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Lepingu lihteiilesanne 2021

,Kalade taastootmise alased uuringud 2021. aasta

III

Toode kirjeldus

3.1. RMK PélulaKalakasvanduses (edaspidi PKK) peetavate Kundaja Parnu/Daugava jogede paritolu
I6he jaParnu horedapiilise siiaasenduskarjade pdhjal:

3.1.1 Analiisitakse Kunda joe paritolu Idhe asenduskarjas 17 DNA mikrosatelliitmarkeriga ca 140
I6he proovi jateostatakse neile soo madramine Y-kromosoomi spetsiifilise markeri alusel.

3.1.2 Analiisitakse Daugava paritolu I6he asenduskarjas 17 DNA mikrosatelliitmarkeriga ca 290 |6he
proovijateostatakse nende tdis- ja pooldveperekondadesse madramine.

3.1.3 Analiiisitakse Parnu poolsiirdesiia asenduskarjas 12 DNA mikrosatelliitmarkeriga ca 55 siia
proovi.

3.1.4 Esitatakse konkreetsed soovitused geenipankade edaspidiseks arendamiseks jaléhe puhul
soovitused Kunda paritolu karja suuruse vahendamiseks. Tehakse ettepanekud geneetiliselt
mittesobivate (nttriploidsete kalade) jaldhisuguluses isendite sugu- jaasenduskarjast
védljaprakeerimiseks ja kalade ristamisskeemi koostamiseks.

3.2. Anallitsitakse 17 DNA mikrosatelliitmarkeri osas alguparase |6he asurkonnast (Kunda, Keila voi
Vasalemma) ca 50 isase niisa sobivust kriiogeenipankaja antakse hinnang nende geneetilisele
mitmekesisusele ja kvaliteedile (liigiline puhtus ja triploidsete kalade esinemine/puudumine).

3.3. Anallitsitakse PKK Kunda paritolu I6he sugukarja geneetilise mitmekesistamise eesmargil 2021.
aastal Kunda joest plltavaid sugukalasid 17 DNA mikrosatelliitmarkeri osas (kuni 75 proovi).
Anallisiks vajaliku kala pudigid korraldab PKK.

3.4. Anallitsitakse PKK harjuse karja geneetilise mitmekesistamise eesmargil 2021. aastal loodusest
(Kundajoest voi mujalt) pliitavaid harjuse sugukalasid (kokku ca 30 proovi) 12 DNA
mikrosatelliitmarkeriga. Anallsiks vajaliku kala pulgid korraldab PKK.

3.5. Anallitsitakse PKK Parnu paritolu I8he sugukarja geneetilise mitmekesistamise eesmargil 2021.
aastal Parnu joest pliltavaid I6he sugukalasid 17 DNA mikrosatelliitmarkerip&hjal (kuni 30 proovi).
Analuusiks vajaliku kala ptitigid korraldab PKK.

3.6. Anallilisitakse Parnu joest plltavate héredapiilise siirdesiia sugukalade (ca 50 proovi) geneetilisi
isedrasusi 12 DNA mikrosatelliitmarkeri pohjal. Anallitsiks vajaliku kala ptitigid korraldab PKK.

3.7. Analuusitakse Peipsi jarvest ja/vdi Hilumaa rannavetest plitavate siia sugukalade (kokku ca 100
proovi) geneetilisi isedrasusi 12 DNA mikrosatelliitmarkeri pShjal. Analtsiks vajaliku kala pu tigid
korraldab PKK.

3.8. Anallitsitakse Parnu jokke asustatavate I6he jasiirdesiia noorkalade (maimud voi O+ kalad)
kvaliteeti ja geneetilise muutlikkuse taset, et hinnata vdikese arvu sugukalade kasutamisest tulenevat
ohtu Parnu joe |I6he-jasiiapopulatsioonide genofondile.

3.8.1 Anallilsitakse Parnu jokke asustatavaid I6he noorkalasid 17 DNA mikrosatelliitmarkeri pohjal
(ca 50 proovi).

3.8.2 Anallilsitakse Parnu jokke asustatavaid Parnu poolsiirdesiia noorkalasid 12 DNA
mikrosatelliitmarkeri p&hjal (ca 50 proovi).

3.9. Antakse Keskkonnaministeeriumile konsultatsiooneriikliku taastootmise tegevuskavaalusel
kasvandustes loodavate kalade sugukarjade geneetilise paritolu ja mitmekesisuse aspektist [ahtuvalt.



Sissejuhatus

2021. aasta aruanne on osa 1995. aastal alanud pikaajalisest EMU VLI vesiviljeluse dppetooli
koostdost Keskkonnaministeeriumi ja RMK Polula kalakasvatustalitusega (varem Pdlula
Kalakasvatuskeskus ja RMK Pdlula kalakasvatusosakond), mille eesmargiks on kalade

taastootmise alaste uuringute teostamine vastavalt lepingus pustitatud ldhtelilesandele (vt.

Ik. 3).

Lepingu raames saime 2021. a. RMK Polula kalakasvandusest (edapidi PKK) geneetiliseks
anallisiks kokku 928 kala koeproovid, s.h. 70 Kunda I0he sugukarja asenduskala (koorunud
2018), 318 Daugava Iohe sugukarja asenduskala (koorunud 2018), 80 Kunda joest pldtud IGhe
sugukala ja kdabusisast, 13 Parnu joest plltud I18he sugukala, 54 Parnu jokke asustatud I6he
noorkala (koorunud 2021), 107 Parnu siirdesiia sugukarja asenduskala (50 tk. koorunud 2018
ja 57 tk. koorunud 2019), 117 Parnu joest plilitud siirdesiia sugukala, 54 Parnu jokke asustatud
siirdesiia noorkala (koorunud 2021), 104 Peipsi jarvest pldtud siia sugukala ja 11 meres
kudeva siia (Madise punkt Soome lahes) sugukala. Lisaks saime TU Eesti Mereinstituudist
vordluseks 72 meres kudeva siia sugukala koeproovid. Kokku maarati mikrosatelliitmarkerite

genotiibid 1000 kalal, sealhulgas 535 I6hel ja 465 siial.

Lahtelilesande punkte 3.2 ja 3.4 ei olnud véimalik taita, kuna PKK ei kogunud 2021. aastal
algupérase|6he asurkonnast (Kunda, Keila véi Vasalemma) isastelt sigavkilmutamiseks niiska

ning ei pliidnud loodusest harjuse sugukalasid.

Lepingu aruande koostas EMU vesiviljeluse Bppetooli juht, professor Riho Gross.
Laboratoorsed geneetilisted analiiiisid teostas EMU vesiviljeluse dppetooli nooremteadur
Oksana Burimski. Andmeanaliilisi teostasid Riho Gross ja EMU vesiviljeluse 8ppetooli
vanemteadur Anti Vasemagi. Lepingu taditjad tdnavad Kunnar Klaasi, Ene Saadret ja Kiillike
Ederit PKK-st ning Martin Keslerit, Lauri Saksa ja Heli Spilevit TU Eesti Mereinstituudist abi eest

koeproovide ja algandmete kogumisel.



Kasutatud moisted

Populatsioon ehk asurkond - (ihte liiki kuuluvateisendite kogum, mida ihendab Ghine paritolu ning
sarnane genofond ja mis on naaberpopulatsioonist suhteliseltisoleeritud geograafiliste barjaaride voi
kditumuslike isedrasustejt. ristumisbarjaari tekitavate tegurite kaudu. Populatsiooni olulisteks
tunnusteks on ajaline pusivus jaisendite vaba ristumine (random mating) e hk panmiksia, mis tagab
sama populatsiooni isendite sarnasuse.

Geneetiline marker - geen vdi mingi muu DNA fragment, millel on kergesti identifitseeritav fenotilp
jamille parandumist on véimalik kindlaks teha.

Mikrosatelliitse DNA markerid ehk mikrosatelliidid - DNA jarjestused, mis koosnevad tandeemselt
korduvatest (ihe kuni kuue nukleotiidi pikkustest motiividest. Tandeemsete korduste arvon
seejuuresvagavarieeruv, 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
vOi DNA-molekuli I3ik, milles paikneb kindel geen (geenilookus) vdi mis tahes muu eristatav
nukleotiidijarjestus (geneetilise markeri lookus).

Alleel - geeniteisend, geeni esinemisvorm; liks kahest voi mitmest alternatiivsest geenivariandist, mis
erinevad nukleotiidide jarjestuse ja sageli kafunktsiooni poolest; laiemas tdhenduses: mis tahes
genoomse lookuse (nait. geneetilise markeri) alternatiivne vorm, midaiseloomustab unikaalne
nukleotiidnejarjestus. Alleelide keskmine arv markerlookuses (A) ja selle valimi suurusele
korrigeritud vaartus, alleelirohkus (A,), on liks nditaja, misiseloomustab populatsiooni geneetilist
muutlikkust (vt. ka heterostigootsus).

Genotiilip-indiviidigeneetiliste lookuste alleelne koosseis; diploidsetel organismidel eristatakse iga
geeni suhtes homosiigootset genotiilipi (indiviid parib mélemalt vane malt sama geenivariandivoi
geneetilise markeri nukleotiidse jarjestuse ehk alleeli, nt AA vGi BB) ja heterosiigootset genotiilipi
(indiviid parib kummaltki vanemalt erineva alleeli, nt AB).

Hardy-Weinbergi seadus — populatsiooni geneetilise tasakaalu seadus: suures, vabalt ristuvas
populatsioonis pisivad alleeli —ja genotiilbisagedused pdlvkonniti muutumatuna, kui neid ei muuda
mingid evolutsioonitegurid (valik, mutatsioonid, migratsioon, juhuslik geenitriiv).

Heterosiigootsus (H) - heterosiigootsete isendite proportsioon populatsioonis. Kasutatakse
populatsiooni geneetilise muutlikkuse hindamisel. Heterosiligootsuse all mdistetakse ka indiviidi
genotlilbiseisundit, kus homoloogiliste kromosoomide samas lookuses (vOi mitmes vaatlusaluses
lookuses) asuvad iihe geeni erinevad alleelid. Oodatav heterosiigootsus (H.) — arvutatakse
markerlookuste alleelisageduste pdhjal ja nditab tdendosust, et indiviid on heterosligootne
uuritava(te)slookus(t)es. Tegelik heterosiigootsus (H,) - uuritava(te)slookus(t)es heterosiligootse
genotiilibigaisendite tegelik (vaadeldud) proportsioon populatsioonis.



Inbriiding ehk suguluspaaritus - populatsiooni keskmisest Iahemas suguluses isendite paaritamine.
Inbriiding suurendab populatsiooni keskmist homostigootsust, st suurendab homosiigootsete
genotliilipide sagedust (ja vastavalt vihendab heterosiigootsete genotiipide sagedust), kuid ei
muuda alleelide sagedust.

Inbriidingukoefitsient (F) - vanemate geneetilisest sugulusest tingitud homosiligootsuse suurenemise
téendosus jarglastel vorreldes Iahtepopulatsiooniga. Kui iseviljastamisel on Fvaartus 0,5, siis vanema
jajarglase voi 6e javenna paaritamisel 0,25 ning poolde ja -venna paaritamisel 0,125. Geneetilisi
markereid kasutades hinnatakseinbriidingukoefitsienti Wrighti F-statistiku Fsabil, mis leitakse
populatsiooni oodatavajategeliku heterosligootsuse vahe suhtena oodatavasse
heterosligootsusesse ning mille vaartus voib ollavahemikus -1kuni 1. Fs negatiivne vaartus naitab
autbriidingut, positiivne vaartus naitab inbriidingut ja F,s=0 nditab isendite juhuslikku paarumistja
genotilbisageduste vastavust Hardy-Weinbergi tasakaaluseadusele. Ohustatud kalaliikide
taastootmisel peaks eesmark olemahoidasummarne Fs<0.05 ja Fs lubatav vaartus polvkonna kohta
sOltub taastootmisprogrammi planeeritud ajalisest kestusest ehk pdlvkondade koguarvust
taastootmisprogrammis (nait. kui taastootmisprogrammikestuseks on planeeritud 10 pélvkonda, siis
Fislubatav vaartus lihe pSlvkonnakohta on kuni 0.005.

Fikseerumisindeks Fs; — populatsioonide geneetilise diferentseerituse naitaja, misiseloomustab
populatsioonide voi aastaklasside vahelistest erinevustest tingitud geneetilise variatsiooni
proportsiooni kogu geneetilises variatsioonis. Fs; leitakse geneetiliste markerite (nait.
mikrosatelliitide) lookuste alleelisageduste dispersioonipdhjal jaselle vaartused vbivad olla
vahemikus 0kuni 1, kusjuures vaartus 0 naditab isendite taielikku vaba paarumist ehk panmiksiat
(diferentseerumine puudub) javaartus 1 nditab kahe populatsiooniisendite tdielikku isoleeritust ja
Uhise geneetilise diversiteedi puudumist (taielik diferentseerumine). Tegelikult séltub Fsrindeksi
voimalik maksimaalnevaartus selle hindamiseks kasutatud geneetilise markeri polimorfsusest ehk
vOimalike erinevate alleelide koguarvust lookuses ja kdrge pollimorfsusega makeritel (nait.
mikrosatelliitidel) on see alati madalam kui 1. Vastavalt Fs; indeksi vaadrtusele on populatsioonide
diferentseerituse tasetinterpreteeritud ka kategooriatena, nait. Hartl & Clark (1997) jargi:

< 0.05 = vdhene/madal geneetiline diferentseeritus

0.05 - 0.15 = m66dukas geneetilinediferentseeritus

0.15 - 0.25 = tugev geneetiline diferentseeritus

> 0.25 = vagatugev geneetilinediferentseeritus.



1. RMK Pélula Kalakasvanduses peetavate Kunda ja
Pirnu/Daugava jogede paritolu l6he ning Parnu
poolsiirdesiia sugu- ja asenduskarjade geneetiline
mitmekesisus

1.1. Kundajoée pdritolu lohe sugu- ja asenduskarja geneetiline
mitmekesisus ning asenduskalade soo mddramine Y-kromosoomi
spetsiifilise markeri alusel

Kunda I6he sugukarja ja asenduskarja (samuti ka peatikkides 1.2, 2, 3 ja 7.1 anallusitud
I6hede) genofondi seireks kasutasime 17-st mikrosatelliidilookusest koosnevat DNA markerite
paneeli, mida kasutavad ka Soome Looduslike ressursside instituudi (LUKE) uurijad.
Mikrosatelliitmarkerite laboratoorse analiiisi metoodika on tdapsemalt kirjeldatud artiklis
Ozerov et al. (2016). 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). Sugu- ja
asenduskarja aastaklasside geneetilist diferentseeritust hinnati indeksi Fst pohjal.
Lahisuguluspaaritustest (6de-vend, vanem-jarglane jne.) tingitud inbriidingu taset
iseloomustati inbriidingukoefitsiendi Fis abil. Asenduskalade geneetilise sugupoole
maaramiseks kasutasime Y-kromosoomi spetsiifilist geneetilist markerit sdY vastavalt

Quemere et al. (2014) metoodikale.

PKK-s peetava Kunda I6he elusgeenipanga genofondi seisundit ja selle muutusi hindasime
sugukarja 12 aastaklassi péhjal (tabel 1). Neist viimane on sugukarja 2018. aastaklassi
asenduskari (Kun2018S), mille 2021. a. sugisel kiibistatud 70 kala genotupiseeriti kdesoleva
lepingu raames. Kokku anallitsisime 2844 Kunda geenipanga sugu- ja asenduskarja kala
genotiibiandmeid. Sugukarja 0-polvkonna (loodud 2001.-2002. a. Kunda joest pidtud
noorkalade baasil) genofondi néitajaid kasitleme seejuures alusandmetena jargnevate

polvkondade ja aastaklasside genofondi vordlevaks anallisiks.

Kunda 0-polvkonna (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 Ar vastavalt 9.1 ja 5.7; tegelik
heterosligootsus Ho vastavalt 0.70 ja 0.65; tabel 1 ja joonised 1 ja 2). Selline pilt on tldpiline
populatsiooni suuruse nn. ,pudelikaela” puhul, kus ainult suhteliselt vdaike osa kogu
populatsioonist osaleb jargmise pdlvkonna moodustamises ja seetdttu ei kandu
jarglaskonnale lle ka kogu genofondi mitmekesisus ning sellega kaasnevad vaiksema
sagedusega esinevate alleelide kaotsiminek, alleelisageduste juhuslikud muutused ehk nn.
juhuslik geenitriiv jainbriidingu suurenemise tdendosus. Kalakasvandustes annab samasuguse
tulemuse suhteliseltvaikese arvu sugukalade kasutamine jarglaskonna saamiseks jailmselgelt
on see ka Kunda I6he geenipanga | pdlvkonna 2005. aastaklassi geneetilise vaesumise ja
markerlookuste alleelisageduste margatavate muutuste peamine p&hjus, kuna 2005.

aastaklassi tootmiseks kasutati ainult 8 emas- ja 8 isaskala.
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Joonis 1. Kunda I6he sugukarja aastaklasside alleelirohkus.
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Joonis 2. KundalGhe sugukarja aastaklasside keskmine oodatav (H,) ja tegelik (H,) heterosligootsus.



Tabel 1. RMK Polula kalakasvatustalituses peetava Kunda I0he sugu- ja asenduskarja geneetilist
muutlikkustiseloomustavad néitajad (n—isendite arv, A—keskminealleelidearv, A.—alleelide rohkus,
H. ja H, — oodatav ja tegelik keskmine heterosligootsus, Fs — inbriidingukoefitsient, , Pywe —
genotiilibisageduste Hardy-Weinbergi tasakaalust kdrvalekalde olulisus).

Tahis

Koorumis-
aasta

Vanemad

Ar

He

Ho Fis

Puwe

Kun2001S
Kun2005S
Kun2006S
Kun2008S
Kun2009S

Kun2011S

Kun2013S

Kun2014S

Kun2015S

Kun2016S

Kun2017S

Kun2018S

2000-2002
2005
2006
2008
2009

2011

2013

2014

2015

2016

2017

2018

looduslik|6he
Kun2001S (8Ex8I)
Kun2001S (47Ex351)
Kun2001S (59Ex441)

Kun2001S (19Ex131);
Kun2005S (56Ex431)

Kun05S(21E) x Kun065(471),
Kun06S(63E) x Kun055(81)/1KI

Kun06S(49E) x Kun095(491),
Kun06S(19E) x Kun08S(191),
Kun08S(27E) x Kun095(251),
KunO8S(20E) x Kun06S(211)

Kun09S(56E) x Kun08S5(471),
Kun08S(47E) x Kun09S5(471),
Kun08S(25E) x Kun14KI(251),
Kun13LS(3E) x Kun13KI(18l)

KunO8S(16E) x Kun14KI(18l),
Kun08S(54E) x Kun09S(54l),
Kun09S(66E) x Kun11S5(58l),
Kun14LS(4E) x Kun14KI(18l)

Kun09S(42E) x Kun15KI(451),
Kun09S(54E) x Kun125(541),
Kun09S(5E) x Kun15LS(51),
Kun09S(3E) x Kun115(31),
Kun11S(17E) x Kun12S5(171),
Kun12S(6E) x Kun11S(6l).
Kun15LS(5E) x Kun15LS(51)

132 emast (Kun09S, Kun11S,
Kun16LS) x 134 isast(Kun13S,
Kun16LS, Kun16Kl)

123 emast (Kun17LS, Kun13S,
Kun11S) x127 isast(Kunl17LS,
Kun14S, Kun13S)

174
172
234
262
308

576

357

319

150

176

46

70

11.2
6.3
10.1
9.4
8.3

10.6

10.1

10.3

9.6

10.3

8.9

9.1

9.1
5.7
7.9
8.1
7.3

8.5

8.0

8.7

8.7

8.8

8.9

8.7

0.68
0.66
0.66
0.70
0.69

0.70

0.69

0.74

0.70

0.72

0.71

0.72

0.70 -0.020
0.65 0.012
0.65 0.006
0.71 -0.016
0.71 -0.018

0.71 -0.010

0.70 -0.010

0.76 -0.020

0.71 -0.004

0.73 -0.020

0.74 -0.035

0.74 -0.034

ns

ns
<0.001
<0.001

ns

ns

ns

<0.001

<0.01

<0.001

<0.05

<0.001

*S — sugukari; LS —Kunda joest piltud sugukalad; Kl - kddbusisased

Geenipanga jargmiste aastaklasside (2006-2018 a. koorunud) jarglaste saamiseks kasutati

suuremat arvu sugukalu ja see peegeldub ka nende aastaklasside kdrgemas geneetilises



muutlikkuses vorreldes 2005. aastaklassikaladega (tabel 1, joonised 1 ja 2). Kunda 2018. a.
koorunud asenduskarja kalade alleelirohkus on sarnane 2011 ja 2014-2017. a. koorunud
aastakdikudega ning keskmine oodatav ja tegelik heterosligootsus on sarnane 2008-2017
aastaklassidega, mis nditab paljundamisel kasutatud sugukalade suure arvu ja erinevate

aastakdikude sugukalade paaritamise positiivset mgju (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 naditab, et lahisuguluspaaritused pole
seni olnud probleemiks. Sellele vaatamata esineb sugukarja 7 aastaklassis 12-st statistiliselt
olulisi korvalekaldeid Hardy-Weinbergi alleeli- ja genotililibisageduste tasakaaluseisundist
(tabel 1), mis viitab sellele, et kuigi kasutatud sugukalade arv ei pruugi olla nendes
aastaklassides vdike, siis vbivad efektiivse populatsiooni suurust vahendada mingid muud
tegurid nagu nditeks sugupoolte ebavdrdne vahekord viljastamisel ja vanempaaride
ebavdrdne panus (perekondade erinev suurus ja esindatus) sugukarja jargmise aastaklassi
moodustamisel, samuti ei ole sugukarja paljundamisel tegemist vabalt ristuva

populatsiooniga.

Kunda sugukarja erinevate aastaklasside lldine geneetiline diferentseeritus on madal (Fst =
0.015), mis naitab, et alleelisageduste ajaline muutlikkus ei ole vaga suur ja sellest tingitud
variatsioon moodustab vaid 1.5% kogu geneetilisest variatsioonist. 2018. a. koorunud
asenduskarja (Kun2018S) diferentseeritus 2008-2017 aastaklassidest on 0.010-0.015 ning O-
pblvkonnast (Kun2001S) 0.017, mis nditab, et Kun2018S aastaklass on DNA markerlookuste
alleelisageduste poolest Gisna sarnane 2001.-2002. a. Kunda joest piitud noorkalade baasil

loodud Kunda sugukarja 0-pdlvkonnaga ja geenipanga 2008-2017 aastaklassidega.

Kunda 2018. a. koorunud asenduskarja 3+ kalade geneetilise sugupoole maaramiseks
kasutasime Y-kromosoomi spetsiifilist geneetilist markerit, mille abil on véimalik maarata
asenduskarja kalade sugupoolt ka mittesugukipsetel isenditel ning kontrollida fenotidbilise
soo maadramise korrektsust. Uuritud 70 kalast osutusid geneetiliselt emasteks 40 isendit ja
isasteks 30 isendit (Lisa 1). Seejuures osutus Uks PKK-s fenotiibiliselt emaseks maaratud kala
genotidbiliselt isaseks (kiip nr. 0D62) (Lisa 1). Triploidseid isendeid uuritud kalade hulgas ei

esinenud.
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1.2. Daugava joe pdritolu lohe sugu- ja asenduskarja geneetiline
mitmekesisus ning asenduskarja kalade tdis- ja
pooléveperekondadesse mdcdramine

Parnu joe IBhepopulatsiooni taastamise eesmargil on PKK-s moodustatud Daugava |Ghe
sugukarja kolm aastakaiku:
1. Daul4SK - 2013. a. sigisel Daugava joest plitud 36 sugukala (18 emast ja 18 isast)
PGlulas 2014. a. kevadel koorunud jarglased, kiibistati 2017.a. sligisel;
2. Daul5SK —2014. a. sugisel Daugava joest pllitud 12 emas- ja 8 isaskala Polulas 2015.
a. kevadel koorunud jarglased (ostetud Tome kalamajandist silmtdppmarjana),
kiibistati 2018.a. sligisel;
3. Daul8SK — 2017. a. sigisel Daugava joest plltud 146 emaskala ja 188 isaskala
jarglased, kes koorusid Polulas 2018. a. kevadel. Neist 20 kala kiibistati 2020.a. siigisel
ja 304 kala kiibistati 2021.a. stgisel.

Daul8SK asenduskarja 324 kalalt koguti PKK-s koeproovid geneetiliseks analiisiks, kuid
2020.a. sugisel kogutud 20 proovist anti meie kdsutusse vaid 14 kala koeproovid (6 kala
proovid olid ldinud kaduma). Nende geneetilise mitmekesisuse hindamiseks kasutasime
vordlusmaterjalina Daul4SK ja Daul5SK sugukarja aastakdikude ning aastatel 1998-2018 Lati
Liivi lahe I6hepopulatsioonidest (Daugava, Gauja, Salaca, Venta) kogutud noor- ja sugukalade

materjali.

Lati Liivi lahe 16hepopulatsioonide (Daugava, Gauja, Salaca, Venta) 1998. a. noorkala valimite
geneetiline mitmekesisus oli (sna sarnane, varieerudes alleelirohkusel 6.0-6.6 ja tegelikul
heterosiigootsusel 0.67-0.73 (tabel 2, joonised 3 ja 4). Daugavast 2012.a. ja 2013.a. sigisel
pultud sugukalade (Daul2S ja Daul3S) geneetiline muutlikkus (Ar=6.2-6.3; Ho = 0.71-0.72) ei
erinenud oluliselt Daugava 1998.a. noorkalade valimist (Ar = 6.0; Ho = 0.67), mis nditab
Daugava |0hekarja geneetilise muutlikkuse (ldist ajalist stabiilsust. Samas oli 2015.a.
koorunud vastsete (Daul5) ja nende pdhjal PSlulas moodustatud Daugava sugukarja 2015.
aastakdigu (Daul5SK) alleelirohkus (Ar vastavalt 5.4 ja 5.5) oluliselt madalam kui varasematel

Daugava valimitel, mis nditab, et Pdlulale eraldatud viljastatud marja saamiseks kasutati
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2014.a. vahem sugukalu kui varem (tabel 2, joonis 3). Tegelik heterosiigootsus siiski oluliselt
ei erinenud. Daugava I6he sugukarja 2014. aastakdigu (Dau14S) geneetiline muutlikkus on
samuti monevorra madalam kui tema vanematel ehk Daugavast 2013.a. siigisel pldtud
sugukaladel (Dau13S, Ar vastavalt 5.7 ja 6.2 ning Ho vastavalt 0.68 ja 0.72) (tabel 2, joonised 3
ja 4). Péhjuseks on ilmselt vaike arv jarglaste saamiseks kasutatud sugukalu (36 tk.). Daul8SK
asenduskarja alleelirohkus (Ar = 5.9) on kdrgem kui sugukarja aastaklassidel Daul4SK ja
Daul5SK (Ar = 5.5-5.7) (tabel 2, joonised 3 ja 4), mis on tingitud suurema arvu sugukalade
kasutamisest paljundamisel (146 emaskala ja 188 isaskala). Tagamaks geneetilise
mitmekesisuse  sdilimist on vaja ka Daugava I6he sugukarja  jargmiste
aastakaikude/pdlvkondade saamiseks kasutada suuremat arvu sugukalu ja lisaks Daugava

suguakarja kaladele ka Parnu joest plitud sugukalu.

Lahisuguluspaaritustest tingitud inbriidingu taset iseloomustava inbriidingukoefitsiendi Fis
vaartused ei erine kdigis Daugava sugukarja aastaklassides statistiliselt oluliselt nullist (tabel
2), mis naitab, et lahisuguluspaaritused pole seni olnud probleemiks. Sellele vaatamata esineb
koigis sugukarja aastaklassides statistiliselt olulisi kérvalekaldeid Hardy-Weinbergi alleeli- ja
genotiibisageduste tasakaaluseisundist (tabel 2), mis viitab tdenaoliselt vaiksest efektiivsest
populatsiooni suurusest (Ne) tingitud juhuslikule geenitriivile. Vdike Ne vOib olla tingitud nii
vaiksest kasutatud sugukalade arvust (Daul4SK 36 sugukala ja Daul5SK 20 sugukala) kui ka
teistest teguritest, mis vahendavad efektiivse populatsiooni suurust nagu naiteks sugupoolte
ebavordne vahekord viljastamisel ja vanempaaride ebavérdne panus (perekondade erinev

suurus ja mitte koigi perekondade esindatus) sugukarja jargmise aastaklassi moodustamisel.
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Joonis 3. Daugava |6he sugukarja aastaklasside ja Lati Liivi lahe I6hepopulatsioonide alleelirohkus.
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Joonis 4. Daugava I8he sugukarja aastaklasside ja Lati Liivi lahe Idhepopulatsioonide keskmine
oodatav (H,) ja tegelik (H,) heterosligootsus.

Tabel 2. Daugava I6he sugukarjaja Liivilahe |6hepopulatsioonide geneetilist muutlikkust
iseloomustavad néitajad (n—isenditearv, A— keskminealleelide arv, A,—alleelirohkus, H.ja H, —
oodatav ja tegelik keskmine heterosiigootsus, Fs-inbriidingukoefitsient, Pywe— genotiibisageduste
Hardy-Weinbergitasakaalust krvalekalde olulisus).

Proovi
Populatsioon kogumise Tahis n A A H. H, Fis Puwe
aasta
Daugava 1998 Dau98 86 8.9 6.0 0.69 0.67 0.023 ns
2012 Daul2S a4 8.4 6.3 0.70 0.71 -0.010 ns
2013 Daul3s 36 7.8 6.2 0.70 0.72 -0.033 ns
2015 Daul5 88 7.3 5.4 0.66 0.70 -0.059 <0.001
2017 Daul4SK 141 7.6 5.7 0.67 0.68 -0.016 <0.01
2018 Daul5SK 135 7.5 5.5 0.68 0.72 -0.057 <0.001
2018 Daul8 100 7.8 5.8 0.70 0.72 -0.025 ns
2021 Daul8SK 317 8.6 5.9 0.71 0.71  0.007 <0.001
Gauja 1998 Gau98 50 8.7 6.5 0.70 0.73 -0.031 ns
Salaca 1998 Sal98 50 9.1 6.6 0.71 0.70 0.024 ns
Venta 1998 Ven98 49 7.4 6.1 0.71 0.73 -0.032 ns

S - joest plititud sugukalad, SK - sugukari

Liivi lahe (sealhulgas Parnu joe) I6hepopulatsioonide ja nende erinevate aastakaikude dldine
geneetiline diferentseeritus on madal (Fst=0.019) ehk populatsioonide ja nende aastakaikude

geneetilistest erinevustest on tingitud vaid 1.9% kogu geneetilisest variatsioonist. Parnu
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I6hepopulatsiooni erinevate aastate valimite geneetiline diferentseeritus on seejuures 0.001-
0.065, Daugava |Ghepopulatsiooni ja sugukarja valimitel 0.002-0.029 (sealhulgas kolmel
Daugava sugukarja aastakdigul 0.016-0.028) ning Parnu ja Daugava valimite vaheline

diferentseeritus on 0.000-0.051.

Daul8SK aastaklassi asenduskalade genotiilibilise sugupoole maaramise tulemused on
esitatud Lisas 2. Asenduskarja kalade hulgas esines Uhel isendil (geneetikaproov nr. 1, kiibi nr.
50AC) mitmetes markerlookustes rohkem kui kaks alleeli, mis viitab triploidusele ja see isend
tuleks sugukarjast prakeerida (Lisa 2). Lisaks ostus tks PKK-s fenotitbiliselt emaseks maaratud
kala genotuubiliselt isaseks (kiip nr. 9740) (Lisa 2). Daul8SK aastaklassi asenduskalade
taisOveperekondadesse madramise tulemused on esitatud Lisas 3 (Exceli tabel). Et Daul8SK
aastaklassivanemkalade (Daugava joest 2017. a. sligisel pultud sugukalad) markerlookuste
genotiibid ei ole teada, siis kasutasime COLONY2 programmi sibship assignment meetodit
(Wang 2010) asenduskalade tdendosuslikuks madramiseks tdisdveperekondadesse, mis
vOimaldab hinnata ka efektiivset populatsiooni suurust Ne. Programm maadras Daul8SK
asendukarja 317 kala 183 tdisGveperekonda, mille liikkmete arv on 1-14 (Lisa 3 Exceli tabelis)
ning andis efektiivse populatsiooni suuruse hinnanguks 103 (usalduspiirid 80-137). See on
oluliselt madalam kui kasutatud emas- ja isassugukalade arvu kaudu leitud Ne vaartus 329 ja
illustreerib jallegi fakti, et efektiivse populatsiooni suurust vahendab ka vanempaaride
ebavlrdne panus (perekondade erinev suurus ja mitte kdigi vGimalike perekondade

esindatus) sugukarja jargmise aastaklassi moodustamisel.

1.3. Pdrnu poolsiirdesiia sugu- ja asenduskarja geneetiline
mitmekesisus

Parnu poolsiirdesiia sugu- ja asenduskarja (samuti ka peatiikkides 4, 5, 6 ja 7.2 anallusitud
siigade) genofondi seireks kasutasime 12-st mikrosatelliidilookusest koosnevat DNA markerite
paneeli, mille laboratoorse analiisi metoodika on tapsemalt kirjeldatud artiklis Wennerstrom
et al. (2013). Amplifitseerida ja genotilipiseerida dnnestus 11 mikrosatelliitmarkerit, kuid tGhes
nendest (cisco-126) esines kdigis valimites heterosiigootide defitsiit. Seetottu jatsime selle
lookuse genotiilibiandmed vidlja ja kasutasime geneetiliste iseadrasuste anallilisis 10
markerilookuse  genotliipe. Geneetilist muutlikkust iseloomustati kdigi  uuritud

markerilookuste keskmise tegeliku ja teoreetiliselt oodatava heterostigootsusena (vastavalt
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Ho ja He) ning markerilookustes esinevate erinevate DNA jarjestuste ehk alleelide keskmise
arvuna (A) ja selle valimi suurusele korrigeeritud vaartusena ehk alleelirohkusena (A:). Sugu-
ja asenduskarja aastaklasside geneetilist diferentseeritust hinnati indeksi Fst pohjal.
Lahisuguluspaaritustest (6de-vend, vanem-jarglane jne.) tingitud inbriidingu taset

iseloomustati inbriidingukoefitsiendi Fis abil.

Parnu joe poolsiirdesiia populatsiooni tugevdamise ja joest pllitud sugukalade tdiendamise
eesmargil on PKK-s moodustatud Parnu poolsiirdesiia sugukarja neli aastakaiku:
1. Parl6SK - 2015.a. slgisel Parnu joest plitud 5 emaskala ja 11 isaskala jarglased, kes
koorusid Pd&lulas 2016. a. kevadel. Kiibistati 2018.a. sugisel;
2. Parl7SK — 2016.a. sligisel Parnu joest plitud 2 emaskala ja 4 isaskala jarglased, kes
koorusid Pélulas 2017. a. kevadel. Kiibistati 2019.a. siigisel;
3. P&r18SK —2017. a. sligisel Parnu joest plitud 7 emaskala ja 27 isaskala jarglased, kes
koorusid Polulas 2018. a. kevadel. Kiibistati 04.11.2021;
4. Parl9SK - 2018. a. slgisel Parnu joest plilitud 4 emaskala ja 19 isaskala jarglased, kes
koorusid Pdlulas 2019. a. kevadel. Kiibistati 04.11.2021.

2021.a. koguti Par18SK sugukarja ja Par19SK asenduskarja kaladelt geneetiliseks analiitisiks
vastavalt 50 ja 57 koeproovi. Nende geneetilise mitmekesisuse hindamiseks kasutasime
vordlusmaterjalina sama populatsiooni 2006. ja 2015-2021. a. sligisel Parnu joest kogutud siia
sugukalade valimeid ning Parnu poolsiirdesiia sugukarja 2016. ja 2017. a. koorunud
aastakdikude andmeid. Oluline on markida, et Parnu poolsiirdesiia sugukarja koigi nelja
aastakdigu geneetiline muutlikkus (Ar = 4.2-6.8, keskmiselt 5.9, Ho = 0.62-0.68, keskmiselt
0.65) on oluliselt madalam kui Parnu jéest kogutud siia sugukalade valimitel (Ar = 7.4-8.4,
keskmiselt 8.0, Ho = 0.65-0.70, keskmiselt 0.68) (tabel 3, joonised 5 ja 6). Seejuures on
sugukarja aastakdikudest kGige madalama geneetilise muutlikkusega Par17SK (Ar = 4.2, Ho =

0.62) ja Par16SK (Ar = 6.0, Ho = 0.63) (tabel 3, joonised 5 ja 6).

Tabel 3. Parnu poolsiirdesiia sugukalade valimite ja sugukarja aastaklasside geneetilist muutlikkust
iseloomustavad naitajad (n —isendite arv, A —keskmine alleelide arv, A, —alleelide rohkus, H. ja H, —
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oodatav ja tegelik keskmine heterosiigootsus, Fis —inbriidingukoefitsient, P,,we — genotiilibisageduste
Hardy-Weinbergi tasakaalust kdrvalekalde olulisus.

Proovi
Populatsioon kogumise Tahis n A A, H. H, Fis Puwe
aasta
Parnujogi 2006 Parnu06S 40 8.2 7.4 0.67 0.70 -0.036 ns
2015 Parnul5S 41 8.6 7.7 0.66 0.65 0.017 ns
2016 Parnul6S 25 7.9 7.9 0.69 0.69 0.009 <0.05
2017 Parnul7s 51 9.4 8.1 0.68 0.67 0.017 <0.05
2018 Parnul8S 60 9.9 8.4 0.69 0.66 0.046 ns
2019 Parnul9S 124 10.4 8.3 0.70 0.68 0.017 ns
2020 Parnu20S 101 10.3 8.0 0.69 0.68 0.018 ns
2021 Parnu21S 113 11.1 8.4 0.70 0.69 0011 ns
Keskmine, Parnu jogi 9.5 8.0 0.69 0.68 0.012
Parnu sugukari 2018 Parnul6SK 124 7.0 6.0 0.65 0.63 0.038 <0.01
2019 Parnul7SK 45 4.4 4.2 0.57 0.62 -0.091 <0.05
2021 Parnul8SK 50 7.2 6.8 0.66 0.68 -0.026 <0.001
2021 Parnul9SK 56 7.4 6.6 0.64 0.67 -0.039 ns
Keskmine, Parnu sugukari 6.5 5.9 0.63 0.65 -0.030
Parnu O+ 2021 Parnu2l10+ 54 7.7 7.0 0.69 0.68 0.018 <0.001

S —joest puitud sugukalad, SK —sugukari, O+ - jokke asustatud noorkalad
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Joonis 5. Parnu poolsiirdesiia sugukalade valimite ja sugukarja aastaklasside alleelirohkus.
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Mdlema aastakdigu kalade geneetiline diferentseerumine Parnu joest plitud sugukalade
erinevate aastate valimitest on oluliselt korgem (Par16SK Fst=0.018-0.038, keskmiselt 0.031 ja
Parl7SK Fst=0.062-0.082, keskmiselt 0.071) kui jGest pulitud valimite enda vahel (Fst=0.000-
0.005, keskmiselt 0.001), mis naitab alleelisageduste olulisi muutusi markerlookustes
juhusliku geenitriivi tagajarjel. Lisaks erines Parl6SK inbriidingukoefitsient oluliselt nullist
(Fs=0.038). Statistiline test genotlilibisageduste vastavuse hindamiseks Hardy-Weinbergi
tasakaaluseisundile nditas, et kdigis 10 markerlookuses esines mdlemas sugukarja aastakadigus
olulisi korvalekaldeid tasakaaluseisundist (tabel 3). Koik see viitab Parnu joe horedapiilise
siirdesiia sugukarja Parl6SK ja Parl7SK aastakdikude moodustamiseks kasutatud
sugukalade liiga vaiksest arvust tingitud geneetilise mitmekesisuse vaga olulisele
vahenemisele vorreldes Parnu joe loodusliku populatsiooniga. Efektiivne

XE X1

populatsioonisuurus Ne Par16SK moodustamisel oli vaid 14 (valemist Ne= T kus Ejal on

vastavalt kasutatud emaste ja isaste arv), millega kaasneb selle pdlvkonna
inbriidingukoefitsiendi F oodatav suurenemine 0.036 (valemist F= zlﬁ) 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). Par17SK puhul on vastavad néitajad

veel drastilisemad: Ne= 5, F = 0.094, 0.01 sagedusega alleelide kaotsimineku téendosus 0.90

ja 0.05 sagedusega alleelide kaotsimineku tdendosus 0.60.
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Sugukarja Parl8SK ja Par19SK aastaklasside geneetiline muutlikkus (Ar = 6.6-6.8, Ho = 0.67-
0.68) on korgem kui Par16SK ja Par17SK aastaklassidel, kuid siiski madalam kui Parnu joest
2015-2021 kogutud siia sugukalade valimitel (Ar = 7.4-8.4, keskmiselt 8.0, Ho = 0.65-0.70,
keskmiselt 0.68) (tabel 3, joonised 5 ja 6). Mdlema sugukarja aastakdigu siigade geneetiline
diferentseerumine Parnu joest pilitud sugukalade erinevate aastate valimitest on veidi
korgem (Par18SK Fst=0.003-0.020, keskmiselt 0.015 ja Par19SK Fst=0.016-0.027, keskmiselt
0.021) kui joest plilitud sugukalade valimite vahel (Fst=0.000-0.005, keskmiselt 0.001), kuid
siiski oluliselt madalam kui Parl6SK ja Par17SK aastaklassdel (keskmiselt 0.031 ja 0.071).
Statistiline test alleeli- ja genotililibisageduste vastavuse hindamiseks Hardy-Weinbergi
tasakaaluseisundile nditas, et Parl8SK aastakdigul esines olulisi korvalekaldeid
tasakaaluseisundist, kuid Parl9SK aastaklassi alleeli- ja genotiilbisagedused vastavad

tasakaaluseisundile (tabel 3).

1.4. Soovitused geenipankade edaspidiseks arendamiseks

Geenipanga pidamise eesmargiks on sadilitada kohalikku loodusliku paritoluga genofondi ja
kasutada seda ohustatud populatsioonide taastamiseks ja tugevdamiseks. Ohustatud
kalaliikide taastootmisel tuleb valtida inbriidingu suurenemist ja sadilitada 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, aga samuti vanempaaride jarglaste (perekondade)
esindatus jarglaskonnas maaravad nn. efektiivse populatsiooni suuruse (Ne). Selle vajaliku
suuruse leidmiseks tuleb maéaratleda: (i) kui palju inbriidingut on taastootmise programmi
kestel aktsepteeritav, (ii) kui haruldased on alleelid, mida soovitakse sdilitada ja millist
garantiid nende sailitamiseks soovitakse ning (iii) pélvkondade arv taastootmise programmi
kogu kestuse jooksul. Teaduskirjanduse andmeil soovitatakse ohustatud kalaliikide
taastootmisel valtida inbriidingukoefitsiendi F suurenemist rohkem kui 0.01 vérra (mdned
allikad aga soovitavad Iubada F suurenemist maksimaalselt 0.05 voérra) kogu
taastootmisprogrammi jooksul ja tagada haruldaste alleelide (mille sagedus on 0.01) sailimine
toendosusega 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 polvkonna jooksul tagada 0.01
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sagedusega alleelide sailimise tdendosusega 99%, siis on selleks vajalik igas pdlvkonnas
Ne=309, téendosuse 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 polvkonnas 61,
tdendosuse 95% korral aga Ne=45. Eeltoodud Ne suurused tagavad jargmised
inbriidingukoefitsiendi F lubatavad sihtvdaartused 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 Ne.=200-300 ja aretus-

programmides Ne=50-100 sdltuvalt pdlvkondade arvust programmis.

Populatsioonigeneetika teooria kohaselt on kdige otstarbekam (ihe emaskala ristamine Uhe
isaskalaga. See tagab samasuguse sugukarja suuruse juures maksimaalse Ne. Tootmise
efektiivsuse huvides voib ristata 1 emase 2-3 isasega, kuid sel juhul on samavaarse Ne
saavutamiseks vaja pidada suuremat sugukarja. N&ait. Ne vordub Uhtemoodi 200-ga kui
paaritada 100 emast ja 100 isast (sugukarja suurus 200 kala) voi 75 emast ja 150 isast
(sugukarja suurus 225 kala). Kui on vaja moodustada sugukarja baasil asenduskari, siis on
oluline tagada iga paari vordne panus jarglaskonda, et valtida ménede vanempaaride Ule- voi
alaesindatust jargmises polvkonnas. Selleks oleks vaja perekondade (tdisGved) marja eraldi
hautada ja kasvatada suuruseni, kus tehakse valik sugukarja ning valida juhuslikult igast
perekonnast vOimalikult vordne arv isendeid. Aga praktika on ndidanud, et iga kala ei anna
suguprodukte, seega 200 isendist koosneva sugukarja puhul ei ole alati voimalik 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 piitud 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 plitud kui asenduskarja sugukalu liigilise puhtuse ja
triploidide esinemise suhtes. Olukorras, kus 10he asustamise vajadus Pohja-Eesti j6gedesse on
vahenenud voib tekkida kisimus, kas see peaks vadljenduma ka PKKs peetava Kunda I6he
sugukarja suuruses. Tuleb r6hutada, et geneetilise mitmekesisuse sdilitamiseksjainbriidingu

suurenemise ara hoidmiseks nii geenipanga sugukarjas kui nende jarglastega asustatud
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populatsioonides ei tohi paljundamisel vahendada efektiivse populatsiooni suurust alla iilal
toodud teaduslikult pohjendatud soovituslike vadrtuste, 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 pititud isaskalade ja/voi stigavkilmutatud

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 annavadkergemini 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 kasvdi 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 sailitamiseks ja taastamiseks, samuti ette planeeritud
paaritamisskeemi kasutamiseks on voimalik kasutada ka isaskalade sligavkiilmutatud
spermapanka. See vdimaldab ristata erinevate pdlvkondade ja aastakdikude sugukalu ning
valida paare ldhisuguluspaaritamise valtimise eesmargil. Samuti véimaldab sligavkilmutatud
sperma kasutamine vahendada isaskalade arvu sugukarjas. Kriiogeenipanga loomine ja
pidamine eeldab vastava infrastruktuuri olemasolu ja personali viljadpet RMK Pdlula
kalakasvatustalituses, millega alustati 2016. aastal. Kunda I8he asenduskarja 2016. aastal
koorunud 3+ isaskalade spermat stigavkilmutati esmakordselt 2019. aastal, kasutades selleks
Kehtna seemendusjaama laboratooriumi infrastruktuuri. Geograafilise kauguse t6ttu oleks

siiski otstarbekam vastav struktuur valja arendada kohapeal PKK-s.
Meie poolt esmakordselt 2019. a. rakendatud Y-kromosoomi spetsiifilise geneetilise markeri

abil on véimalik maarata |8he asenduskarja kalade sugupoolt ka mittesugukiipsetel isenditel,

kelle fenotlilbiline sugu pole visuaalselt mddratav. See vdimaldab optimeerida sugukarja
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sugulist vahekorda varasemalt kui seni ning saasta sellega sugukarja pidamiseks vajalikke

ressursse.

Kuna Parnu jée I6he ja poolsiirdesiia populatsioonide taastootmisel on probleemiks olnud
joest kattesaadavate sugukalade vaike arv (siia puhul eelkdige emaskalade vaga vaike arv), siis
on tosine oht, et vidikese arvu sugukalade kasutamisega taastootmiseks kaasneb
inbriidingukoefitsiendi oluline suurenemine ja haruldasemate alleelide vaga korge
téendosusega kaotsiminek. Sellise oluliselt madalama geneetilise muutlikkuse ja kérgendatud
inbriidingukoefitsiendiga jarglaskonna kalade asustamine mojutab negatiivselt ka Parnu joe
I6he- ja siiapopulatsiooni genofondi ja tekitab kasu asemel pigem kahju. Kui Parnu joest ei
Onnestu pllda piisavat arvu I6he sugukalu, siis tuleks asustatavate noorkalade tootmiseks
kindlasti taiendavalt kasutada suuremat arvu PKK Daugava sugukarja kalu. Parnu joe
poosiirdesiia sugukarja kalade edaspidisel kasutamisel tuleks kindlasti paaritada neid joest
plitud sugukaladega (mitte paaritada kalu aastakdigu sees ega ka aastakdikude vahel, sest
aastakdikude geneetiline muutlikkus on vaga madal), kusjuures kindlasti tuleks kasutada palju

suuremat arvu sugukalu ehk tagada paljundamisel suurem efektiivse sugukarja suurus.

PKK-s kasutatakse erinevate IGhe- ja siiapopulatsioonide taastootmiseks nii loodusest pidtud
sugukalu kui sugukarjade erinevaid aastakaike erinevates kombinatsioonides ja erineval arvul,
viljastades (he emaskala marja Uhe voi mitme isaskala niisaga. Et hinnata kasutatud
paljundamismeetodite tegelikku mdju jarglaskonna geneetilisele mitmekesisusele, oleks vaja
lisaks loodusest pulitavate sugukalade ja sugukarja erinevate aastaklasside geneetilise
mitmekesisuse seirele teha ka igal aastal asustamiseks toodetud jarglaskonna (vastsed voi 0+)

geneetilise mitmekesisuse seiret.
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2. RMK Pélula Kalakasvanduse Kunda léhe sugukarja
geneetilise mitmekesistamise eesmargil 2021. aastal
Kunda joest piiiitud sugukalade ja kddbusisaste geneetilise
mitmekesisuse ja kvaliteedi analiiiis

2021. a. sugisel saadi PKK-st Kunda joest plitud 12 emassugukala, 6 isassugukala ja 62
varasugukipse nn. "kadbusisase" koeproovid. Geneetilise puhtuse ja kvaliteedi anallils nditas,
et Uks Kunda joest plititud isaskala (geneetika proovi nr. 16), kelle niisaga viljastati Kunda joest
puttud 10.07 kg emaskala mari (geneetikaproov nr. 4) oli I16he ja meriforelli habriid.
Triploidseid isendeid uuritud kalade seas ei esinenud. Kill aga olid 6 fenottbiliselt
kddbusisasteks madratud Idhet (geneetikaproovi numbrid 11, 17, 28, 42, 43 ja 45)
genotuubiliselt hoopis emased. Nendest 5 isendi puhul oli PKK andmetabelis ka margitud, et
nad ei andnud niiska, kuid Ghe isendi puhul (nr. 43), mis genotulbiliselt oli justkui emane, on

tabelis margitud, et niiska siiski saadi.

2021. a. pldtud Kunda joe emas- ja isassugukalade alleelirohkus (Ar = 8.1) oli mGnevorra
kdrgem kui 2010-2019. a. Kunda joe noorkalade, sugukalade ja kddbusisaste valimitel (Ar
keskmiselt 7.3) ning identne 2020. a. plitud emas- ja isassugukalade valimiga (Ar = 8.1) (tabel
4, joonis 7). Samas oli 2021. a. pidtud sugukalade valimi tegelik heterosiligootsus (Ho = 0.74)
samasugune eelnimetatud valimitega (Ho keskmiselt 0.74) (tabel 4, joonis 8). 2021. a. pultud
kdabusisaste valimi alleelirohkus (Ar = 7.7) ja tegelik heterosligootsus (Ho =0.74) olid sarnased
2019. ja 2020. aasta kdabusisaste valimitega (Ar= 7.7, Ho = 0.75-0.76 ) (tabel 4, joonised 7 ja
8).

Aastatel 2010-2021 Kunda jdest puldtud noorkalade, emas- ja isassugukalade ning
kddbusisaste lldine geneetiline diferentseeritus on madal (Fst = 0.013), mis naitab, et
alleelisageduste ajaline muutlikkus ei ole vaga suur ja sellest tingitud variatsioon moodustab
vaid 1.3% kogu geneetilisest variatsioonist. 2021. a. kogutud emas- ja isassugukalade
(Kun21l+E) diferentseeritus varasemate aastate (2010-2020) noorkalade, emas- ja
isassugukalade ning kddbusisaste valimitest on 0.000-0.020 (keskmiselt 0.006) ning 2021. a.
kogutud kadbusisaste (Kun21Kl) diferentseeritus varasemate aastate valimitest on 0.000-

0.026 (keskmiselt 0.009).
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Inbriidingukoefitsiendi Fis vaadrtused on labi aastate plsinud stabiilsena ja ei erine
usaldusvaarselt nullist (tabel 2). Kunda joée 2019-2021 sugukalade ja kaabusisaste
genotllbisagedused vastavad ka Hardy-Weinbergi tasakaaluseisundile. Seega sobivad Kunda
joest plltud emas- ja isassugukalad ja kadbusisased PKK Kunda Idhekarja genofondi

muutlikkuse sdilitamiseks ja tdiendamiseks.

Tabel 4. Kunda I6he 1996-2021 valimite geneetilist muutlikkustiseloomustavad naitajad (n—isendite
arv, A — keskmine alleelide arv, A, — alleelide rohkus, H. ja H, — oodatav ja tegelik keskmine
heterosligootsus, Fs—inbriidingukoefitsient, P,w:— genotiilibisageduste Hardy-Weinbergi tasakaalust
korvalekalde olulisus). KI —kadbusisased, | —isased ja E—emased sugukalad

Aasta Tahis n A A, H. H, Fis Pywe
2010 Kunil0 21 7.7 7.1 0.73 0.71 0.029 ns
2011  KunliKI 59 8.7 6.8 0.73 0.71 0.023 ns
2012  Kunil2 63 9.8 7.1 0.74 0.75 -0.009 <0.001
2013  Kunil3 60 8.8 6.9 0.73 0.77 -0.049 ns
2013  Kuni13Kl 43 8.6 7.0 0.75 0.76 -0.007 <0.001
2015  Kuni5 49 9.4 7.1 0.71 0.71 0.004 ns
2015  Kuni15KI+I+E 53+8+5 9.8 7.2 0.73 0.76 -0.035 ns
2016  Kuni6KI+I+E 49+7+2 9.4 7.1 0.72 0.72 -0.001 <0.001
2017  Kunl7 51 8.6 7.1 0.73 0.73 -0.002 <0.001
2019  Kuni19 51 9.9 7.6 0.75 0.75 0.004 <0.05
2019  Kuni9KiI 36 9.5 7.7 0.76 0.75 0.008 ns
2019  Kuni19I+E 9+10 8.8 8.4 0.76 0.73 0.045 ns
2020  Kun20KI 57 10.0 7.7 0.75 0.76 -0.012 ns
2020  Kun20I+E 11+9 8.8 8.1 0.76 0.75 0.020 ns
2021  Kun21l+E 5+11 8.1 8.1 0.77 0.73 0.047 ns
2021  Kun2iKl 62 10.6 7.7 0.74 0.74 -0.001 ns
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Joonis 7. Kundaldhe 1996-2021 valimite alleelirohkus.
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Joonis 8. Kundalohe 1996-2021 valimite keskmine oodatav (H.) jategelik (H,) heterosiigootsus.
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3. RMK Pélula Kalakasvanduse Daugava/Parnu paritolu lohe
sugukarja geneetilise mitmekesistamise eesmargil 2021.
aastal Piarnu joest piiiitud 16he sugukalade geneetilised
isedrasused

2021. aastal koguti PKK poolt Parnu joest puttud 13 Idhe sugukala (8 emas- ja 5 isaskala)
koeproovid. Nende geneetilisteisedrasuste valja selgitamiseks kasutasime vordlusena aastatel
1997-2020 Parnu ja Liivi lahe I6hepopulatsioonidest (Parnu, Daugava, Gauja, Salaca, Venta)
kogutud noor- ja sugukalade materjali ning Duagava/Parnu |Ghe sugukarja 2014, 2015 ja 2018

aastakdikude andmeid (tabel 5).

Parnu joest 2021. aastal pulitud I6he sugukalade (Par21S) alleelirohkus (Ar = 6.0) on sarnane
2017-2020 pldtud sugukalade (Ar = 5.9-6.1) ja Parnu jée 1997., 1999/2000. ja 2017. a.
noorkala valimite (Ar = 5.8-6.1) alleelirohkusega. Vorreldes Daugava IGhega on Par21S
alleelirohkus sarnane Daugava 1998. ja 2018. a. noorkalade valimitega ja Daugava sugukarja
2018. aastakaiguga (Ar = 5.8-6.0), kuid veidi kérgem kui Daugava 2015.a. noorkalade valimil
ning Daugava sugukarja 2014. ja 2015. aastakaigu kaladel (Ar = 5.4-5.7; tabel 5 ja joonis 9).
Par21S sugukalade tegelik heterosiigootsus (Ho=0.70) ei erinenud oluliselt Parnu ja Liivi lahe
Lati populatsioonide varasematest sugu- ja noorkalade valimitest (Ho= 0.67-0.74; tabel 5 ja
joonis 10). Par21S sugukalade inbriidingukoefitsient Fis ei erinenud statistiliselt oluliselt nullist
ja genotiilibisagedused vastasid Hardy-Weinbergi tasakaaluseisundile (tabel 5). Hiibriidseid ja

triploidseid isendeid Par21S sugukalade seas ei esinenud.

Kokku kasutati PKK-s 2021. a. sligisel viljastamiseks 8 Parnu joest pliitud emaskala, kelle mari
viljastati 16 isaskala niisaga (neist 5 Parnu joest puitud isastja 11 Daugava sugukarja 2018.
aastakaigu isast). Lisaks viljastati PKK Daugava sugukarja 2014. ja 2015. aastakdigu 57
emaskala mari 57 isaskala niisaga. Seega kasutati Parnu I8hepopulatsiooni taastootmiseks
kokku 65 emaskala ja 73 isaskala, mis annab efektiivseks populatsiooni suuruseks 138 kala.
Sellise efektiivse populatsiooni suurusega kaasneb jarglaskonna inbriidingukoefitsiendi

oodatav suurenemine 0.4% voOrra, mis on aktsepteeritav.
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Tabel 5. Parnu joe ja Liivilahe Idhepopulatsioonide geneetilist muutlikkust iseloomustavad naitajad
(n—isendite arv, A—keskmine alleelide arv, A,— alleelirohkus, H.ja H, —oodatav ja tegelik keskmine
heterosligootsus, Fs—inbriidingukoefitsient, Pywe— genotiilbisageduste Hardy-Weinbergi
tasakaalust kérvalekalde olulisus).

Proovi
Populatsioon kogumise Tahis n A A, H. H, Fs Prwe
aasta
Parnu 1997 Par97 24 6.6 5.8 0.69 0.74 -0.082 <0.001
1999, 2000 P&r99/00 37 8.1 6.1 0.70 0.68 0.016 ns
2017 Parl7s 24 7.1 6.1 0.69 0.72 -0.039 ns
2017 Parl7 96 8.7 6.1 0.70 0.73 -0.042 <0.01
2018 Parl8s 37 7.7 6.0 0.68 0.68 0.000 ns
2019 Par19s 15 6.3 6.1 0.68 0.72 -0.054 ns
2020 Par20S 19 6.4 5.9 0.71 0.68 0.040 ns
2021 Par21S 13 6.1 6.1 0.73 0.70 0.046 ns
2021 Par21 53 7.5 6.0 0.70 0.74 -0.050 ns
Daugava 1998 Dau98 86 8.9 6.0 0.69 0.67 0.023 ns
2012 Daul2s 44 8.4 6.3 0.70 0.71 -0.010 ns
2013 Daul3s 36 7.8 6.2 0.70 0.72 -0.033 ns
2015 Daul5s 88 7.3 5.4 0.66 0.70 -0.059 <0.001

2017 Daul4sK 141 7.6 5.7 0.67 0.68 -0.016 <0.01
2018 Daul5SK 135 7.5 5.5 0.68 0.72 -0.057 <0.001
2018 Daul8 100 7.8 5.8 0.70 0.72  -0.025 ns

2021 Daul8SK 317 8.6 5.9 0.71 0.71 0.007 <0.001

Gauja 1998 Gau98 50 8.7 6.5 0.70 0.73 -0.031 ns
Salaca 1998 Sal98 50 9.1 6.6 0.71 0.70 0.024 ns
Venta 1998 Ven98 49 7.4 6.1 0.71 0.73 -0.032 ns

S —jbestplttud sugukalad, SK—sugukari PSlulas

Alleelirohkus

Joonis 9. Parnu joest plititud I6he sugukalade, Daugava I6he sugukarja aastaklasside ja Lati Liivi lahe

Idhepopulatsioonide alleelirohkus.
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Joonis 10. Parnu joest pltitud I6he sugukalade, Daugava |6he sugukarja aastaklasside ja Lati Liivi lahe
|6hepopulatsioonide keskmine oodatav (H.) jategelik (H,) heterostigootsus.
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4. Parnu joest 2021.a. piiuitud horedapiilise siirdesiia
sugukalade geneetilised isearasused

2021.a. uuringu raames saime PKK-st Parnu joest plltud 117 hdredapiilise poolsiirdesiia
sugukala proovid, kellest 4 isendi koeproovid olid tugevalt kontamineeritud, s.t. nendelt
eraldatud DNA amplifitseerimisel esines uuritud markerlookustes rohkem kui 2 alleeli ehk
mitme isendi alleelide segu. See nditab, et koeproovide kogumisel ei jargitud piisavalt
toovahendite hoolika puhastamise nduet. Nende 4 isendi genotiibid eemaldati

andmeanaliisist.

Parnu joest 2021. a. plltud horedapiilise siirdesiia sugukalade alleelirohkus (Ar = 8.4) oli
sarnane 2018. ja 2019. aastal puiitud sugukalade valimitega (Ar = 8.4-8.4) ja veidi korgem kui
2006., 2015-2017 ja 2020. a. valimitel (Ar = 7.4-8.1) (tabel 6, joonis 11). Samas ei erinenud
Par2021S tegelik heterosiigootsus oluliselt Parnu joest varasematel aastatel kogutud
valimitest (tabel 6, joonis 12), mis nditab, et Parnu siirdesiia geneetiline muutlikkus on ajaliselt
suhteliselt stabiilne. Seda toetab ka Parnu joest plitud sugukalade erinevate aastate valimite
vahelist geneetilist diferentseerumist iseloomustava Fst indeksi madal vaartus 0.022. Samuti
ei erinenud koigi Parnu joest pldltud siirdesiia sugukalade valimite inbriidingukoefitsient
statistiliselt oluliselt nullist ning 2018-2021 sugukala valimite genotlilibisagedused vastasid
Hardy-Weinbergi tasakaaluseisundile (tabel 6). Seega esindasid 2021. a. kogutud sugukalad

hasti Parnu siirdesiia geneetilist muutlikkust ja sobivad taastootmiseks.

Kokku kasutati PKK-s 2021. a. siigisel viljastamiseks 18 Parnu joest plititud emaskala, kelle mari
viljastati 46 Parnu joest pllitud isaskala niisaga. Lisaks viljastati PKK Parnu siirdesiia sugukarja
2016. aastakdigu 7 emaskala mari 7 isaskala niisaga. Seega kasutati Parnu poolsiirdesiia
taastootmiseks kokku 25 emaskala ja 53 isaskala, mis annab efektiivseks populatsiooni
suuruseks 68 kala. Sellise efektiivse populatsiooni suurusega kaasneb jarglaskonna

inbriidingukoefitsiendi oodatav suurenemine 0.7% vorra, mis on enamvahem aktsepteeritav.
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Tabel 6. Parnu joe héredapiilise siirdesiia sugukalade valimite geneetilist muutlikkust iseloomustavad
nditajad (n—isendite arv, A—keskmine alleelide arv, A,— alleeliderohkus, H.ja H, — oodatav ja tegelik
keskmine heterosiigootsus, Fis— inbriidingukoefitsient, P,,we — genotiilibisageduste Hardy-Weinbergi
tasakaalust kdrvalekalde olulisus.

Proovi
Populatsioon  kogumise Tahis n A A, H. H, Fis Puwe
aasta
Parnu jogi 2006 Parnu06S 40 8.2 7.4 0.67 0.70 -0.036 ns
2015 Parnul5S 41 8.6 7.7 0.66 0.65 0.017 ns
2016 Parnul6S 25 7.9 7.9 0.69 0.69 0.009 <0.05
2017 Parnul7s 51 9.4 8.1 0.68 0.67 0.017 <0.05
2018 Parnul8S 60 9.9 8.4 0.69 0.66 0.046 ns
2019 Parnul9S 124 10.4 8.3 0.70 0.68 0.017 ns
2020 Parnu20S 101 10.3 8.0 0.69 0.68 0.018 ns
2021 Parnu2lS 113 11.1 8.4 0.70 0.69 0.011 ns
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Joonis 12. Parnu horedapiilise siirdesiia sugukala valimite keskmine oodatav (H,) jategelik (H,)
heterosligootsus.
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5. Peipsijarvest 2021. a. piititud siia sugukalade geneetilised
isearasused

2021. a. uuringu raames saime PKK-st Peipsi jarvest plilitud siia 104 sugukala (42 emast ja 62
isast) proovid. Neist 3 isendi proovid osutusid kontamineerituks ja jaeti anallisist vilja.
Vordlusmaterjalina kasutasime peipsi siia 2016., 2018. ja 2020. aastal Peipsi jarvest puttud
valimeid (tabel 7). Peipsi siia sugukalade 2021. a. valimi alleelirohkus (Ar = 9.0) oli sarnane
2016. ja 2020. valimitega (Ar = 9.0-9.1) ja veidi madalam kui 2018. a. valimil (Ar = 9.6) (tabel
7, joonis 13). 2021. a. valimi tegelik heterosiigootsus (Ho= 0.75) oli sarnane 2018. ja 2020. a.
valimitega (Ho = 0.74-0.75) ja veidi kdrgem kui 2016. a. valimil (Ho= 0.70) (tabel 7, joonis 14).
See naitab, et peipsi siia geneetiline muutlikkus on ajaliselt suhteliselt stabiilne. Seda toetab
ka erinevate aastate valimite vahelist geneetilist diferentseerumist iseloomustava Fstindeksi
madal vaartus 0.001. Samuti ei erinenud kdigi peipsi siia valimite inbriidingukoefitsient
statistiliselt oluliselt nullist ning 2018-2021 sugukala valimite genotlilibisagedused vastasid

Hardy-Weinbergi tasakaaluseisundile (tabel 7).

Kokku kasutati PKK-s 2021. a. sligisel viljastamiseks 41 Peipsist puttud emaskala, kelle mari
viljastati 53 isaskala niisaga. See annab efektiivseks populatsiooni suuruseks 92 kala, millega
kaasneb jarglaskonna inbriidingukoefitsiendi oodatav suurenemine 0.5% voOrra, mis on

aktsepteeritav.

Tabel 7. Peipsi siia valimite geneetilist muutlikkust iseloomustavad naitajad (n — isendite arv, A —
keskmine alleelide arv, A, —alleelide rohkus, H. ja H, — oodatav ja tegelik keskmine heterosiligootsus,
Fis — inbriidingukoefitsient, Pywe — genotilibisageduste Hardy-Weinbergi tasakaalust kérvalekalde
olulisus.

Proovi
Populatsioon kogumise Tahis n A A, H. H, Fs Puwe
aasta
Peipsi 2016 Peipsil6 38 10.1 9.1 0.75 0.70 0.072 <0.05
2018 Peipsil8 28 9.7 9.6 0.74 0.74 0.001 ns
2020 Peipsi20 286 15.4 9.0 0.75 0.74 0.015 ns
2021 Peipsi2l 101 12.7 9.0 0.75 0.75 0.005 ns
Keskmine 12.0 9.2 0.75 0.73 0.023
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6. Mereskudeva siia 2021. a. piiiitud sugukalade geneetilised
isearasused

2021. a. uuringu raames saime PKK-st 11 mereskudeva siia sugukala (5 emast ja 6 isast)
proovid, mis olid kogutud Soome lahe Madise puugipunktist Pakri saare ldhedal ja keda
kasutati PSlulas 2021. a. stigisel mereskudeva siia paljundamiseks. Lisaks saime Lauri Saksa
kdest 43 mereskudeva siia proovid, mis olid kogutud Hiiumaa rannikult, Ruhnus saare
Umbrusest ja Vaiksest vdinast aastatel 2017-2021. Vordlusmaterjalina kasutasime ka

varasemalt Soome ja Liivi lahest kogutud mereskudeva siia valimeid (tabel 8.).

Uuritud valimite alleelirohkus varieerus 5.7-7.5 ja tegelik heterostigootsus 0.69-0.77 (tabel 8,
joonised 15 ja 16). K&ige madalam alleelirohkus oli Ruhnu 2004. ja 2020. aasta valimites (Ar =
5.7) ja koige kérgem Vaikse vaina 2017. ja 2020. a. valimites (Ar = 7.5). Madise (Pakri) 2021. a.
valimi alleelirohkus (Ar = 7.0) oli sarnane teiste Soome lahe valimitega (Vaindloo Ar = 7.0,
Kdsmu 2016 Ar= 7.2). Soome lahe siiapopulatsioonidel on kesmiselt kdrgem alleelirohkus kui
Liivi lahe ja Laane-Eesti saarte mereskudevatel siiapopulatsioonidel (Ar vastavalt 7.0 ja 6.5).
Samas oli tegelik heterosiigootsus mdlemas piirkonnas sarnane (Ho vastavalt 0.71 ja 0.72).

Madise (Pakri) 2021. a. valimi tegelik heterosiigootsus on sarnane Kdasmu valimitega (tabel 8,

joonis 16).
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Tabel 8. Mereskudevasiia valimite geneetilist muutlikkust iseloomustavadnaitajad (n—isenditearv, A
—keskmine alleelidearv, A,—alleelide rohkus, H.ja H, —oodatav ja tegelik keskmine heterosiigootsus,

Fis - inbriidingukoefitsient.

Populatsioon Piirkond Proovi Tahis
kogumise n A Ar He Ho Fis
aasta
Sarindmme Hiiumaa 2017 Sarindmme-17 17 8.4 6.8 0.72 0.71 0.026
Saarnaki Hiiumaa 2004 Saarnaki-04 14 6.9 6.1 0.70 0.71 -0.004
2005 Saarnaki-05 10 6.5 6.5 0.74 0.74 -0.005
Ruhnu Liivi laht 2004 Ruhnu-04 50 8.6 5.7 0.72 0.72 0.006
2020 Ruhnu-20 30 7.9 5.7 0.69 0.70 -0.008
Kuusndmme Saaremaa 2005 Kuusndmme-05 41 10.2 6.5 0.72 0.69 0.043
Vilsandi Saaremaa 2016 Vilsandi-16 13 7.7 6.9 0.76 0.72 0.051
Vadike vain Vaike vdin 2017,2020 Vaike Vdin-17/20 16 9.3 7.5 0.77 0.77 0.007
Kasmu Soome laht 2005 Kasmu-05 17 8.1 6.6 0.75 0.70 0.064
2016 Kasmu-16 17 9.1 7.2 0.72 0.70 0.034
Madise Soome laht 2021 Madise(Pakri)-21 11 7.3 7.0 0.69 0.69 -0.001
Vaindloo Soome laht 2016 Vaindloo-16 12 7.6 7.0 0.71 0.74 -0.041

Mereskudeva siia populatsioonide (ldine diferentseeritus on madal (Fst =0.031). Madise

(Pakri) 2021. a. valimi diferentseeritust teistest Soome lahe mereskudeva siia valimitest on

0.022-0.036 (statistiliselt mitte oluline) ning Liivi lahe ja Laane-Eesti saarte mereskudevatest

siiapopulatsioonidest 0.017-0.047 (statistiliselt oluline vaid Ruhnu ja Saaremaa ranniku

valimitest, aga mitte Hiiumaa ja Vaikse vdina valimitest). Nei Da geneetilise distantsi pdhjal

konstrueeritud dendrogrammil eristuvad Uksteisest selgelt Ladne-Eesti saarte populatsioonid,
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Parnu poolsiirdesiia valimid ja Peipsi siia valimid (joonis 17). Soome lahe Kasmu ja Vaindloo
valimitega klasterduvad kokku Vilsandi ja Vaikse vaina valimid ning Madise (Pakri) valim

moodustab eraldi haru (joonis 17).

PKK-s kasutati 2021. a. sligisel viljastamiseks 5 Pakri saare piirkonnast (Madise) plltud
mereskudeva siia emaskala marja, kes viljastati 5 isase niisaga. See annab efektiivseks
populatsiooni suuruseks vaid 10 kala, millega kaasneb jarglaskonna inbriidingukoefitsiendi
oodatav suurenemine 5% vOrra ja vdga korge haruldasemate alleelide kaotsimineku

tdendosus, mis ei ole geneetilise mitmekesisuse kaitse seisukohalt kuidagi aktsepteeritav.
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7. Parnu jokke asustatavate lohe ja siirdesiianoorkalade
(maimud voi 0+ kalad) kvaliteedi ja geneetilise
muutlikkuse taseme hindamine

7.1. Pdrnu jokke asustatavate lohe noorkalade kvaliteet ja geneetiline
muutlikkus

Parnu jokke asustatavate I6he samasuviste noorkalade valimi (53 tk., koorunud 2021. a.)
geneetilist muutlikkust iseloomustavad naitajad (alleelirohkus ja heterostigootsus) olid
sarnased Parnu joest 2021 ja varasematel aastatel putitud sugu- ja noorkala valimitega (tabel
9, joonised 18 ja 19). Noorkalade valimi inbriidingukoefitsient ei erinenud statistiliselt
oluliselt nullist ja genotllibisagedused vastasid Hardy-Weinbergi tasakaaluseisundile (tabel
9). Triploide ja hibriidseid isendeid ei esinenud. Seetbttu on 2021. a. koorunud |8he

noorkalad igati kvaliteetsed ja piisava geneetilise mitmekesisusega.

Tabel 9. Parnu ja Daugava I6hepopulatsioonide valimite geneetilist muutlikkust iseloomustavad
naitajad (n—isenditearv, A—keskmine alleelide arv, A,—alleelirohkus, H.ja H, — oodatav ja tegelik
keskmine heterosiligootsus, Fs—inbriidingukoefitsient, P,,we— genotiilibisageduste Hardy-Weinbergi
tasakaalust kérvalekalde olulisus).

Proovi
Populatsioon kogumise Tahis n A A, H. H, Fis Prwe
aasta
Parnu 1997 Par97 24 6.6 5.8 0.69 0.74 -0.082 <0.001
1999, 2000 P&r99/00 37 8.1 6.1 0.70 0.68 0.016 ns
2017 Parl7s 24 7.1 6.1 0.69 0.72 -0.039 ns
2017 Parl7 96 8.7 6.1 0.70 0.73 -0.042 <0.01
2018 Pdr18S 37 7.7 6.0 0.68 0.68  0.000 ns
2019 Par19s 15 6.3 6.1 0.68 0.72 -0.054 ns
2020 Pdr20S 19 6.4 5.9 0.71 0.68  0.040 ns
2021 Par21S 13 6.1 6.1 0.73 0.70  0.046 ns

2021 Par21 (0+) 53 7.5 6.0 0.70 0.74 -0.050 ns

Daugava 1998 Dau98 86 8.9 6.0 0.69 0.67 0.023 ns
2012 Daul2s 44 8.4 6.3 0.70 0.71 -0.010 ns
2013 Daul3s 36 7.8 6.2 0.70 0.72 -0.033 ns
2015 Dauls 88 7.3 5.4 0.66 0.70 -0.059 <0.001

2017 Daul4SK 141 7.6 5.7 0.67 0.68 -0.016 <0.01

2018 Daul5SK 135 7.5 5.5 0.68 0.72 -0.057 <0.001

2018 Daul8 100 7.8 5.8 0.70 0.72  -0.025 ns

2021 Daul8SK 317 8.6 5.9 0.71 0.71 0.007 <0.001
S —jOestpliitud sugukalad, SK—sugukari P6lulas
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Joonis 19. Parnu ja Daugavaldhepopulatsioonide valimite keskmine oodatav (H.) jategelik (H,)
heterosiigootsus.

7.2. Pdrnu jokke asustatavate siirdesiia noorkalade kvaliteet ja
geneetiline muutlikkus

Parnu jokke asustatavate siirdesiia samasuviste noorkalade valimi (54 tk., koorunud 2021. a.)
alleelirohkus (Ar = 7.0) oli madalam kui Parnu jéest 2006-2021 pliltud sugukala valimitel (Ar

= 7.4-8.4, keskmiselt 8.0) ja samas kdrgem kui Parnu poolsiirdesiia sugukarja erinevatel
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aastakaikudel (Ar = 4.2-6.8, keskmiselt 5.9) (tabel 10, joonis 18). Noorkalade valimi tegelik

heterosiigootsus oli sarnane Parnu joest 2006-2021 plilitud siirdesiia sugukalade valimitega

ja sugukarja 2018. ja 2019. aastakaiguga, kuid kdrgem kui sugukarja 2016. ja 2017.

aastakaigul (tabel 10, joonis 19). Noorkalade valimi inbriidingukoefitsient ei erinenud

statistiliselt oluliselt nullist, kuid genotlilbisageduste kdrvalekalle Hardy-Weinbergi

tasakaaluseisundist oli statistiliselt oluline (tabel 10). Triploide ja hiibriidseid isendeid ei

esinenud. 2021. a. koorunud siirdesiia noorkalade valim on Uldiselt kvaliteetne ja piisava

geneetilise mitmekesisusega, kuid ei ole populatsioonigeneetilises tasakaaluseisundis. Selle

toendoliseks pShjuseks on mitte piisava efektiivse suurusega vanempopulatsioon.

Tabel 10. Parnu poolsiirdesiia valimite ja sugukarja aastaklasside geneetilist muutlikkust

iseloomustavad naitajad (n —isendite arv, A —keskmine alleelide arv, A, —alleelide rohkus, H. ja H, —
oodatav ja tegelik keskmine heterosiigootsus, Fis —inbriidingukoefitsient, P,,we — genotiilibisageduste

Hardy-Weinbergi tasakaalust kdrvalekalde olulisus.

Proovi
Populatsioon kogumise Tahis n A A, H. H, Fis Puwe
aasta
Parnujogi 2006 Parnu06S 40 8.2 7.4 0.67 0.70 -0.036 ns
2015 Parnul5S 41 8.6 7.7 0.66 0.65 0.017 ns
2016 Parnul6S 25 7.9 7.9 0.69 0.69 0.009 <0.05
2017 Parnul7S 51 9.4 8.1 0.68 0.67 0.017 <0.05
2018 Parnul8S 60 9.9 8.4 0.69 0.66 0.046 ns
2019 Parnul9S 124 10.4 8.3 0.70 0.68 0.017 ns
2020 Parnu20S 101 10.3 8.0 0.69 0.68 0.018 ns
2021 Parnu21S 113 11.1 8.4 0.70 0.69 0.011 ns
Keskmine, Pérnu jogi 9.5 8.0 0.69 0.68 0.012
Parnu sugukari 2018 Parnul6SK 124 7.0 6.0 0.65 0.63 0.038 <0.01
2019 Parnul7SK 45 4.4 4.2 0.57 0.62 -0.091 <0.05
2021 Parnul8SK 50 7.2 6.8 0.66 0.68 -0.026 <0.001
2021 Parnul9SK 56 7.4 6.6 0.64 0.67 -0.039 ns
Keskmine, Parnu sugukari 6.5 5.9 0.63 0.65 -0.030
Parnu O+ 2021 Parnu2l 0+ 54 7.7 7.0 0.69 0.68 0.018 <0.001

S —joest puitud sugukalad, SK —sugukari, O+ - jokke asustatud noorkalad
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Joonis 21. Parnu poolsiirdesiia valimite ja sugukarja aastaklasside keskmine oodatav (H.) jategelik
(H,) heterosiigootsus.
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Kokkuvote

Lepingu raames saime 2021. a. RMK Pd&lula kalakasvandusest (edapidi PKK) geneetiliseks
analiisiks kokku 928 kala koeproovid, s.h. 70 Kunda [She sugukarja asenduskala
(koorunud 2018), 318 Daugava I6he sugukarja asenduskala (koorunud 2018), 80 Kunda
joest puttud I18he sugukala ja kddbusisast, 13 Parnu joest plilitud I6he sugukala, 54 Parnu
jokke asustatud I6he noorkala (koorunud 2021), 107 Parnu siirdesiia sugukarja
asenduskala (50 tk. koorunud 2018 ja 57 tk. koorunud 2019), 117 Parnu joest pildtud
siirdesiia sugukala, 54 Parnu jokke asustatud siirdesiia noorkala (koorunud 2021), 104
Peipsi jarvest pultud siia sugukala ja 11 meres kudeva siia (Madise punkt Soome lahes)
sugukala. Lisaks saime TU Eesti Mereinstituudist vdrdluseks 72 meres kudeva siia sugukala
koeproovid. Kokku maarati mikrosatelliitmarkerite genotttbid 1000 kalal, sealhulgas 535
IGhel ja 465 siial.

Kunda j6e paritolu 18he 2018. a. koorunud asenduskarja (Kun18S) kalade alleelirohkus on
sarnane 2011. a. ja 2014-2017. a. koorunud aastakaikudega ning keskmine oodatav ja
tegelik heterosiligootsus on sarnane 2008-2017 aastaklassidega, mis nditab paljundamisel
kasutatud sugukalade suure arvu ja erinevate aastakdikude sugukalade paaritamise
positiivset moju. Inbriidingukoefitsiendi Fis vaartused ei erine kdigis uuritud Kunda
geenipanga aastaklassides statistiliselt oluliselt nullist, mis naitab, et
lahisuguluspaaritused pole seni olnud probleemiks. Sellele vaatamata esineb sugukarja 7
aastaklassis 12-st statistiliselt olulisi korvalekaldeid Hardy-Weinbergi alleeli- ja
genotililbisageduste tasakaaluseisundist, mis viitab sellele, et kuigi kasutatud sugukalade
arv ei pruugi olla nendes aastaklassides vaike, siis voivad efektiivse populatsiooni suurust
vdahendada mingid muud tegurid nagu nditeks sugupoolte ebavdrdne vahekord
viljastamisel ja vanempaaride ebavérdne panus (perekondade erinev suurus ja esindatus)
sugukarja jargmise aastaklassi moodustamisel, samuti ei ole sugukarja paljundamisel
tegemist vabalt ristuva populatsiooniga. Kun2018S diferentseeritus 2008-2017
aastaklassidest on 0.010-0.015 ning 0-pdlvkonnast (Kun2001S) on 0.017, mis nditab, et
Kun2018S aastaklass on DNA markerlookuste alleelisageduste poolest Usna sarnane
2001.-2002. a. Kunda j6est piiltud noorkalade baasil loodud Kunda sugukarja O-
pdlvkonnaga ja geenipanga 2008-2017 aastaklassidega. Kun2018S kaladest osutusid

geneetiliselt emasteks 40 isendit ja isasteks 30 isendit. Seejuures osutus Uks PKK-s
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fenotlibiliselt emaseks maaratud kala genotiibiliseltisaseks (kiip nr. 0D62). Triploidseid
isendeid uuritud kalade hulgas ei esinenud.

Daugava joe paritolu I0he 2018. a. koorunud asenduskarja (Daul8SK) alleelirohkus on
kdrgem kui sugukarja aastaklassidel Daul4SK ja Daul5SK , mis on tingitud suurema arvu
sugukalade kasutamisest paljundamisel (146 emaskala ja 188 isaskala).
Lahisuguluspaaritustest tingitud inbriidingu taset iseloomustava inbriidingukoefitsiendi
Fis vaartused ei erine kdigis Daugava sugukarja aastaklassides statistiliselt oluliselt nullist,
mis naitab, et lahisuguluspaaritused pole seni olnud probleemiks. Sellele vaatamata
esineb kdigis sugukarja aastaklassides statistiliselt olulisi kdrvalekaldeid Hardy-Weinbergi
alleeli- ja genotliibisageduste tasakaaluseisundist, mis viitab tGendoliselt vaiksest
efektiivsest populatsiooni suurusest (Ne) tingitud juhuslikule geenitriivile. Vaike Ne voib
olla tingitud nii vaiksest kasutatud sugukalade arvust kui ka teistest teguritest, mis
vahendavad efektiivse populatsiooni suurust nagu naiteks sugupoolte ebavordne
vahekord viljastamisel ja vanempaaride ebavérdne panus (perekondade erinev suurus ja
mitte ko&igi perekondade esindatus) sugukarja jargmise aastaklassi moodustamisel.
Daugava |IGhepopulatsiooni ja sugukarja valimite geneetiline diferentseeritus on 0.002-
0.029 (sealhulgas kolmel Daugava sugukarja aastakaigul 0.016-0.028) ning Parnu ja
Daugava valimite vaheline diferentseeritus on 0.000-0.051. Daul8SK kalade hulgas esines
Uhel isendil (geneetikaproov nr. 1, kiibi nr. 50AC) mitmetes markerlookustes rohkem kui
kaks alleeli, mis viitab triploidusele ja see isend tuleks sugukarjast prakeerida. Lisaks
osutus Uks PKK-s fenotiibiliselt emaseks maaratud kala genotiilbiliselt isaseks (kiip nr.
9740). Daul8SK asendukarja 317 kala maarati 183 tdisoveperekonda, mille lilkkmete arv
on 1-14. Daul8SK vanemate efektiivse populatsiooni suuruse hinnanguks on 103
(usalduspiirid 80-137). See on oluliselt madalam kui kasutatud emas- ja isassugukalade
arvu kaudu leitud Ne vaartus 329 ja illustreerib fakti, et efektiivse populatsiooni suurust
vahendab ka vanempaaride ebavordne panus (perekondade erinev suurus ja mitte koigi
vGimalike perekondade esindatus) sugukarja jargmise aastaklassi moodustamisel.

Parnu poolsiirdesiia sugukarja kdigi nelja aastakdigu geneetiline muutlikkus on oluliselt
madalam kui Parnu jéest kogutud siia sugukalade valimitel. Seejuures on sugukarja
aastakdikudest kdige madalama geneetilise muutlikkusega Par17SK ja Par16SK. Sugukarja
Par18SK ja Parl19SK aastaklasside geneetiline muutlikkus on kdrgem kui Parl6SK ja
Parl7SK aastaklassidel, kuid siiski madalam kui Parnu joest 2015-2021 kogutud siia
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sugukalade valimitel Par18SK ja Par19SK geneetiline diferentseerumine Parnu joest
pultud sugukalade erinevate aastate valimitest on veidi kdorgem kui joest pldtud
sugukalade valimite vahel, kuid siiski oluliselt madalam kui Parl6SK ja Parl17SK
aastaklassdel. Statistiline test alleeli- ja genotlilbisageduste vastavuse hindamiseks
Hardy-Weinbergi tasakaaluseisundile nditas, et Parl8SK aastakaigul esines olulisi
korvalekaldeid  tasakaaluseisundist,  kuid P&ar19SK aastaklassi  alleeli- ja
genotlilbisagedused vastavad tasakaaluseisundile.

Olukorras, kus 16he asustamise vajadus Phja-Eesti jogedesse on vdahenenud on tekkinud
kisimus, kas see peaks valjenduma ka PKKs peetava Kunda I8he sugukarja suuruses. Tuleb
réhutada, et geneetilise mitmekesisuse sailitamiseks ja inbriidingu suurenemise ara
hoidmiseks nii geenipanga sugukarjas kui nende jarglastega asustatud populatsioonides
ei tohi paljundamisel vdhendada efektiivse populatsiooni suurust alla teaduslikult
pohjendatud soovituslike vadartuste, sest vastasel korral on negatiivsed muutused
genofondis valtimatud. Sugukarja suuruse optimeerimiseks vGiks geenipangas pidada
ainult (voi peamiselt) emaseid sugukalu (kasutades paljundamisel 50-100 isendit) ja
nende marja viljastamiseks kasutada kas loodusest puitud isaskalade ja/voi
stgavkilmutatud geenipanga isaste spermat. Krilogeenipanga loomine ja pidamine
eeldab vastava infrastruktuuri olemasolu ja personali vdljadpet PKK-s, millega alustati
2016. aastal. Kunda I6he asenduskarja 2016. aastal koorunud 3+ isaskalade spermat
stgavkilmutati esmakordselt 2019. aastal, kasutades selleks Kehtna seemendusjaama
laboratooriumi infrastruktuuri. Geograafilise kauguse tottu oleks siiski otstarbekam
vastav struktuur vilja arendada kohapeal PKK-s. Meie poolt esmakordselt 2019. a.
rakendatud Y-kromosoomi spetsiifilise geneetilise markeri abil on véimalik maarata I6he
asenduskarja kalade sugupoolt ka mittesugukipsetel isenditel, kelle fenotiibiline sugu
pole visuaalselt maaratav. See vdimaldab optimeerida sugukarjas peetavate kalade
sugupoolte suhet varasemalt kui seni ning sadsta sellega sugukarja pidamiseks vajalikke
ressursse. Kuna Parnu joe |6he ja poolsiirdesiia populatsioonide taastootmisel on
probleemiks olnud jOest kdttesaadavate sugukalade vaike arv (siia puhul eelkdige
emaskalade vaga vaike arv), siis on tosine oht, et vdikese arvu sugukalade kasutamisega
taastootmiseks kaasneb inbriidingukoefitsiendi oluline suurenemine ja haruldasemate
alleelide vaga korge tdendosusega kaotsiminek. Sellise oluliselt madalama geneetilise

muutlikkuse ja korgendatud inbriidingukoefitsiendiga jarglaskonna kalade asustamine
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mojutab negatiivselt ka Parnu joe |Ghe- ja siiapopulatsiooni genofondi ja tekitab kasu
asemel pigem kahju. Kui Parnu jGest ei 6nnestu plida piisavat arvu |10he sugukalu, siis
tuleks asustatavate noorkalade tootmiseks kindlasti tdiendavalt kasutada suuremat arvu
PKK Daugava sugukarja kalu. Parnu joe poosiirdesiia sugukarja kalade edaspidisel
kasutamisel tuleks kindlasti paaritada neid jéest plltud sugukaladega (mitte paaritada
kalu aastakdigu sees ega ka aastakdikude vahel, sest aastakdikude geneetiline muutlikkus
on vdga madal), kusjuures kindlasti tuleks kasutada palju suuremat arvu sugukalu ehk
tagada paljundamisel suurem efektiivse sugukarja suurus. PKK-s kasutatakse erinevate
I6he- ja siiapopulatsioonide taastootmiseks nii loodusest puitud sugukalu kui
sugukarjade erinevaid aastakdike erinevates kombinatsioonides ja erineval arvul,
viljastades Uhe emaskala marja tGhe vdi mitme isaskala niisaga. Et hinnata kasutatud
paljundamismeetodite tegelikku mdju jarglaskonna geneetilisele mitmekesisusele, oleks
vaja lisaks loodusest pulitavate sugukalade ja sugukarja erinevate aastaklasside
geneetilise mitmekesisuse seirele teha ka igal aastal asustamiseks toodetud jarglaskonna
(vastsed vGi 0+) geneetilise mitmekesisuse seiret.

Kunda I6he sugukarja geneetilise mitmekesistamise eesmargil 2021. aastal Kunda joest
puitud sugukalade ja kddbusisaste kvaliteedi analiils naitas, et Gks Kunda jéest puitud
isaskala (geneetika proovi nr. 16), kelle niisaga viljastati Kunda joest pldtud 10.07 kg
emaskala mari (geneetikaproov nr. 4) oli IGhe ja meriforelli hibriid. Triploidseid isendeid
uuritud kalade seas ei esinenud. Kiill aga olid 6 fenotiibiliselt kadbusisasteks maaratud
I6het (geneetikaproovi numbrid 11, 17, 28, 42, 43 ja 45) genotlilibiliselt hoopis emased,
kes ei andnud ka niiska. 2021. a. plilitud Kunda j6e emas- ja isassugukalade alleelirohkus
oli monevdrra korgem kui 2010-2019. a. Kunda joe noorkalade, sugukalade ja
kdadbusisaste valimitel ning identne 2020. a. pultud emas- ja isassugukalade valimiga.
Samas oli 2021. a. pldtud sugukalade valimi tegelik heterosiigootsus samasugune
eelnimetatud valimitega. 2021. a. puitud kddbusisaste valimi alleelirohkus ja tegelik
heterosiigootsus olid sarnased 2019. ja 2020. aasta kadbusisaste valimitega. Aastatel
2010-2021 Kunda jdest puitud noorkalade, emas- ja isassugukalade ning kdadbusisaste
Uldine geneetiline diferentseeritus on madal (Fst = 0.013), mis nditab, et alleelisageduste
ajaline muutlikkus ei ole vdga suur ja sellest tingitud variatsioon moodustab vaid 1.3%
kogu geneetilisest variatsioonist. 2021. a. kogutud emas- ja isassugukalade (Kun21I+E)

diferentseeritus varasemate aastate (2010-2020) noorkalade, emas- ja isassugukalade
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ning kdabusisaste valimitest on 0.000-0.020 (keskmiselt 0.006) ning 2021. a. kogutud
kdadbusisaste (Kun21Kl) diferentseeritus varasemate aastate valimitest on 0.000-0.026
(keskmiselt 0.009). Inbriidingukoefitsiendi Fis vaartused on ldbi aastate pusinud
stabiilsena ja ei erine usaldusvaarselt nullist. Kunda joe 2019-2021 sugukalade ja
kdadbusisaste genotlilibisagedused vastavad ka Hardy-Weinbergi tasakaaluseisundile.
Seega sobivad Kunda joest plilitud emas- ja isassugukalad ja kddbusisased PKK Kunda
I6hekarja genofondi muutlikkuse sdilitamiseks ja tdiendamiseks.

Parnu joest 2021. aastal piitud 16he sugukalade (Par21S) alleelirohkus on sarnane 2017-
2020 pultud sugukalade ja Parnu joe 1997., 1999/2000. ja 2017. a. noorkala valimite
alleelirohkusega. Vorreldes Daugava I6hega on Par21S alleelirohkus sarnane Daugava
1998. ja 2018. a. noorkalade valimitega ja Daugava sugukarja 2018. aastakaiguga, kuid
veidi kdrgem kui Daugava 2015.a. noorkalade valimil ning Daugava sugukarja 2014. ja
2015. aastakdigukaladel. P4r21S sugukalade tegelik heterostigootsus eierinenud oluliselt
Parnu ja Liivi lahe Lati populatsioonide varasematest sugu- ja noorkalade valimitest.
Par21S sugukalade inbriidingukoefitsient Fis ei erinenud statistiliselt oluliselt nullist ja
genotlibisagedused vastasid Hardy-Weinbergi tasakaaluseisundile. Hibriidseid ja
triploidseid isendeid Par21S sugukalade seas ei esinenud. Parnu |Ghepopulatsiooni
taastootmiseks kasutati 2021. a. siigisel kokku 65 emaskala ja 73 isaskala, mis annab
efektiivseks populatsiooni suuruseks 138 kala. Sellise efektiivse populatsiooni suurusega
kaasneb jarglaskonna inbriidingukoefitsiendi oodatav suurenemine 0.4% vdrra, mis on
aktsepteeritav.

Parnu joest 2021. a. pllitud horedapiilise siirdesiia sugukalade alleelirohkus oli sarnane
2018. ja 2019. aastal puttud sugukalade valimitega ja veidi kdrgem kui 2006., 2015-2017
ja 2020. a. valimitel. Samas ei erinenud Par2021S tegelik heterosiigootsus oluliselt Parnu
joest varasematel aastatel kogutud valimitest, mis nditab, et Parnu siirdesiia geneetiline
muutlikkus on ajaliseltsuhteliseltstabiilne. Seda toetab ka Parnu joest putitud sugukalade
erinevate aastate valimite vahelistgeneetilist diferentseerumist iseloomustava Fst indeksi
madal vaartus 0.022. Samuti ei erinenud kdigi Parnu joest pultud siirdesiia sugukalade
valimite inbriidingukoefitsient statistiliselt oluliselt nullist ning 2018-2021 sugukala
valimite genotlilibisagedused vastasid Hardy-Weinbergi tasakaaluseisundile. Seega
esindasid 2021. a. kogutud sugukalad hasti Parnu siirdesiia geneetilist muutlikkust ja

sobivad taastootmiseks. 2021. a. slgisel kasutati Parnu poolsiirdesiia taastootmiseks
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10.

kokku 25 emaskala ja 53 isaskala, mis annab efektiivseks populatsiooni suuruseks 68 kala.
Sellise efektiivse populatsiooni suurusega kaasneb jarglaskonna inbriidingukoefitsiendi
oodatav suurenemine 0.7% vorra, mis on enamvahem aktsepteeritav.

Peipsi siia sugukalade 2021. a. valimi alleelirohkus oli sarnane 2016. ja 2020. valimitega ja
veidi madalam kui 2018. a. valimil. 2021. a. valimi tegelik heterosiigootsus oli sarnane
2018. ja 2020. a. valimitega ja veidi korgem kui 2016. a. valimil. See naitab, et peipsi siia
geneetiline muutlikkus on ajaliselt suhteliselt stabiilne. Seda toetab ka erinevate aastate
valimite vahelist geneetilist diferentseerumist iseloomustava Fst indeksi madal vaartus
0.001. Samuti ei erinenud kdigi peipsi siia valimite inbriidingukoefitsient statistiliselt
oluliselt nullist ning 2018-2021 sugukala valimite genotilbisagedused vastasid Hardy-
Weinbergi tasakaaluseisundile. Kokku kasutati PKK-s 2021. a. siigisel viljastamiseks 41
Peipsist plilitud emaskala, kelle mari viljastati 53 isaskala niisaga. See annab efektiivseks
populatsiooni suuruseks 92 kala, millega kaasneb jarglaskonna inbriidingukoefitsiendi
oodatav suurenemine 0.5% vorra, mis on aktsepteeritav.

Mereskudeva siia valimitest oli kdige madalam alleelirohkus oli Ruhnu 2004. ja 2020.
aasta valimites ja kdige kdrgem Vaikse vdina 2017. ja 2020. a. valimites. Madise (Pakri)
2021. a. valimi alleelirohkus oli sarnane teiste Soome lahe valimitega. Soome lahe
siiapopulatsioonidel on kesmiselt kdrgem alleelirohkus kui Liivi lahe ja Ladne-Eesti saarte
mereskudevatel siiapopulatsioonidel. Samas oli tegelik heterosiigootsus mdlemas
piirkonnas sarnane. Madise (Pakri) 2021. a. valimi tegelik heterosiigootsus on sarnane
Kdasmu valimitega. Mereskudeva siia populatsioonide Gldine diferentseeritus on madal
(Fst =0.031). Madise (Pakri) 2021. a. valimi diferentseeritust teistest Soome lahe
mereskudeva siia valimitest on 0.022-0.036 (statistiliselt mitte oluline) ning Liivi lahe ja
Ladne-Eesti saarte mereskudevatest siiapopulatsioonidest 0.017-0.047 (statistiliselt
oluline vaid Ruhnu ja Saaremaa ranniku valimitest, aga mitte Hiiumaa ja Vaikse vaina
valimitest). Nei Da geneetilise distantsi péhjal konstrueeritud dendrogrammil eristuvad
Uksteisest selgelt Liane-Eesti saarte populatsioonid, Parnu poolsiirdesiia valimid ja Peipsi
siia valimid. Soome lahe Kasmu ja Vaindloo valimitega klasterduvad kokku Vilsandi ja
Védikse vaina valimid ning Madise (Pakri) valim moodustab eraldi haru. PKK-s kasutati
2021. a. slgisel viljastamiseks 5 Pakri saare piirkonnast (Madise) pulitud mereskudeva siia
emaskala marja, kes viljastati 5 isase niisaga. See annab efektiivseks populatsiooni

suuruseks vaid 10 kala, millega kaasneb jarglaskonna inbriidingukoefitsiendi oodatav
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12.

suurenemine 5% voOrra ja vaga korge haruldasemate alleelide kaotsimineku tdendosus,
mis ei ole geneetilise mitmekesisuse kaitse seisukohalt kuidagi aktsepteeritav.

Parnu jokke asustatavate I0he samasuviste noorkalade valimi (53 tk., koorunud 2021. a.)
geneetilist muutlikkust iseloomustavad naitajad (alleelirohkus ja heterostigootsus) olid
sarnased Parnu joest 2021 ja varasematel aastatel plilitud sugu- ja noorkala valimitega.
Noorkalade valimi inbriidingukoefitsient ei erinenud statistiliselt oluliselt nullist ja
genotlilbisagedused vastasid Hardy-Weinbergi tasakaaluseisundile. Triploide ja
hibriidseid isendeid ei esinenud. Seetdttu on 2021. a. koorunud I6he noorkalad igati
kvaliteetsed ja piisava geneetilise mitmekesisusega.

Parnu jokke asustatavate siirdesiia samasuviste noorkalade valimi (54 tk., koorunud 2021.
a.) alleelirohkus oli madalam kui Parnu joest 2006-2021 piitud sugukala valimitel ja
samas kdrgem kui Parnu poolsiirdesiia sugukarja erinevatel aastakaikudel. Noorkalade
valimi tegelik heterostigootsus oli sarnane Parnu jéest 2006-2021 pidtud siirdesiia
sugukalade valimitega ja sugukarja 2018. ja 2019. aastakdiguga, kuid korgem kui
sugukarja 2016. ja 2017. aastakaigul. Noorkalade valimi inbriidingukoefitsient ei erinenud
statistiliselt oluliselt nullist, kuid genotlilibisageduste korvalekalle Hardy-Weinbergi
tasakaaluseisundist oli statistiloiselt oluline. Triploide ja hiibriidseid isendeid ei esinenud.
2021. a. koorunud siirdesiia noorkalade valim on Gldiselt kvaliteetne ja piisava geneetilise
mitmekesisusega, kuid ei ole populatsioonigeneetilises tasakaaluseisundis. Selle

toendoliseks pohjuseks on mitte piisava efektiivse suurusega vanempopulatsioon.
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Lisa 1. Kundalohe asenduskarja 2021. a. Kiibistatud 3+
kalade geneetilise puhtuse ja genotiilibilise soo madramise

tulemused
Fenotllbiline
Proovi Kiibi r- sugu (e- ' Genotuubiline | Pikkus | Mass Mérkused
nr. emased, i- sugu (cm) (g)
isased)
1 9BES8 i Isane 48 1600
2 F663 i Isane 42 1200
3 ESE8 i Isane 55 2400
4 14AC Hobe Isane 47 1200
5 17F3 Hobe Emane 56 2000
6 D37D i Isane 45 1400
7 0C71 e Emane 47 1400
8 174C i Isane 39 800
9 FOAS5 e Emane 56 2200
10 EBD1 i Isane 41 800
11 21AC i Isane 46 1400
12 C92F i Isane 43 1200
13 E52E e Emane 47 1200
14 06BC e Emane 47 1400
15 D2D4 i Isane 38 800
16 22CE i Isane 36 600
17 1549 i Isane 40 800
18 CB2A e Emane 48 1600
19 EB98 Hobe Emane a7 1200
20 CE4B i Isane 42 1000
21 FF99 Hobe Emane 49 1400
22 EBOC i Isane 32 400
23 0D62 e Isane 43 1000| genotllbilinesuguisane
24 D4A9 e Emane 52 1800
25 E271 e Emane 47 1400
26 2CB1 e Emane 43 1000
27 CBA5 e Emane 50 1800
28 C508 e Emane 54 2400
29 CD3D i Isane 40 800
30 C3BD e Emane 44 1200
31 DA93 Hdobe Emane 46 1200
32 23F1 i Isane 47 1400
33 07BS8 Hobe Emane 46 1200
34 211F Hbbe Emane 45 1000
35 C4AB Hdobe Emane 44 1000
36 15FD i Isane 46 1200
37 FOF1 e Emane 46 1200
38 1146 i Isane 47 1200
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Proovi

Fenotllibiline
sugu (e-

Genotudlbiline

Pikkus

Mass

Kiibi nr. ) Markused
nr. emased, i- sugu (cm) (g)
isased)
39 C3FF Hobe Emane 39 600
40 OF35 i Isane 46 1200
41 15F2 i Isane 34 600
42 06C4 e Emane 47 1400
43 C50B e Emane 42 1200
44 2EDD e Emane 48 1400
45 D088 e Emane 47 1400
46 OFES8 i Isane 48 1800
47 CAA9 i Isane 42 1000
48 ca04 e Emane 51 2200
49 C4BC Hobe Emane 43 1000
50 DAFD e Emane 47 1400
51 E96D Hobe Emane 43 1000
52 EA24 i Isane 37 800
53 FOE4 i Isane 45 1200
54 D1B2 e Emane 50 1600
55 ‘0992 Hobe Emane 49 1600
56 D246 i Isane 54 2200
57 F15B Hobe Emane 48 1200
58 EDB5 i Isane 34 600
59 223D e Emane 49 1600
60 ‘0645 Hobe Isane 39 800
61 "099F Hobe Emane 42 800
62 D24B e Emane 51 1800
63 F504 i Isane 42 1000
64 14A5 i Isane 58 2600
65 FOA2 e Emane 54 2000
66 D9BB e Emane 53 2200
67 08EA e Emane 40 800
68 C568 Hobe Emane 51 1600
69 DFB1 e Emane 47 1400
70 ESE5 e Emane 47 1200
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Lisa 2. Daugava lohe asenduskarja 2021. a. kiibistatud 3+
kalade geneetilise puhtuse ja genotiilibilise soo madramise

tulemused
Fenotilbiline | Genotlitbiline
Kubls:camlse Proovi | Kiibi sugu (e-_ sugu (E- Pikkus | Mass Mirkused
kuupaev nr. nr. emased, i- |emased, I- (cm) [ (g)
isased) isased)

03.11.2021 1| 50AC Hobe I 44 1700| Triploid!
03.11.2021 2| EO026 Hobe I 52 1600
03.11.2021 3| 0B22 Isane | 39 800
03.11.2021 4| BF84 [ I 45 1000
03.11.2021 5( 313D [ | 47 1400
03.11.2021 6| CFBF e E 50 1600
03.11.2021 7| 9D07 [ | 46 1200
03.11.2021 8| CEO1 e E 49 1600
03.11.2021 9| 6257 e E 52 2000
03.11.2021 10| 77CE [ | 43 1000
03.11.2021 11| '53E8 e E 38 600
03.11.2021 12| 85FF [ | 51 1400
03.11.2021 13| 72EE [ I 48 1600
03.11.2021 14| B59A e E 41 800
03.11.2021 15| DOCA e E 56 2400
03.11.2021 16| 017D e E 45 1200
03.11.2021 17| 9740 e I 55 2400| Genot. suguisane
03.11.2021 18| 520D [ | 39 800
03.11.2021 19| 5C16 [ | 45 1000
03.11.2021 20| (€333 [ | 42 1000
03.11.2021 21| 5340 Hobe E 52| 1600
03.11.2021 22| BEDE Hobe I a7 1200
03.11.2021 23| 84B5 e E 47 1200
03.11.2021 24| 7CDA [ I 38 800
03.11.2021 25| DA87 e E 42 1000
03.11.2021 26| CBB7 [ | 46 1400
03.11.2021 27| 541C [ I 41 800
03.11.2021 28| 35C3 e E 37 800
03.11.2021 29| AD61 e E 45 1200
03.11.2021 30| 4AA2 [ | 51 2200
03.11.2021 31| FFB4 Hobe E 43| 1000
03.11.2021 32| 39A7 Hobe E 47 1200
03.11.2021 33| 46BC e E 52 2000
03.11.2021 34| ‘4E51 [ | 40 800
03.11.2021 35| 6BCA [ I 44 1200
03.11.2021 36| 5357 Hobe [ 43 800
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Fenottibiline

Genotuulbiline

Kiibistamise | Proovi | Kiibi sugu (e- sugu (E- Pikkus | Mass .
kuupdev i : d,i- |emased, I- cm Mérkused
p nr nr emased, , (cm) |(g)
isased) isased)

03.11.2021 37| 955E e E 44 1200
03.11.2021 38| BCFE e E 42 1000
03.11.2021 39| 6D3E e E 42 1000
03.11.2021 40| BD40 e E 44 1200
03.11.2021 41| 6F52 [ I 51 1800
03.11.2021 42| 689F [ | 46 1200
03.11.2021 43| BDAO [ I 37 600
03.11.2021 44| 37AD [ | 43 1000
03.11.2021 45| A4FEA [ | 51 1600
03.11.2021 46 9986 Hobe E 46 1200
03.11.2021 47| CI19F e E 43 1000
03.11.2021 48| 5871 e E 49 1600
03.11.2021 49( BOB6 e E 42 1000
03.11.2021 50| 4877 [ | 41 1000
03.11.2021 51| 46EE [ | 49 1400
03.11.2021 52| CC71 e E 54 2200
03.11.2021 53| BA67 e E 40 800
03.11.2021 54| 6DDB [ | 48 1400
03.11.2021 55| 3B&4 e E 52 2100
03.11.2021 56| 6573 [ I 48 1600
03.11.2021 57| 6C7D Hdbe E 38 800
03.11.2021 58| 354A E 42 1000
03.11.2021 59| 4848 E 50 1400
03.11.2021 60| BF4C e E 43 1000
03.11.2021 61| 767C Hobe E 50| 1600
03.11.2021 62| 5087 Hobe E 49 1400
03.11.2021 63| 4013 [ I 48 1600
03.11.2021 64| A41C [ | 43 1000
03.11.2021 65 3351 Hobe I 38 600
03.11.2021 66| 9237 [ I 41 800
03.11.2021 67| 5DCO e E 48 1600
03.11.2021 68| 744D [ I a4 1200
03.11.2021 69| 8A63 e E 51 1600
03.11.2021 70| 6B57 e E 46 1200
03.11.2021 71| A239 e E 42 1000
03.11.2021 72| ACCA e E 42 800
03.11.2021 73| 4DDD e E 43 1200
03.11.2021 74| 45D3 [ | 29 200
03.11.2021 75| BEO7 e E 40 800
03.11.2021 76 99A2 e E 48 1400
03.11.2021 77 A958 [ I 46 1200
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Fenottibiline

Genotuulbiline

Kiibistamise | Proovi | Kiibi sugu (e- sugu (E- Pikkus | Mass .
kuupaev : : d,i- |emased, I- cm Markused
p nr nr emased, , (cm) |(g)
isased) isased)

03.11.2021 78| A31D [ | 37 600
03.11.2021 79| 01F2 [ | 51| 1800
03.11.2021 80| 98F3 [ | 49| 1400
03.11.2021 81| EBA4 E 47| 1600
03.11.2021 82| B15D E 47| 1400
03.11.2021 83| B807 Hobe E 35 400
03.11.2021 84| 8A3C [ | 48| 1400
03.11.2021 85| A07B [ | 48| 1400
03.11.2021 86| 43D7 e E 43 800
03.11.2021 87| 3BD1 e E 51| 1600
03.11.2021 83| CFBB Hobe E 48| 1400
03.11.2021 89| '9E20 e E 55| 2200
03.11.2021 90| 34A0 Hobe E 48| 1400
03.11.2021 91| 7E2B e E 48| 1400
03.11.2021 92| 5462 [ | 44| 1200
03.11.2021 93| 4E6D [ | 39 600
03.11.2021 94| 28CE e E 45| 1000
03.11.2021 95 ‘0905 [ | 41 800
03.11.2021 96| ‘71E7 Hobe | 39 600
03.11.2021 97| 6CA6 [ | 51| 1800
03.11.2021 98| 96D3 [ | 40 800
03.11.2021 99| 578F [ | 49| 1600
03.11.2021 100| 29AD [ [ 39 800
03.11.2021 101| 7154 Hobe E 45| 1000
03.11.2021 102| 3ABO Hobe E 50| 1400
03.11.2021 103| 8A2B Hobe E 44| 1000
03.11.2021 104| AA35 [ | 47| 1600
03.11.2021 105| O1EF [ | 54| 2400
03.11.2021 106| 8604 e E 54| 2000
03.11.2021 107| 98DC [ | 55| 2600
03.11.2021 108| 6721 Hobe | 34 400
03.11.2021 109| 2D08 [ | 41 800
03.11.2021 110| 7450 Hobe E 50| 1400
03.11.2021 111| BAE9 E 45| 1200
03.11.2021 112| C5FA e E 45| 1200
03.11.2021 113| 72D9 [ | 48| 1400
03.11.2021 114| 4344 Hobe E 43| 1000
03.11.2021 115| 72D7 e E 51| 1600
03.11.2021 116| 8288 e E 38 600
03.11.2021 117| 5586 e E 45 800
03.11.2021 118| 5D60 [ | 43| 1000
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Fenottibiline

Genotuulbiline

Kiibistamise | Proovi | Kiibi sugu (e- sugu (E- Pikkus | Mass .
kuupdev i : d,i- |emased, I- cm Mérkused
p nr nr emased, , (cm) |(g)
isased) isased)
03.11.2021 119( B851 Hobe E 47 1200
03.11.2021 120| E4B6 e E 40 800
03.11.2021 121 8070 [ | 44 1000
03.11.2021 122| 9D%4 Hobe E 50| 1600
03.11.2021 123 A720 e E 52 1800
03.11.2021 124 BAAB [ | 41 1000
03.11.2021 125( 5D78 e E 48 1600
03.11.2021 126 50D2 [ | 41 1000
03.11.2021 127| 50D5 Hobe I 45 1200
03.11.2021 128 A3C6 [ | 43 1200
03.11.2021 129| 4D17 [ I 49 1800
03.11.2021 130( C2B2 [ | 47 1200
03.11.2021 131 5695 e E 47 1600
03.11.2021 132| ‘72E6 e E 46 1200
03.11.2021 133 59EA e E 52 1600
03.11.2021 134| °90E9 [ I 39 600
03.11.2021 135( 689D [ | 42 800
03.11.2021 136| 2D6E [ | 49 1700
03.11.2021 137 3252 Hobe E 42 800
03.11.2021 138| 50CE [ I 39 800
03.11.2021 139 CEA9 Hobe E 47 1200
03.11.2021 140 9239 [ | 42 1000
03.11.2021 141 A38B [ | 46 1200
03.11.2021 142 87BC e E 42 800
03.11.2021 143| CB46 Hobe E 49 1600
03.11.2021 144 C37C [ | 32 400
03.11.2021 145| ‘85E7 [ | 41 1000
03.11.2021 146 5367 [ | 49 1400
03.11.2021 147| ‘0280 e E 48 1600
03.11.2021 148 A361 e E 41 1000
03.11.2021 149| 8828 e E 40 1000
03.11.2021 150| 573C e E 46 1400
03.11.2021 151 DA6B e E 46 1400
03.11.2021 152| 559C e E 51 2000
03.11.2021 153| DAGSF Hobe E 44 800
03.11.2021 154| 3E1C [ I 38 800
03.11.2021 155( 2878 [ | 45 1000
03.11.2021 156| 4838 [ I 42 800
03.11.2021 157 5407 [ I 58 2800
03.11.2021 158| 51D2 [ I 39 800
03.11.2021 159( BC2D e E 52 1800
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Fenottibiline

Genotuulbiline

Kiibistamise | Proovi | Kiibi sugu (e- sugu (E- Pikkus | Mass .
kuupdev X : d,i- |emased, I- cm Mérkused
p nr nr emased, , (cm) |(g)
isased) isased)
03.11.2021 160 6944 [ | 42 1000
03.11.2021 161| ‘0290 [ I 40 600
03.11.2021 162( CAOB e E 46 1200
03.11.2021 163| ‘0061 e E 47 1200
03.11.2021 164| 8E4F [ I 32 400
03.11.2021 165 688D e E 50 1600
03.11.2021 166| 5F7B e E 52 2000
03.11.2021 167 6544 e E 53 2200
03.11.2021 168| 528F e E 49 1800
03.11.2021 169( B352 e E 44 1000
03.11.2021 170| B331 e E 43 1200
03.11.2021 171| OFB8 [ I 46 1200
03.11.2021 172 5CB9 [ | 44 1000
03.11.2021 173| 6C1E [ | 50 1800
03.11.2021 174 EAF7 [ | 41 800
03.11.2021 175| 7D53 e E 45 1200
03.11.2021 176 E32B e E 49 1400
03.11.2021 177| 4AF8 [ I 57 2000
03.11.2021 178 CC32 [ | 44 1000
03.11.2021 179| 4DA7 [ | 57 2400
03.11.2021 180| 3BOD [ I 48 1600
03.11.2021 181 5541 [ | 39 1000
03.11.2021 182| 53FC [ I 39 800
03.11.2021 183 6DE4 e E 60 3000
03.11.2021 184| 6B4D e E 48 1600
03.11.2021 185 5749 e E 48 1400
03.11.2021 186| D18A e E 49 1600
03.11.2021 187 5072 e E 49 1400
03.11.2021 188| 6862 [ I 42 1000
03.11.2021 189| ‘7E41 [ I 43 1000
03.11.2021 190| 86B2 [ I 39 800
03.11.2021 191| BD29 e E 50 1600
03.11.2021 192| “4E56 [ | 48 1600
03.11.2021 193| 8F98 Hobe E 40 800
03.11.2021 194 43A1 [ | 60 3200
03.11.2021 195| 485B e E 45 1200
03.11.2021 196 6D26 [ | 45 1200
03.11.2021 197| 4DAC [ | 44 1000
03.11.2021 198| 8A3F [ I a4 1200
03.11.2021 199| 66A1 [ | 47 1200
03.11.2021 200( 0495 e E a7 1200

53




Fenottibiline

Genotuulbiline

Kiibistamise | Proovi | Kiibi sugu (e- sugu (E- Pikkus | Mass .
kuupdev X : d,i- |emased, I- cm Mérkused
p nr nr emased, , (cm) |(g)
isased) isased)
03.11.2021 201| FF15 e E 52 2000
03.11.2021 202| 8979 e E 46 1200
03.11.2021 203| CBDE e E 46 1200
03.11.2021 204| BF90 e E 46 1400
03.11.2021 205 716E [ I 43 1000
03.11.2021 206| 66AE [ | 43 800
03.11.2021 207 542B [ I 42 800
03.11.2021 208| F493 [ | 43 1000
03.11.2021 209 F1DD Hobe E 51 1600
03.11.2021 210| °4E03 [ | 50 1800
03.11.2021 211| 4C39 [ I 40 700
03.11.2021 212| 8338 Hdbe E 41 800
03.11.2021 213| 6AB1 [ | 46 1200
03.11.2021 214| 6D1C [ | 42 1200
03.11.2021 215| 9FB1 e E 50 1600
03.11.2021 216 BAE1l [ I 39 600
03.11.2021 217| 84BA [ | 52 1800
03.11.2021 218| 53FA [ I 41 800
03.11.2021 219| 5540 e E 49 1600
03.11.2021 220 491F e E 54 2400
03.11.2021 221 C250 [ I 49 1400
03.11.2021 222| 340F [ | 34 600
03.11.2021 223| 4DBD e E 40 800
03.11.2021 224| ‘92E6 e E 45 1200
03.11.2021 225 D55D [ I 46 1200
03.11.2021 226| 6816 [ | 54 2000
03.11.2021 227 40D7 [ I 52 2000
03.11.2021 228| A4E2B e E 48 1400
03.11.2021 229| D2FF e E 43 800
03.11.2021 230 816F e E 42 1000
03.11.2021 231 5175 [ | 46 1200
03.11.2021 232| 539C [ I 40 800
03.11.2021 233| 2C7A Hobe E 38 800
03.11.2021 234 E994 [ I 46 1200
03.11.2021 235| 644C [ | 46 1200
03.11.2021 236 30F0 e E 42 1000
03.11.2021 237| D42D Hobe E 47 1200
03.11.2021 238| 4603 Hobe E 53 1800
03.11.2021 239 BCIF e E 46 1200
03.11.2021 240| 3760 e E 43 1200
03.11.2021 241 7CCB e E a7 1400
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Fenottibiline

Genotuulbiline

Kiibistamise | Proovi | Kiibi sugu (e- sugu (E- Pikkus | Mass .
kuupdev i : d,i- |emased, I- cm Mérkused
p nr nr emased, , (cm) |(g)
isased) isased)
03.11.2021 242 854E [ | 30 400
03.11.2021 243| 6B6E e E 45 1200
03.11.2021 244 80B8 [ | 53 2000
03.11.2021 245 5177 [ | 56 2400
03.11.2021 246| 549E [ | 45 1200
03.11.2021 247| 5681 e E 49 1800
03.11.2021 248| 61B6 e E 43 1200
03.11.2021 249| 5E1A e E 51 1800
03.11.2021 250 465A e E 46 1200
03.11.2021 251| 5DF4 [ | 40 800
03.11.2021 252 A3E1l [ I 38 800
03.11.2021 253| BFB9S [ I 36 600
03.11.2021 254 (C524 [ | 43 1200
03.11.2021 255| 6765 [ [ 40 800
03.11.2021 256| 95A0 [ | 52 2200
03.11.2021 257| 737D e E 44 1200
03.11.2021 258| B61F [ | 43 1200
03.11.2021 259 CCC2 e E 50 1800
03.11.2021 260| 525C Hobe E 54 2000
03.11.2021 261| CAI1E e E 48 1400
03.11.2021 262| 69FA [ I 43 1000
03.11.2021 263| 6F34 e E 49 1800
03.11.2021 264| 5364 e E 52 2200
03.11.2021 265| 6441 Hobe E 42| 1000
03.11.2021 266( ‘7E25 e E 49 1600
03.11.2021 267| 56A3 e E 44 1200
03.11.2021 268 DBE2 e E 47 1600
03.11.2021 269| D196 e E 43 800
03.11.2021 270 A5CA e E 41 1000
03.11.2021 271 59D6 [ I 39 600
03.11.2021 272 A7A9 e E 51 1600
03.11.2021 273| 7B52 Hobe I 36 600
03.11.2021 274| BB3C [ | 50 1800
03.11.2021 275| °4E78 [ | 45 1200
03.11.2021 276| 68D3 e E 54 2400
03.11.2021 277 9272 [ I 37 600
03.11.2021 278| 9232 e E 50 1600
03.11.2021 279| 6364 e E 50 1800
03.11.2021 280| D8F3 [ | 47 1400
03.11.2021 281 376A e E a4 1000
03.11.2021 282| 7BF2 Hobe E 50 1600
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Fenottibiline

Genotuulbiline

Kiibistamise | Proovi | Kiibi sugu (e- sugu (E- Pikkus | Mass .
kuupdev X : d,i- |emased, I- cm Mérkused
p nr nr emased, , (cm) |(g)
isased) isased)
03.11.2021 283| B70C [ | 45 1000
03.11.2021 284| ’'8E44 e E 37 600
03.11.2021 285| B572 e E 46 1200
03.11.2021 286 61AD e E 45 1200
03.11.2021 287| 8C4D e E 39 800
03.11.2021 288| C6B6 [ | 32 400
03.11.2021 289 7CB5 [ I a7 1200
03.11.2021 290| B25SE [ | 38 600
03.11.2021 291| AEE8 [ | 46 1200
03.11.2021 292| 9186 [ | 45 1200
03.11.2021 293| 7A8A [ I 37 600
03.11.2021 294 5210 Hdbe E 43 1000
03.11.2021 295| 91A2 [ | 42 800
03.11.2021 296 5AAE [ | 48 1200
03.11.2021 297| D9A6 e E 37 800
03.11.2021 298| 349F Hobe E 38 700
03.11.2021 299| 55EF e E 40 800
03.11.2021 300( 410C e E a7 1400
03.11.2021 301| 7D8F e E 50 1600
03.11.2021 302| ‘OADE e E 48 1600
03.11.2021 303 BOCF e E 51 1800
03.11.2021 304| B22F e E 43 1200
03.12.2020 305 BD73 i I 36 600
03.12.2020 306| 64C8 i | 37 600
03.12.2020 307| 8FD4 i I 33 400
03.12.2020 308| 5580 i | 32 400
03.12.2020 309 9B2F i I 32 400
03.12.2020 310| '5E45 i | 30 200
03.12.2020 311| A96E i I 32 400
03.12.2020 312 7CA5S i I 33 400
03.12.2020 313| 6C7E i I 32 400
03.12.2020 314 COEA i I 34 400
03.12.2020 315| °"30E3 i | 35 600
03.12.2020 316 BAES i I 39 800
03.12.2020 317| 6523 i | 34 400
03.12.2020 318| '53E3 i I 38 600
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