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Lepingu ldhteiillesanne 2018

,Kalade taastootmise alased uuringud”

Too eesmargid:

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

Anallitsida loodusest PKK Kunda IGhekarja genofondi tdiendamiseks plititud
sugukalade geneetilist muutlikkust ning vorrelda seda nii pudtud isendite riihmas kui
Kunda sugukarja genofondiga ja anda vajadusel soovitused sugukarja geneetilise
mitmekesisuse suurendamiseks.

Anallisida loodusest PKK kriiogeenipanga loomiseks plititud alguparase
I6hepopulatsiooni sugukalade geneetilist muutlikkust ning vorrelda seda puttud
isendite rihmas, sugukarja (Kunda joe puhul) ja vastava joe genofondiga ning anda
soovitused sligavkiilmutatud niisa pikaajaliseks sailitamiseks vGi niiskade
prakeerimiseks.

Anallilsida Parnu joe Idhepopulatsiooni taastamiseks PKKs moodustatava I6he
sugukarja kalade ja loodusest plititud Parnu joe voi Lati j6gede I6he sugukalade voi
nende jarglaste geneetilisi naitajaid.

Analliiisida PKK siia kasvatamistehnoloogia katsetamise raames Parnu joest plititud
horedapiilise siirdesiia sugukalade geneetilisi isedrasusi.

Anallilsida PKK siia kasvatamistehnoloogia katsetamise raames Peipsi jarvest plititud
peipsi siia sugukalade geneetilisi isedrasusi ning vorrelda seda nii plititud isendite
riihmas kui Peipsi jarve genofondiga.

Anallilsida PKK harjuse kasvatamistehnoloogia katsetamise raames Kunda joest
plltavate harjuse sugukalade geneetilisi isedrasusi.

Anda Keskkonnaministeeriumile konsultatsioone kalade taastootmisega seotud
kiisimustes.

Too kirjeldus:

Antakse hinnang PKKs peetava Kunda joe paritolu I6he sugukarja ja asenduskarja
geneetilisele mitmekesisusele, analllsides 17 DNA mikrosatelliitmarkeri osas sugu- ja
asenduskarjas ca 300 proovi. Esitatakse konkreetsed soovitused geenipankade
edaspidiseks arendamiseks. Tehakse ettepanekud geneetiliselt mittesobivate (nt
triploidsete kalade) ja Iahisuguluses isendite sugu- ja asenduskarjast
valjaprakeerimiseks ja kalade ristamisskeemi koostamiseks.

Analllsitakse 17 DNA mikrosatelliitmarkeri osas Kunda joest PKK sugukarja
geneetilise mitmekesisuse tdiendamise eesmargil 2018. aastal plltavate
kaabusisaste ja tdiskasvanud sugukalade proovid (kokku ca 80 tk) ja antakse hinnang
nende geneetilisele mitmekesisusele ja kvaliteedile (liigiline puhtus ja triploidsete
kalade esinemine/puudumine).

Anallilisitakse 17 DNA mikrosatelliitmarkeri osas alguparasest I6he asurkonnast PKK
kriiogeenipanga loomise eesmargil 2018. aastal pultavate kdadbusisaste ja
taiskasvanud sugukalade proovid (kokku ca 50 tk) ja antakse hinnang nende
geneetilisele mitmekesisusele ja kvaliteedile (liigiline puhtus ja triploidsete kalade
esinemine/puudumine).
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Analllsitakse 17 DNA mikrosatelliitmarkeri osas Parnu joe I6he asurkonna
taastamise eesmargil moodustatava sugukarja (kokku ca 140 isendit) ning 2018.
aastal Parnu jGest plititavate IGhe sugukalade proovid (kuni 50 proovi), aga ka Latist
Daugava joest 2017. aastal plilitud sugukaladelt saadud ja 2018.a. veebruaris
PSlulasse toodud silmtappstaadiumis marjast kasvatatavate noorkalade proovid (100
proovi) ning maaratakse nende geneetilised isedrasused.

Analllsitakse PKKs siia kasvatamistehnoloogia katsetamise raames Parnu joest
plltavate héredapiilise siirdesiia sugukalade (ca 70 proovi) geneetilisi isedrasusi 12
DNA mikrosatelliitmarkeri pdhjal.

Anallisitakse PKKs siia kasvatamistehnoloogia katsetamise raames Peipsi jarvest
plltavate peipsi siia sugukalade (ca 70 proovi) geneetilisi isedrasusi 12 DNA
mikrosatelliitmarkeri pohjal.

Anallilsitakse PKKs harjuse kasvatamistehnoloogia katsetamise raames Kunda joest
plltavate harjuse sugukalade (ca 50 proovi) geneetilisi isedrasusi 12 DNA
mikrosatelliitmarkerite pdhjal.

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



Sissejuhatus

2018. aasta aruanne on osa 1995. aastal alanud pikaajalisest EMU VLI vesiviljeluse dppetooli
koostoost Keskkonnaministeeriumi ja RMK Pdlula kalakasvatustalitusega (varem Polula
Kalakasvatuskeskus ja RMK Pdlula kalakasvatusosakond), mille eesmargiks on kalade
taastootmise alaste uuringute teostamine vastavalt lepingus pistitatud lahtellesandele (vt.

Ik. 3-4). Aruanne on struktureeritud vastavalt lahteillesande punktidele 1.1-1.7.

Lepingu raames dnnestus 2018. a. koguda kokku 755 kala koeproovid, s.h. 151 Kunda I8he
sugukarja asenduskala, 61 Keila joest pliitud I6he sugukilipset isaskala ja kddbusisast, 135
Daugava I6he sugukarja kala, 37 Parnu joest plitud |6he sugukala, 100 Daugava I6he
noorkala, 117 Parnu joest plititud siirdesiiga sugukala ja 124 sugukarja kala ning 30 Peipsi
jarvest pudltud siiga. Lahtelilesande punkte 1.2 ja 1.7 ei olnud vdimalik taita, kuna 2018.
aasta suvel tehtud kontrollreidi kdigus tuvastas Veterinaar- ja Toiduamet Kunda joel asuvas
Aravuse kalakasvanduses IHN viiruse. Bioohutuse tagamiseks otsustas RMK Polula
kalakasvatustalitus Kunda sugukarja geneetilise mitmekesisuse hoidmiseks ja
suurendamiseks kadbusisaste ja tdiskasvanud sugukalade pulke samast joest mitte teha ning
seetdttu geneetilise mitmekesisuse ja kvaliteedi anallilisimiseks vajalikke proove ei kogutud.
Samuti loobus RMK Pd&lula kalakasvatustalitus 2018. aastal Kunda joe paritolu harjuse ja
peipsi siia kasvatamiskatsetest, sest bioohutuse tagamiseks vajalik karantiinihoone 2018.
aastal ei valminud. Lisaks lepingu ldahtelllesannetele analiilsisime 2018. aasta lepingu
raames RMK Pdlula kalakasvatustalituses loodava Parnu joe hdredapiilise siirdesiia ja Peipsi
jarvest pllitud siigade geneetilisi isedrasusi. See info on vajalik RMK Pdlula

kalakasvatustalituse siia paljundamisega seonduvate tegevuste planeerimise seisukohalt.

Lepingu aruande koostas Riho Gross. Laboratoorsed geneetilisted analiiiisid teostasid EMU
vesiviljeluse 0ppetooli tootajad Oksana Burimski ja Kerli Haugjarv. Lepingu taitjad tdnavad
Kunnar Klaasi ja Ene Saadret RMK Pélula kalakasvatustalitusest ning Martin Keslerit, Teet

Krauset ja Heli Spilevit TU Eesti Mereinstituudist abi eest koeproovide kogumisel.



Kasutatud moisted

Populatsioon ehk asurkond - (ihte liiki kuuluvate isendite kogum, mida (ihendab (ihine
paritolu ning sarnane genofond ja mis on naaberpopulatsioonist suhteliselt isoleeritud
geograafiliste barjaaride voi kditumuslike isedrasuste jt. ristumisbarjaari tekitavate tegurite
kaudu. Populatsiooni olulisteks tunnusteks on ajaline pusivus ja isendite vaba ristumine
(random mating) ehk panmiksia, mis tagab sama populatsiooni isendite sarnasuse.

Geneetiline marker - geen v6i mingi muu DNA fragment, millel on kergesti identifitseeritav
fenotlitip ja mille parandumist on véimalik kindlaks teha.

Mikrosatelliitse DNA markerid ehk mikrosatelliidid - DNA jarjestused, mis koosnevad
tandeemselt korduvatest ihe kuni kuue nukleotiidi pikkustest motiividest. Tandeemsete
korduste arv on seejuures vaga varieeruv, moodustades erineva pikkusega (aluspaaride
arvuga) alleele. Olenevalt korduste struktuurist voib mikrosatelliite jagada: mono-, di-, tri-,
tetranukleotiidseteks jne.

Lookus - mingil viisil (hrl. alleelse muutlikkuse jargi) iseloomustatav (identifitseeritav)
kromosoomi vdi DNA-molekuli I&ik, milles paikneb kindel geen (geenilookus) vGi mis tahes
muu eristatav nukleotiidijarjestus (geneetilise markeri lookus).

Alleel - geeniteisend, geeni esinemisvorm; Uiks kahest vdi mitmest alternatiivsest
geenivariandist, mis erinevad nukleotiidide jarjestuse ja sageli ka funktsiooni poolest;
laiemas tahenduses: mis tahes genoomse lookuse (ndit. geneetilise markeri) alternatiivne
vorm, mida iseloomustab unikaalne nukleotiidne jarjestus. Alleelide keskmine arv
markerlookuses (A) ja selle valimi suurusele korrigeritud vaartus, alleelirohkus (A), on ks
nditaja, mis iseloomustab populatsiooni geneetilist muutlikkust (vt. ka heterosiigootsus).

Genotiiiip - indiviidi geneetiliste lookuste alleelne koosseis; diploidsetel organismidel
eristatakse iga geeni suhtes homosiigootset genotiiiipi (indiviid parib mélemalt vanemalt
sama geenivariandi voi geneetilise markeri nukleotiidse jarjestuse ehk alleeli, nt AA voi BB) ja
heterosiigootset genotiilipi (indiviid parib kummaltki vanemalt erineva alleeli, nt AB).

Heterosiigootsus (H) - heterosiigootsete isendite proportsioon populatsioonis. Kasutatakse
populatsiooni geneetilise muutlikkuse hindamisel. Heterosligootsuse all mdistetakse ka
indiviidi genotilbi seisundit, kus homoloogiliste kromosoomide samas lookuses (vGi mitmes
vaatlusaluses lookuses) asuvad UGhe geeni erinevad alleelid. Oodatav heterosiigootsus (He) —
arvutatakse markerlookuste alleelisageduste p6hjal ja nditab tdendosust, et indiviid on
heterosiigootne uuritava(te)s lookus(t)es. Tegelik heterosiigootsus (Ho) - uuritava(te)s
lookus(t)es heterosligootse genotiilbiga isendite tegelik (vaadeldud) proportsioon
populatsioonis.



Inbriiding ehk suguluspaaritus - populatsiooni keskmisest Iahemas suguluses isendite
paaritamine. Inbriiding suurendab populatsiooni keskmist homosiligootsust, st suurendab
homosiigootsete genotilpide sagedust (ja vastavalt vahendab heterosiligootsete
genotiipide sagedust), kuid ei muuda alleelide sagedust.

Inbriidingukoefitsient (F) - vanemate geneetilisest sugulusest tingitud homosiigootsuse
suurenemise téendosus jarglastel vorreldes lahtepopulatsiooniga. Kui iseviljastamisel on F
vaartus 0,5, siis vanema ja jarglase voi Oe ja venna paaritamisel 0,25 ning poolde ja -venna
paaritamisel 0,125. Geneetilisi markereid kasutades hinnatakse inbriidingukoefitsienti
Wrighti F-statistiku Fis abil, mis leitakse populatsiooni oodatava ja tegeliku heterostigootsuse
vahe suhtena oodatavasse heterosiigootsusesse ning mille vaartus voib olla vahemikus -1
kuni 1. Fis negatiivne vaartus naitab autbriidingut, positiivne vaartus naitab inbriidingut ja
Fis=0 naitab isendite juhuslikku paarumist ja genotlilibisageduste vastavust Hardy-Weinbergi
tasakaaluseadusele. Ohustatud kalaliikide taastootmisel peaks eesmark olema hoida
summarne Fis £ 0.05 ja Fislubatav vaartus pdlvkonna kohta séltub taastootmisprogrammi
planeeritud ajalisest kestusest ehk pdlvkondade koguarvust taastootmisprogrammis (nait.
kui taastootmisprogrammi kestuseks on planeeritud 10 pdlvkonda, siis Fis lubatav vaartus
Uhe polvkonna kohta on kuni 0.005.

Fikseerumisindeks Fst — populatsioonide geneetilise diferentseerituse naitaja, mis
iseloomustab populatsioonide voi aastaklasside vahelistest erinevustest tingitud geneetilise
variatsiooni proportsiooni kogu geneetilises variatsioonis. Fsr leitakse geneetiliste markerite
(nait. mikrosatelliitide) lookuste alleelisageduste dispersiooni pdhjal ja selle vaartused voivad
olla vahemikus 0 kuni 1, kusjuures vaartus 0 naitab isendite taielikku vaba paarumist ehk
panmiksiat (diferentseerumine puudub) ja vaartus 1 nditab kahe populatsiooni isendite
taielikku isoleeritust ja Uhise geneetilise diversiteedi puudumist (tdielik diferentseerumine).
Tegelikult s6ltub Fst indeksi vGimalik maksimaalne vaartus selle hindamiseks kasutatud
geneetilise markeri polimorfsusest ehk voimalike erinevate alleelide koguarvust lookuses ja
korge polimorfsusega makeritel (nait. mikrosatelliitidel) on see alati madalam kui 1.
Vastavalt Fst indeksi vaartusele on populatsioonide diferentseerituse taset interpreteeritud
ka kategooriatena, nait. Hartl & Clark (1997) jargi:

<0.05 = vdhene/madal geneetiline diferentseeritus

0.05-0.15 = mdodukas geneetiline diferentseeritus

0.15-0.25 = tugev geneetiline diferentseeritus

>0.25 = vaga tugev geneetiline diferentseeritus.



1.1. RMK Polula kalakasvatustalituses peetava Kunda lohe
sugukarja ja asenduskarja genofondi seire ja ettepanekud
geneetilise mitmekesisuse sdilitamiseks voi suurendamiseks

1.1.1. Kunda lohe sugukarja ja asenduskarja genofondi seire

Kunda I6he sugukarja ja asenduskarja genofondi seireks kasutasime 17-st
mikrosatelliidilookusest koosnevat DNA markerite paneeli. Geneetilist muutlikkust
iseloomustati koigi uuritud markerilookuste keskmise tegeliku ja teoreetiliselt oodatava
heterosiigootsusena (vastavalt Ho ja He) ning markerilookustes esinevate erinevate DNA
jarjestuste ehk alleelide keskmise arvuna (A) ja selle valimi suurusele korrigeeritud
vadrtusena ehk alleelirohkusena (A;). Sugu- ja asenduskarja aastaklasside geneetilist
diferentseeritust hinnati indeksi Fst pohjal. Lahisuguluspaaritustest (6de-vend, vanem-

jarglane jne.) tingitud inbriidingu taset iseloomustasime inbriidingukoefitsiendi Fis abil.

RMK Pdlula kalakasvatustalituses peetava Kunda I6he elusgeenipanga genofondi seisundit ja
selle muutusi hindasime sugukarja 9 aastaklassi pohjal (tabel 1). Neist viimane on sugukarja
Il ja lll pdlvkonna 2015. aastaklassi asenduskari (Kun2015S), mille 2018.a. sligisel kiibistatud
151 kala genotlipiseeriti kdesoleva lepingu raames. Nende hulgas triploidusele viitavaid
genotlilipe ei esinenud. Kokku analiisisime 2553 Kunda geenipanga sugu- ja asenduskarja
kala genotttbiandmeid. Sugukarja 0-pdlvkonna (loodud 2001.-2002. a. Kunda joest pudtud
noorkalade baasil) genofondi nditajaid kasitleme seejuures alusandmetena jargnevate

polvkondade ja aastaklasside genofondi vordlevaks anallisiks.

Kunda 0-pdlvkonna (Kun2001S) sugukarja geneetiline muutlikkus oli veidi kdrgem kui Kunda
1996-1998. a. looduslikel valimitel. Geenipanga 0-pdlvkonna sugukalade 2005. a. koorunud
jarglaste (Kun2005S, esimene aastaklass geenipanga | pdlvkonnast) geneetiline muutlikkus
oli aga vorreldes 0-pdlvkonnaga jarsult vahenenud (alleelirohkus A vastavalt 10.8 ja 6.1;
tegelik heterosiigootsus H, vastavalt 0.70 ja 0.65; tabel 1 ja joonised 1 ja 2). Selline pilt on
tudpiline populatsiooni suuruse nn. ,pudelikaela” puhul, kus ainult suhteliselt vdike osa kogu
populatsioonist osaleb jargmise pdlvkonna moodustamises ja seetéttu ei kandu
jarglaskonnale (ile ka kogu genofondi mitmekesisus ning sellega kaasnevad vadiksema
sagedusega esinevate alleelide kaotsiminek, alleelisageduste juhuslikud muutused ehk nn.

juhuslik geenitriiv ja inbriidingu suurenemise tdendosus. Kalakasvandustes annab
8



samasuguse tulemuse suhteliselt vaikese arvu sugukalade kasutamine

saamiseks ja ilmselgelt on see ka Kunda |Ghe geenipanga |

jarglaskonna

pdlvkonna 2005. aastaklassi

geneetilise vaesumise ja markerlookuste alleelisageduste margatavate muutuste peamine

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

Tabel

1. RMK Pdlula kalakasvatustalituses peetava Kunda I6he sugu- ja asenduskarja geneetilist

muutlikkust iseloomustavad niitajad (n — isendite arv, A — keskmine alleelide arv, A;— alleelide

rohkus, He ja Ho — oodatav ja tegelik keskmine heterosligootsus, Fis - inbriidingukoefitsient).

Tahis Koorumis- Polv- Vanemad n A A, H. H, Fis
aasta kond
Kun2001S 2000-2002 O looduslik I8he 174 108 107 0.68 0.70 -0.022
Kun20055 2005 I Kun2001S (8Ex8I) 172 6.1 6.0 0.65 0.65 0.002
Kun2006S 2006 I Kun2001S (47Ex35I) 234 9.7 9.3 0.65 0.65 -0.002
Kun2008S 2008 I Kun2001S (59Ex44l) 262 9.1 89 069 0.70 -0.012
Kun2009S 2009 1+11 Kun2001S (19Ex13I); 308 8.1 7.8 0.69 0.70 -0.016
Kun2005S (56Ex43I)
Kun2011S 2011 I Kun055(21E) x Kun065(471), 577  10.2 95 0.70 0.70 -0.009
Kun06S(63E) x Kun055(81) 1KI
Kun2013S 2013 I+l KunO6S(49E) x Kun095(49l), 357 9.8 9.0 0.69 0.70 -0.016
Kun06S(19E) x Kun085(191),
Kun08S(27E) x Kun095(251),
Kun08S(20E) x Kun065(211)
Kun2014S 2014 +0l  Kun09S(56E) x Kun08S(471), 319 9.9 9.4 074 0.75 -0.016
Kun08S(47E) x Kun095(471),
Kun08S(25E) x Kun14KI(251),
Kun13L(3E) x Kun13KI(18l)
Kun2015S 2015 I+l KunO8S(16E) x Kun14KI(18l), 151 9.3 93 070 0.70 -0.005
Kun08S(54E) x Kun095(541),
Kun09S(66E) x Kun115(58l),
Kun14L(4E) x Kun14KI(181)
Keskmine 9.2 8.9 0.69 0.70 -0.011
12,0
10,0 -
8,0 -
6,0 -
4[0 i W Ar
2,0 -
0,0 -
S O O SO H S S 5
& &SP
v v v v v v v v v
Q Q Q Q Q Q Q Q
%\) %\3 %\) %0 %\) %\) %\) %\)

Joonis 1. Kunda I6he sugukarja aastaklasside alleelirohkus
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Joonis 2. Kunda I8he sugukarja aastaklasside keskmine heterosiigootsus

Geenipanga jargmiste aastaklasside (2006., 2008., 2009., 2011., 2013., 2014. ja 2015.a.
koorunud) jarglaste saamiseks kasutati suuremat arvu sugukalu ja see peegeldub ka nende
aastaklasside kdrgemas geneetilises muutlikkuses vorreldes 2005. aastaklassi kaladega (tabel
1, joonised 1 ja 2). Kunda 2015. a. koorunud asenduskarja alleelirohkus on sarnane 2006.,
2011., 2013. ja 2014. a. koorunud aastakdikudega ning keskmine oodatav ja tegelik
heterosiigootsus on sarnane 2008-2013 aastaklassidega, mis nditab kasutatud sugukalade
suure arvu ja erinevate aastakaikude sugukalade paaritamise positiivset méju (tabel 1,

joonised 1 ja 2).

Lahisuguluspaaritustest (6de-vend, vanem-jarglane jne.) tingitud inbriidingu taset
iseloomustava inbriidingukoefitsiendi Fis vaartused ei erine kdigis uuritud Kunda geenipanga
aastaklassides statistiliselt oluliselt nullist (tabel 1), mis naitab, et |dhisuguluspaaritused pole
hetkel olnud probleemiks. Kunda sugukarja erinevate aastaklasside (ildine geneetiline
diferentseeritus on madal (Fst = 0.016), mis nditab, et alleelisageduste ajaline muutlikkus ei
ole vaga suur ja sellest tingitud variatsioon moodustab vaid 1.6% kogu geneetilisest
variatsioonist. 2015. a. koorunud asenduskarja (Kun2015S) diferentseeritus 2008-2014
aastaklassidest on 0.012-0.018 ning O-pd&lvkonnast (Kun2001S) 0.013, mis naitab, et
Kun2015S aastaklass on DNA markerlookuste alleelisageduste poolest Gisna sarnane 2001.-
2002. a. Kunda joest pudtud noorkalade baasil loodud Kunda sugukarja 0-pdlvkonnaga ja
geenipanga 2008-2014 aastaklassidega.
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1.1.2. Ettepanekud geneetilise mitmekesisuse sdilitamiseks voi
suurendamiseks

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

suhtes.

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

niisa saamine.

Geenipanga pidamise eesmargiks on sdilitada kohalikku loodusliku paritoluga genofondi ja

kasutada seda ohustatud populatsioonide taastamiseks ja tugevdamiseks. Seejuures tuleb
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véltida nn. kodustavat valikut, mis isegi tahtliku inimtegevuse (nait. suuremate kalade valik
asendus- ja sugukarja) valtimise korral on kasvanduse tingimustes pidamisel mingil maaral
paratamatu. Vangistuses annavad kergemini jarglasi need isendid, kes kohanevad paremini
inimese manipuleerimise ja kunstliku paljundamise tingimustega. Neist jarglastest jadvad
omakorda ellu eeskadtt need, kes taluvad paremini kasvanduse tingimusi. Samuti on
kalakasvatajal kasvoi alateadlik soov valida talle paremini sobivaid kalu (suuremaid,
viljakamaid, kergemini marja andvaid, sobival ajal kiipsevaid). Selle valtimiseks tuleb kalu
asendus- ja sugukarja valida voimalikult juhuslikult. Pidevalt tuleks teha ka looduslike
populatsioonide ja kasvanduse sugukarjade geneetilist monitooringut, et hinnata

paljundamismetoodika mdju geneetilisele mitmekesisusele ja inbriidingu tasemele.

Geneetilise mitmekesisuse sdilitamiseks ja taastamiseks, samuti ette planeeritud
paaritamisskeemi kasutamiseks on vdimalik kasutada ka isaskalade sligavkilmutatud
spermapanka. See vdoimaldaks ristata erinevate pdlvkondade ja aastakdikude sugukalu ning
valida paare lahisuguluspaaritamise valtimise eesmargil. Kriiogeenipanga loomine ja
pidamine eeldab vastava infrastruktuuri olemasolu ja personali valjadpet RMK Pd&lula
kalakasvatustalituses, millega alustati 2016. a. Kdesoleval hetkel Kunda I6he sugukalade

spermat ei ole veel stigavkiilmutatud.

1.2. RMK Pélula kalakasvatustalituse Kunda lIohekarja
genofondi tdiiendamiseks loodusest piiiitud sugukalade
geneetilise mitmekesisuse ja kvaliteedi analiiiis

2018. aasta suvel tehtud kontrollreidi kdigus tuvastas Veterinaar- ja Toiduamet Kunda joel
asuvas Aravuse kalakasvanduses IHN viiruse. Bioohutuse tagamiseks otsustas RMK Pdlula
kalakasvatustalitus Kunda sugukarja geneetilise mitmekesisuse hoidmiseks ja
suurendamiseks kadbusisaste ja tdiskasvanud sugukalade plilike samast joest mitte teha ning

seetdttu geneetilise mitmekesisuse ja kvaliteedi anallilisimiseks vajalikke proove ei kogutud.
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1.3. RMK Polula kalakasvatustalituse kriiogeenipanga
loomise eesmargil Keila joest piiiitud 10he kadbusisaste ja
sugukalade geneetilise mitmekesisuse ja kvaliteedi analiitis

Keila joest plittud I6he kaddbusisaste ja sugukalade geneetilise mitmekesisuse seisundi ja
kvaliteedi iseloomustamiseks kasutasime 17-st mikrosatelliidilookusest koosnevat DNA
markerite paneeli. Geneetilist muutlikkust iseloomustati kd&igi uuritud markerilookuste
keskmise tegeliku ja teoreetiliselt oodatava heterosligootsusena (vastavalt Ho ja He) ning
markerilookustes esinevate erinevate DNA jarjestuste ehk alleelide keskmise arvuna (A) ja
selle valimi suurusele korrigeeritud vaartusena ehk alleelirohkusena (A:). Keila populatsiooni
erinevate aastaklasside (noorkalade proovide kogumise aastate) geneetilist diferentseeritust
hinnati indeksi Fst pohjal. Lahisuguluspaaritustest (0de-vend, vanem-jarglane jne.) tingitud

inbriidingu taset iseloomustasime inbriidingukoefitsiendi Fis abil.

2018. a. suigisel saadi RMK Pdlula kalakasvatustalitusest Keila joest pllitud 3 isase sugukala ja
58 varasugukipse nn. "kaabusisase" koeproovid, kelle niisk sligavkilmutati Pdlulas
kriiogeenipanga loomiseks. Geneetilise puhtuse ja kvaliteedi anallilis markerlookuste
genotlilipide pohjal nditas, et nende hulgas ei olnud Uhtegi hiibriidse paritoluga ega
triploidset isendit, kuid 10 kdabusisase DNA (proovid nr. 56, 57, 59, 61, 67, 73, 79, 82, 91 ja
94) osutus kontamineerunuks, s.t. neil esines markerlookuste genotiilpides 3-4 alleeli
tavapdrase 1-2 asemel. limselt ei jargitud koeproovide kogumisel piisavalt to6vahendite
puhtuse nduet. Seetdttu oli geneetilise mitmekesisuse anallilisiks véimalik kasutada vaid 3
isassugukala ja 48 kdabusisase genotlilipe. Vordluseks kasutasime Keila I16hepopulatsiooni

1996-2017 katsepuikidel kogutud 549 noorkala genotliibiandmeid (tabel 2).

Keila 10hepopulatsiooni geneetiline mitmekesisus (eelkdige alleelirohkus) on alates 1996.
aastast monevorra suurenenud, kuid viimasel 10 aastal on see plsinud suhteliselt stabiilsena
(tabel 2, joonised 3 ja 4). 2018.a. kogutud kadabusisaste ja isaste valimi alleelirohkus oli
monevorra madalam kui 2013., 2015. ja 2017. a. noorkalade valimitel (Ar vastavalt 7.6 ja 8.0-
8.2), kuid tegelik ja oodatav heterosiigootsus olid sarnased 2008-2017 noorkalade valimitega
(vastavalt 0.74 ja 0.72-0.76) (tabel 2, joonised 3 ja 4). Lahisuguluspaaritustest (6de-vend,
vanem-jarglane jne.) tingitud inbriidingu taset iseloomustava inbriidingukoefitsiendi Fis

vadrtused on labi aastate plsinud stabiilsena ja ei erine usaldusvaarselt nullist (tabel 2), mis
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nditab, et ldhissuguluspaaritused pole olnud probleemiks. Keila populatsiooni erinevate
aastaklasside Uldine geneetiline diferentseeritus on madal (Fst = 0.012), mis naitab, et
alleelisageduste ajaline muutlikkus ei ole vaga suur ja sellest tingitud variatsioon moodustab
vaid 1.2% kogu geneetilisest variatsioonist. 2018.a. kogutud kdabusisaste ja isaste valimi
diferentseeritus 2008-2017 noorkalade aastaklassidest on 0.000-0.008 ning 1996-2007
noorkalade aastaklassidest 0.012-0.020, mis naditab, et 2018.a. kdadbusisaste ja isaste valim
on DNA markerlookuste alleelisageduste poolest vaga sarnane viimase 10 aasta jooksul Keila
joest puitud noorkalade valimitega ja lisna sarnane ka 1996-2007 aastaklassidega. Seega
sobivad Keila joest 2018.a. pllitud isassugukalad ja kdadbusisased hasti esindama Keila
loodusliku I6hepopulatsiooni genofondi RMK Pdlula kalakasvatustalituses loodud

kriiogeenipangas.

Tabel 2. Keila I6he 1996-2018 valimite geneetilist muutlikkust iseloomustavad néitajad (n — isendite
arv, A — keskmine alleelide arv, A, — alleelirohkus, He ja H, — oodatav ja tegelik keskmine
heterosiigootsus, Fis - inbriidingukoefitsient).

Aasta Tahis* n A A, H. H, Fis
1996 Kei96 24 6.8 6.7 0.70 0.72 -0.030
1997 Keig7 30 7.1 6.7 0.71 0.74 -0.030
1999 Kei99 23 7.4 7.2 0.69 0.74 -0.073
2000 Kei00 44 8.6 7.4 0.72 0.72 -0.003
2007 Kei07 22 7.1 7.1 0.68 0.74 -0.081
2008 Kei08 45 8.6 7.6 0.74 0.76 -0.032
2009 Kei09 49 8.9 7.5 0.73 0.73 0.004
2010 Keil0 49 9.6 8.0 0.73 0.75 -0.020
2011 Keill 49 9.0 7.6 0.73 0.74 -0.020
2012 Keil2 46 8.8 7.6 0.73 0.72 0.011
2013 Keil3 64 9.8 8.0 0.74 0.76 -0.017
2015 Keil5 49 9.8 8.2 0.75 0.74 0.019
2017 Keil7 55 9.9 8.1 0.74 0.73 0.012
2018 Keil8KI+l 48+3 9.0 7.6 0.74 0.74 0.002

Keskmine 8.6 7.5 0.72 0.74 -0.018

*KI — kddbusisased, | — isased sugukalad
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Joonis 2. Keila I6he 1996-2018 valimite alleelirohkus
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Joonis 3. Keila I6he 1996-2018 valimite keskmine heterosiigootsuss
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1.4. Pdrnu joe lohepopulatsiooni taastamiseks RMK Pélula
kalakasvatustalituses moodustatava Daugava lohe sugukarja
kalade, loodusest piiiitud Pdrnu joe l1ohe sugukalade ning
Daugava joe sugukalade jirglaste geneetilised isedrasused

Parnu joe Idhepopulatsiooni taastamise eesmargil on RMK Pdlula kalakasvatustalituses
moodustatud Daugava I6he sugukarja kaks aastakaiku:
1. Daul4dSK - 2013. a. slgisel Daugava joest pulitud 36 sugukala Pdlulas 2014. a.
kevadel koorunud jarglased, kiibistati 2017.a. slgisel;
2. Daul5SK—2014. a. sugisel Daugava joest puiltud 12 emas- ja 8 isaskala Polulas 2015.
a. kevadel koorunud jarglased (ostetud Tome kalamajandist silmtdppmarjana),

kiibistati 2018.a. sugisel.

2018. sligisel 3+ vanuses kiibistatud asenduskarja kaladelt (Dau15SK) vdeti koeproovid (135
isendit) geneetiliseks anallilisiks. Samuti koguti koeproovid Daugava joe looduslike
sugukalade 2018.a. koorunud jarglastelt (100 tk., Pdlula) ning Parnu joe looduslikelt
sugukaladelt (37 isendit). Nende geneetiliste isedrasuste valja selgitamiseks kasutasime
vordlusena aastatel 1997-2017 Liivi lahe I6hepopulatsioonidest (Parnu, Daugava, Gauja,
Salaca, Venta) kogutud noor- ja sugukalade materjali. Geneetilise mitmekesisuse seisundi ja
kvaliteedi iseloomustamiseks kasutasime 17-st mikrosatelliidilookusest koosnevat DNA
markerite paneeli. Geneetilist muutlikkust iseloomustati kdigi uuritud markerilookuste
keskmise tegeliku ja teoreetiliselt oodatava heterosligootsusena (vastavalt H, ja He) ning
markerilookustes esinevate erinevate DNA jarjestuste ehk alleelide keskmise arvuna (A) ja
selle valimi suurusele korrigeeritud vaartusena ehk alleelirohkusena (A;). Populatsioonide,
karjade ja nende erinevate aastaklasside (noorkalade proovide kogumise aastad vOoi
koorumise aastad) geneetilist diferentseeritust hinnati indeksi Fst  pdhjal.
Lahisuguluspaaritustest (0de-vend, vanem-jarglane jne.) tingitud inbriidingu taset

iseloomustasime inbriidingukoefitsiendi Fis abil.

Liivi lahe Lati I6hepopulatsioonide (Daugava, Gauja, Salaca, Venta) 1998. a. noorkala valimite
geneetiline mitmekesisus oli lisna sarnane, varieerudes alleelirohkusel 6.7-7.6 ja faktilisel
heterosiigootsusel 0.68-0.73 (tabel 3). Daugavast 2012.a. ja 2013.a. sigisel piitud

sugukalade (Daul2S ja Daul3S) geneetiline muutlikkus ei erinenud oluliselt Daugava 1998.a.
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noorkalade valimist, mis naitab Daugava |Ghekarja geneetilise muutlikkuse Uldist ajalist
stabiilsust. Samas oli 2015.a. koorunud vastsete (Daul5) ja nende pdhjal Pdlulas
moodustatud Daugava sugukarja 2015. aastakdigu (Daul5SK) alleelirohkus (A vastavalt 6.0
ja 6.1) oluliselt madalam kui varasematel Daugava valimitel (Ar = 6.9-7.3), mis nditab, et
Polulale eraldatud viljastatud marja saamiseks kasutati 2014.a. vahem sugukalu kui varem
(tabel 3, joonis 5). Tegelik heterostigootsus siiski oluliselt ei erinenud. Daugava IGhe
sugukarja 2014. aastakdigu (Dau14S) geneetiline muutlikkus on samuti mdnevérra madalam
kui tema vanematel ehk Daugavast 2013.a. sugisel plltud sugukaladel (Daul3S, A, vastavalt
6.3 ja 7.0 ning H, vastavalt 0.67 ja 0.71) (tabel 3, joonised 5 ja 6). PGhjuseks on ilmselt vdike
arv jarglaste saamiseks kasutatud sugukalu (36 tk.). Daugava j6e looduslike sugukalade
2018.a. Polulas koorunud jarglaste (Daul8) geneetiline muutlikkus on ménevérra kdrgem kui
sugukarja aastaklassidel Dau14SK ja Daul5SK (tabel 3, joonised 5 ja 6), mis on tingitud palju
suurema arvu sugukalade kasutamisest paljundamisel (146 kala mari viljastati 188 isase
niisaga). Daugava I6he sugukarja jargmiste aastakaikude/pdlvkondade saamiseks oleks

samuti soovitav kasutada suuremat arvu sugukalu.

Parnu I6hepopulatsiooni 1997-2000.a. looduslike noorkalade valimite, 2017.a. joest puitud
sugu- (Par17S) ja noorkalade (Parl7) ning 2018.a. jOest pultud sugukalade (Par18S)
geneetiline muutlikkus on sarnane (Ar = 6.5-7.1, Ho = 0.68-0.74) ja ei erine oluliselt Liivi lahe
Lati I6hepopulatsioonide (s.h. Daugava) valimitest (Ar = 6.0-7.6, Ho, = 0.67-0.73; tabel 3,
joonised 5 ja 6). K&igi uuritud valimite inbriidingukoefitsient Fis (tabel 3) ei erinenud
statistiliselt oluliselt nullist. 2018.a. jéest puttud sugukalade hulgas esines 1 isend (proov nr.
L23), mille markerilookuste genotliibid ei olnud iseloomulikud I8hele, tdenaoliselt vois

tegemist olla meriforelliga.
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Tabel 3. Parnu joe ja Liivi lahe Lati Idhepopulatsioonide geneetilist muutlikkust iseloomustavad

néaitajad (n —isendite arv, A — keskmine alleelide arv, A — alleelirohkus, He ja H, — oodatav ja tegelik
keskmine heterosiigootsus).

Proovi
Populatsioon kogumise Tahis* n A A, H. H, Fis
aasta
Parnu 1997 Par97 24 6.5 6.5 0.69 0.74  -0.082
1999, 2000 P&r99/00 37 7.8 7.1 0.70 0.69 0.007
2017 Par17s 24 6.9 6.9 0.69 0.71 -0.034
2017 Parl7 96 8.5 7.0 0.70 0.72  -0.035
2018 Par18s 37 7.4 6.7 0.68 0.68 0.002
Daugava 1998 Dau98 86 8.6 6.9 0.69 0.68 0.020
2012 Daul2S 44 8.2 7.3 0.70 0.71  -0.016
2013 Daul3s 36 7.6 7.0 0.69 0.71  -0.025
2015 Daul5s 88 7.1 6.0 0.66 0.70  -0.058
2017 Daul4SK 141 7.4 6.3 0.66 0.67 -0.022
2018 Daul5SK 135 7.3 6.1 0.68 0.72  -0.056
2018 Daul8 100 7.6 6.4 0.70 0.72 -0.023
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
* S —sugukalad, SK — sugukari Pélulas
mAr

Joonis 5. Liivi lahe I8hepopulatsioonide/karjade ja nende aastakaikude alleelirohkus
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Joonis 6. Liivi lahe I6hepopulatsioonide/karjade ja nende aastakaikude keskmine heterosiigootsus

Liivi lahe 16hepopulatsioonide lldine geneetiline diferentseeritus on madal (Fst = 0.025) ehk
populatsioonide ja nende aastakdikude geneetilistest erinevustest on tingitud vaid 2.5%
kogu geneetilisest variatsioonist. Parnu I6hepopulatsiooni erinevate valimite geneetiline
diferentseeritus on seejuures 0.008-0.057, Daugava |I6hepopulatsiooni valimitel 0.004-0.039
ning Parnu ja Daugava valimite vaheline diferentseeritus on 0.000-0.052. V&ib jareldada, et

Daugava I6he sobib lGsna hasti Parnu I6he asurkonna taastamiseks ja tugevdamiseks.
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1.5. RMK Polula kalakasvatustalituses moodustatava
horedapiilise siirdesiia sugukarja ja Parnu joest piiiitud
sugukalade geneetilised isedrasused

2018.a. uuringu raames saime RMK Pdlula kalakasvatuse talitusest hdredapiilise siirdesiia
Parnu joest plititud sugukalade (117 isendit) ja P6lulas moodustatava sugukarja kiibistatud
kalade (124 isendit) proovid, kelle geneetiliseks anallisiks kasutasime 12
mikrosatelliitmarkerist koosnevat paneeli. Edukalt 0&nnestus amplifitseerida ja
genotipiseerida 11 mikrosatelliitmarkerit, kuid (ihes nendest (cisco-126) esines kdigis
valimites heterosligootide defitsiit, mistdottu jatsime selle lookuse vidlja ja kasutasime
geneetiliste iseadrasuste analliisis 10 markerilookuse genotllipe. Vordlusmaterjalina
kasutasime sama populatsiooni 2004-2006 ja 2015-2017 valimeid (tabel 4). Geneetilist
muutlikkust iseloomustati kdigi uuritud markerilookuste keskmise tegeliku ja teoreetiliselt
oodatava heterosiigootsusena (vastavalt Ho ja He) ning markerilookustes esinevate erinevate
DNA jarjestuste ehk alleelide keskmise arvuna (A) ja selle valimi suurusele korrigeeritud
vadrtusena ehk alleelirohkusena (A;). Populatsioonide, karjade ja nende erinevate
aastaklasside geneetilist diferentseeritust hinnati indeksi Fst pohjal. Lahisuguluspaaritustest
(6de-vend, vanem-jarglane jne.) tingitud inbriidingu taset iseloomustasime

inbriidingukoefitsiendi Fis abil.

Parnu jGest 2018. a. plitud horedapiilise siirdesiia sugukalade geneetilist muutlikkust
iseloomustavad naitajad (alleelirohkus ja keskmine heterosiigootsus) ei erinenud oluliselt
varasemate aastate valimitest (tabel 4, joonised 7 ja 8), mis naitab, et Parnu siirdesiia
geneetiline muutlikkus on ajaliselt stabiilne (seda toetab ka Parnu joest plititud sugukalade
erinevate aastate valimite vahelist geneetilist diferentseerumist iseloomustava Fsr indeksi
vaartus 0.000-0.003). Samuti ei erinenud kdigi Parnu joest plltud siirdesiia sugukalade
valimite inbriidingukoefitsient statistiliselt oluliselt nullist. Seega esindasid 2018. a. kogutud

sugukalad hasti Parnu siirdesiia geneetilist muutlikkust ja sobivad taastootmiseks.
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Tabel 4. Parnu j6e héredapiilise siirdesiia valimite geneetilist muutlikkust iseloomustavad néitajad (n
—isendite arv, A — keskmine alleelide arv, A, — alleelide rohkus, He ja H, — oodatav ja tegelik keskmine
heterosiigootsus, Fis - inbriidingukoefitsient.

Proovi

Populatsioon kogumise Tahis® n A A, H. H, Fis
aasta

Parnu 2004, 2006 P&r0406 50 8.8 7.8 0.69 0.70 -0.017

2015 P&r15S 41 8.4 7.6 0.66 0.64 0.022

2016 Parl16S 25 8.0 8.0 0.69 0.69 0.004

2017 P&rl17s 51 9.4 8.1 0.68 0.67 0.017

2018 P&r18S 116 10.7 8.2 0.69 0.67 0.033

2018 Parl6SK 124 7.0 6.0 0.65 0.63 0.039*

Keskmine 8.7 7.6 0.68 0.67 0.016

aS — joest kogutud sugukalad; SK — Pdlula sugukari
* Fis erineb statistiliselt oluliselt nullist (P < 0.05)
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Joonis 7. Parnu hdredapiilise siirdesiia valimite alleelirohkus
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Polula RMK kalakasvatustalituses on alustatud ka Parnu j6e héredapiilise siirdesiia sugukarija
moodustamist, et vahendada sdltuvust jdest pultavate jooksva marjaga emassugukalade
plligi 6nnestumisest. 2018. aastal kiibistati Polulas 124 2+ vanuses isendit, kes koorusid
2016. aastal ja kelle vanemateks olid 2015.a. siigisel Parnu joest plittud 5 emaskala ja 11
isaskala. Kiibistatud sugukarja kalade geneetiline anallilis naitas, et nende geneetiline
muutlikkus (eriti alleelirohkus) on oluliselt madalam kui Parnu jéest plitud siirdesiia
sugukalade 2015-2018 valimitel (alleelirohkus A, vastavalt 6.0 ja 7.6-8.2; tegelik
heterosiigootsus H, vastavalt 0.63 ja 0.64-0.69; tabel 4 ja joonised 7 ja 8). Pdlula
horedapiilise siirdesiia sugukarja kalade geneetiline diferentseerumine Parnu joest pidtud
sugukalade erinevate aastate valimitest oli samuti oluliselt kdrgem (Fsr =0.018-0.034) kui
joest pudtud valimite enda vahel (Fst =0.000-0.003) ning sugukarja inbriidingukoefitsient,
mille nimivaartus ei olnud kull vaga kérge (Fst= 0.039), erines oluliselt nullist. Statistiline test
genotlilibisageduste vastavuse hindamiseks Hardy-Weinbergi tasakaaluseisundile naitas, et
kdigis 10 markerlookuses esines olulisi kdrvalekaldeid tasakaaluseisundist. Kdik see viitab
vahesest kasutatud sugukalade arvust tingitud muutustele sugukarja geneetilises
mitmekesisuses vorreldes Parnu joe loodusliku populatsiooniga. Selle sugukarja aastakaigu
kalade edaspidisel kasutamisel jarglaste saamiseks tuleks kindlasti neid paaritada mitte

omavahel vaid teiste aastakdikude kaladega voi joest pultud sugukaladega.
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1.6. Peipsi jarvest 2018. a. piuiiitud siia sugukalade
geneetilised isearasused

RMK Pdélula kalakasvatustalitus loobus 2018. aastal peipsi siia kasvatamiskatsetest, sest
bioohutuse tagamiseks vajalik karantiinihoone 2018. aastal ei valminud. Siiski dnnestus meil
koguda TU EMI 2018.a. sigiseste seirepiilikide kidigus 28 peipsi siia isendit.
Vordlusmaterjalina kasutasime peipsi siia 2010.a. Saadjarvest ja 2016.a. Peipsi jarvest
pladtud valimeid (tabel 5). Geneetiliseks anallilsiks kasutasime 12 mikrosatelliitmarkerist
koosnevat paneeli. Edukalt ©nnestus amplifitseerida ja genotlpiseerida 11
mikrosatelliitmarkerit, kuid ihes nendest (cisco-126) esines kdigis valimites heterosligootide
defitsiit, mistottu jatsime selle lookuse vilja ja kasutasime geneetiliste iseadrasuste anallitsis
10 markerilookuse genotlitlipe. Geneetilist muutlikkust iseloomustati kodigi uuritud
markerilookuste keskmise tegeliku ja teoreetiliselt oodatava heterosligootsusena (vastavalt
Ho ja He) ning markerilookustes esinevate erinevate DNA jarjestuste ehk alleelide keskmise
arvuna (A) ja selle valimi suurusele korrigeeritud vaartusena ehk alleelirohkusena (A:).
Populatsioonide, karjade ja nende erinevate aastaklasside geneetilist diferentseeritust
hinnati indeksi Fst pdhjal. Lahisuguluspaaritustest (6de-vend, vanem-jarglane jne.) tingitud

inbriidingu taset iseloomustasime inbriidingukoefitsiendi Fis abil.

Peipsi siia 2018.a. valimi geneetilist muutlikkust iseloomustavad néitajad (alleelirohkus ja
keskmine heterosiigootsus) ei erinenud oluliselt varasemate aastate valimitest (tabel 5,
joonised 9 ja 10), mis nditab, et peipsi siia geneetiline muutlikkus on ajaliselt stabiilne (seda
toetab ka erinevate aastate valimite vahelist geneetilist diferentseerumist iseloomustava Fst
indeksi vaartus 0.000). Samuti ei erinenud kdigi peipsi siia valimite inbriidingukoefitsient

statistiliselt oluliselt nullist.
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Tabel 5. Peipsi siia valimite geneetilist muutlikkust iseloomustavad néitajad (n — isendite arv, A —

keskmine alleelide arv, A; — alleelide rohkus, He ja H, — oodatav ja tegelik keskmine heterosiigootsus,

Fis - inbriidingukoefitsient.

Proovi
Populatsioon kogumise Tahis
aasta

A:

He

Ho

Fis

Saadjarv 2010 Saalo
Peipsi 2016 Peil6

2018 Peil8
Keskmine

21
38
28

8.2
10.1
9.7
9.3

8.1
8.2
8.5
8.3

0.75
0.75
0.74
0.75

0.70
0.70
0.74
0.71

0.072
0.072
0.001
0.048

10,0
9,0

8,0
7,0
6,0
5,0
4,0
3,0
2,0
1,0
0,0 T T
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mAr

Joonis 9. Peipsi siia valimite alleelirohkus
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1.7. Kunda joest piiiitud harjuse sugukalade geneetiliste
isedrasuste analiiiis

RMK Polula kalakasvatustalitus loobus 2018. aastal Kunda joe paéritolu harjuse
kasvatamiskatsetest, sest bioohutuse tagamiseks vajalik karantiinihoone 2018. aastal ei

valminud ja Kunda joel tegutsevas Aravuse kalakasvanduses tuvastati IHN viirus.
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Kokkuvote

1. Lepingu raames dnnestus 2018. a. koguda kokku 755 kala koeproovid, s.h. 151 Kunda
Idhe sugukarja asenduskala, 61 Keila joest plitud |6he sugukilpset isaskala ja
kdabusisast, 135 Daugava |Ghe sugukarja kala, 37 Parnu joest piltud I16he sugukala,
100 Daugava |6he noorkala, 117 Parnu joest pudtud siirdesiiga sugukala ja 124
sugukarja kala ning 30 Peipsi jarvest pldtud siiga. Lahtellesande punkte 1.2 ja 1.7 ei
olnud vdimalik taita, kuna 2018. aasta suvel tehtud kontrollreidi kdigus tuvastas
Veterinaar- ja Toiduamet Kunda joel asuvas Aravuse kalakasvanduses IHN viiruse.
Bioohutuse tagamiseks otsustas RMK Pdlula kalakasvatustalitus Kunda sugukarja
geneetilise mitmekesisuse hoidmiseks ja suurendamiseks kaabusisaste ja
taiskasvanud sugukalade plike samast joest mitte teha ning seetSttu geneetilise
mitmekesisuse ja kvaliteedi analliisimiseks vajalikke proove ei kogutud. Samuti
loobus RMK Pdlula kalakasvatustalitus 2018. aastal Kunda joe paritolu harjuse ja
peipsi siia kasvatamiskatsetest, sest bioohutuse tagamiseks vajalik karantiinihoone
2018. aastal ei valminud. Lisaks lepingu lahtelilesannetele analiilisisime 2018. aasta
lepingu raames RMK Pdlula kalakasvatustalituses loodava Parnu joe hdredapiilise
siirdesiia ja Peipsi jarvest pultud siigade geneetilisi isedrasusi. See info on vajalik
RMK Polula kalakasvatustalituse siia paljundmaisega seonduvate tegevuste
planeerimise seisukohalt.

2. Kunda 2015. a. koorunud asenduskarja alleelirohkus on sarnane 2006., 2011., 2013.
ja 2014. a. koorunud aastakdikudega ning keskmine oodatav ja tegelik
heterosiigootsus on sarnane 2008-2013 aastaklassidega, mis nditab kasutatud
sugukalade suure arvu ja erinevate aastakdikude sugukalade paaritamise positiivset
maoju. Lahisuguluspaaritustest (6de-vend, vanem-jarglane jne.) tingitud inbriidingu
taset iseloomustava inbriidingukoefitsiendi Fis vaartused ei erine kdigis uuritud Kunda
geenipanga aastaklassides statistiliselt oluliselt nullist, mis naitab, et
lahisuguluspaaritused pole hetkel olnud probleemiks. 2015. a. koorunud
asenduskarja diferentseeritus 2008-2014 aastaklassidest on 0.012-0.018 ning O-
polvkonnast 0.013, mis naitab, et 2015. aastaklass on DNA markerlookuste

alleelisageduste poolest lisna sarnane 2001.-2002. a. Kunda joest piltud noorkalade
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baasil loodud Kunda sugukarja O0-pdlvkonnaga ja geenipanga 2008-2014
aastaklassidega.

Lohe kriiogeenipanga loomise eesmargil Keila joest plititud 3 isase sugukala ja 58
varasuguklipse nn. "kaadbusisase" geneetilise puhtuse ja kvaliteedi anallis
markerlookuste genotiilipide pdhjal naitas, et nende hulgas ei olnud Ghtegi hlibriidse
paritoluga ega triploidset isendit, kuid 10 kddabusisase DNA (proovid nr. 56, 57, 59, 61,
67, 73, 79, 82, 91 ja 94) osutus kontamineerunuks, s.t. neil esines markerlookuste
genotlilipides 3-4 alleeli tavaparase 1-2 asemel. Kriiogeenipanga loomiseks kasutatud
isaskalade alleelirohkus oli moénevdrra madalam kui 2013., 2015. ja 2017. a.
noorkalade valimitel (Ar vastavalt 7.6 ja 8.0-8.2), kuid tegelik ja oodatav
heterosiigootsus olid sarnased 2008-2017 noorkalade valimitega (vastavalt 0.74 ja
0.72-0.76). Lahisuguluspaaritustest tingitud inbriidingu taset iseloomustava
inbriidingukoefitsiendi Fis vaartused on Keila populatsioonis ldbi aastate pusinud
stabiilsena ja ei erine usaldusvaarselt nullist, mis naitab, et |ahissuguluspaaritused
pole olnud probleemiks. Keila populatsiooni erinevate aastaklasside (ldine
geneetiline diferentseeritus on madal (Fst = 0.012), mis naitab, et alleelisageduste
ajaline muutlikkus ei ole vaga suur ja sellest tingitud variatsioon moodustab vaid
1.2% kogu geneetilisest variatsioonist. 2018.a. kogutud kaabusisaste ja isaste valimi
diferentseeritus 2008-2017 noorkalade aastaklassidest on 0.000-0.008 ning 1996-
2007 noorkalade aastaklassidest 0.012-0.020, mis naditab, et 2018.a. kddbusisaste ja
isaste valim on DNA markerlookuste alleelisageduste poolest vaga sarnane viimase
10 aasta jooksul Keila joest puitud noorkalade valimitega ja lisna sarnane ka 1996-
2007 aastaklassidega. Seega sobivad Keila j6est 2018.a. plittud isassugukalad ja
kdadbusisased hasti esindama Keila loodusliku [6hepopulatsiooni genofondi RMK
Polula kalakasvatustalituses loodud kriiogeenipangas.

Parnu |8he asurkonna taastamiseks kasutatava Daugava I6he 2015.a. koorunud
vastsete ja nende pohjal Pélulas moodustatud Daugava sugukarja 2015. aastakaigu
(kiibistatud 2018.a.) alleelirohkus oli oluliselt madalam kui varasematel Daugava
valimitel (Ar vastavalt 6.0-6.1 ja 6.9-7.3), mis naitab, et Pdlulale eraldatud viljastatud
marja saamiseks kasutati 2014.a. vahem sugukalu kui varem. Daugava joest puitud
sugukalade 2018.a. Pdlulas koorunud jarglaste geneetiline muutlikkus on mdnevdrra
korgem kui sugukarja 2014. ja 2015.a. aastaklassidel, mis on tingitud palju suurema

arvu sugukalade kasutamisest paljundamisel (146 kala mari viljastati 188 isase
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niisaga). Daugava IGhe sugukarja jargmiste aastakaikude/pGlvkondade saamiseks
oleks samuti soovitav kasutada suuremat arvu sugukalu.

Parnu joest 2018.a. pudtud I6he sugukalade geneetiline muutlikkus on sarnane
varasemate aastate valimitega ja ei erine oluliselt Liivi lahe Lati Idhepopulatsioonide
(s.h. Daugava) valimitest. Kdigi uuritud valimite inbriidingukoefitsient Fis ei erinenud
statistiliselt oluliselt nullist. 2018.a. joest plltud sugukalade hulgas esines 1 isend
(proov nr. L23), mille markerilookuste genotiilibid ei olnud iseloomulikud I6hele,
téendoliselt vdis tegemist olla meriforelliga.

Parnu joest 2018. a. plltud hdredapiilise siirdesiia sugukalade geneetilist muutlikkust
iseloomustavad naitajad (alleelirohkus ja keskmine heterosiigootsus) ei erinenud
oluliselt varasemate aastate valimitest, mis nditab, et Parnu siirdesiia geneetiline
muutlikkus on ajaliselt stabiilne (seda toetab ka Parnu joest pultud sugukalade
erinevate aastate valimite vahelist geneetilist diferentseerumist iseloomustava Fsr
indeksi vaartus 0.000-0.003). Samuti ei erinenud kdigi Parnu joest pliitud siirdesiia
sugukalade valimite inbriidingukoefitsient statistiliselt oluliselt nullist. Seega
esindasid 2018. a. kogutud sugukalad héasti Parnu siirdesiia geneetilist muutlikkust ja
sobivad taastootmiseks.

Pdlula RMK kalakasvatustalituses moodustatava Parnu joe horedapiilise siirdesiia
sugukarja 2016.a. aastakdigu kalade geneetiline analiilis naitas, et nende geneetiline
muutlikkus (eriti alleelirohkus) on oluliselt madalam kui Parnu jéest pldtud siirdesiia
sugukalade 2015-2018 valimitel (alleelirohkus A vastavalt 6.0 ja 7.6-8.2; tegelik
heterosiigootsus H, vastavalt 0.63 ja 0.64-0.69. Pdlula horedapiilise siirdesiia
sugukarja kalade geneetiline diferentseerumine Parnu joest plltud sugukalade
erinevate aastate valimitest oli samuti oluliselt kdrgem (Fst =0.018-0.034) kui joest
plitud valimite enda vahel (Fst =0.000-0.003) ning sugukarja inbriidingukoefitsient,
mille nimivaartus ei olnud kill vdaga korge (Fst = 0.039), erines oluliselt nullist.
Statistiline test genotlilibisageduste vastavuse hindamiseks Hardy-Weinbergi
tasakaaluseisundile nditas, et kdigis 10 markerlookuses esines olulisi korvalekaldeid
tasakaaluseisundist. KGik see viitab vdhesest kasutatud sugukalade arvust tingitud
muutustele sugukarja geneetilises mitmekesisuses vérreldes Parnu jée loodusliku
populatsiooniga. Selle sugukarja aastakdigu kalade edaspidisel kasutamisel jarglaste
saamiseks tuleks kindlasti neid paaritada mitte omavahel vaid teiste aastakaikude

kaladega voi joest plititud sugukaladega.
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8. Peipsi siia 2018.a. valimi geneetilist muutlikkust iseloomustavad naéitajad
(alleelirohkus ja keskmine heterosiigootsus) ei erinenud oluliselt varasemate aastate
valimitest, mis naitab, et peipsi siia geneetiline muutlikkus on ajaliselt stabiilne (seda
toetab ka erinevate aastate valimite vahelist geneetilist diferentseerumist
iseloomustava Fsr indeksi vaartus 0.000). Samuti ei erinenud kdigi peipsi siia valimite

inbriidingukoefitsient statistiliselt oluliselt nullist.
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