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Lepingu ldhteiillesanne 2019

,Kalade taastootmise alased uuringud 2019. aastal”

2. T60 eesmark

2.1.

2.2.

2.3.

2.4.

2.5.

2.6.

2.7.

Analltusida I6he genofondi Purtse, Kunda, Selja, Loobu, Valge-, Pirita, Keila ja
Vasalemma j0es. Iseloomustada uuritavate populatsioonide geneetilist muutlikkust
keskmise alleelide arvu, alleelide rohkuse ja heterostigootsuse alusel ja vorrelda
tulemusi varasemate aastate andmetega ja anda hinnang muutustele.

Seirata RMK Pdlula Kalakasvanduses (edaspidi PKK) peetavat Kunda I6he ja Parnu
horedapiilise siia sugukarja ja uut asenduskarja ning teha ettepanekuid geneetilise
mitmekesisuse sdilitamiseks voi suurendamiseks olukorras, kus I6he asustamise vajadus
Pohja-Eesti jdgedesse on vahenenud ning see peaks valjenduma ka PKKs peetava Kunda
I6hekarja suuruses.

Anallisida loodusest PKK kriiogeenipanga loomiseks plititud alguparaste
I6hepopulatsioonide (Keila, Vasalemma) sugukalade geneetilist muutlikkust ning
vOrrelda seda puitud isendite riihmas ja vastava joe genofondiga ning anda soovitused
siigavkilmutatud niisa pikaajaliseks sdilitamiseks voi niiskade prakeerimiseks.
Anallisida Parnu joe I0hepopulatsiooni taastamiseks loodusest plititud Parnu joe
sugukalade geneetilisi naitajaid.

Analllsida PKK siia kasvatamistehnoloogia katsetamise raames Parnu joest pliitud
horedapiilise siirdesiia sugukalade geneetilisi isedrasusi.

Analllisida Peipsi jarvest ja Hiilumaa rannavetest plititud siia sugukalade geneetilisi
isedrasusi ning vorrelda seda nii plltud isendite riihmas ja vastavalt Peipsi jarve ja
Hiiumaa ranniku genofondiga.

Anda Keskkonnaministeeriumile konsultatsioone kalade taastootmisega seotud
kiisimustes.

3. To6 kirjeldus

3.1

3.2

3.3.

Antakse Ulevaade Eesti IGhepopulatsioonide (8 joge) geneetilise mitmekesisuse
seisundist, mille tarvis analtsitakse 17 DNA mikrosatelliitmarkeri osas iga joe kohta ca
50 kala (kokku ca 400 proovi) ja tuuakse valja muutused viimaste aastatega vorreldes.
Antakse hinnang asustatud kalade kuderandel eksimise m&ju monitooringujégede
(Kunda, Keila) geneetilise materjali alguparasusele.

Antakse hinnang PKKs peetava Kunda joe paritolu Idhe ja Parnu joe paritolu siia
sugukarja ja asenduskarja geneetilisele mitmekesisusele, anallilsides sugu- ja
asenduskarjas 17 DNA mikrosatelliitmarkeriga ca 150 |6he proovi ja 12 DNA
mikrosatelliitmarkeriga ca 50 siia proovi. Esitatakse konkreetsed soovitused
geenipankade edaspidiseks arendamiseks ja Idhe puhul soovitused karja suuruse
vahendamiseks. Tehakse ettepanekud geneetiliselt mittesobivate (nt triploidsete kalade)
ja lahisuguluses isendite sugu- ja asenduskarjast valjaprakeerimiseks ja kalade
ristamisskeemi koostamiseks.

Analllsitakse 17 DNA mikrosatelliitmarkeri osas alguparasest |6he asurkonnast PKK
kriiogeenipanga loomise eesmargil 2019. aastal pliitavate Keila ja Vasalemma joe
kddbusisaste ja taiskasvanud sugukalade proovid (kokku ca 120 tk) ja antakse hinnang
nende geneetilisele mitmekesisusele ja kvaliteedile (liigiline puhtus ja triploidsete kalade
esinemine/puudumine).



3.4.

3.5.

3.6.

3.7.

Analllsitakse 17 DNA mikrosatelliitmarkeri osas Parnu joe I6he asurkonna taastamise
eesmargil 2019. aastal Parnu joest plltavate IGhe sugukalade proovid (kuni 70 proovi).
Anallsitakse PKKs siia kasvatamistehnoloogia katsetamise raames Parnu joest
plltavate horedapiilise siirdesiia sugukalade (ca 70 proovi) geneetilisi isedrasusi 12 DNA
mikrosatelliitmarkeri pohjal.

Analluusitakse Peipsi jarvest ja Hilumaa rannavetest puitavate siia sugukalade (ca 50
proovi) geneetilisi isedrasusi 12 DNA mikrosatelliitmarkeri pShjal.

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



Sissejuhatus

2019. 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).

Lepingu raames dnnestus 2019. a. koguda kokku 944 kala koeproovid, s.h. 526 looduslike ja
taastatavate |I6epopulatsioonide noorkala, 138 Kunda I6he sugukarja asenduskala, 40 Kunda
I6he asenduskarja niisa stigavkiilmutamiseks kasutatud isaskala, 56 Kunda joest pliitud I6he
sugukilipset emas- ja isaskala ning kdabusisast, 15 Parnu joest plttud I6he sugukala, 124 Parnu

joest plitud siirdesiiga sugukala ja 45 sugukarja kala.

Lahtelilesande punkti 2.3 ei olnud voimalik taita Keila ja Vasalemma I6he sugukalade osas,
kuna RMK Polula kalakasvatustalitus ei kogunud 2019. aastal nendest jogedest
kriiogeenipanga jaoks sugukalu. Selle asemel analtitisisime kriiopanga tdiendamiseks 2019.a.
kasutatud Kunda asenduskarja 3+ isaskalade (40 tk.) geneetilisi isedrasusi. Samuti ei olnud
vOimalik tdita lahtelilesande punkti 2.6, kuna RMK Pdlula kalakasvatustalitus loobus 2019.
aastal Peipsi jarve ja Hiiumaa ranniku siigade kasvatamiskatsetest, sest bioohutuse tagamiseks

vajalik karantiinihoone 2019. aastal ei valminud.

Lisaks analtisisime 2019. aasta lepingu raames RMK Pdlula kalakasvatustalituse poolt Kunda
[6he sugukarja geneetilise mitmekesisuse hoidmiseks ja suurendamiseks kogutud
kddbusisaste ja taiskasvanud sugukalade geneetilist mitmekesisust ja kvaliteeti, mis ei olnud
kiill 2019. a. lepingu lahtellesannete loetelus, kuid on vajalik asustamisteks toodetavate
Kunda I6he noorkalade geneetiliste isedrasuste hindamise seisukohalt. Lisaks tavaparasele
Ibhe geneetiliseks analliisiks kasutatavate geneetiliste markerite komplektile (17
mikrosatellitmarkerit) kasutasime 2019. a. esmakordselt Y-kromosoomi spetsiifilist geneetilist
markerit, mille abil on vdimalik maarata ka mittesugukiipsete isendite sugupoolt, mis
omakorda vdimaldab optimeerida sugukarja sugulist vahekorda varasemalt kui seni ning

saastab sellega ressursse.



Lepingu aruande koostas EMU vesiviljeluse &ppetooli juht, professor Riho Gross.
Laboratoorsed geneetilisted analiiiisid teostasid EMU vesiviljeluse ppetooli tédtajad Oksana
Burimski ja Kerli Haugjarv. Lepingu taditjad tanavad Kunnar Klaasi ja Ene Saadret RMK Pdlula
kalakasvatustalitusest ning Martin Keslerit 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 véi 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 (v6i mitmes
vaatlusaluses lookuses) asuvad Uhe 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 homosligootsust, 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 pdohjal 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 véimalik maksimaalne vaartus selle hindamiseks kasutatud
geneetilise markeri polimorfsusest ehk véimalike erinevate alleelide koguarvust lookuses ja
korge polimorfsusega makeritel (nait. mikrosatelliitidel) on see alati madalam kui 1.
Vastavalt Fsr indeksi vaartusele on populatsioonide diferentseerituse taset interpreteeritud
ka kategooriatena, nait. Hartl & Clark (1997) jargi:

< 0.05 = vahene/madal geneetiline diferentseeritus

0.05 - 0.15 = moo6dukas geneetiline diferentseeritus

0.15 - 0.25 = tugev geneetiline diferentseeritus

> 0.25 = vaga tugev geneetiline diferentseeritus.



1.1. Soome lahe lohepopulatsioonide geneetilise
mitmekesisuse seisund

Eesti Idhepopulatsioonide geneetilise mitmekesisuse seisundi iseloomustamiseks kasutasime
17-st mikrosatelliidilookusest koosnevat DNA markerite paneeli, mida kasutavad ka Soome
Looduslike ressursside instituudi (LUKE) uurijad. Mikrosatelliitmarkerite laboratoorse analtiisi
metoodika on tdpsemalt kirjeldatud artiklis Ozerov et al. (2016). Hindasime
I6hepopulatsioonide geneetilist muutlikkust ja diferentseeritust Soome lahes ning selle ajalisi
muutusi aastatel 1996-2019 katsepuulkidel kogutud noorkalade materjali pdhjal. Aastatel
1996-1999 Kunda, Loobu, Vasalemma ja Keila jogedest kogutud materjali voib kasitleda
algupdrase Eesti loodusliku I6he genofondina, kuna sel ajal ei toimunud veel massilisi
kasvatatud I6hede asustamisi. Aastatel 2005-2019 kogutud materjal aga peegeldab tdnast
I6he genofondi seisundit, mida on mdjutanud nii looduslikud (populatsioonide vaiksusest
tingitud juhuslik geenitriiv, kudejoega eksijatest pdhjustatud populatsioonide vaheline
geenivahetus, muutuvatest keskkonnatingimustest tingitud looduslik valik)  kui
antropogeensed (kasvatatud I6he asustamised) tegurid. Tuleb arvestada, et tdnast noorkalade
genofondi iseloomustavad nditajad kajastavad 3-4, isegi kuni 7 aastat varem toimunud

asustamiste tagajargi.

Geneetilist muutlikkust iseloomustati kdigi 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 geneetilist
diferentseeritust hinnati indeksi Fst pohjal ja populatsioonide geneetilist sarnasust hinnati Nei
Da geneetilise distantsi pohjal. Tulemuste usaldusvaarsuse tagamiseks anallilsiti vaid
valimeid, kus isendite arv lletas 20. 2019. a. kogutud proovide analiiiisist jaeti vdlja DNA
markerite genotiilipide pShjal tuvastatud neli I6he ja meriforelli hiibriidi (iiks isend Kunda
joest ning 3 isendit Loobu joest). Kokku anallilsiti 1996-2019 katsepuikidel kogutud 4205
I6he noorkala 8-st Eesti I6hepopulatsioonist (Keila, Vasalemma, Kunda, Loobu, Pirita, Purtse,

Selja, Valgejogi), neist 522 parinesid 2019.a. siigise seirepuikidest (tabelid 1 ja 2).



Tabel 1. Soome lahe Eesti looduslike 16hepopulatsioonide geneetilist muutlikkust iseloomustavad
néaitajad (n —isendite arv, A — keskmine alleelide arv, A; — alleelide rohkus, H. ja H, — oodatav ja
tegelik keskmine heterostigootsus).

Populatsioon Aasta Tahis 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 Kei0O 44 8.6 7.0 0.72 0.72
2007 Kei07 22 7.1 6.7 0.68 0.74
2008 Kei0O8 45 8.6 7.2 0.74 0.76
2009 Kei09 49 8.9 7.1 0.73 0.73
2010 Keil0 49 9.6 7.6 0.73 0.75
2011 Keill 49 9.0 7.2 0.73 0.74
2012 Keil2 46 8.8 7.2 0.73 0.72
2013 Keil3 64 9.8 7.6 0.74 0.76
2015 Keil5 49 9.8 7.8 0.75 0.74
2017 Keil7 55 9.9 7.7 0.74 0.73
2019 Keil9 50 10.0 7.9 0.76 0.76
keskmine 8.7 7.2 0.73 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 Kunll 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 Kunl7 51 8.3 7.1 0.72 0.73
2019 Kun19 51 9.5 7.7 0.75 0.74
keskmine 7.5 6.5 0.70 0.71
Vasalemma 1996 Vas96 22 7.0 6.7 0.71 0.79
1997,1999 Vas97-99 23 5.8 5.6 0.69 0.70
2009 Vas09 37 7.6 6.4 0.68 0.69
2010 Vas10 60 8.4 6.8 0.73 0.78
2011 Vasll 39 7.9 6.8 0.70 0.73
2012 Vas12 28 6.8 6.2 0.69 0.68
2013 Vasl13 64 7.8 6.5 0.71 0.75
2015 Vas15 35 7.8 6.8 0.73 0.77
2017 Vasl7 57 8.6 6.8 0.72 0.75
2019 Vas19 70 8.8 6.9 0.74 0.73
keskmine 7.7 6.6 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
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2007 Loo07 35 5.9 5.2 0.65 0.74
2008 Loo08 42 8.8 7.5 0.75 0.79
2009 Loo09 50 8.7 7.1 0.75 0.79
2010 Lool0 52 8.1 6.8 0.72 0.76
2011 Lool1l 41 8.4 7.0 0.75 0.77
2012 Lool2 63 8.8 6.9 0.73 0.72
2013 Lool13 64 8.8 7.0 0.72 0.73
2015 Lool5 49 8.6 6.8 0.72 0.73
2017 Lool7 53 8.6 7.1 0.74 0.75
2019 Lool19 78 9.3 7.2 0.72 0.71
keskmine 7.6 6.3 0.69 0.73
Keila Vasalemma
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Joonis 1. Geneetilise muutlikkuse néitajate (A, alleelirohkus; H.- heterostigootsus) ajalised muutused
Soome lahe loodusliku I6he populatsioonides 1996-2019.

Tulemuste anallils naitab, et Soome lahe looduslike seirepopulatsioonide (Kunda, Keila) 2010-

2019 valimite ning samuti Vasalemma 2010-2019 valimite geneetiline muutlikkus Uksteisest

drastiliselt ei erine (Kunda Ar = 6.9-7.7, Ho, = 0.71-75; Keila Ar = 7.2-7.9, Ho, = 0.72-76;

Vasalemma Ar = 6.2-6.9, H, = 0.68-78), pusides vaadeldud ajaperioodil stabiilselt kdrgena
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(tabel 1). Samas on vorreldes 1990-ndate aastate teise poolega (1996-1999), mil veel
asustamisi ei toiminud, taheldatav geneetilise muutlikkuse suurenemise tendents Kunda ning
moningal maaral ka Keila IGhepopulatsioonil (joonis 1). Statistiliselt oluline on geneetilise
muutlikkuse (nii Ar, kui Ho) suurenemine vorreldes aastatega 1996-1999 siiski vaid Kunda
I6hepopulatsioonis. Viimastel aastatel on Kunda ja Keila valimite geneetilise muutlikkuse
naitajad (eriti Ar) enamvahem stabiliseerunud, kuid Kunda 2019. a. valimi alleelirohkus oli siiski
monevorra suurem kui 2010-2017 valimitel (Ar vastavalt 7.7 ja 6.9-7.2; joonis 1). Vasalemma
I6hepopulatsiooni geneetilise muutlikkuse osas mingeid selgeid ajalisi trende ei esine - see on
alates 2009.a.-st pusinud enamvahem stabiilsena ja olulisi muutusi ei ole margata ka vorreldes
1997. ja 1999.a. valimitega (joonis 1). Kdige jarsemalt on aga vorreldes 1990-ndate aastate
teise poolega suurenenud Loobu I6hepopulatsiooni geneetiline muutlikkus (tabel 1, joonis 1),
mis on ilmne kérgema muutlikkusega Narva I6he asustamise tagajarg. Samas on Loobu 2010-

2019 valimites geneetilise muutlikkuse naitajad enamvahem stabiliseerunud (joonis 1).

Taastatavate Pirita, Purtse, Selja ja Valgejoe I6hepopulatsioonide geneetiline muutlikkus on
plsinud stabiilselt kdrgena (tabel 2) ja on sarnane asustamisteks kasutatud Laukaa, Narva ja
Kunda sugukarjadega. Kunda geenipanga I6hede jarglasi hakati asustama alates 2007.-2008.
aastast, kuid kuna geenipanga geneetiline muutlikkus on Usna sarnane varem kasutatud
Laukaa ja Narva |6hekarja omaga, siis pole nende asustamise mdju Soome lahe taastatavate

I6hepopulatsioonide geneetilise muutlikkuse naitajatele (A, ja Ho) eristatav.

Populatsioonide geneetilist sarnasust iseloomustava D, distantsimaatriksi pdhjal koostatud
dendrogrammi ja PCA anallilsi pdhjal (joonised 2 ja 3) on tdheldatav Eesti looduslike
I6hepopulatsioonide (Kunda, Keila, Vasalemma, Loobu) valimite algselt {sna suurte
geneetiliste erinevuste jarkjarguline vahenemine perioodil 1996-2019. Selle tulemusena on
nad muutunud (ksteisega geneetiliselt Gsna sarnaseks (ning samuti sarnaseks taastatavate
j6gede populatsioonidega), kuid eristuvad siiski selgelt Laukaa/Neeva ja Narva I6hekarjadest.
Geneetiliste erinevuste vihenemise pdhjuseks on téenaoliselt segunemine asustatud I6hede
genofondiga kudema tulevate sugukalade kudejoega eksimise tagajarjel (Loobu puhul

eelkdige kasvatatud I6hede otsene asustamine).
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Tabel 2. Soome lahes taastatavate Eesti Idhepopulatsioonide geneetilist muutlikkust iseloomustavad
néditajad (n —isendite arv, A — keskmine alleelide arv, A, — alleelide rohkus, He ja H, — oodatav ja
tegelik keskmine heterosligootsus).

Populatsioon Aasta Tahis 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 Pirll 23 7.8 7.4 0.73 0.74

2013 Pirl3 64 9.9 7.6 0.74 0.75

2015 Pirl5 50 9.6 7.6 0.74 0.73

2017 Pirl7 50 9.6 7.7 0.75 0.75

2019 Pir19 50 9.5 7.6 0.73 0.73

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 Purl2 60 9.4 7.5 0.73 0.71

2013 Purl3 42 9.2 7.7 0.77 0.80

2015 Purl5 48 9.1 7.4 0.76 0.75

2017 Purl7 53 8.7 6.9 0.69 0.73

2019 Purl9 76 9.8 6.9 0.70 0.71

keskmine 8.7 7.2 0.73 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

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 Sell1l 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 Sell5 49 9.0 7.1 0.73 0.74

2017 Sell17 50 9.3 7.7 0.75 0.74

2019 Sel19 83 10.7 7.7 0.73 0.72

keskmine 9.2 7.4 0.73 0.74

Valgejogi 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 Vall0 62 9.5 7.5 0.75 0.76

2011 Valll 21 7.8 7.6 0.76 0.74

2012 Vall2 53 9.0 7.4 0.73 0.73

2013 Vall3 64 9.8 7.5 0.75 0.75

2015 Vall5 49 9.0 7.3 0.74 0.74

2017 Vall7 50 9.2 7.5 0.75 0.74

2019 Vall9 64 9.1 7.1 0.74 0.76

keskmine 9.1 7.4 0.75 0.75

13



—
8
<)
~

Sel1g

Pur13@

Pir1
PI[.IV‘I% .‘
ol : 0
EANSS
S
?\‘ ’
W
e @
K
W ERte
X
S
¢
€ Narva
® Laukaa
O Taastatavad
® Kunda
(O Kunda sugukari [
Keila ?%‘
® Vasalemma
Loobu

ggnen
Lone 6

0.05
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dendrogramm. 2019. a. kogutud valimite nimed on esitatud rasvase fondiga. Populatsioonide tdhiste

selgitused on esitatud tabelites 1-4.
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Joonis 3. Soome lahe I6hepopulatsioonide vaheliste Nei D, geneetilise distantside peakomponentanaliis (PCA). 2019.a. kogutud valimite nimed on esitatud
rasvase fondiga. Populatsioonide tahiste selgitused on esitatud tabelites 1-4.
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Taastatavate |Ghepopulatsioonide (Selja, Pirita, Valgejogi, Pirita) osas on samuti toimunud
olulised muutused — kui algselt olid need geneetiliselt sarnasemad Laukaa/Neva ja Narva
I6hekarjadega, siis viimaste aastate valimid on muutunud geneetiliselt jarjest sarnasemaks
Kunda, Keila, Loobu ja Vasalemma IGhede tdnapdevase genofondiga (joonised 2 ja 3). See on
selgitatav muutustega asustatud I6hede paritolus (algselt Laukaa/Neeva kari, seejarel Narva

kari ning alates 2008. a. Kunda geenipank).

Geneetilise distantsi anallisi tulemustega on kooskdlas ka geneetilise diferentseerumise
ulatust iseloomustava Fst indeksi ajaline diinaamika (joonis 4a), mis néitab, et eriti just Loobu,
kuid ka Kunda ja monevorra ka Keila I6hepopulatsioonide geneetiline diferentseeritus Narva
ja Laukaa haudemajakarjadest on aastate jooksul oluliselt vahenenud. Alates 2008. a. on RMK
Polula kalakasvatustalituses Soome lahe jogedesse asustamiseks kasutatud Kunda I6he
geenipanga sugukalu ja 2010.a. |0petati |I6he sugukalade puik Narva joest. Selle tulemusena
on taheldatav naiteks Pirita 2015-2019, Purtse 2015-2019 Ja Valgejogi 2017-2019 valimite
geneetilise diferentseerumise moningase suurenemise trend nii Laukaa kui Narva
haudemajakarjadest ning samaaegne diferentseerumise vahenemine Kunda geenipanga

IGhedest (joonis 4b).

2019. aastal kogutud I8he noorkalade hulgas esines neljal kalal mitmetes markerlookustes
genotlilipe, mis viitavad meriforelliga hiibridiseerumisele: iks kala Kunda joes ja kolm kala

Loobu joes. Triploidseid isendeid uuritud noorkalade hulgas ei esinenud.
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Joonis 4. Looduslike (a) ja taastatavate (b) IGhepopulatsioonide ning kasvatatud I6hekarjade vahelise
geneetilise diferentseerumise indeksi Fsr ajalised muutused. Iga punkt joonisel kujutab konkreetsel
aastal puitud noorkalade valimi geneetilise diferentseerumise hinnangut kasvatatud |6hekarjadest
(Narva-2009, Neeva/Laukaa-1997, Kunda/P&lula-2001 ja 2014).
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1.2. RMK Polula kalakasvatustalituses peetava Kunda joe
paritolu lohe ja Parnu joe paritolu siia sugukarja ja
asenduskarja geneetiline mitmekesisus

1.2.1. Kunda joée pdritolu lohe sugukarja ja asenduskarja geneetiline
mitmekesisus

Kunda Idohe sugukarja ja asenduskarja genofondi seireks kasutasime sama 17-st
mikrosatelliidilookusest koosnevat DNA markerite paneeli, mida kasutasime Soome lahe
I6hepopulatsioonide geneetilise mitmekesisuse seisundi hindamiseks. 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 vaartusena
ehk alleelirohkusena (Ar). Sugu- ja asenduskarja aastaklasside geneetilist diferentseeritust
hinnati indeksi Fst pohjal ja geneetilist sarnasust hinnati Nei Da geneetilise distantsi pdhjal.
Lahisuguluspaaritustest (6de-vend, vanem-jarglane jne.) tingitud inbriidingu taset

iseloomustati inbriidingukoefitsiendi Fis abil.

RMK Pdlula kalakasvatustalituses peetava Kunda I6he elusgeenipanga genofondi seisundit ja
selle muutusi hindasime sugukarja 10 aastaklassi p&hjal (tabel 3). Neist viimane on sugukarja
2016. aastaklassi asenduskari (Kun2016S), mille 2019. a. siigisel kiibistatud 138 kala
genotupiseeriti kdesoleva lepingu raames. Nende hulgas esines kahel kalal (kiibi numbrid
2D08 ja 92E6) triploidusele viitavaid genotiilipe ning need kalad tuleks asenduskarjast
praakida (Lisa 1). Lisaks genotlipiseerisime 2016. aastaklassist ka 40 isaskala, kellelt koguti
niisk stigavkilmutamiseks (vt. punkt 1.4.). Kokku analtitisisime 2689 Kunda geenipanga sugu-
ja asenduskarja kala genotlilibiandmeid. Sugukarja 0-p&lvkonna (loodud 2001.-2002. a. Kunda
joest puiutud noorkalade baasil) genofondi naitajaid kdsitleme seejuures alusandmetena
jargnevate pdlvkondade ja aastaklasside genofondi vordlevaks anallitsiks.

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 | pélvkonnast) 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 3 ja joonised 5 ja 6). Selline pilt on tiilipiline
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populatsiooni suuruse nn. ,pudelikaela” puhul, kus ainult suhteliselt vdike osa kogu
populatsioonist osaleb jargmise pdlvkonna moodustamises ja seetottu ei kandu
jarglaskonnale lle ka kogu genofondi mitmekesisus ning sellega kaasnevad vaiksema
sagedusega esinevate alleelide kaotsiminek, alleelisageduste juhuslikud muutused ehk nn.
juhuslik geenitriiv ja inbriidingu suurenemise téendosus. Kalakasvandustes annab samasuguse
tulemuse suhteliselt vdikese arvu sugukalade kasutamine jarglaskonna saamiseks ja ilmselgelt
on see ka Kunda I6he geenipanga | pdlvkonna 2005. aastaklassi geneetilise vaesumise ja
markerlookuste alleelisageduste margatavate muutuste peamine pd&hjus, kuna 2005.

aastaklassi tootmiseks kasutati ainult 8 emas- ja 8 isaskala.

9.0
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Alleelirohkus
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Joonis 6. Kunda IGhe sugukarja aastaklasside keskmine oodatav (He) ja tegelik (H,) heterosligootsus.
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Tabel 3. 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 heterosiigootsus, Fis - inbriidingukoefitsient).

Tahis* Koorumis Polv- Vanemad* n A Ar He Ho Fis
- kond
aasta
Kun2001S 2000-2002 0 looduslik 16he 174 10.8 8.5 0.68 0.70 -0.022
Kun2005S 2005 | Kun2001S (8Ex8I) 172 6.1 5.5 0.65 0.65 0.002
Kun2006S 2006 | Kun2001S (47Ex35I) 234 9.7 7.4 0.65 0.65 -0.002
Kun2008S 2008 | Kun2001S (59Ex44l) 262 9.1 7.7 0.69 0.70 -0.012
Kun2009S 2009 1,1 Kun2001S (19Ex13l); 308 8.1 7.0 0.69 0.70 -0.016
Kun2005S (56Ex431)
Kun2011S 2011 Il Kun05S(21E) x Kun06S(471) , 577 10.2 8.0 0.70 0.70 -0.009
Kun06S(63E) x

Kun055(81)/1KI

Kun2013$ 2013 1,1l KunOBS(49E) x Kun09S(491), 357 9.8 76 069 070 -0.016
Kun06S(19E) x Kun08S(191),
Kun08S(27E) x Kun09S(251),
Kun08S(20E) x Kun06S(211)

Kun2014S 2014 11,1 Kun09S(56E) x Kun08S(471), 319 9.9 83 074 075 -0.016
Kun08S(47E) x Kun09S(471) ,
Kun08S(25E) x Kun14KI(251)
, Kun13L(3E) x Kun13KI(181)

Kun2015S 2015 I, 1 Kun08S(16E) x Kun14KI(18l), 150 9.3 8.3 0.70 0.70 -0.005
Kun08S(S4E) x Kun09S(541),
Kun09S(66E) x Kun11S(58l),
Kun14L(4E) x Kun14KI(181)

Kun2016S 2016 I, 1l Kun09S(42E) x Kun15KI(45l), 136 9.6 8.3 0.72 0.73 -0.019
Kun09S(54E) x Kun125(54l),
Kun095(5E) x Kun15LS(5l),
Kun09S(3E) x Kun115(3l),
Kun11S(17E) x Kun12S(171),

Kun12S(6E) x Kun11S(6l).
Kun15LS(5E) x Kun15LS(5l)
Kun2016l 2016 I, 1 samad kui Kun2016S 40 8.4 8.4 0.72 0.74 -0.019
S
Keskmine 9.2 7.7 0.69 0.70 -0.012

*S — sugukari; IS — isased asenduskarja kalad; LS — Kunda jGest piitud sugukalad; Kl - kddbusisased

Geenipanga jargmiste aastaklasside (2006., 2008., 2009., 2011., 2013., 2014., 2015. ja 2016.
a. koorunud) jarglaste saamiseks kasutati suuremat arvu sugukalu ja see peegeldub ka nende
aastaklasside kdrgemas geneetilises muutlikkuses vorreldes 2005. aastaklassi kaladega (tabel
3, joonised 5 ja 6). Kunda 2016. a. koorunud asenduskarja alleelirohkus on sarnane 2011.,
2014. ja 2015. a. koorunud aastakaikudega ning keskmine oodatav ja tegelik heterosligootsus
on sarnane 2008-2015 aastaklassidega, mis naitab kasutatud sugukalade suure arvu ja

erinevate aastakaikude sugukalade paaritamise positiivset mdju (tabel 3, joonised 5 ja 6).
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Lahisuguluspaaritustest (6de-vend, vanem-jarglane jne.) tingitud inbriidingu taset
iseloomustava inbriidingukoefitsiendi Fis vaartused ei erine kdigis uuritud Kunda geenipanga
aastaklassides statistiliselt oluliselt nullist (tabel 3), mis naitab, et Iahisuguluspaaritused pole

seni olnud probleemiks.

Kunda sugukarja erinevate aastaklasside tldine geneetiline diferentseeritus on madal (Fst =
0.016), mis naitab, et alleelisageduste ajaline muutlikkus ei ole vaga suur ja sellest tingitud
variatsioon moodustab vaid 1.6% kogu geneetilisest variatsioonist. 2016. a. koorunud
asenduskarja (Kun2016S) diferentseeritus 2008-2015 aastaklassidest on 0.008-0.013 ning 0-
pdlvkonnast (Kun2001S) 0.012, mis naitab, et Kun2016S aastaklass on DNA markerlookuste
alleelisageduste poolest lGsna sarnane 2001.-2002. a. Kunda jdest piltud noorkalade baasil

loodud Kunda sugukarja 0-pdlvkonnaga ja geenipanga 2008-2015 aastaklassidega.

2019. aastal kasutasime 2016. a. koorunud asenduskarja 3+ kalade geneetilise sugupoole
madramiseks esmakordselt Y-kromosoomi spetsiifilise geneetilist markerit, mille abil on
vOimalik madrata asenduskarja kalade sugupoolt ka mittesuguklpsetel isenditel ning
kontrollida fenotilibilise soo maaramise korrektsust. Uuritud 136 kalast osutus geneetiliselt
emasteks 73 isendit ja isasteks 63 isendit (Lisa 1). Seejuures osutus kaks fenotiiiibiliselt
emasteks maaratud isendit (kiibi numbrid 59E0 ja F682) geneetiliselt isasteks (Lisa 1). Kui
fenotuibiliselt ei olnud 3+ kaladel véimalik madrata sugu 35 isendil, siis Y-kromosoomi

spetsiifilise geneetilise markeri abil oli voimalik maarata kdigi uuritud kalade sugu.

1.2.2.  Pdrnu jée pdritolu siia sugukarja geneetiline mitmekesisus

Polula RMK kalakasvatustalituses on alustatud Parnu joe horedapiilise siirdesiia sugukarja
moodustamist, et vahendada soltuvust j6est plltavate jooksva marjaga emassugukalade
plligi Snnestumisest. Kdesoleval ajal on sugukarjas kahe aastakaigu kalad:
1) 2016. aastal koorunud 124 isendit, kelle vanemateks olid 2015.a. siigisel Parnu joest
plitud 5 emaskala ja 11 isaskala ja kes kiibistati PGlulas 2018. aastal 2+ vanuses;
2) 2017. aastal koorunud 45 isendit, kelle vanemateks olid 2016.a. siigisel Pérnu jGest

plitud 2 emaskala ja 4 isaskala ja kes kiibistati PGlulas 2019. aastal 2+ vanuses;
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2019. a. kiibistatud sugukalade geneetiliseks anallitsiks kasutasime 12 mikrosatellii-tmarkerist
koosnevat paneeli. Edukalt ©nnestus amplifitseerida ja genotlpiseerida 11
mikrosatelliitmarkerit, kuid ihes nendest (cisco-126) esines kdigis valimites heterosligootide
defitsiit, mistdttu jatsime selle lookuse vilja ja kasutasime geneetiliste iseadrasuste anallitsis
10 markerilookuse genotiitipe. Vérdlusmaterjalina kasutasime sama populatsiooni 2004-2006
ja 2015-2019 looduslikke valimeid ja 2016. a. koorunud sugukalade andmeid (tabel 4).
Geneetilist muutlikkust iseloomustati kdigi 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 (Ar). Populatsioonide, karjade ja nende
erinevate aastaklasside geneetilist diferentseeritust hinnati indeksi Fst pdhjal.
Lahisuguluspaaritustest (dde-vend, vanem-jarglane jne.) tingitud inbriidingu taset

iseloomustasime inbriidingukoefitsiendi Fis abil.

2017. a. koorunud sugukarja kalade geneetiline anallilis nditas, et nende geneetiline
muutlikkus (eriti alleelirohkus) on oluliselt madalam kui Parnu jéest plitud siirdesiia
sugukalade 2015-2019 valimitel (alleelirohkus A, vastavalt 4.2 ja 7.6-8.3; tegelik
heterosiigootsus H, vastavalt 0.62 ja 0.64-0.69; tabel 4 ja joonised 7 ja 8). Seejuures on 2017.
a. koorunud sugukarja alleelirohkus isegi madalam kui 2016. a. koorunud sugukarja kaladel (A
vastavalt 4.2 ja 6.0), kes on samuti oluliselt madalama geneetilise muutlikusega kui Parnu joest
plitud sugukalade 2015-2019 valimid. Pdlula hdredapiilise siirdesiia sugukarja molema
aastakdigu kalade geneetiline diferentseerumine Parnu jéest puitud sugukalade erinevate
aastate valimitest on oluliselt kdrgem (2016. aastakaigul Fst=0.018-0.035 ja 2017. aastakaigul
Fst=0.061-0.082) kui joest pudltud valimite enda vahel (Fst=0.000-0.003), mis naitab
alleelisageduste olulisi muutusi markerlookustes juhusliku geenitriivi tagajarjel. Lisaks erines
2016. a. koorunud sugukarja inbriidingukoefitsient oluliselt nullist (Fis=0.039). Statistiline test
genotlilibisageduste vastavuse hindamiseks Hardy-Weinbergi tasakaaluseisundile naitas, et
koigis 10 markerlookuses esines modlemas sugukarja aastakdigus olulisi kdorvalekaldeid
tasakaaluseisundist. Koik see viitab Parnu joe horedapiilise siirdesiia sugukarja molema
aastakaigu moodustamiseks kasutatud sugukalade liiga vadiksest arvust tingitud geneetilise

mitmekesisuse vaga olulisele vihenemisele vorreldes Parnu joe loodusliku populatsiooniga.
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Efektiivne populatsioonisuurus 2016. aastakdigu moodustamisel oli vaid 14 (valemist Ne=

4xEXI
E+1 "’

kus E ja | on vastavalt kasutatud emaste ja isaste arv), millega kaasneb selle pdlvkonna

inbriidingukoefitsiendi F oodatav suurenemine 0.036 (valemist F= ﬁ) ja haruldasemate

alleelide korge tdendosusega kaotsiminek (tdendosusega 0.76 alleelidel, mille sagedus on 0.01
ja toendosusega 0.24 alleelidel, mille sagedus on 0.05). 2017. aastakdigu puhul on vastavad
nditajad veel drastilisemad: Ne = 5, F = 0.094, 0.01 sagedusega alleelide kaotsimineku
tdéendosus 0.90 ja 0.05 sagedusega alleelide kaotsimineku tdendosus 0.60. Parnu joe
horedapiilise siirdesiia sugukarja mdlema aastakaigu kalade edaspidisel kasutamisel jarglaste
saamiseks tuleks kindlasti paaritada neid joest pudtud sugukaladega (mitte paaritada kalu
aastakadigu sees ega ka aastakaikude vahel, sest mélema aastakaigu geneetiline muutlikkus on
vaga madal), kusjuures kindlasti tuleks kasutada palju suuremat arvu sugukalu ehk tagada

paljundamisel suurem efektiivse sugukarja suurus (vt. punkt 1.2.3).

Tabel 4. Parnu joe 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
2004,
Parnu 2006 Pa&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 Pa&r17s 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 P&r16SK 124 7.0 6.0 0.65 0.63  0.039
2019 Par17sK 45 4.4 4.2 0.57 0.62 -0.091
2019 P&r19s 124 10.5 8.3 0.70 0.69 0.012
Keskmine 8.4 73 0.67 0.66 0.002

3§ — jBest kogutud sugukalad; SK — PSlula sugukari
* Fis erineb statistiliselt oluliselt nullist (P < 0.05)
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Joonis 7. Parnu horedapiilise siirdesiia valimite alleelirohkus
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Joonis 8. Parnu horedapiilise siirdesiia valimite keskmine oodatav (H.) ja tegelik (Ho) heterosligootsus.

1.2.3.  Soovitused geenipankade edaspidiseks arendamiseks

Geenipanga pidamise eesmargiks on sadilitada kohalikku loodusliku paritoluga genofondi ja

kasutada seda ohustatud populatsioonide taastamiseks ja tugevdamiseks. Ohustatud
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kalaliikide taastootmisel tuleb viéltida inbriidingu suurenemist ja sailitada geneetilise
muutlikkuse taset (valtida haruldasemate alleelide kaotsi minekut) ning selle tagamiseks on
vajalik paljundamisel kasutada piisavalt suurt arvu sugukalu. Paljundamiseks kasutatud
sugukalade arv ja sugupoolte vahekord maaravad nn. efektiivse populatsiooni suuruse (Ne).
Selle vajaliku suuruse leidmiseks tuleb maaratleda: (i) kui palju inbriidingut on taastootmise
programmi kestel aktsepteeritav, (ii) kui haruldased on alleelid, mida soovitakse sdilitada ja
millist karantiid nende sdilitamiseks soovitakse ning (iii) pGlvkondade arv taastootmise
programmi kogu kestuse jooksul. Teaduskirjanduse andmeil soovitatakse ohustatud
kalaliikide taastootmisel valtida inbriidingukoefitsiendi F suurenemist rohkem kui 0.01 vorra
(mdned allikad aga soovitavad lubada F suurenemist maksimaalselt 0.05 vdrra) kogu
taastootmisprogrammi jooksul ja tagada haruldaste alleelide (mille sagedus on 0.01) sailimine
téendosusega 99% (jallegi, on ka soovitusi, mille kohaselt tuleks tagada 0.05 sagedusega
alleelide sdilimine tdendosusega 95%). Mida rangemad on eesmargid, seda suurem Ne on
vajalik, et neid eesmarke taita. Naiteks kui soovime 5 pdlvkonna jooksul tagada 0.01
sagedusega alleelide sdilimise tdendosusega 99%, siis on selleks vajalik igas pdlvkonnas
Ne=309, toendosuse 95% korral aga Ne.=229. Kui aga soovime 5 pdlvkonna jooksul tagada 0.05
sagedusega alleelide sdilimise tdendosusega 99%, siis on selleks vajalik Ne igas pdlvkonnas 61,
téendosuse 95% korral aga N.=45. Eeltoodud Ne suurused tagavad jargmised
inbriidingukoefitsiendi F lubatavad sihtvaartused 5 pdlvkonna jarel: Ne=309 korral F=0.008,
Ne=229 korral F=0.011, Ne=61 korral F=0.041 ja Ne=45 korral F=0.056. Uldiselt on soovitav
ohustatud kalaliikide taastootmisprogrammides kasutada N.=200-300 ja aretus-

programmides N.=50-100 sdltuvalt pdlvkondade arvust programmis.

Populatsioonigeneetika teooria kohaselt on kdige otstarbekam lhe emaskala ristamine Uhe
isaskalaga. See tagab samasuguse sugukarja suuruse juures maksimaalse N.. Tootmise
efektiivsuse huvides vdib ristata 1 emase 2-3 isasega, kuid sel juhul on samavaarse Ne
saavutamiseks vaja pidada suuremat sugukarja. Nait. Ne vérdub Uhtemoodi 200-ga kui
paaritada 100 emast ja 100 isast (sugukarja suurus 200 kala) v6i 75 emast ja 150 isast
(sugukarja suurus 225 kala). Kui on vaja moodustada sugukarja baasil asenduskari, siis on
oluline tagada iga paari vordne panus jarglaskonda, et viltida monede vanemate (le- vGi
alaesindatust jargmises pélvkonnas. Selleks oleks vaja perekondade (tdisded-vennad) marja

eraldi hautada ja kasvatada suuruseni, kus tehakse valik sugukarja ning valida juhuslikult igast
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perekonnast voimalikult vGrdne arv isendeid. Aga praktika on ndidanud, et iga kala ei anna
suguprodukte, seega 200 isendist koosneva sugukarja puhul ei ole alati vdimalik 100 emaskala
marja ja 100 isaskala niisa saamine. Seet6ttu peaks sugukarjas pidama suuremat arvu emas-

ja isaskalu kui minimaalne vajadus.

Inbriidingukoefitsiendi F suurenemist ja haruldaste alleelide kaotsimineku tGendosust aitab
vahendada ka perioodiline 'verevarskendus' loodusest puitud sugukalade abil. Inbriidingu
suurenemist aitab valtida ka erinevate aastaklasside sugukalade omavaheline paaritamine,
mis hoiab &ra ldhisuguluses (6de-vend) indiviidide paaritamise. Jatkuvalt tuleks geneetiliste
meetodite abil hinnata nii loodusest piltud kui asenduskarja sugukalu liigilise puhtuse ja
triploidide esinemise suhtes. Olukorras, kus [6he asustamise vajadus P6hja-Eesti jdgedesse on
vahenenud vdib tekkida kisimus, kas see peaks valjenduma ka PKKs peetava Kunda I0he
sugukarja suuruses. Tuleb r6hutada, et geneetilise mitmekesisuse sdilitamiseks ja inbriidingu
suurenemise ara hoidmiseks nii geenipanga sugukarjas kui nende jarglastega asustatud
populatsioonides ei tohi paljundamisel vahendada efektiivse populatsiooni suurust alla iilal
toodud teaduslikult pohjendatud soovituslike vaartuste, sest vastasel korral on negatiivsed
muutused genofondis valtimatud. Sugukarja suuruse optimeerimiseks voiks geenipangas
pidada ainult (vGi peamiselt) emaseid sugukalu (kasutades paljundamisel 50-100 isendit) ja
nende marja viljastamiseks kasutada kas loodusest pudtud isaskalade ja/voi stigavkiilmutatud

geenipanga isaste spermat.

Geenipanga pidamisel tuleb valtida nn. kodustavat valikut, mis isegi tahtliku inimtegevuse
(ndit. 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 eeskatt need, kes taluvad paremini
kasvanduse tingimusi. Samuti on kalakasvatajal kasvoi alateadlik soov valida talle paremini
sobivaid kalu (suuremaid, viljakamaid, kergemini marja andvaid, sobival ajal kiipsevaid). Selle
valtimiseks tuleb kalu asendus- ja sugukarja valida véimalikult juhuslikult. Pidevalt tuleks teha
ka looduslike populatsioonide ja kasvanduse sugukarjade geneetilist monitooringut, et

hinnata paljundamismetoodika mdju geneetilisele mitmekesisusele ja inbriidingu tasemele.
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Geneetilise mitmekesisuse sdilitamiseks ja taastamiseks, samuti ette planeeritud
paaritamisskeemi kasutamiseks on vdimalik kasutada ka isaskalade sligavkilmutatud
spermapanka. See voimaldab ristata erinevate pdlvkondade ja aastakdikude sugukalu ning
valida paare lahisuguluspaaritamise valtimise eesmargil. Samuti vdimaldab stgavkilmutatud
sperma kasutamine vahendada isaskalade arvu sugukarjas. Krliogeenipanga loomine ja
pidamine eeldab vastava infrastruktuuri olemasolu ja personali valjabpet RMK Polula
kalakasvatustalituses, millega alustati 2016. aastal. Kunda I6he asenduskarja 2016. aastal
koorunud 3+ isaskalade spermat siigavkilmutati esmakordselt 2019. aastal. Nende geneetilise

mitmekesisuse ja kvaliteedi analiilsi tulemused on esitatud aruande punktis 1.4.

Meie poolt esmakordelt 2019. a. rakendatud Y-kromosoomi spetsiifilise geneetilise markeri
abil on vdimalik maarata asenduskarja kalade sugupoolt ka mittesugukipsetel isenditel,
vOimaldades optimeerida sugukarja sugulist vahekorda varasemalt kui seni ning saasta sellega

sugukarja pidamiseks vajalikke ressursse.

1.3. RMK Polula kalakasvatustalituse Kunda lohekarja
genofondi tdiendamiseks 2019.a. loodusest piiiitud
sugukalade ja kaabusisaste geneetilise mitmekesisuse ja
kvaliteedi analiiiis

2019. a. stigisel saadi RMK Pdlula kalakasvatustalitusest Kunda joest puitud 10 emassugukala,
9 isassugukala ja 37 varasugukiipse nn. "kdabusisase" koeproovid. Geneetilise puhtuse ja
kvaliteedi anallils naitas, et kddbusisaste hulgas esines liks hiibriidse paritolugaisend (proovi
nr. 8, see kdabusisane niiska ei andnud ja seetdttu paljundamiseks ei kasutatud). Triploidseid
isendeid uuritud kalade seas ei avastatud. 2019. a. pidtud emas- ja isassugukalade
alleelirohkus (Ar=7.7) oli ménevodrra kdrgem kui 2010-2019. a. Kunda jée noorkalade valimitel
(Ar = 6.5-7.1), 2011-2017. a. puitud sugukipsete isendite valimitel (Ar = 6.4-6.8) ja 2019. a.
pldtud kdabusisaste valimil (Ar = 7.2). Samas oli 2019. a. sugukalade ja kdabusisaste valimite
tegelik heterosligootsus sarnane teiste valimitega (Ho vastavalt 0.72 ja 0.71-0.76) (tabel 5).
Inbriidingukoefitsiendi Fis vaartused on labi aastate plsinud stabiilsena ja ei erine

usaldusvaarselt nullist (tabel 5). Seega sobivad Kunda jéest puitud emas- ja isassugukalad ja
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kddbusisased RMK Polula kalakasvatustalituses peetava Kunda I6hekarja genofondi

muutlikkuse sailitamiseks ja taiendamiseks.

Tabel 5. Kunda I6he 2010-2019 valimite geneetilist muutlikkust iseloomustavad naitajad (n — isendite
arv, A — keskmine alleelide arv, A, — alleelide rohkus, H. ja H, — oodatav ja tegelik keskmine
heterosiigootsus, Fis - inbriidingukoefitsient). Kl — kdabusisased, | —isased ja E — emased sugukalad

Aasta Tahis n A A, H. H, Fis
2010 Kunl10 21 7.5 6.7 0.73 0.72 0.014
2011 Kunl1Kl 60 8.5 6.4 0.73 0.71 0.029
2011 Kunll 57 8.7 6.6 0.71 0.71 0.006
2012 Kunl2 63 9.4 6.6 0.74 0.74 -0.006
2013 Kuni3 60 8.5 6.5 0.73 0.76 -0.046
2013 Kun13KIl 43 8.3 6.6 0.75 0.75 -0.009
2015 Kuni5 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 Kunl16KI+I+E 49+47+2 9.2 6.7 0.72 0.72 0.002
2017 Kunl7 51 8.3 6.7 0.72 0.73 -0.003
2017 Kunl7KI+E 4+13 7.5 7.4 0.74 0.75 -0.015
2019 Kuni9 51 9.5 7.1 0.75 0.74 0.003
2019 Kun19KI 36 9.2 7.2 0.75 0.74 0.019
2019 Kun19I+E 9+10 8.5 7.7 0.75 0.72 0.044

1.4. RMK Polula kalakasvatustalituse Kriiogeenipanga
loomise eesmargil kasutatud Kunda lohe asenduskarja
3+ isaste sugukalade geneetilise mitmekesisuse ja
kvaliteedi analiiiis

2019.a. lepingu lahtelilesande punkti 2.3 kohaselt oli algne eesmark analiilisida loodusest
RMK Polula kalakasvatustalituse krliogeenipanga loomiseks plltud alguparaste
I6hepopulatsioonide (Keila, Vasalemma) sugukalade geneetilist muutlikkust. Tegelikult PKK
2019. aastal Keila ja Vasalemma Idhe isaskaladelt stigavkiilmutamiseks niiska ei kogunud ja
selle asemel kiilmutati 2016. aastal koorunud 3+ Kunda |I6he asenduskarja 40 isaskala niisk.
Geneetilise puhtuse ja kvaliteedi anallilis markerlookuste genotlilipide pdhjal naitas, et nende
hulgas ei olnud Uhtegi hiibriidse péritoluga ega triploidset isendit. Niisa sligavkiilmutamiseks
kasutatud kalade (Kun2016IS) geneetiline muutlikkus (nii alleelirohkus kui heterosiigootsus)

ja inbriidingukoefitsient olid samasugused kui Kunda geenipanga sama aastaklassi
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asenduskarja 2019. aastal kiibistatud kaladel (Kun2016S) (vt. tabel 3 aruande punkti 1.2.1
juures). Seega sobivad niisa stgavkilmutamiseks kasutatud Kunda isassugukalad hasti
esindama Kunda geenipanga genofondi RMK Pdlula kalakasvatustalituses loodud

kriiogeenipangas.

1.5. Pdrnu joe Iohepopulatsiooni taastamise eesmargil 2019.
aastal Parnu joest piiiitud 16he sugukalade geneetilised
isearasused

2019. aastal koguti RMK Pdlula kalakasvatustalituses Parnu joest puitud 15 I6he sugukala (8
emas- ja 7 isaskala koeproovid. Viljastamiseks kasutati ka PKK Daugava |0he sugukarja
(Dau14SK ja Daul5SK) isaskalu. Nende geneetiliste isedrasuste valja selgitamiseks kasutasime
vordlusena aastatel 1997-2018 Parnu ja Liivi lahe Idhepopulatsioonidest (Parnu, Daugava,
Gauja, Salaca, Venta) kogutud noor- ja sugukalade materjali (tabel 6). Geneetilise
mitmekesisuse  seisundi  ja kvaliteedi  iseloomustamiseks  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 vaartusena
ehk alleelirohkusena (Ar). Lahisuguluspaaritustest (6de-vend, vanem-jarglane jne.) tingitud

inbriidingu taset iseloomustasime inbriidingukoefitsiendi Fis abil.

Parnu joest 2019. aastal plittud sugukalade (Par19S) alleelirohkus (Ar = 6.0) on madalam kui
2017.ja 2018. aastal pudtud sugukaladel (Ar = 6.9-7.4) ja Parnu joe 1997.,1999., 2000. ja 2017.
a. noorkala valimitel (Ar = 6.5-7.1) ning sarnane Daugava 2015. a. koorunud sugukarja ja sama
aasta noorkalade valimiga (Ar = 6.0-6.1), mis oli samuti omakorda oluliselt madalam kui
varasematel Daugava valimitel vahese arvu suguklalade kasutamise tottu (joonis 9 ja tabel 6).
See nditab, et sellises vdikses sugukalade valimis (15 isendit) ei ole kdik populatsioonile
iseloomulikud alleelid esindatud, mis on tiilipiline populatsiooni efektiivse suuruse nn.
pudelikaeladele ja selle tulemusena on oodata ka nende jarglaste geneetilise muutlikkuse

vahenemist vorreldes varasemate aastakdikudega. Par19S sugukalade tegelik
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heterosiigootsus (H,) siiski ei erinenud oluliselt Parnu ja Liivi lahe Lati populatsioonide
varasematest sugu- ja noorkalade valimitest (joonis 10 ja tabel 6). Samuti ei erinenud Par19S
sugukalade inbriidingukoefitsient Fis statistiliselt oluliselt nullist (tabel 6). Hulbriidseid ja

triploidseid isendeid Par19S sugukalade seas ei esinenud.

Tabel 6. Parnu joe ja Lati Liivi lahe I6hepopulatsioonide geneetilist muutlikkust iseloomustavad
naitajad (n —isendite arv, A — keskmine alleelide arv, A, — alleelirohkus, H. ja H, — oodatav ja tegelik
keskmine heterosiigootsus, Fis - inbriidingukoefitsient).

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 Parl7s 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 Parl8s 37 7.4 6.7 0.68 0.68 0.002
2019 Parl19s 15 6.1 6.0 0.68 0.71  -0.049
Keskmine, Pdrnu 7.2 6.7 0.69 0.71 -0.028
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 Dauil5s 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
Keskmine, Daugava 7.7 6.6 0.68 0.70 -0.026
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 — joest pliltud sugukalad, SK — sugukari Pélulas
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Joonis 9. Parnu jde ja Liivi lahe I6hepopulatsioonide/karjade alleelirohkus
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Joonis 10. Parnu jde ja Liivi lahe I8hepopulatsioonide/karjade keskmine oodatav (He) ja tegelik (Ho)

heterosiligootsus.
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1.6. RMK Pélula kalakasvatustalituses siia
kasvatamistehnoloogia katsetamise raames Piarnu joest
2019.a. puiiitud horedapiilise siirdesiia sugukalade
geneetilised isearasused

2019.a. uuringu raames saime RMK Pdlula kalakasvatuse talitusest hdredapiilise siirdesiia
Parnu jGest pudtud sugukalade (124 isendit, s.h. 7 emast ja 114 isast) proovid, kelle
geneetiliseks analisiks kasutasime 12 mikrosatelliitmarkerist koosnevat paneeli. Edukalt
onnestus amplifitseerida ja genotipiseerida 11 mikrosatelliitmarkerit, kuid Ghes nendest
(cisco-126) esines kdigis valimites heterosligootide defitsiit, mistéttu jatsime selle lookuse
vilja ja kasutasime geneetiliste iseadrasuste anallilisis 10 markerilookuse genotiipe.
Vordlusmaterjalina kasutasime sama populatsiooni 2004-2006 noorkalade ja 2015-2018
sugukalade valimeid (tabel 4, punkt 1.2.2). Geneetilist muutlikkust iseloomustati k&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:).
Populatsioonide, karjade ja nende erinevate aastaklasside geneetilist diferentseeritust hinnati
indeksi Fst pohjal. Lahisuguluspaaritustest (dde-vend, vanem-jarglane jne.) tingitud inbriidingu

taset iseloomustasime inbriidingukoefitsiendi Fis abil.

Parnu joest 2019. a. plltud hoéredapiilise 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 jest plititud sugukalade
erinevate aastate valimite vahelist geneetilist diferentseerumist iseloomustava Fsr indeksi
vadrtus 0.000-0.003). Samuti ei erinenud kdigi Parnu joest puitud siirdesiia sugukalade
valimite inbriidingukoefitsient statistiliselt oluliselt nullist. Seega esindasid 2019. a. kogutud
sugukalad hasti Parnu siirdesiia geneetilist muutlikkust ja sobivad taastootmiseks.
Probleemiks on aga vdga vdike emaste arv piiitud sugukalade hulgas. 2019. aastal saadi
vaid 7 emaskala, kellest marja saadi vaid kahelt isendilt (teistel oli kas mari kinni v6i olid nad
juba ara kudenud). Nende kahe emaskala viljastamiseks kasutati 8 isase niiska, mis annab

efektiivseks populatsiooni suuruseks vaid 6, millega kaasneb jarglaskonna
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inbriidingukoefitsiendi F oodatav suurenemine 0.078 vorra ja haruldasemate alleelide viaga
korge toendosusega kaotsiminek (toendosusega 0.89 alleelidel, mille sagedus on 0.01 ja
téendosusega 0.54 alleelidel, mille sagedus on 0.05). Sellise oluliselt madalama geneetilise
muutlikkuse ja korgendatud inbriidingukoefitsiendiga jarglaskonna kalade asustamine
mojutab negatiivselt ka Parnu joe horedapiilise siirdesiia looduliku populatsiooni genofondi

ja tekitab kasu asemel pigem kahju.

33



1.

Kokkuvote

Lepingu raames dnnestus 2019. a. koguda kokku 944 kala koeproovid, s.h. 526 looduslike
ja taastatavate I6epopulatsioonide noorkala, 138 Kunda I16he sugukarja asenduskala, 40
Kunda I6he asenduskarja niisa sligavkiilmutamiseks kasutatud isaskala, 56 Kunda joest
plitud I6he sugukiipset emas- ja isaskala ning kaabusisast, 15 Parnu joest plittud I16he
sugukala, 124 Parnu joest plititud siirdesiiga sugukala ja 45 sugukarja kala.

Soome lahe looduslike seirepopulatsioonide (Kunda, Keila) 2010-2019 valimite ning
samuti Vasalemma 2010-2019 valimite geneetiline muutlikkus Uksteisest drastiliselt ei
erine, pusides vaadeldud ajaperioodil stabiilselt kdrgena. Samas on vérreldes 1990-ndate
aastate teise poolega (1996-1999), mil veel asustamisi ei toiminud, tdheldatav geneetilise
muutlikkuse suurenemise tendents Kunda ning moningal madral ka Keila
I6hepopulatsioonil. Viimastel aastatel on Kunda ja Keila valimite geneetilise muutlikkuse
nditajad (eriti alleelirohkus) enamvahem stabiliseerunud, kuid Kunda 2019. a. valimi
alleelirohkus oli siiski mdnevorra suurem kui 2010-2017 valimitel. Vasalemma
I6hepopulatsiooni geneetilise muutlikkuse osas mingeid selgeid ajalisi trende ei esine -
see on alates 2009.a.-st pilsinud enamvahem stabiilsena ja olulisi muutusi ei ole margata
ka vorreldes 1997. ja 1999.a. valimitega. Kdige jarsemalt on aga vOrreldes 1990-ndate
aastate teise poolega suurenenud Loobu I6hepopulatsiooni geneetiline muutlikkus, mis
on ilmne kdrgema muutlikkusega Narva I6he asustamise tagajarg. Samas on Loobu 2010-
2019 valimites geneetilise muutlikkuse nditajad enamvahem stabiliseerunud.
Taastatavate Pirita, Purtse, Selja ja Valgej6e |I6hepopulatsioonide geneetiline muutlikkus
on pusinud stabiilselt kdrgena ja on sarnane asustamisteks kasutatud Laukaa, Narva ja
Kunda sugukarjadega. Kunda geenipanga Iohede jarglasi hakati asustama alates 2007.-
2008. aastast, kuid kuna geenipanga geneetiline muutlikkus on {isna sarnane varem
kasutatud Laukaa ja Narva Idhekarja omaga, siis pole nende asustamise mdju Soome lahe
taastatavate I6hepopulatsioonide geneetilise muutlikkuse néitajatele eristatav.
Populatsioonide geneetilist sarnasust iseloomustava geneetilise distantsi indeksi pohjal
koostatud dendrogrammi ja peakomponentanaliilsi pdhjal on taheldatav Eesti looduslike
I6hepopulatsioonide (Kunda, Keila, Vasalemma, Loobu) valimite algselt Gsna suurte
geneetiliste erinevuste jarkjarguline vahenemine perioodil 1996-2019. Selle tulemusena

on nad muutunud Uksteisega geneetiliselt (isna sarnaseks (ning samuti sarnaseks
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taastatavate jogede populatsioonidega), kuid eristuvad siiski selgelt Laukaa/Neeva ja
Narva |0hekarjadest. Geneetiliste erinevuste vahenemise pdhjuseks on tdendoliselt
segunemine asustatud I6hede genofondiga kudema tulevate sugukalade kudejdega
eksimise tagajarjel (Loobu puhul eelkdige kasvatatud I6hede otsene asustamine).
Taastatavate I6hepopulatsioonide (Selja, Pirita, Valgejogi, Pirita) osas on samuti toimunud
olulised muutused — kui algselt olid need geneetiliselt sarnasemad Laukaa/Neva ja Narva
I6hekarjadega, siis viimaste aastate valimid on muutunud geneetiliselt jarjest
sarnasemaks Kunda, Keila, Loobu ja Vasalemma I6hede tanapdevase genofondiga. See on
selgitatav muutustega asustatud I6hede paritolus (algselt Laukaa/Neeva kari, seejarel
Narva kari ning alates 2008. a. Kunda geenipank).

2019. aastal kogutud I[dhe noorkalade hulgas esines neljal kalal mitmetes
markerlookustes genotiilipe, mis viitavad meriforelliga hiibridiseerumisele: Uiks kala
Kunda jdes ja kolm kala Loobu joes. Triploidseid isendeid uuritud noorkalade hulgas ei
esinenud.

RMK Pdlula kalakasvatustalituses peetava Kunda I6he elusgeenipanga 2016. aastaklassi
asenduskarja (kiibistatud 2019) hulgas esines kahel kalal (kiibi numbrid 2D08 ja 92E6)
triploidusele viitavaid genotilpe ning need kalad tuleks asenduskarjast praakida. 2016.
a. koorunud asenduskarja alleelirohkus on sarnane 2011., 2014. ja 2015. a. koorunud
aastakdikudega ning keskmine oodatav ja tegelik heterosligootsus on sarnane 2008-2015
aastaklassidega, mis naditab kasutatud sugukalade suure arvu ja erinevate aastakdikude
sugukalade paaritamise positiivset mdju. Lahisuguluspaaritustest (0de-vend, vanem-
jarglane jne.) tingitud inbriidingu taset iseloomustava inbriidingukoefitsiendi Fis vaartused
ei erine kodigis uuritud Kunda geenipanga aastaklassides statistiliselt oluliselt nullist, mis
naditab, et lahisuguluspaaritused pole seni olnud probleemiks. Kunda sugukarja erinevate
aastaklasside Uldine geneetiline diferentseeritus on madal (Fst = 0.016), mis naitab, et
alleelisageduste ajaline muutlikkus ei ole vaga suur ja sellest tingitud variatsioon
moodustab vaid 1.6% kogu geneetilisest variatsioonist. 2016. a. koorunud asenduskarja
diferentseeritus 2008-2015 aasta-klassidest on 0.008-0.013 ning 0-pdlvkonnast
(Kun2001S) 0.012, mis naitab, et Kun2016S aastaklass on DNA markerlookuste
alleelisageduste poolest Gsna sarnane 2001.-2002. a. Kunda joest puitud noorkalade

baasil loodud Kunda sugukarja 0-pdlvkonnaga ja geenipanga 2008-2015 aastaklassidega.
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2019. a. kilmutati RMK Pdlula kalakasvatustalituses 2016. aastal koorunud 3+ Kunda I8he
asenduskarja 40 isaskala niisk. Geneetilise puhtuse ja kvaliteedi analiitis markerlookuste
genotlilipide pohjal nditas, et nende hulgas ei olnud Uhtegi hibriidse paritoluga ega
triploidset isendit. Nende geneetiline muutlikkus (nii alleelirohkus kui heterosiigootsus)
ja inbriidingukoefitsient olid samasugused kui Kunda geenipanga sama aastaklassi
asenduskarja 2019. aastal Kkiibistatud kaladel (Kun2016S). Seega sobivad niisa
sugavkilmutamiseks kasutatud Kunda isassugukalad hasti esindama Kunda geenipanga
genofondi RMK Pélula kalakasvatustalituses loodud kriiogeenipangas.

Olukorras, kus I6he asustamise vajadus PGhja-Eesti jdgedesse on vahenenud voib tekkida
kiisimus, kas see peaks valjenduma ka PKKs peetava Kunda I6he sugukarja suuruses. Tuleb
rohutada, et geneetilise mitmekesisuse sailitamiseks ja inbriidingu suurenemise ara
hoidmiseks nii geenipanga sugukarjas kui nende jarglastega asustatud populatsioonides
ei tohi paljundamisel vahendada efektiivse populatsiooni suurust alla teaduslikult
pohjendatud soovituslike vaartuste, sest vastasel korral on negatiivsed muutused
genofondis valtimatud. Sugukarja suuruse optimeerimiseks vdiks geenipangas pidada
ainult (voi peamiselt) emaseid sugukalu (kasutades paljundamisel 50-100 isendit) ja
nende marja viljastamiseks kasutada kas loodusest puitud isaskalade ja/voi
siigavkilmutatud geenipanga isaste spermat.

2019. aastal kasutasime Kunda 2016. a. koorunud asenduskarja 3+ kalade geneetilise
sugupoole madramiseks esmakordselt Y-kromosoomi spetsiifilise geneetilist markerit,
mille abil on vGimalik maarata asenduskarja kalade sugupoolt ka mittesugukiipsetel
isenditel ning kontrollida fenotiibilise soo maaramise korrektsust. Uuritud 136 kalast
osutus geneetiliselt emasteks 73 isendit ja isasteks 63 isendit. Seejuures osutus kaks
fenotlilbiliselt emasteks maaratud isendit (kiibi numbrid 59EOQ ja F682) geneetiliselt
isasteks. Kui fenotiibiliselt ei olnud 3+ kaladel véimalik maarata sugu 35 isendil, siis Y-
kromosoomi spetsiifilise geneetilise markeri abil oli voimalik maarata kdigi uuritud kalade
sugu.

2019. a. stgisel Kunda joest plititud 10 emassugukala, 9 isassugukala ja 37 varasugukiipse
nn. "kdabusisase" geneetilise puhtuse ja kvaliteedi analiils naitas, et kddbusisaste hulgas
esines Uks hiubriidse paritoluga isend (proovi nr. 8, see kadbusisane niiska ei andnud ja
seetOttu paljundamiseks ei kasutatud). Triploidseid isendeid uuritud kalade seas ei

avastatud. 2019. a. pultud emas- ja isassugukalade alleelirohkus oli m&nevorra kérgem
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12.

kui 2010-2019. a. Kunda joe noorkalade valimitel, 2011-2017. a. pldtud sugukipsete
isendite valimitel ja 2019. a. plaltud kdaabusisaste valimil. Samas oli 2019. a. sugukalade ja
kddbusisaste valimite tegelik heterosligootsus sarnane teiste valimitega.
Inbriidingukoefitsiendi vaartused on labi aastate pUsinud stabiilsena ja ei erine
usaldusvaarselt nullist. Seega sobivad Kunda joest pllitud emas- ja isassugukalad ja
kadbusisased RMK Pdlula kalakasvatustalituses peetava Kunda I6hekarja genofondi
muutlikkuse sdilitamiseks ja taiendamiseks.

Parnu joest 2019. aastal puaitud I6he sugukalade alleelirohkus on madalam kui 2017. ja
2018. aastal plittud sugukaladel ja Parnu joe 1997.,1999., 2000. ja 2017. a. noorkala
valimitel ning sarnane Daugava 2015. a. koorunud sugukarja ja sama aasta noorkalade
valimiga, mis oli samuti omakorda oluliselt madalam kui varasematel Daugava valimitel
vahese arvu suguklalade kasutamise tGttu. See nditab, et sellises vaikses sugukalade
valimis (15 isendit) ei ole kdik populatsioonile iseloomulikud alleelid esindatud, mis on
tudpiline populatsiooni efektiivse suuruse nn. pudelikaeladele ja selle tulemusena on
oodata ka nende jarglaste geneetilise muutlikkuse vahenemist vorreldes varasemate
aastakdikudega. Hiibriidseid ja triploidseid isendeid 2019 .a. puitud sugukalade seas ei
esinenud.

Pdlula RMK kalakasvatustalituses moodustatava Parnu joe hdredapiilise siirdesiia 2017.
aastal koorunud sugukarja (kiibistatud 2019 2+ vanuses) geneetiline muutlikkus (eriti
alleelirohkus) on oluliselt madalam kui Parnu jéest pidtud siirdesiia sugukalade 2015-
2019 valimitel. Seejuures on 2017. aastal koorunud sugukarja alleelirohkus ka madalam
kui 2016. a. koorunud sugukarjal, kes on omakorda oluliselt madalama geneetilise
muutlikusega kui Parnu joest plititud sugukalade 2015-2019 valimid. Mdlema aastakaigu
kalade geneetiline diferentseerumine Parnu joest plititud sugukalade erinevate aastate
valimitest on samuti oluliselt kdrgem kui joest pudltud valimite enda vahel, mis naitab
alleelisageduste olulisi muutusi markerlookustes juhusliku geenitriivi tagajarjel. Kdik see
viitab Parnu jée horedapiilise siirdesiia sugukarja molema aastakdigu moodustamiseks
kasutatud sugukalade liiga vaiksest arvust tingitud geneetilise mitmekesisuse vaga
olulisele vahenemisele vorreldes Parnu joe loodusliku populatsiooniga. Efektiivne
populatsioonisuurus 2016. aastakdigu moodustamisel oli vaid 14, millega kaasneb selle
polvkonna inbriidingukoefitsiendi F oodatav suurenemine 0.036 ja haruldasemate

alleelide korge toendosusega kaotsiminek (tdendosusega 0.76 alleelidel, mille sagedus on
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0.01 ja toendosusega 0.24 alleelidel, mille sagedus on 0.05). 2017. aastakdigu puhul on
vastavad naitajad veel drastilisemad: Ne = 5, F = 0.094, 0.01 sagedusega alleelide
kaotsimineku tdendosus 0.90 ja 0.05 sagedusega alleelide kaotsimineku tdendosus 0.60.
Parnu joe horedapiilise siirdesiia sugukarja mdlema aastakdigu kalade edaspidisel
kasutamisel jarglaste saamiseks tuleks kindlasti paaritada neid joest plltud sugukaladega
(mitte paaritada kalu aastakaigu sees ega ka aastakaikude vahel, sest mdlema aastakaigu
geneetiline muutlikkus on vaga madal), kusjuures kindlasti tuleks kasutada palju suuremat
arvu sugukalu ehk tagada paljundamisel suurem efektiivse sugukarja suurus.

Parnu joest 2019. a. plltud horedapiilise siirdesiia sugukalade geneetilist muutlikkust
iseloomustavad naitajad ei erinenud oluliselt varasemate aastate valimitest, mis naitab,
et Parnu siirdesiia geneetiline muutlikkus on ajaliselt stabiilne (seda toetab ka Parnu joest
pliitud sugukalade erinevate aastate valimite vahelist geneetilist diferentseerumist
iseloomustava Fst indeksi vaartus 0.000-0.003). Samuti ei erinenud kdigi Parnu joest
plitud siirdesiia sugukalade valimite inbriidingukoefitsient statistiliselt oluliselt nullist.
Seega esindasid 2019. a. kogutud sugukalad hasti Parnu siirdesiia geneetilist muutlikkust
ja sobivad taastootmiseks. Probleemiks on aga vaga vaike emaste arv piitud sugukalade
hulgas. 2019. aastal saadi vaid 7 emaskala, kellest marja saadi vaid kahelt isendilt (teistel
oli kas mari kinni véi olid nad juba dra kudenud). Nende kahe emaskala viljastamiseks
kasutati 8 isase niiska, mis annab efektiivseks populatsiooni suuruseks vaid 6, millega
kaasneb jarglaskonna inbriidingukoefitsiendi F oodatav suurenemine 0.078 vorra ja
haruldasemate alleelide vdga korge tdoendosusega kaotsiminek (tGendosusega 0.89
alleelidel, mille sagedus on 0.01 ja tdendosusega 0.54 alleelidel, mille sagedus on 0.05).
Sellise oluliselt madalama geneetilise muutlikkuse ja korgendatud
inbriidingukoefitsiendiga jarglaskonna kalade asustamine mdjutab negatiivselt ka Parnu
joe horedapiilise siirdesiia looduliku populatsiooni genofondi ja tekitab kasu asemel

pigem kahju.
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Lisa 1. Kunda l6he asenduskarja 2019. a. kiibistatud 3+
kalade geneetilise puhtuse ja genotiiiibilise soo madramise

tulemused
Fenotiiiibilin
Proovi |Kiibi |esugu(ev6i |Genotiiiibiline Mass | Bass
nr. nr. i) sugu (E vGi l) Pikkus (cm) | (g) nr | Markused
marja ei tule veel
1|/6CA6 |e E 51| 1615 30| Uheltki e-lIt
2(3B28 |e E 46| 915 30
3|6FOC |e E 58| 2250 30
4|67D7 |e E 48| 1190 30
5|88FF |e E 51| 1580 30
6|5E6E |e E 56| 1895 30
7|6BCA |e E 47| 1200 30
8|30FB |e E 50| 1270 30 | pea I6hki hiipatud!
9|B31E |e E 47| 1135 30
10| 2D08 | hobe steriilne 52| 1380| '8-1|triploid!
11|/60C5 |e E 57| 2140 30
12|5B42 | hobe E 53| 2260| '8-1
13| '59E0 |e 1 40| 795 30 | geneetiliselt isane!
14|8C51 |hobe E 45| 1080| '8-1
15|F682 |e I 56| 1900| '8-1|geneetiliseltisane!
166981 |hdbe E 46| 1145| '8-1
17 | 9EOC E 53| 2195 30
18| 59F5 E 58| 2305 30
19 | C82F | hobe E 53| 1570| '8-1
20| A7A9 |e E 48| 1435 30
21|8B88 | hdbe | 47| 1135| '8-1
223790 |hdobe E 50| 1350| '8-1
23|9D2D E 47| 1290 30
24 |77CD E 47| 1365 30
25(93F0 | hobe E 41| 890| '8-1
26 | AFA7 | hobe E 43| 790 '8-1
27 |B820 | hdobe E 52| 1545| '8-1
28 | B4D8 | hdbe E 58| 2215| '8-1
29(5072 |e E 50| 1615 30
30| ED47 | hobe E 47| 1120| '8-1
31|B331 |hdbe E 50| 1365| '8-1
32|738A |e E 48| 1270 30
33 (D221 | hobe E 52| 1660| '8-1
34 |BA31 |e E 53| 1820 30
35| '46E3 |e E 53| 2050 30
36 |EF4B |e E 57| 2310 30
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37 | 502E | hobe E 51| 1515| '8-1
38 | B8A3 |e E 50| 1480 30
39|/D199 |e E 55| 2210 30
40| 41BF |e E 51| 1865 30
41|374C | hobe E 58| 2620| '8-1
42 | DA70 |e E 54| 1820 30
43|39B0 |hobe E 44| 990| '8-1
4414618 E 63| 3230 30
45147B0 E 47| 1260 30
46 | A41C | hdbe E 42| 825| '8-1
47 | A6BO |e E 50| 1710 30
4814819 |hdbe E 53| 1600| "8-1
49 |63D6 |e E 50| 1610 30
50| 4DA7 |e E 57| 2285 30
51| CEE2 |e E 45| 1140 30
52 | 3BAF |e E 52| 1880 30
53 |6BB5 | hdbe | 52| 1630| '8-1
54 | B2FF | hdobe E 43| 865| '8-1
55| FFOF |e E 57| 2020 30
56 | '92E6 | hobe steriilne 41| 700| °8-1|triploid!
57 | 43FF | hobe | 36| 575| '8-1
585252 |e E 54| 1990 30
59 | AC5E |e E 49| 1585 30
60 |452C |e E 47| 1250 30
61|357D |e E 48| 1340 30
62 (6441 |hobe E 53| 1965| '8-1
63 | 6B5F | hobe E 49| 1360| '8-1
64 |5FBC |e E 56| 2185 30
65| 886E | hébe E 47| 1100| '8-1
66[3953 |e E 49| 1370 30
67 | B38F | hobe E 40| 630| '8-1
683063 |e E 51| 1450 30
69| B250 | hdobe | 49| 1245| '8-1
701 A984 |e E 54| 1900 30
71(4C78 |hobe E 48| 1180| '8-1
72| 9E46 |e E 48| 1455 30
siit alates e-d '8-2

7316542 |e E 47| 1105| '8-2|bass
74 | 3A05 |e E 48| 1425| °8-2
75|E75C |e E 48| 1290| '8-2
76| 7FB8 |e E 52| 2045| "8-2
77 | 35C2 | hobe E 45 925| '8-1
78 3D09 |e E 54| 1950| '8-2
79| D235 | hobe | 41 825| '8-1
80|B080 |e E 49| 1440| '8-2
81|4408 |hdbe | 42| 840| '8-1
82 |56FD | hobe | 40| 580| '8-1
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83|D0C4 |e E 50| 1575| '8-2
84 |3CB9 | hdbe [ 34| 360| '8-1
85|79D9 |e E 52| 1645| '8-2
86| 418F |i | 44| 910 31
87| A003 | hdbe I 43| 940| '8-1
88|3C53 |i | 49| 1455 31
89 | BOCF |i I 47| 1190 31
90|7894 |i | 52| 1455 31
91|7B51 |i I 51| 1600 31
92|7D53 |i | 48| 1235 31
93| 816F |i I 45| 1075 31
9416211 |i | 47| 1095 31
95|42F4 |i I 64| 3025 31
96 |9C17 |i | 47| 1370 31
97 |90F0 |i [ 55| 1820 31
98 |9FB1 |i | 44| 1180 31
99 | B807 |i [ 55| 2135 31
100 | 6F34 |i | 46| 1200 31
101 |53FA |i [ 48| 1155 31
102 |9D44 |i | 46| 1055 31
103 | AFSF |i [ 50| 1330 31
104 | "53E8 |i | 47| 1325 31
105|BF10 |i [ 53| 1965 31
106 | BAAB |i | 51| 1555 31
107 | 6C2F |i [ 47| 1110 31
108 | B6FE |i | 47| 1065 31
109 | C460 |i [ 39| 690 31
110|C487 |i | 45| 1105 31
111|2C7A |i [ 49| 1450 31
112 |6FCD |i | 53| 1530 31
113|42D0 |i [ 45| 1140 31
114|6898 |i | 44| 960 31
115| 2FD8 |i [ 43| 1065 31
116 | C5F9 |i | 52| 1580 31
117|3706 |i [ 39| 640 31
118|541B |i | 46| 1230 31
119|3B57 |i [ 56| 2060 31
120 | C6F3 |i | 45| 1070 31
121|7COA |i [ 43| 955 31
122 | D3A0 |i | 43| 995 31
123 |4CCO |i [ 44| 815 31
124 |07D7 |i | 41| 760 31
125|BA50 |i [ 62| 3150 31
1263760 |i | 45| 1180 31
127|C37C |i [ 42| 955 31
1289566 |i | 49| 1390 31
129 |5DF4 |i [ 49| 1420 31
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130| 6647 | 47| 1290 31
131|62D0 [ 38| 670 31
132 | 492A I 43| 915 31
133 (9261 | 36| 620 31
134 | 6ADD I 52| 1625 31
135|525C | 51| 1465 31
136 | B4CO I 39| 690 31
137 |54C6 | 46| 1100 31
138 | 3A0E I 41| 800 31
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