Lätist, Tome kalakasvandusest Daugava jõe lõhedelt saadud  

järglastega. Daugava lõhe on geneetiliselt lähedane Pärnu lõhe looduslikule populatsioonile ja 

tema asustamine on EL lõhepoliitika suunistest lähtudes õigustatud. 

 

 

 

 
 

Joonis 8. Lõhe asustamiste maht vanuserühmade kaupa (v.a. 0+) aastate lõikes  

alates PKT asustamiste algusest 
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Joonis 9. Asustatud lõhede keskmine mass (g) aastate lõikes alates PKT  

asustamiste algusest 
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Tabel 10.  PKTst Eesti jõgedesse asustatud lõhede arv aastati tuhandetes. Vanus 0+ tähendab, et kala on ühesuvine,  1+, et  kala on kahesuvine,   

                  * et antud ühe või kaheaastaste kalade rühm oli rasvauime lõikamise teel märgistamata või vaid osaliselt märgistatud 

 

 
Jõgi Va- 

nus 

1997 1998 1999 2000 2001 2002 2003 2004 2005 2006 2007 2008 2009 2010 2011 2012 2013 2014 2015 2016 2017 Kok- 

ku 

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 5,39 138,3 

L
o

o
b

u
 

0+      31,16 56,76 30,1           21,54 10,55 10,60 160,71 

1   

 

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

* 

  10,69 10,6   5,14 8,57 110 

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 5,23 90,24 

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 
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Tabel 10  (järg) 

 

Jõgi Va- 

nus 

1997 1998 1999 2000 2001 2002 2003 2004 2005 2006 2007 2008 2009 2010 2011 2012 2013 2014 2015 2016 2017 Kokku 

P
ir

it
a

 

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

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

1+  21,37                    21,37 

2   10,17  5,07 10,04 10,01 14,26 10,51 10,42 11,21 11,59 10,13 6,00 4,04 5,59 5,22 5,16 5,10 5,42 5,42 145,36 

Pudi-

soo 

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 11,43 277,86 

1            40,79 42,1 20,49 13,67 29,27 14,5 10,08 13,75 13,59 18,39 216,63 

1+                 6,99  3,58 5,39 5,22 21,18 

2                   0,66  5,54 6,2 

P
ä

rn
u

 

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

1                   16,38 15,8  32,18 

2                   16,31 10,29 10,45 37,05 

P
ü

h
a

jõ
g

i 

0+                  5,32 5,35 5,20 6,35 22,22 

1                  5,28    5,28 

2                3,44      3,44 
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Tabel 10 (järg) 
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 8,94 267,72 

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  5,52 5,70 259,49 

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 26,3 247,45 

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 24,96 318,02 

1+  14,29             6,03  6,16    15,96 42,44 

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 5,07 206,26 

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  100,4 124  50,57  99,54 93,18 107,2 127,6 86,16 54,68 1434,88 

1 ja 

1+ 

5,85 52,36 140,8 98,57 184,2 145,6 172,2 164,5 120,5 124,7 89,04 121,7 145,4 76,60 82,76 89,80 81,37 24,8 44,22 50,15 82,04 2097,09 

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 42,80 906,39 
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Tabel 11.   PKTst aastatel 1997 – 2017  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 2017 

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 K 

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

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

2-suvised  L             K  K    K 

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

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 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 11  (järg) 

 

Jõgi,  

vanus 1997 1998 1999 2000 2001 2002 2003 2004 2005 2006 2007 2008 2009 2010 2011 2012 2013 2014 2015 2016 2017 

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 K 

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

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

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

Purtse j.                      

2-aastased                   K  K 

2-suvised                 K  K K K 

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

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

vastsed                 K K K   

Pärnu j.                      

2-aastased                   D D D 

1-aastased                   D D  

0+                 D D D   

Pühajõgi                      

2-aastased                K, N      

1-aastased                  K    

0+                  K K K K 
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Selgitus: 

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 – Lätist Tome kalakasvandusest toodud Daugava jõe populatsioonist pärit asustuskalade 

marjast inkubeeritud 

  

 

 
 

 
 

 

Joonis 10. 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, aga ka tellimusest (joonis 11). Meriforelli noorjärke 

tootsid Õngu noorkalakasvandus ja Põlula kalakasvandus. Pärast Õngu noorkalakasvanduse 

tegevuse lõppemist ja riikliku tellimuse puudumisel PKTle on pärast 2014. aastat märgatav 

asustamiste vähenemine. Meriforelli taastootmine PKTs lõpetati 2017. aastal. Selle põhjuseks 

oli eeskätt looduslike forellipopulatsioonide hea seisund Soome lahte suubuvates jõgedes. 

Seetõttu polnud seal kalakasvanduslikku taastootmist enam vaja. 

 

 

 

Joonis 11. Meriforelli erinevate vanuserühmade asustamise dünaamika alates 1993 
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1.8.3. Merisiig  ja Pärnu poolsiirdesiig  

 
1990-ndatel aastatel asustati rohkem meres kudevat siiga, hiljem rohkem Pärnu jõe 

poolsiirdesiiga, kes oli kasvatatud Kalatalus Härjanurmes (joonis 12). Merisiia asustamine  

vähenes pärast 2002. a. ja katkes 2006. a. Asustamise katkemine on vastuolus nii 2002. aasta 

taastootmise programmi kui kehtiva kalakasvatusliku taastootmise tegevuskava mõttega, sest 

siig kuulub neis prioriteetsete liikide hulka. Asustamise vähenemise põhjuste hulgas olid tol 

ajal esikohal sugukalade saamisega seotud tehnilised raskused, siiamaimude kasvatamiseks 

sobivate tingimustega kalakasvanduste vähesus, administratiivsed probleemid 

(kalakasvatajate, Keskkonnaameti ja KIK suhtlemises). 2016-2017 alustati Pärnu 

poolsiirdesiia maimude kasvatamist PKTs ja nad asustati Pärnu jõkke. 

 

 

Joonis 12 . Samasuvise merisiia erinevate vormide asustamise dünaamika alates 1993.a. 
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1.8.4. Haug 
 

Haug on Eestis levinuim kalaliik ja tema varu oleneb suuresti kudemisvõimalustest ja 

asustamise asemel on tulemuslikum looduslike paljunemise toetamine. Püügihuvi tõttu  

asustati haugi noorjärke varem massiliselt. Haugi vastsete või röövtoidule üleminemise 

eelsete maimude tootmine on kõige odavam ja lihtsam ning seda tehti kuni 2000-ndate 

aastateni suures mahus. Kuid selliste noorjärkude asustamine on  vähe tulemuslik ja praegu on 

katkenud. Haugi püügivaru suurendamise ja populatsioonide tugevdamise jaoks on kõige 

soovitavam samasuviste haugide asustamine. Samasuvise haugi massilist tootmist 

kalakasvandustes raskendab nende vajadus elustoidu järele ja kannibalism. Haugi 

taastootmise võimalusi piirab ka sugukalade kättesaadavus, sest neid tuleb püüda looduslikest 

veekogudest kudeajal, mis on samal ajal haugipüügi keeluaeg. Kalakasvatusliku taastootmise 

tegevuskava näeb haugi asustamisi ette vaid põhjendatud asustuskavade puhul. Nende 

puudumise tõttu on asustamised praeguseks katkenud (joonis 13).  

  

 
 

Joonis 13. Haugi erinevate vanusrühmade asustamiste dünaamika alates 1993.a. 
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1.8.5. Jõevähk 
 

Vähikasvandustes toodetud samasuvise jõevähi asustamised algasid siis, kui Kalatalu 

Härjanurmes hakkas 1996. aastal neid asustusmaterjaliks müüma. Suurema asustusmaterjali 

kättesaadavuse kasvuga samasuviste asustamine algul vähenes ja 2009. a. lakkas. Alates 2004. 

aastast suurenes vanemate kui samasuviste jõevähkide asustamine (joonis 14), sest rajatud 

vähikasvandused hakkasid müüma suuremat asustusmaterjali piisavas koguses. Paralleelselt 

jätkusid ümberasustamised looduslike veekogude vahel. Nõudluse vähenemise tõttu 

asustamiste järele (riikliku finantseerimise vähenemine) on alates 2012. a. vähi asustamised 

märgatavalt kahanenud. Joonisel 14  on toodud kokku võetuna kasvatatud vähi asustamised ja 

ümberasustamised. Alates 2014.a. on läbi viidud vaid ümberasustamisi looduslikest 

veekogudest, kus vähipopulatsioon on heas seisus  kahjustatud vähiveekogudesse või uutesse 

rajatud tehisveekogudesse. 

 

 
 

Joonis 14. Jõevähi erinevate vanusrühmade asustamise dünaamika alates 1996.a. 
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1.8.6. Angerjas 
 

Angerjat asustatakse kas Lääne-Euroopast imporditud klaasangerjana või enne asustamist 

suletud veekasutusega süsteemis suuremaks kasvatatud angerjatena. Tinglikult on viimased 

kasvanduses pidamise aastate järgi ühesuvised, aastased või kaheaastased. Statistikas aga 

kasutatakse angerja vanuste tähistusi vääralt. Angerja bioloogia eripära tõttu ei ole õige 

kasutada tavalist 0+, 1+, 2+ süsteemi vaid tuleks lähtuda klaasangerjatest või kasvanduses ette 

kasvatatud angerja kasvanduses pidamise aastatest. Termin maimud jääb ebamääraseks. 

Seetõttu on andmebaasis olulisi vasturääkivusi. Näiteks pole asustuskalade suurused tihti 

kooskõlas nende märgitud vanusega. Samuti antakse tihti asustatud kalade arvu asemel kogus 

kilodes, mis ei võimalda tegelikku arvu määrata. Kasvatatud angerjamaimude asustamine 

toimus peamiselt perioodil 2001-2014 kui töötas Triton PR AS kasvandus, mis asustas eeskätt 

Võrtsjärve. 2016-2017 on kasvatud angerjaid järvedesse asustanud uus BM Trade 

angerjakasvandus. Alates 2014.a. on klaasangerjate asustamine järsult suurenenud  ja 

ettekasvatatud angerjamaimude asustamine vähenenud (joonis 15).  

 

 
 

 

Joonis 15. Angerja erinevate vanusrühmade asustamise dünaamika alates 2000a., 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 sügiseks 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,  siis ei suudetud  2002-2010. a. taastootmise programmis esitatud 

miinimumnõudeid täita. Ära  jäid  tellimused kohamaimudele, sest mitmete uuringute (vt 

Kalakasvatusliku taastootmise tegevuskava) hinnangute järgi oli see tegevus  väheefektiivne. 

Eelistatud on koha varu suurendamine kaitse ja loodusliku paljunemise toetamise meetmete 

kaudu. Ülaltoodud põhjustel langes  koha asustamise maht 2000.-ndatel aastatel pärast 

omaaegse taastootmise programmi vastu võtmist kiiresti ja praeguseks on asustamised 

katkenud (joonis 16). 2010. a. asustati siiski 1,1 tuh  kahesuvist koha. 

 

 

 

 

Joonis 16. Samasuvise koha asustamise dünaamika alates 1994.a. 
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1.8.8. Teised liigid 
 

Vähesel määral sisaldab asustamiste andmebaas ka materjali teiste liikide kohta. Neid võib 

vaadelda kolme erineva rühmana. Andmebaasi on esiteks kantud kalu, mille asustamine on 

tarbetu. Nendeks on ahven, särg, koger. Tegelikult kuulub siia ka suuremas koguses asustatud 

linask. Praegu peetakse looduslikesse vetesse linaski maimude asustamist vähe vajalikuks. 

Eelistatakse suguküpsete linaskite ümberasustamist, sest selle kala paljunemispotentsiaal on 

suur ja kui tal on normaalsed kudemisvõimalused ei vaja ta kunstlikku toetamist. Teise grupi 

moodustavad võõrliigid karpkala ja vikerforell. Praegu peetakse nende laskmist meie 

looduslikesse vetesse ebasoovitavaks, kuid neid kasvatatakse massiliselt kalakasvandustes 

inimtoiduks. 2017. a. tekitas protesti näiteks karpkala asustamine Maardu järve. Varasemal 

perioodil olid karpkala ja vikerforelli asustamised aga väga levinud. Eestis on teada ka 

mitteametlikke andmeid samuti võõrliikide hulka kuuluva valgeamuuri asustamistest.  

Kolmandas rühmas on episoodiliselt ja vahel vaid väikesel arvul katsena asustatud 

kaitsealused liigid tõugjas, harjus ja Atlandi tuur. Samuti kaitsealuse säga osas on alustatud 

vaid uuringuid, kuigi kalakasvanduste jaoks on seda kala imporditud.  



48 
 

Kokkuvõte 
 

1. Lepingu raames õnnestus 2017. a. koguda kokku 1160  kala koeproovid ja neilt eraldati 

DNA, s.h. 419 Soome lahe jõgedest ja 96 Pärnu jõest püütud lõhe noorkala, 319 Kunda 

lõhe sugukarja asenduskala, 17 Kunda jõest püütud lõhe sugukala ja kääbusisast, 142 

Daugava lõhekarja sugukarja, 28 Pärnu jõest püütud lõhe sugukala, 53 Pärnu jõe 

siirdesiiga sugukala, 44 Kunda jõest püütud harjuse sugukala ja 42 säga (s.h. 1 Eesti 

loodusliku asurkonna säga, 21 Eesti kasvanduste karjade säga ja 20 Tšehhi Vodnany 

liini säga). Kogutud proovidel määrati DNA mikrosatelliitsete markerlookuste 

genotüübid ja lisaks sekveneeriti 100 sägal mtDNA kontrollregioon. 

2. Eesti Soome lahe loodusliku lõhe seirepopulatsioonide (Kunda, Keila) 2010-2017 

valimite ning samuti Vasalemma 2010-2017 valimite geneetilise muutlikkuse tase on 

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

poolega täheldatav geneetilise muutlikkuse suurenemise tendents nii Kunda kui 

mõningal määral ka Keila lõhepopulatsioonil, mis viimastel aastatel on  enamvähem 

siiski stabiliseerunud. Vasalemma lõhepopulatsiooni geneetilise muutlikkuse osas 

mingeid selgeid ajalisi trende ei esine. Kõige järsemalt on aga võrreldes 1990-ndate 

aastate teise poolega suurenenud Loobu lõhepopulatsiooni geneetiline muutlikkus, 

mis on ilmne kõrgema muutlikkusega Narva lõhe asustamise tagajärg. Samas on Loobu 

2010-2017 valimites geneetilise muutlikkuse näitajad (eriti alleelirohkus) enamvähem 

stabiliseerunud. Taastatavate Pirita, Purtse, Selja ja Valgejõe lõhepopulatsioonide 

geneetiline muutlikkus on püsinud stabiilselt kõrgena ja sarnasena asustamiseks 

kasutatud lõhekarjade omaga. Üldiselt on geneetilised distantsid nii looduslike ja 

taastatavate lõhepopulatsioonide ning haudemajakarjade vahel aastate jooksul 

vähenenud ja Soome lahe populatsioonid on seetõttu muutunud üksteisega 

geneetiliselt järjest sarnasemaks. Seetõttu on ähmastunud ka varasemad selgemad 

piirid looduslike ja taastatavate populatsioonide ning haudemajakarjade rühmituste 

vahel. Mõju on seejuures avaldanud nii asustamised kui populatsioonide vaheline 

geenivahetus sugukalade kudejõega eksimise tulemusena.  

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

nende geneetiline muutlikkus on üsna sarnane varem kasutatud Laukaa ja Narva 

lõhekarja omaga ja seetõttu pole nende mõju Soome lahe taastatavate 

lõhepopulatsioonide geneetilise muutlikkuse näitajatele eristatav. Siiski on täheldatav 
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näiteks Pirita 2015-2017, Purtse 2015-2017 Ja Valgejõgi 2017 valimite geneetilise 

diferentseerumise suurenemise trend Narva haudemajakarjast ning samaaegne 

diferentseerumise vähenemine Kunda geenipanga lõhedest, mis näitab, et asustatud 

populatsioonid on Kunda geenipanga kaladega geneetiliselt sarnasemaks muutunud. 

4. Kunda 2014. a. koorunud asenduskarja alleelirohkus on sarnane 2011. ja 2103. a. 

koorunud aastakäikudega ning keskmine oodatav ja tegelik heterosügootsus isegi 

kõrgem kui kõigil varasematel aastaklassidel, mis näitab kasutatud sugukalade suure 

arvu ja erinevate aastakäikude sugukalade paaritamise positiivset mõju. Kunda 

geenipanga erinevate aastaklasside üldine diferentseeritus on madal, mis näitab, et 

alleelisageduste ajaline muutlikkus ei ole väga suur ja sellest tingitud variatsioon 

moodustab vaid 1.6% kogu geneetilisest variatsioonist. 2014. a. koorunud 

asenduskarja (Kun2014S) diferentseeritus 2008-2013 aastaklassidest on 0.015-0.018 

ning 0-põlvkonnast (Kun2001S) 0.020, mis näitab, et Kun2014S aastaklass on DNA 

markerlookuste alleelisageduste poolest üsna sarnane 2001.-2002. a. Kunda jõest 

püütud noorkalade baasil loodud Kunda sugukarja 0-põlvkonnaga ja geenipanga 2008-

2013 aastaklassidega. Inbriidingu suurenemine lähissugulaspaarituste tulemusena pole 

seni olnud tuvastatav. Inbriidingu suurenemist on aidanud vältida suure arvu 

sugukalade kasutamine ja erinevate aastakäikude sugukalade paaritamine 

järglaskonna saamisel.  

5. Loodusest püütud kääbusisaste kasutamine Kunda geenipanga emaskalade marja 

viljastamisel aitab samuti vältida inbriidingut ja säilitada geenipanga geneetilist 

mitmekesisust. 2017. a. sügisel saadi RMK Põlula kalakasvatustalitusest Kunda jõest 

püütud 13 emassugukala ja 4 varasuguküpse nn. "kääbusisase" koeproovid. Geneetilise 

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

päritoluga ega triploidset isendit. 2017.a. valimi alleelirohkus oli mõnevõrra kõrgem kui 

2010-2017. a. Kunda jõe noorkalade ja 2011., 2013., 2015. ja 2016. a. püütud 

suguküpsete isendite valimitel, mis on tõenäoliselt tingitud suhteliselt väikese valimiga 

(kokku vaid 17 isendit) kaasnevast juhuslikkuse faktorist. Samas oli 2017.a. sugukalade 

valimi tegelik heterosügootsus sarnane teiste valimitega. 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 säilitamiseks ja 

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

triploidseid isendeid.  

6. Pärnu jõe lõhepopulatsiooni taastamise eesmärgil 2013.a. sügisel Daugava jõest 

püütud sugukalade geneetiline muutlikkus ei erinenud oluliselt Daugava 1998. a. 

noorkalade valimist, mis näitab Daugava lõhekarja geneetilise muutlikkuse üldist ajalist 

stabiilsust. Samas on nende järglaste baasil RMK Põlula kalakasvatustalituses 

moodustatud Daugava lõhe sugukarja (kiibistati 2017.a. sügisel) geneetiline muutlikkus 

mõnevõrra madalam kui tema vanematel. Põhjuseks on ilmselt väike arv järglaste 

saamiseks kasutatud sugukalu (36 tk.). Daugava lõhe sugukarja järgmiste 

aastakäikude/põlvkondade saamiseks oleks vajalik võimalusel kasutada suuremat arvu 

sugukalu sarnaselt Kunda lõhe elusgeenipangale. Pärnu lõhepopulatsiooni 1997-

2000.a. looduslike noorkalade valimite ning 2017.a. jõest püütud sugu- ja noorkalade 

geneetiline muutlikkus on sarnane ja ei erine oluliselt Liivi lahe Läti 

lõhepopulatsioonide (s.h. Daugava) valimitest. Liivi lahe lõhepopulatsioonide üldine 

geneetiline diferentseeritus on madal (FST = 0.026) ehk populatsioonide ja nende 

aastakäikude geneetilistest erinevustest on tingitud vaid 2.6% kogu geneetilisest 

variatsioonist. Pärnu lõhepopulatsiooni erinevate valimite geneetiline diferentseeritus 

on seejuures 0.023-0.057, Daugava lõhepopulatsiooni valimitel 0.004-0.039 ning Pärnu 

ja Daugava valimite vaheline diferentseeritus on 0.000-0.052.  Võib järeldada, et 

Daugava lõhe sobib üsna hästi Pärnu lõhe asurkonna taastamiseks ja tugevdamiseks. 

7. Pärnu Pärnu jõest 2017. a. püütud hõredapiilise siirdesiia sugukalade geneetilist 

muutlikkust iseloomustavad näitajad (alleelirohkus ja keskmine tegelik 

heterosügootsus) ei erinenud oluliselt varasemate aastate valimitest, mis näitab, et 

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

aastate valimite geneetilist diferentseerumist iseloomustava FST indeksi väärtus 0) ning 

2017. a. kogutud sugukalad esindasid hästi Pärnu siirdesiia geneetilist muutlikkust ja 

sobivad taastootmiseks. Kõigi Pärnu jõe siirdesiia valimite inbriidingukoefitsient ei 

erinenud statistiliselt oluliselt nullist. 

8. Kunda harjusepopulatsiooni geneetiline muutlikkus on kõigi parameetrite osas oluliselt 

madalam kui Selja ja Piusa/Ahja populatsioonidel ning tema inbriidingukoefitsient on 

samuti väga kõrge, mis võib olla tingitud väga väikesest efektiivsest kudekarja mahust. 

Soome lahe vesikonna harjusepopulatsioonidel (Selja ja Kunda) on oluliselt madalam 

keskmine heterosügootsus kui Peipsi-Pihkva järve (Ahja, Piusa) vesikonda kuuluvatel 
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populatsioonidel. Samas näitasid meie varasemad uuringud, et kõigi Eesti 

harjusepopulatsioonide geneetilise muutlikkuse tase on 2-3 korda madalam kui Rootsi, 

Poola ja Saksamaa harjusepopulatsioonidel, mis viitab väikesele efektiivsele 

populatsiooni mahule ja/või populatsiooni suuruse aeg-ajalt toimunud vähenemisele 

kriitiliselt väiksele tasemele ehk  nn. „pudelikaelade“ esinemisele. Meie varasemad 

uuringud näitasid samuti, et Eesti harjusepopulatsioonide üldine geneetiline 

diferentseeritus on kõrge (FST = 0.38) ja kogu geneetilisest variatsioonist on 

vesikondade vahelistest erinevustest tingitud koguni 45.6%. Seevastu populatsioonide 

vahelistest erinevustest vesikondade sees on tingitud vaid 5.0%. Arvestades 

populatsioonide suhteliselt madalat diferentseeritust vesikonna sees ja Kunda 

harjusepopulatsiooni madalat geneetilist muutlikkust ja kõrget inbriidingukoefitsienti 

on Soome lahe harjusepopulatsioonide taastamiseks ja tugevdamiseks soovitav 

moodustada mitme Soome lahe populatsiooni (Selja, Kunda jt.) baasil sünteetiline 

sugukari või paaritada kunstlikul paljundamisel mitmest jõest püütud sugukalu, mis 

võimaldaks suurendada asustatavate noorkalade kõrgemat geneetilist mitmekesisust 

ja likvideerida inbriidingut.. 

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

ja iseärasusi võrreldes kasvanduste sägakarjadega, kasutades 20 rakutuuma DNA 

mikrosatelliitmarkerit ja mitokondriaalse DNA kontrollregiooni (D-ling) järjestusi. 

Uuritud sägapopulatsioonides leiti 20 mikrosatelliitmarkeri lookuses kokku 122 

erinevat alleeli ja neist 11 esinesid ainult Eesti loodusliku säga asurkonnas (nn. 

privaatalleelid). Alleelirohkus oli Lapavira (Leedu päritolu) ja Vodnany (Tšehhi päritolu) 

sägakarjadel mõnevõrra kõrgem kui Eesti looduslikul sägapopulatsioonil ning kõige 

madalam alleelirohkus oli Härjanurme ja Störfischi Läti päritolu sägakarjadel. Samas 

tegelik keskmine heterosügootsus oli kasvanduse karjadel üsna sarnane ning oluliselt 

kõrgem kui Peipsi looduslikul sägapopulatsioonil. Oluline heterosügootsete 

genotüüpide defitsiit Peipsi vesikonna säga valimis on tõenäoliselt põhjustatud 

lähisuguluspaaritusest ehk inbriidingust. Seda toetab ka inbriidingukoefitsiendi FIS 

kõrge väärtus 0.224. Samas esineb aga näiteks Härjanurme ja Störfischi sägakarjades 

hoopis statistiliselt oluline heterosügootide liig võrreldes oodatavaga, mis on tavaliselt 

iseloomulik just kasvanduste karjadele kui järglaskonna saamiseks kasutatavate 

sugukalade arv on väga väike ja juhusel on suur roll selles, millised 

genotüübikombinatsionid järglastel moodustuvad. Uuritud sägapopulatsioonide üldine 
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geneetiline diferentseeritus on suhteliselt kõrge (FST = 0.223) ehk 22.3% kogu 

geneetilisest variatsioonist on tingitud populatsioonide/karjade erinevusest. Eesti 

looduslik sägapopulatsioon on väga tugevalt diferentseerunud Härjanurme ja Störfischi 

sägakarjadest (FST = 0.31) ning suhteliselt tugevalt diferentseerunud ka Lapavira (FST = 

0.23) ja Vodnany sägakarjadest (FST = 0.28). Populatsioonide geneetilist sarnasust 

iseloomustava Da geneetilise distantsi põhjal eristub Peipsi looduslik sägapopulatsioon 

selgelt kasvanduste sägakarjadest. Kõige väiksem on Peipsi sägapopulatsiooni 

geneetiline distants Lapavira sägakarjast. MtDNA kontrollregiooni järjestuses (ca 900 

bp) leiti uuritud 100 indiviidil viis erinevat haplotüüpi. Kõige suurema sagedusega 

esines Hap1, mida leiti neljas populatsioonis/karjas viiest, olles fikseerunud Peipsi 

populatsioonis ning Störfischi ja Härjanurme sägakarjades. Peipsi populatsiooni ning 

Störfischi ja Härjanurme sägakarjade emaliinid on mtDNA D-lingu järjestuste põhjal 

üksteisega geneetiliselt identsed ning sarnasemad Lapavira kui Karilatsi sägakarjaga. 

Samas olid Peipsi looduslik populatsioon ja Störfischi/Härjanurme kasvanduste karjad 

rakutuuma DNA markerite (mikrosatelliitide) põhjal just kõige rohkem teineteisest 

eristunud. Seetõttu ei saa üldjäreldusena pidada ühtegi muu päritoluga kasvanduse 

sägakarja geneetiliselt väga sarnaseks Peipsi looduslikule sägapopulatsioonile, kuid 

arvestades Peipsi sägapopulatsiooni kõrget inbriidingutaset ja madalat tegelikku 

heterosügootsust oleks Eesti loodusliku säga asurkonna täiendamiseks ja 

tugevdamiseks siiski soovitav kasutada Leedu ja Läti päritolu sägasid, mis aitaksid 

likvideerida inbriidingut ning suurendada geneetilist muutlikkust, tagades sellega 

elujõulisema ja keskonnamuutustele kohanemisvõimelisema säga asurkonna. 

10. Asustamiste andmebaasis sisalduvad andmed 12 liigi kohta. Nende andmete  

pikaajalise perioodi analüüs näitas, et 1990-ndatel aastatel toimunud massiline paljude 

eri liiki kalade asustamine vähenes 2000-ndatel aastatel järkjärgult ja oluliselt nii mahu 

kui liikide valiku suhtes. Praegu toimub suures mahus vaid  lõhe ja angerja asustamine. 

Põlula kalakasvanduses on taas alustatud väikeses mahus Pärnu jõe poolsiirdesiia 

asustamist. Samuti alustati 2017 a. taas Riina Kalda kalamajandis Carpio e Haaslava 

kalakasvanduses kasvatatud tõugja noorkalade asustamist Emajõe vesikonda. 

Alustatud on katseid harjuse paljundamiseks Põlula kalakasvanduses. Jõevähki on 

alates 2014. a. vaid ümber asustatud vähirikastest veekogudest neisse kohtadesse, kus 

vähipopulatsioon vajab tugevdamist. Regulaarselt toimub lõhe noorjärkude tootmine 

RMK Põlula kalakasvatustalituses lõhepopulatsioonide taastamiseks ja tugevdamiseks, 
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kusjuures Soome lahe vesikonna asustamise kõrvale on tähtsa ülesandena tekkinud 

Pärnu jõe lõhepopulatsiooni taastamine. Angerja asustamine järvedesse püügivaru 

loomiseks põhineb järjest enam imporditud klaasangerjal, ettekasvatatud 

noorangerjate asustamise maht on väike. Kuni 2017. aastani asustati väikeses mahus 

meriforelli. Jõevähi asustamisel on üle mindud tugevatest populatsioonidest pärit 

loomade ümberasustamisele. Looduskaitsealuste liikide  - tõugja ja Läänemere tuura 

asustamise projektide maht ei ole riigi poolt kindlalt määratletud. Vajalik oleks välja 

töötada säga taastootmise programm. Vajalik on ka asustamiste andmebaasi jätkuv 

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

valdkonnas ning kavandada jätkuvalt taastootmise poliitikat.  

 

 


