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1. Johdanto

Riista- ja kalatalouden tutkimuslaitoksella on viljelyssd 12 alkuperdistd kalalajia ja
ndistd ldhes 70 eri kantaa, rapu, sekd lisdksi erditd vieraita lajeja (Makkonen ym.
2000). Naistd suurin osa on madintuotantoviljelyssé, eli laitoksille perustetaan ja niissi
ylldpidetdin emokalastoja, joista lypsetty maéti siirtyy pddosin yksityisen poikaskasva-
tuksen kautta istutuksiin. Emokalojen perinndllinen aines vilittyy siten niiden jalkelai-
siin eli takaisin luontoon ja sen olosuhteisiin.

Luonnonkalakantojen hoidon yhtend padtehtdvand on siilyttdd kantojen eriytyneisyys
ja perinndllinen monimuotoisuus. Koska valtion kalanviljelylld on tdsséd keskeinen
rooli, paitettiin Riista- ja kalatalouden tutkimuslaitoksen vesiviljelyn tulosyksikossa
1990-Iuvun lopulla ryhtyé kartoittamaan emokalastojen perinnéllisti tilaa, erilaisuutta
ja monimuotoisuutta eli biodiversiteettid. Toiminnalla on ollut ja tulee olemaan suuri
vaikutus mm. vesiviljelyn toimintajirjestelmén menettelyohjeisiin.

Tama késilla oleva kirjoitus on kolmas sarjassa, jonka ensimmadisessad osassa (Aho ym.
2002) selostettiin geneettisen tietokannan perusteita, rakennetta ja mittaristoa ja toises-
sa osassa esiteltiin viljelyssd olevien taimenkantojen emoparvien perinnollisen moni-
muotoisuuden tilaa. Tassd kirjoituksessa késitellddn viljelyssd olevia harjuskantoja.
Siikoja koskevat mikrosatelliitti-DNA —selvitysten tulokset on tarkoitus késitelld jul-
kaistavaksi mydhemmin.

Talla tyolld on luotu ensimmadistd kertaa kattava, samoihin tutkimusmenetelmiin pe-
rustuva viljelyssd olevien harjuskanojen perinnéllisia ominaisuuksia ja rakennetta ku-
vaava tietokanta, joka mahdollistaa vertailukelpoisen perusaineiston kédyton emokalas-
toja vuosien mittaan uusittaessa, viljelytoimintaa kehitettiessi, sekd vertailtaessa villi-
en ja viljeltyjen harjuskantojen ominaisuuksia.




2. Aineisto

Téssd tyOdssd kdytetty aineisto on kerétty valtion kalanviljelylaitoksilla kasvatetuista
eri harjuskantojen emokalastoista lokakuun 1997 ja toukokuun 1999 viliseni aikana.
Lisédksi analysoitiin Perdmerestd Krunnien saarten ymparistostd saatuja harjusniyttei-
td, koska ko. kanta oli suunniteltu otettavaksi emoviljelyyn (emoparvi perustettiinkin
v. 2000). Naytteitd otettiin kaikkiaan 11 viljelyssd olevasta harjuskannasta 21 emopar-
vesta, mutta resursseja analyysien tekemiseen oli yhteensd 13 parven niytteisiin. Kési-
tellyt parvet olivat seuraavat (kirjainyhdistelmi on kannasta tdssd raportissa kiytetty
lyhenne, numero kertoo kuoriutumisvuoden):

ESA97 Eteld-Saimaan harjus 1997

ESA97ss Eteld-Saimaan harjus 1997, luonnosta saadut emokalat
PURSOV Puruveden harjus 1990, HRPURS86 ja HRPURS9 parvien jélkeldistd
PUR95 Puruveden harjus 1995

PUR98ss Puruveden harjus 1998, luonnosta saadut emokalat

LIE95 Lieksanjoen harjus 1995

LIE96 Lieksanjoen harjus 1996

LIE97ss Lieksanjoen harjus 1997, luonnosta saadut emokalat

RAU93 Rautalammin reitin harjus 1993

RAU97 Rautalammin reitin harjus 1997

KAJ97 Kajaaninjoen harjus 1997

KIT95 Kitkajarven harjus 1995

KIT90ss Kitkajérven harjus, 1990-1993 luonnosta saadut emokalat
KlJss Kitkajoen harjus, luonnosta saadut emokalat

1JO83-89 Iijoen harjus 1983, 1985, ja 1989, yhdistetty emokalasto
KEMS&S Kemijoen harjus yhdistetty emokalasto 1983-1986 ja 1989
PER99ss Perdmeren (Ulkokrunnit) harjus, saaliiksi saadut luonnonkalat
JUU90 Juutuanjoen harjus 1990

Muutamasta harjuskannasta (mm. HRESA, HRLIE, HRPUR ja HRRAU) on analysoi-
tu kaksi emoparvea. Liséksi analysoitiin Eteld-Saimaan, Puruveden ja Lieksanjoen
luonnonemoista emoparvien perustajamiseen vv. 1997-1999 kéytettyja yksiloitd. Ana-
lysoidut parvet on valittu padsdintdisesti siten, ettd ne edustaisivat mahdollisimman
hyvin alkuperdistd luonnonpopulaatiota (yleensé vain 1. laitospolven kalastot). Saman
kannan rinnakkaisparvien avulla oli tarkoituksena selvittda, paitsi eri parvien vilisid
eroja, my0s mahdollisia parvien perustamiseen ja viljelykdytdntdihin liittyvid perin-
noélliseen monimuotoisuuteen vaikuttaneita tekijoita.




3. Menetelmat

3.1. Naytemaara

Harjuskantojen monimuotoisuustaso on selvitetty analysoimalla 4-8 muuntelevaa mik-
rosatelliittigeenipaikkaa (Cocl23, FGTI, MST73, MST85,0ne2, BFROIS, Ogo?2 ja
Thy-A-181) kustakin kannasta. Analysoitujen yksildiden méaériaksi on pyritty saamaan
50, mutta kaytdnnossa kaikki yksilot harvoin toimivat kaikkien geenipaikkojen osalta.
Poikkeuksellisen suuria vaikeuksia oli Kitkajoen ja Kitkajarven niytteisséd, joiden
DNA ei monistunut kunnolla eri eristysmenetelmistd huolimatta. Kitkajoen osalta yk-
siloitd monistui niin vahén, ettd luotettavat analyysit eivit ole mahdollisia. Mikali yk-
silomaéra jonkin geenipaikan osalta on alhaisempi kuin 50, aineisto on korjattu vas-
taamaan tavoiteyksiloméardd Ewensin (1972) korjausmenetelmdd kéyttiden. Téssd ra-
portissa esitetyt tulokset ovat siten suoraan vertailukelpoisia analysoidusta yksiloméaa-
rdstd riippumatta.

Tutkituissa harjusparvissa eri mikrosatelliittilokuksissa havaittu alleelimdird (laskettu
50 yksilod kohti) on raportin liitteena.

3.2. Geneettiset analyysit

Laboratorioanalyysit on 4 kannan osalta tehty Helsingin yliopiston Populaatiobiologi-
an osaston Molekyyliekologian laboratoriossa (vastaava tutkija M. Koskinen) ja 7
kannan osalta Uppsalan yliopiston Eldinekologian laitoksen molekyylilaboratoriossa
(vastaava tutkija T. Aho). Kdytetyistd menetelmistd ja niiden soveltuvuudesta ks. 13-
hemmin Aho (1999). Aineiston analysoinnin ja tulosten tulkinnan osalta vastuullinen
tutkija on tdssé tyossd T. Aho, tietokannan ovat laatineet T. Aho ja J. Piironen.

3.3. Monimuotoisuus

Monimuotoisuusindekseind on kdytetty (ks. myds Aho ym. 2002):

e havaittua geenimuotojen madrdd (saman geenin eri muodot eli alleelit; jokaisella
yksilolla on kaksi kopiota kustakin geenistd, joista toinen on peritty naaraalta ja
toinen koiraalta). Harvinaiseksi geenimuodoksi sanotaan sellaista, jonka taajuus
on alle 5%.

e havaittua heterotsygotia-astetta (H,; erilaiset geenimuodot omaavien yksildiden
suhteellinen osuus).

e odotettua heterotsygotia-astetta (H.; geenidiversiteetti, geenimuotojen méarin pe-
rusteella laskettu odotettu heterotsygotia-aste). Geenidiversiteetti vastaa odotettua
heterotsygotia-astetta vastaavassa, satunnaisesti lisdéntyvéissd populaatiossa. Mi-
kéli kannan sisélld yksilot lisddntyvit satunnaisesti eiké esimerkiksi sukusiitosta
tai yksiloméaarin romahduksia esiinny, noudattavat geenimuotojen taajuudet nk.
Hardy-Weinbergin taajuuksia. Populaation geenimuotojen taajuuksien sanotaan
talloin olevan Hardy-Weinbergin tasapainotilassa. Talloin havaittu heterotsygo-
tia-aste ja geenidiversiteetti ovat suunnilleen yhtd suuria. Poikkeamat H-W-
tasapainotilanteesta on tilastollisesti testattu.




3.4. Efektiivinen populaatiokoko

3.4.1 Perustajayksil6t

Perustajayksildilld tarkoitetaan viljelyparven alkuhedelmdityksissé kéytettyjd naaraita
ja koiraita. Ndiden emojen ominaisuuksista méaédraytyy hyvin pitkélle se, kuinka mo-
nimuotoinen viljeltdvd emoparvi on geneettisesti (vrt. efektiivinen koko). Teoriassa
parhaimmillaankin emoparveen voidaan saada korkeintaan sama médrd perinnollista
muuntelua kuin perustajayksildissd on olemassa. Kaytinnossa toteutuneeseen efektii-
viseen kokoon vaikuttavat mm. emojen paritustavat, jilkeldismééran vaihtelu ja kuo-
levuus ennen parven sukukypsyysikaa.

3.4.2 Teoreettinen efektiivinen populaatiokoko (Ne¢)

Laskennallinen tunnusluku N, kuvaa lisddntyvén eli perinnéllisessd mielessd tehok-
kaan populaation kokoa , mikéd on aina pienempi kuin populaation yksiléiden koko-
naisméérd. Tarkkaan ottaen efektiivistd populaatiokokoa kuvaavilla kaavoilla laske-
taan, milld todennédkoisyydelld sama geeni kahdella yksilolld on perdisin samalta naa-
raalta ja samalta koiraalta. Sen laskemiseen ideaalipopulaatiossa (mm. satunnainen
hedelmoitys, vakaa populaatiokoko, tasainen sukupuolijakauma, Poisson-jakaumaa
noudattava perhekoon jakauma ja liséksi oletetaan, ettei valintaa tapahdu) kéytetiddn
eri tilanteissa seuraavia kaavoja:

a) Kéytetién eri miéra naaraita ja/tai koiraita:
Ne =4 x N X NW/(Na + Ny,

N, = naaraiden lukuméira ja Ny = koiraiden lukumééra.

b) Populaatiokoko vaihtelee periakkaisissd vuosiluokissa:
N. = 1/t X 21/Ny-1,

missd t = vuosiluokka ja N; = populaatiokoko vuosiluokassa t

¢) Populaatiokoko vaihtelee ja kdytetddn eri madra naaraita ja/tai koiraita:
Ne = [1/tx X(1/4 N, + 1/4 NI,
symbolit ovat samat kuin edellé.

Jos populaatiokoot (N; ) ovat suhteellisen suuria, on efektiivinen populaa-
tiokoko likimain populaatiokokojen harmoninen keskiarvo:

1/N, = U/t x Z1/N;

d) Jalkeldisten lukuméaarid/emokala vaihtelee, populaatiokoko pysyy vakiona:
N. = (4N-2)/(V(t2),
Vi = jilkeldismédrin varianssi/emokala.

Siis jos kaikilla naarailla ja koirailla on yhtd monta jélkeldista tai perheiden
jélkeldaisméaara on tasattu (eli Vi = 0), on:

N. =2N-1

eli huomattavasti suurempi kuin kdytettyjen emojen lukuméérien perusteella
laskettu efektiivinen populaatiokoko.




3.4.3 Toteutunut efektiivinen populaatiokoko

Mikrosatelliittiaineistosta laskettu toteutunut efektiivinen populaatiokoko, eli lisddnty-
vien yksiloiden mddrd on laskettu Hillin (1981) metodia kiyttden. Tdmi menetelma
edellyttid, ettd populaatioiden vélilld ei ole muuttoliikettd, ts. ettd populaatiot ovat toi-
sistaan eristyneitd. Mikéli muuttoliikettd (tai kantojenvalisid istutuksia) esiintyy, arvio
efektiivisestd populaatiokoosta saattaa olla liian suuri. Menetelmd on sitd tarkempi,
mitd suurempi analysoitu yksilomiird on, joten esimerkiksi noin 20 yksilon otoksiin
on suhtauduttava varauksella. Edelleen, mitd vanhemmasta parvesta on kysymys, sitd
enemmén yksiloitd on todennédkdisesti kuollut. Timi pienentdéd aineistosta laskettua
efektiivistd perustajamédrdd. Nuorista emokalaparvista tehdyistd otoksista laskettu
efektiivinen populaatiokoko on siten luotettavampi kuin jo ikdéntyneista.

3.4.4 Geneettinen pullonkaula

Geneettiseksi pullonkaulaksi kutsutaan tilannetta, jossa populaation lisdéntyvien yksi-
16iden madrd on romahtanut hyvin pieneksi. Timé nidkyy analyysituloksissa heterotsy-
gotiaylijaidména, mikd on tilastollisin testein osoitettavissa. Kyseinen testi vaatii kui-
tenkin vdhintddn kymmenen mikrosatelliittigeenipaikan analysointia luotettavien tu-
losten saamiseksi. Téssé ty0ssé ei ole nédin ollen tuota testid kdytetty, vaan geneettisen
pullonkaulan mahdollisuuteen viitataan tapauksissa, joissa heterotsygotiaylijadmaa
selvisti esiintyy.

3.5. Yksiloiden valinen sukulaisuus

Parven yksildiden vilinen keskindinen sukulaisuusaste, r-arvo,on laskettu kdyttden oh-
jelmaa Delrious (Stone & Bjorklund 2001). Ohjelma laskee mikrosatelliittiaineistosta
jokaisen yksiloparin vilisen sukulaisuuden, ja niistd pareittaisista arvoista on laskettu
keskiarvo koko parvelle. Sukulaisuusasteen r = 0,5 vastaa tiyssisaruksia, r = 0,25 puo-
lisisaruksia ja r = 0,125 serkuksia. Kullekin emoparvelle on lisdksi laskettu tdys-
sisarusparien osuus (niiden pareittaisten vertailujen osuus, joissa r > 0,375) ja suku-
laisparien osuus (r > 0,07) kaikista pareittaisista vertailuista. Sukulaisuuden tilastolli-
sena raja-arvona on siis kdytetty r-arvoa 0,07. Myos tdmi menetelma on sitd tarkempi,
mitd suurempi analysoitu yksilomiérd ja geenipaikkojen méaird on. Mahdolliset poik-
keamat Hardy-Weinbergin tasapainosta vaikuttavat r-arvoihin (menetelmi edellyttia
satunnaista pariutumista), joten niiden parvien osalta, joissa poikkeamia havaittiin, tu-
lee r-arvoja tarkastella viitteellisind. Téssé selvityksessd r-arvoja tulee kaikkien parvi-
en osalta kayttdd 1dhinné vertailtaessa emoparvia keskendin.

Emokalaparvien sisdinen sukulaisuus on luokiteltu seuraavasti

Sukulaisuusaste (r) Tayssisaria (%) Sukulaisten osuus Luokittelu
(%)
<0.06 <20 erittdin alhainen
0.061-0.070 <5 20.1-25 alhainen
0.071-0.100 5.1-10 25.1-30 keskiméiriinen
0.101-0.110 10.1-15 30.1-35 korkea
>0.111 >15.1 >35.1 erittdin korkea




3.6. Kantojen valiset erot

Kantojen vilisten erojen analyysi perustuu eroihin geenimuotojen taajuuksissa seki
maédrissid. Fgr-arvo kertoo kantojen vélisen erilaisuuden, eli montako prosenttia koko-
naismuuntelusta esiintyy kantojen vililld verrattuna kantojen sisdiseen geneettiseen
muunteluun (esim. Fsr = 0,0529 tarkoittaa sité, ettd 5,29 % muuntelusta esiintyy kan-
tojen vililld ja loput kantojen sisdlld). Mitd suurempi Fsr-arvo on, sitd erilaistuneem-
pia kannat ovat. Fgr-arvon tilastollinen merkitsevyys kertoo sen, onko arvo suurempi
kuin nolla. Mikili arvo ei ole tilastollisesti merkitsevé, kannat eivét ole geneettisesti
erilaistuneita.

Geenimuotojen taajuuksiin perustuva testi (population differentiation test) kertoo onko
kantojen vililla eroja geenimuotojen taajuuksissa, ja Fsr-arvo puolestaan kertoo erojen
suuruuden (montako prosenttia kokonaismuuntelusta esiintyy kantojen vélilld, verrat-
tuna kantojen sisdiseen muunteluun). Geenimuotojen taajuuksiin perustuva testi on
konservatiivisempi kuin pelkkd Fsr-arvo.

Fis-arvo puolestaan kuvaa kannan (tai parven) sisdistd geneettistd rakennetta. Mikali
tdma arvo on positiivinen kaikkien tutkittujen geenipaikkojen osalta, on todennikdisti
ettd kannassa esiintyy sukusiitosta.

3.7. Kantojen valiset geneettiset etaisyydet

Kantojen viliset geneettiset etdisyydet on laskettu kayttdmalldi Nei DA distance —
menetelmid. "Puudiagrammi’ kertoo eri kantojen suhteellisen geneettisen etdisyyden
toisistaan. Mitd ladhemmads toisiaan kannat sijoittuvat, sitd ldheisempéé ’sukua’ ne ovat
toisilleen. Jokaisen viivan alussa oleva numero kertoo prosentuaalisesti kuinka toden-
ndkdistd on, ettd kanta sijoittuu juuri kyseiseen kohtaan. Mikali luku on yli 50, tarkoit-
taa se yli 50%:n todennédkdisyytta, ja sijoittumista voidaan pitdd melko varmana. Vii-
vojen pituudet ovat puolestaan geneettisen erilaisuuden mitta: mitd pidempi viiva, sitd
enemman kanta poikkeaa muista kannoista.




4. Tarkastelutapa

Aineiston luonteen huomioiden sité on tarkasteltu neljilla eri tasolla:

Kalakohtaiset tiedot on ensin koottu parvitasolla laskemalla kunkin parven mo-
nimuotoisuustaso, efektiivinen koko ja yksildiden vélinen sukulaisuusaste. Saman
kannan eri parvia on sitten verrattu keskenddn mahdollisten geneettisten erojen
selvittdmiseksi.

Témén jélkeen parvikohtaiset tiedot on yhdistetty ja késitelty kantatasolla laske-
malla kantojen monimuotoisuustaso. Kannat on tdméin jilkeen ryhmitelty vesis-
tokohtaisesti (Inarinjarven , Pohjanlahden, Kuusamon, Rautalammin, ja Vuoksen
alue)

Kunkin vesistdalueen sisdlld kantoja on verrattu keskenddn ja niiden geneettiset
erot on testattu.

Neljannelld, eli lajitasolla, kaikkia kantoja on vertailtu keskenién ja niiden valisid
suhteita tarkastellaan esimerkiksi kantojen vilisten geneettisten etdisyyksien
avulla.

—» | Parvi 1

Yksi;éiirl‘(;l;izinen — m Kanta 1
Parvi1_> Parvi 3 Vesistoalue 1
Parvi 2 Kanta 2 Laji 1
Parvi 3
Parvi 1 / Vesistoalue 2
Parvi 2 Kanta 3
Parvi 3
| analyysit >
Perusaineisto Aineiston kaytto

Kuva 1. Harjuksen emokalastojen geneettisen selvityksen tarkastelutavan
hierarkkinen rakenne.




5. Tulokset

5.1 Harjusparvien erot ja geneettinen etaisyys

Kalanviljelylaitoksilla emokalaparvet eldvit rajallisen ajan. Parven perustajayksili-
den mééri ja kasvatuksen aikana tapahtuva kuolevuus ovat sattumanvaraisia ja erilldén
luonnon- ja viljelypopulaatioista. Tastd syystd ei yksittdisen parven perusteella ole
syyté tehda pitkalle vievid johtopaatoksia.

Tutkitut emoparvet ja luonnonpopulaatioiden néytteet jakautuvat melko selkeisti kah-
teen maantieteelliseen alueeseen: Eteld-Suomi; Vuoksen vesistd (Eteld-Saimaan, Pu-
ruveden ja Lieksanjoen harjukset) sekd muu Suomi (Rautalammin reitin, Kajaaninjo-
en, Kitkajoen, Kitkajérven, Kemijoen, lijoen, Juutuanjoen harjukset). Lieksanjoen har-
juksen emoparvet sekd luonnonpopulaatio ryhmittyvit selkedsti omaksi haarakseen
Vuoksen vesiston sisélla.

5.2. Harjuskantojen erot ja geneettinen etaisyys

Useista saman kannan emokalaparvista tehdyistd mikrosatelliitti-DNA-analyyseisté
voidaan yhdistiméll4 saada hyvé kuva kyseisen harjuskannan sijoittumisesta harjusten
sukupuuhun Suomessa. ’Puudiagrammi’ kertoo eri harjuskantojen suhteellisen geneet-
tisen etdisyyden toisistaan. Mitd ldhemmaés kannat sijoittuvat toisiaan, sitd laheisempéé
’sukua’ ne keskendidn ovat. Jokaisen viivan alussa oleva numero kertoo prosentuaali-
sesti kuinka todennékdistd on, ettd kanta sijoittuu juuri kyseiseen kohtaan. Mikéli luku
on yli 50, tarkoittaa se yli 50%:n todenndkdisyyttd, ja sijoittumista voidaan pitdd mel-
ko varmana. Viivojen pituudet ovat puolestaan geneettisen erilaisuuden mitta: mité pi-
dempi viiva, sitd enemmén kanta poikkeaa muista parvista.
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Kuva 2. Harjuskantojen geneettiset etdisyydet.

Tutkittujen harjuskantojen ryhmittyminen ei muutu parvittaisesta ryhmittymisesta,
vaikka saman kannan emokalastot yhdistetddnkin (Puruvesi, Lieksanjoki ja Rauta-
lammin reitti). Kannat jakautuvat selkedsti kahteen maantieteelliseen alueeseen:
Vuoksen vesistoon ja muuhun Suomeen. Kantojen viliset erot vaikuttavat selkeiltd.

5.3. Harjusparvien geneettinen monimuotoisuus

Yksittdisten emokalaparvien néytteistd ei voida tehdd johtopddtoksid kannan tilasta
luonnossa sen paremmin kuin koko viljelypopulaatiossakaan, elleivét kaikki viljelyssa
olevat kalat ole samoista perustajayksiloistd perdisin. Mikéli ndyteparvi on ikdéntynyt
ja madrillisesti pieni, ongelma tissd suhteessa korostuu. Parvikohtainen alleelien
(geenipaikkojen) médrd ja heterotsygotia-aste kertoo kuitenkin, mihin asioihin vilje-
lyssé erityisesti olisi kiinnitettivd huomiota.

Parvikohtaisessa aineostossa oli merkillepantavaa, etté erityisesti Vuoksen vesiston ja
Iijoen harjuskantojen geenidiversiteetti eli geenimuotojen (alleelien) maard on selvésti
muita harjuskantoja alhaisemmalla tasolla. Kuitenkaan tutkittujen emoparvien ja luon-
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nosta saatujen vastaavien kantojen vélilld ei ollut suuria eroja alleelimdarissd. Liséksi
Lieksanjoen, Puruveden ja Rautalammin reitin eri emoparvien vélilld on havaittavissa
selvid eroja heterotsygotia-asteessa, vaikka geenidiversiteetin erot ovatkin véhéisia.
Useimmissa parvissa heterotsygotia-aste vastaa kohtuullisen hyvin geenimuotojen
maaraa.

5.4. Harjuskantojen geneettinen monimuotoisuus

Useista saman kannan emokalaparvista tehdyistd mikrosatelliitti-DNA -analyyseisté
voidaan yhdistdmélld saada kohtalaisen hyva kuva kyseisen kannan perinnollisestd
monimuotoisuudesta. Kuvassa 3. on esitetty jokainen harjuskanta pallona, jonka koor-
dinaatit ovat kaikkien geenipaikkojen yli laskettu keskiméirdinen havaittu heterotsy-
gotia-aste ja geenimuotojen méérd, joka on korjattu vastaamaan nédytekokoa 50. Tadma
on siis analysoitujen kalojen méérasta riippumaton geenimuotojen mééra. Katkoviival-
la on kuvaan merkitty kaikkien analysoitujen kantojen keskiarvot.

o 8+ 01ESA97
n
:ZL 7 N O2LIE
. | 5 03 PUR
g 6 “E ® Aineiston
] 5 @ keskiarvo 04 RAU
E “
c i 051J083,85,89
g4 ©
..g 3 - © ( ® O 6 KEM83-86,89
g 2 _ O 7 PER99ss
c:iO
— sig
c 1 (] 0 8 KAJ97
[ Q2
Q =31
o 0 T T T T \ 1 O9Klss
0,1 0,2 0,3 0,4 0,5 0,6 0,7 ook
Heterotsygotia-aste ® 11 JUUS0

Kuva 3. Harjuskantojen geneettinen monimuotoisuus. Juutuanjoen harjus-
kannan (11) alhainen heterotsygotia-aste poikkeaa selvésti.

Kantojen vililld on huomattavia eroja monimuotoisuusasteessa. Vuoksen vesiston har-
juksilla seki Iijjoen harjuksella on selvisti vihemmén geenimuotoja kuin muilla tutki-
tuilla kannoilla. Eteld-Saimaan, Lieksanjoen ja Puruveden harjuksen luonnosta saa-
duilla emoilla (perustajayksil6illd) on jonkin verran enemmaén geenimuotoja kuin vas-
taavien kantojen emokalastoissa, mutta erot eivit ole suuria. Tétd voidaan pitdd osoi-
tuksena siité, ettd Vuoksen vesiston harjusten muuntelun taso on luontaisestikin muita
kantoja vdhdisempdd. Toisaalta taas Vuoksen vesiston harjusten emoparvien hetero-
tsygotia-aste on keskiarvoa korkeampi.
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5.5.Harjusparvien sukulaisuusaste ja efektiivinen populaatiokoko

Tutkittujen harjusparvien méérét tutkittujen yksildéiden sukulaisuuden suhteen on esi-
tetty seuraavassa:

Sukulaisuusaste Téyssisaria Sukulaisten osuus
Luokittelu r-arvo parvia % parvia % parvia

erittdin alhainen <0.06 0 <20 1

alhainen 0.061- 0 <5 1 20.1-25 0
0.070

keskimaardinen 0.071- 8 5.1-10 7 25.1-30 5
0.100

korkea 0.101- 2 10.1-15 6 30.1-35 5
0.110

erittdin korkea >0.111 6 >15.1 2 >35.1 5

Kuvassa 4 on esitetty parvien toteutunut efektiivinen populaatiokoko (Ne) pylvisdia-
grammina (vasemmanpuoleinen akseli) 95%:n luottamusvéleineen. Parvet on jérjestet-
ty efektiivisen koon mukaan pienimmaistd suurimpaan. Tdmé metodi on sitd tarkempi,
mitd suurempi analysoitu yksilomédrd on, joten esimerkiksi noin 20 yksilon otoksiin
on suhtauduttava varauksella.

Parven yksildiden vélinen keskindinen sukulaisuusaste, r-arvo, (keskiarvo kaikista pa-
reittaisista vertailuista) on esitetty palloina, joihin on piirretty myos 95%:n luottamus-
vélit (oikeanpuoleinen akseli). Sukulaisuuden r-arvo 0,5 vastaa tdyssisaruksia, 0,25
puolisisaruksia ja 0,125 serkuksia.

Ne r
160 ¢ 0,25
140

120 1@ + 702
100

- 0,15

80 ___;+_‘__

60 |
40 |
+ 0,05

20 — T T+ —

0 ﬁIﬁI.IHIHIHIHIHI A IE”I\le-aNIoa 0

O P 2P A QA DPHAPA 209N 0N o 0

N be of? QS’ ?9 ' D N AD S NI IR G

EF T CETELF EE S L®

Kuva 4. Harjusparvien toteutunut efektiivinen populaatiokoko Ne (pylvaiat) ja
keskimaardinen yksiléiden vélinen sukulaisuusaste r (pallot). Katkoviivalla
on merkitty sukulaisuusasteen yleiskeskiarvo (0,115) ja yhtenaisella viivalla
efektiivisen koon suosituskoko (Ne = 50).
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Toteutunut efektiivinen populaatiokoko (niiden perustajayksiléiden lukumaiiré, joiden
jélkeldisid on parvessa edustettuna) on huomattavan alhainen usean parven osalta. Yli
puolella (7) kaikista analysoiduista emoparvista (13) toteutunut efektiivinen perusta-
jamaiira ndyttdisi olevan alle 20 yksilod. Ainoastaan kolmella parvella N, oli yli 40 yk-
silod, mutta kahdella niistd — 1JO83-89 ja KEMS85 tidmé aiheutunee ainoastaan eri-
ikdisten emoparvien yhdistamisestdi. HRPUR90V-parvi on taas tuotettu kdyttien aina-
kin kahta emoparvea (HRPURS86 ja HRPURS9), joista on lypsetty suurehko méaré yk-
siloitd. Néistd saatua métid on viety luonnonravintolammikkoon, misté sitten osa on
satunnaisesti valittu HRPUR90V -ikdluokkaan. Sukulaisuusasteen yleiskeskiarvo
(r=0,115) on suhteellisen korkea, mutta perustajaméiriin ndhden kohtuullisella tasolla.
Niissd parvissa, joiden perustajamdird jdi alle 20, keskimiirdinen sukulaisuusaste
vaihteli erittdin paljon. Satunnaistekijat voivat vaikuttaa niihin tuloksiin ko. parvissa,
mutta tulokset voivat olla my0s seurausta vaihtelusta hedelmoitystuloksessa parvea
perustettaessa (pariuttamistapa, perheiden lukuméiérd) ja/tai myohemmastd valikoivas-
ta kuolleisuudesta.

Kantakoodin peréén kirjoitettu numero kertoo kyseisen parven perustamisvuoden (ka-
lojen kuoriutumisvuosi). Mitd vanhempi parvi on, sitd enemmaén yksilditd on todenni-
koisesti kuollut, mikéd osaltaan pienentdd aineistosta laskettua efektiivistd perustaja-
madrdi. Toisin sanoen, mitd nuoremmasta parvesta on kysymys, sitd luotettavampi ai-
neistosta laskettu efektiivinen koko on.

Toteutunutta efektiivistd populaatiokokoa ei pystytty laskemaan kaikista emokalas-
toista mm. monistumattomien naytteiden takia (HRKJY ja HRKITss) tai ohjelman an-
tama arvo oli ddreton (HRJUU90, HRLIE97ss ja HRES97ss).

Tédmén parvikohtaisen analyysin perusteella néyttdé siltd, ettd esimerkiksi simulointi-
tutkimusta apuna kayttéen olisi tarpeen selvittdd eri hedelmditystapojen vaikutus mik-
rosatelliitein mitattavaan efektiiviseen populaatiokokoon. Néin olisi mahdollisuus sel-
vittda esimerkiksi eri ikdluokkien yhdistdmisen geneettiset vaikutukset.
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6. Kantakohtainen tarkastelu ja suositukset

Seuraavissa kantakohtaisissa tarkasteluissa mukaan on otettu myos viljelykantarekiste-
rissd (Makkonen ym. 2000) esitetty arvio kunkin kannan uhanalaisuudesta seké vilje-
lyn tarpeellisuudesta.

HRESA97
Jarviharjus
Vuoksen vesistd, Kyla-

niemen etelépuoli
Ikéluokat —97 ja —97ss

TILANNE: Erillinen kanta, johon kuitenkin on sekoittunut
jonkin verran Puruveden harjuskantaa. Parven efektiivinen ko-
ko pieni ja sukulaisuusaste korkea. Geenidiversiteetti tdméan
ikéluokan perustajayksiloissd on selvésti korkeampi kuin emo-
parvessa, eli emoparven perustamisen ja alkukasvatuksen aika-
na monimuotoisuus on vihentynyt.
VILJELYKANTAREKISTERIN ARVIO: Viljely tarpeellinen,
Silmaélldpidettiva, puutteellisesti tunnettu kanta.

SUOSITUS KAYTANNOKSI: On syytd perustaa useita pe-
rakkdisida emokalastoja ja pyrkid vidhentiméddn kasvatuksen
alkuvaiheenkuolleisuutta.

JATKOTUTKIMUSTEN TARVE:

HRPUR

Jarviharjus

Vuoksen vesistdo, Puru-
vesi

Ikéluokat —90, -95 ja
-98ss

TILANNE: Selvisti perinnollisesti oma kantansa. Monimuo-
toisuusasteeltaan Vuoksen harjuskantojen yleistasoa, tosin
emoparvien heterotsygotia-aste vaihtelee keskiarvon molem-
min puolin. Luonnosta saaduissa harjuksissa jonkin verran
enemméin geenimuotoja. Emokalastojen sukulaisuusaste kor-
kea.

VILJELYKANTAREKISTERIN ARVIO: Viljely tarpeellinen,
Silmaéllapidettava, taantunut kanta.

SUOSITUS KAYTANNOKSI: Useiden emoparvi-ikéluokkien
perustaminen ja samanaikainen viljely tarpeen sukusiitoksen
estdmiseksi ja monimuotoisuuden varmistamiseksi.
JATKOTUTKIMUSTEN TARVE:

HRLIE
Jokiharjus

Lieksanjoki
Ikéluokka —97 ja —97ss

TILANNE: Selvisti oma erillinen kanta. Monimuotoisuustaso
hieman Vuoksen harjusten keskitasoa alhaisempi, mutta parvi-
en heterotsygotia-asteet vaihtelevat ikaluokittain. Geenimuoto-
jen miiréd oli myds luonnosta saaduilla harjuksilla samalla ta-
solla kuin emoparvissakin, mutta heterotsygotia-aste oli selvés-
ti emoparvia alempi. Se voi aiheutua sattumasta. Emoparvissa
on suositusta alhaisempi efektiivinen koko, ja niiden sukulai-
suusasteet ovat varsin korkeat.
VILJELYKANTAREKISTERIN ARVIO: Viljely tarpeellinen,
silmélldpidettdva, harvinainen kanta.

SUOSITUS KAYTANNOKSI: Pieni toteutunut efektiivinen
koko seké korkea sukulaisuus aiheuttavat sukusiitosta ja mo-
nimuotoisuuden alenemista. Useiden perdkkdisten emo-
vuosiluokkien viljely on valttdmatonta.
JATKOTUTKIMUSTEN TARVE:

HRRAU
Jarviharjus
(Ylisenkoski)
Ikéluokat-93 ja -97

TILANNE: Perinnéllisesti selvdsti oma kantansa. Monimuo-
toisuusaste suhteellisen korkea muihin harjuskantoihin verrat-
tuna. Kuitenkin parvissa merkkejé sukusiitoksesta ja /tai perus-
tajien pienestid mirasti tai kannan sekoittumisesta.

VILJELYKANTAREKISTERIN ARVIO: Viljely tarpeellinen,
ei uhanalainen, ilmeisesti siirretty kanta, joka on perdisin Laa-
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tokan ja Kemijoen harjuskantojen istutuksista.

SUOSITUS KAYTANNOKSI: Useiden perikkiisten emo-
vuosiluokkien viljely on vélttiméatonta.
JATKOTUTKIMUSTEN TARVE: Luonnonkannan monimuo-
toisuutta tulisi verrata laitoskalastoihin, koska merkkejd mah-
dollisesta sukusiitoksesta 10ytyi.

HRKAJ (HROUV)
Jokiharjus
Kajaaninjoki
Ikédluokka —97

TILANNE: Poikkeaa muista harjuskannoista perinnéllisesti.
Suhteellisen paljon geenimuotoja, mutta heterotsygotia-aste
selvisti keskiarvoa alempi. Pieni efektiivinen koko ja erittiin
suuri sukulaisuusaste (suurin sukulaisten osuus kaikista tutki-
tuista parvista). Merkkeja sukusiitoksesta.
VILJELYKANTAREKISTERIN ARVIO: Viljely tarpeellinen,
silmallapidettdvd, harvinainen kanta. Nykyinen Oulujoen ve-
siston kanta on ldhtdisin Kajaaninjoen harjuksista.

SUOSITUS KAYTANNOKSI: Perustettava uusia emokalasto-
ja luonnosta.

JATKOTUTKIMUSTEN TARVE: Luonnonkannan perinndlli-
set ominaisuudet olisi selvitettava.

HRKIJ
Jokiharjus
Kitkajoki
Ikdluokka

TILANNE: Naytteet eivit toimineet, joten tarkempia johtopaa-
toksid ei voida esittia.

VILJELYKANTAREKISTERIN ARVIO: Viljely tarpeellinen,
ei uhanalainen, alkuperéinen kanta.

SUOSITUS KAYTANNOKSI:

JATKOTUTKIMUSTEN TARVE: Otettava uudet niytteet,
jotta analyysit voidaan varmistaa.

HRKIT
Jarviharjus
Kitkajarvi
Ikéluokat:
95

90-93ss, ja

TILANNE: Selvisti oma erillinen kanta. Osa néytteisti ei toi-
minut, joten johtopédétdksiin suhtauduttava varovasti. Geeni-
muotojen médrd korkea muihin harjuksiin verrattuna. Luon-
nonkaloissa oli ainakin 4 geenimuotoa, joita ei 10ytynyt niistd
v. 1995 perustetussa jilkeldistossd. Kyse on perustamisotan-
taan liittyvéstd heikkoudesta tai valikoivasta kuolevuudesta
viljelyssd, koska perustajamééra oli 173, mutta toteutunut efek-
tiivinen koko v. 95-parvessa oli kuitenkin vain 1,7.
VILJELYKANTAREKISTERIN ARVIO: Viljely vélttiméton,
vaarantunut, alkuperdinen kanta.

SUOSITUS KAYTANNOKSI: Uusien parvien perustamista
on jatkettava luonnonkaloista, mutta on pidettdva huoli siité,
ettd mahdollisimman monen perustamisessa kéytetyn perheen
jélkeldisid saadaan emokalastoon.

JATKOTUTKIMUSTEN TARVE:

HRPERSss

Meriharjus

Perdameri, Krunnit
Ikdluokka: 99 saaliska-
lat

TILANNE: Selvisti oma erillinen kanta. Monimuotoisuustaso
suhteellisen korkea. Merkkejé sukusiitoksesta ja mahdollisesta
sekoittumisesta. Kyseessd luonnonkalandyte, josta ei kuiten-
kaan voitu perustaa emokalastoa.
VILJELYKANTAREKISTERIN ARVIO: Viljely vilttdméton,
erittdin uhanalainen, alkuperdinen kanta

SUOSITUS KAYTANNOKST:

JATKOTUTKIMUSTEN TARVE:

HRIJO

Jokiharjus

Iijoki

Ikéluokat: -83, -85 ja —

TILANNE: Perinnéllisesti erillinen kanta, mutta monimuotoi-
suusaste alhainen verrattuna muihin harjuksiin (Vuoksen vesis-
ton harjuksia lukuun ottamatta). Usean vuosiluokan yhdistetys-
td ndytteestd (jo useamman sukupolven laitoskalastoja) lasketut
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89, yhdistetty parvi

toteutuneet efektiiviset koot ja sukulaisuusarvot ovat todenni-
koisesti korkeampia kuin erillisistd ikdluokista lasketut.
VILJELYKANTAREKISTERIN ARVIO: Viljely tarpeellinen,
ei uhanalainen, alkuperéinen kanta.

SUOSITUS KAYTANNOKSI: Emoparvien uusiminen luon-
nosta saatavista kaloista tarpeen perdkkdisind vuosina, jotta
sukusiitosta voidaan vélttéd ja hallita tuotantoa tarkemmin.
JATKOTUTKIMUSTEN TARVE: Luonnonkalojen perinnél-
linen muuntelu olisi selvitettdvi, koska monimuotoisuusaste on
muihin saman alueen harjuksiin verrattuna selvésti alhaisempi.

HRKEM

Jokiharjus

Kemijoki

Ikdluokat —83,-84,-85,-
86 ja —89 yhdistetty

TILANNE: Perinnéllisesti muista harjuksista eriytynyt kanta.
Kyseesséd usean vuosiluokan yhdistelméparvi, joten em. Iijoen
harjusta koskevat seikat pétevit my0s tédssi. Monimuotoi-
suusaste suhteellisen korkea (sekd geenimuotojen méadrd ettd
heterotsygotia-aste). Korkea toteutunut efektiivinen koko selit-
tyy parvien yhdistdmiselld, samoin suhteellisen alhainen suku-
laisuusaste. Néistd huolimatta parvessa selvid merkkejd su-
kusiitoksesta.

VILJELYKANTAREKISTERIN ARVIO: Viljely tarpeellinen,
ei uhanalainen, alkuperdinen kanta.

SUOSITUS KAYTANNOKSI: Luonnosta 1983-86 saaduista
kaloista olisi perustettava mahdollisimman laaja emokalasto
pareittaisilla hedelmdityksilld jélkeldismdédrd tasaten. Emoka-
laston jatkuva uusiminen luonnosta suositeltavaa.
JATKOTUTKIMUSTEN TARVE:

HRJUU
Jokiharjus
Juutuanjoki
Ikéluokka: -90

TILANNE: Selvisti oma erillinen kanta. Erittdin alhainen het-
rotsygotiaste sekéd kahden geenipaikan erittdin selvéd heterotsy-
gotia-alijadma viittaavat pieneen perustajamiidrddn ja sukusii-
tokseen. Koska perustamisessa oli kuitenkin kéytetty runsaasti
emokaloja (168 emoa), kyse on todennikdisesti perustamista-
pahtumiin liittyvdstd otantavirheesté tai valikoivasta kuolevuu-
desta viljelyssd, eli jilkeldistoon on saatu vain osa kiytettyjen
emojen monimuotoisuutta.

SUOSITUS KAYTANNOKSI: Parvien uusiminen luonnonka-
loista tarpeen.

VILJELYKANTAREKISTERIN ARVIO: Viljely tarpeellinen,
ei uhanalainen, alkuperdinen kanta

JATKOTUTKIMUSTEN TARVE:
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LIITE

Tutkituissa harjusparvissa (lyhenteet samat kuin sivulla 7) eri mikrosatelliittilokuksissa

havaittu alleelimaéra lokuksittain. Yksilémaéara korjattu laskennallisesti 50:ksi.

Lokus Cocl23 FGTI MST73 | MST85 | BFROI18 Ogo2 Thy-A-
181
parvi
ESA97 5,9 - 1,9 1,9 3,8 2,9 3,8
ESA97ss 6,3 - 2,2 34 5,9 5,9 4,6
PUROSOV 5,3 - 2,1 33 33 4,6 4,4
PUR9S5 5,5 - 2,1 3,2 3,2 5,6 4,3
PUR98ss 4,9 - 2,3 3,5 4,9 6,2 4,9
LIE9S 3,1 - 3,1 2,1 4,2 4,2 3,1
LIE96 33 - 3,2 2,1 4,8 2,1 3,5
LIE97ss 3,5 - 3,5 2,1 4,8 2,1 3,5
RAU93 5,9 8,3 4,6 8,4 - - -
RAU97 5,9 9,1 4,6 7,1 - - -
KAJ97 6,7 6,8 2,1 9,1 - - -
KIT95 9,8 5 4,4 3,3 - - -
KIT90ss - - 5.4 3,7 - - -
KlJss 4,7 - 7,8 52 - - -
1JO83,85,89 3,4 7,1 2,1 33 - 6,7 -
KEMS&3- 8,0 5,8 4,1 7,1 - - -
86,89
PER99ss 7,4 11,9 4,4 3,2 - - -
JUU9%0 9,0 14,6 2,1 2,1 - - -
Alleeleja 11 22 8 13 8 11 5
yhteensi
keskiarvo 5,80 8,58 3,44 4,12 4,16 4,60 3,98

- = lokus ole toiminut tai sitd ei ole médritetty
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