Suomen susikannan tila geneettisten tutkimustulosten valossa

Susikeskustelu kay taas kuumana Suomessa julkitulleiden salametséastystapauksien tai niiden
yritysten johdosta. Erityisesti pinnalle nousevat susiin liittyvat ongelmat kuten pelko ja koti-
elaimiin kohdistuvat vahingot sek& suden asema ihmisen Kilpailijana suurriistasta. Susi on
Suomen luontoon kuuluva alkuperdéislaji ja valtaosa suomalaisista lienee sitd mieltd, ettéd susia
saa ja pitaakin olla Suomessa — vaikka sopivista yksilomaarista ja levidmisalueista ollaan varsin
erimielisid. Huippusaalistajien kuten suurpetojen suuresta merkityksestd elidyhteisdjen
toiminnalle ja luonnon monimuotoisuudelle on saatu viimeaikaisissa tieteellisissa tutkimuksissa
vahvaa nayttoa. Geneettiset analyysit ovat keskeinen osa biologista elinvoimaisuuden selvitys-
tyota ja yhdessa kenttdekologisten tutkimusten kanssa tarjoavat vahvan tietopohjan uhan-
alaisten populaatioiden kannanhoidolle ja suojelulle.

Olemme 2000-luvun puolesta valista alkaen tutkineet Oulun yliopistossa Suomen susikannan periméaa
ja siind tapahtuneita muutoksia. Ennen tutkimushankettamme Suomen susikannan perimésté tiedet-
tiin varsin vahén ja vain muutamia susia oli geneettisesti analysoitu verrokkiaineistoksi muiden
maiden, pédasiassa Skandinavian alueen, susitutkimuksia varten. Olemme tutkimustygssamme
maaritténeet jo yli 400:n suomalaisen susiyksilon genotyypin eli nk. geneettiset sormenjaljet. Aineis-
tomme Kkattaa lahes kaikki vuoden 1995 jalkeen Suomessa laillisesti tapetut yksilot, eri syista
kuolleena loydetyt yksilot sekd néytteet susista, joista on otettu ndyte esimerkiksi pannoituksen
aikana. Naiden lisdksi olemme geneettisesti analysoineet yli 100 historiallista suomalaista susi-
naytettd 1850-luvulta lahtien sek& vertailunédytteitd tdimén paivan susikannoista Vengjan Karjalasta ja
Arkangelin alueelta sek& Ruotsista, Keski- ja Itd-Euroopasta. Kukin yksilo kantaa periméssaan ainut-
laatuista, molemmilta vanhemmiltaan periméénsa geneettistd koodia, jonka avulla voidaan erottaa
kaikki yksilot luotettavasti toisistaan ja selvittdd yksiloiden valiset sukulaisuussuhteet. Geeni-
merkkien avulla voimme lisdksi kartoittaa my6s mm. populaation historiaa ja sisdista rakennetta seka
arvioida sukusiitoksen maaraa populaatioissa ja yksiloiden liikkeitd populaation sisélla ja eri popu-
laatioiden vélill4. Kaikki ndmaé tekijat ovat tarkeita arvioitaessa populaation elinvoimaisuutta ja taten
uhanalaisuutta.

Vield 1800-luvun puolessa valissé susi on ollut levittaytynyt koko maahan ja talloin Suomessa on
arvioitu olleen eri tutkimusten mukaan yli tuhat sutta. Tdman ajankohdan jalkeen aloitetut susijahdit
johtivat siihen, etté susien maaré aleni ja levinneisyysalue supistui nopeasti. 1900-luvun alusta l&htien
susien maara on ollut hyvin pieni aina 1990-luvun puolivéliin saakka ja erityisen vahan susia on ollut
1920 ja 1970-luvuilla.

Olemme tutkineet Suomen suden alkuperdd vertaamalla tdmanhetkisen susikannan koostumusta
luonnontieteellisissd museoissa séilyneisiin susindytteisiin, joista vanhimmat ovat 1800-luvulta.
Tulostemme perusteella susien geneettinen monimuotoisuus on ollut 1800-luvun lopussa ja 1900-
luvun alussa nykyistd suurempi ja erityisesti &itien kautta peritytyvien mitondriaali-DNA haplo-
tyyppien ("aitilinjojen”) maara on véhentynyt. Suomesta ndyttadd havinneen vield 1900-luvun alussa
meill& esiintynyt pohjoinen susityyppi, mutta muut historialliset sudet nayttavat olevan laheisté sukua
nykyisille susille. Nykyinen susikantamme edustaa siis geneettisesti meilla alun perin esiintynytta
sutta.

Suomen susikanta on viimeisimmén, vuonna 2010 julkaistun uhanalaisuusluokituksen mukaan
erittédin uhanalainen. Suden uhanalaisuuden syy on kannan pieni koko ja suurin uhka lajin sailymiselle



lilallinen metsastys. Suomen susikanta alkoi toipua 1990-luvun puolivalissé todenndkdisesti EU:n
luontodirektiivin mukanaan tuomien tiukentuneiden metséstyssaadosten johdosta. Aluksi Suomen
susikanta oli kuitenkin hyvin pieni ja lisdéntyvid pareja vain vahén. 20002006 kannan kasvu oli
kuitenkin hyvin nopeaa ja talvella 2006/2007 populaation koko oli vahintdadn 250 yksiloa ja 25
lisdantyvaa paria. Taman jalkeen susikanta alkoi laskea jyrkésti ja oli alimmillaan vuonna 2013 vain
120-130 elaintd. Taman jalkeen susikanta on jalleen kasvanut ja susia oli vuonna 2018 180-205 sutta
jalaumoja 20. Susikannan hoitosuunnitelmassa suositettua 25 vuosittain lisd&ntyvan parin maarad on
saavutettu vain harvoin. Susikannan kasvun pyséhdys viittaa vahvasti liialliseen metsastykseen,
varsinkaan kun muita selittavia tekijoita kuten tautiepidemioita ei ole todettu ja susikanta runsaim-
millaankin oli vield kaukana ympariston kantokyvyn ylarajalta.

Suomen susikannan on oletettu olevan kiintedssa yhteydessa Vengjan susikantaan ja saavan jatkuvasti
taydennysté idasta. Tamé olikin tilanne ainakin vield 1900-luvun alussa tutkimustulostemme perus-
teella. Maantieteellinen laheisyys toisiin susikantoihin ei yksistadn kuitenkaan takaa riittdvaa uuden
geneettisen aineksen saapumista, silla lahdepopulaatiossa kannan tiheyden pitaa olla niin suuri, etta
jalkeldisille tulee tarve I&hted etsimd&n omaa reviiriddn kauempaa. Lisdksi saapuvien susien pitéisi
paasta lisadntymadn vaikuttaakseen paikallisen kannan perimadn. Nykytietdmyksen valossa pitkat,
useiden satojen kilometrin mittaiset muuttomatkat susien synnyinseuduilta ovat jokseenkin harvinai-
sia. Olemme geenimerkkeja seuraamalla havainneet, ettd synnyinlaumansa jattavét sudet perustavat
oman reviirinsg keskimaarin vain noin 100 km pa&han. Tulos on yhdenmukainen RKTL:n radio-
pantaseurannassa saamien tulosten kanssa. 100 kilometrin muuttomatka on varsin lyhyt kun sitg
vertaa suomalaisten susilaumojen tyypillisiin reviirikokoihin, jotka ovat useita satoja tai jopa muuta-
mia tuhansia neliokilometreja.

Geneettiset analyysimme ovat vahvistaneet, ettd geenivirta Suomen ja Vendjan susikantojen vélill&
on nykyisin hyvin vahaistd. Vain muutama tutkimistamme vuonna 2007-2009 syntyneistd susista
osoittautui todenndkdisiksi viimeaikaisiksi tulomuuttajiksi Vengjan Karjalasta. Suomen ja Vendajan
susikantojen geneettisten erojen perusteella arvioitu geenivirta maiden valilla on ollut vahaista ja
vahentynyt 1990-luvun puolivélin jalkeen. Vendjan susikannasta ei ole saatavilla luotettavaa, paivi-
tettyd tietoa. Viimeisimman arvion mukaan vuodelta 2016 Karjalassa oli noin 300-350 sutta, mika
on huomattavasti vahemman kuin esimerkiksi 70-luvun puolessa vélissa, jolloin susia arvioitiin
alueella olevan noin 600-700. Sudenmetsastys jatkuu Karjalassa ja muuallakin Vendjalla runsaana,
joten populaation voimakas kasvu on erittdin epdtodenndkoistd. Matala nykyinen kannan tiheys
Karjalassa puolestaan vahentda susien migraatiopainetta Suomeen pdin. Tdten on epavarmaa tai jopa
lilan optimistista tukeutua lilaksi Vendjan susikantaan Suomen susikannan elinvoimaisuutta arvioita-
essa. Tulomuuttajien maara Skandinavian susipopulaatiosta Suomeen on myos ollut hyvin alhainen.

Nykyinen Suomen susikanta on geneettisen muuntelun séilymisen kannalta pieni. Pieni kannan koko
ja etenkin lisdantyvien yksiloiden vahdisyys ovat yksi merkittdvimmista uhista lajien ja populaatioi-
den selviamiselle ja hyvinvoinnille. Susikannasta kulloinkin vain noin 20% on liséantyvia yksiloita.
Perinndllisyystieteen ndkdkulmasta kannan pieni koko on uhka, koska yksilomaarén ollessa véahainen
sukusiitos on todennakdisempéé ja ajan myota jopa vaistamatonta ellei kantaan tule geenivirtaa eli
lisdantyvid uusia yksiloita paikallisen kannan ulkopuolelta. Sukusiitos johtaa nk. sukusiitos-
heikkouteen tarkoittaen sukusiittoisten yksildiden keskimadréisen kelpoisuuden alenemista, mik&
nakyy esimerkiksi yksilon huonompana lisdéantymismenestyksena tai perinndllisind sairauksina.



Sukusiitosheikkouden on ulkomaisissa tutkimuksissa todistettu aiheuttaneen susilla mm. luuston epa-
muodostumia ja lisdnneen poikasten talvikuolleisuutta. Vield julkaisemattomien, koko genomien
sekventointiin perustuvien tutkimusten perusteella Suomen susien sukusiitoskertoimet ovat
Suomessa 1994-2014 syntyneill& susilla kasvaneet tilastollisesti merkitsevésti. Korkeimmat kertoi-
mista ovat korkeampia kuin mit& on téysisarusten vélisten jalkel&isten teoreettinen sukusiitoskerroin.
Lis&dantyneen sukusiitoksen mahdollista vaikutusta yksiloiden elinkykyyn ja lisdéantymismenestyk-
seen ei ole kuitenkaan vield Suomessa tutkittu.

Sukusiitoksen lisdantymisen lisaksi my0s geneettisen muuntelun véheneminen pienissa populaati-
oissa on todennékdistad. Muuntelua haviad, kun vain pieni osa yksildista lisdantyy ja siirtdd geneettisen
aineksensa seuraavaan sukupolveen. Perinndllinen monimuotoisuus on tarkea osa luonnon moni-
muotoisuutta ja runsas geneettinen muuntelu mahdollistaa populaation sopeutumisen muuttuvassa
elinympéristossé luonnonvalinnan kautta. Tutkimuksemme osoittavat, ettd Suomessa vuosina 1995-
2008 syntyneiden susien geneettinen monimuotoisuus on tasaisesti alentunut. Suomen susikanta oli
monimuotoisin 1990-luvun puolivalissg, kun oma kantamme oli vield hyvin pieni. Tdm& johtuu
todennadkoisesti siitd, ettd susikannan toipumisvaiheessa Vendjalta tuli paljon immigrantteja (tulo-
muuttajia) ja tuolloinen muuntelun taso heijasteli l&hdepopulaation geneettisté tilaa. Kun kuitenkin
vain pieni osa naista susista sai jalkeldisig, geneettisen muuntelun méara vaheni merkittavasti seuraa-
vissa sukupolvissa. Eri maiden susikantojen yhtendisyyden palauttaminen tulisikin olla suojelutavoit-
teista ensisijainen.

Aika ajoin susikeskustelussa nousee esiin myods epdilys Suomen susikannan geneettisesta ”puhtau-
desta”. Susi ja koira pystyvat lisdédntymadn keskenddn ja saamaan lisd&ntymiskykyisia jalkeldisia.
Huoli on siin&kin mielessé aiheellinen, ettd lajien valisten risteymien, kuten susi-koirahybridien
todenndkoisyys kasvaa, kun toisen lajin populaatio (suden) on hyvin pieni suhteessa toiseen lajiin
(koira). Hybridit ovat suojelullisesta ndkokulmasta epatoivottuja, silld ne paitsi vaarantavat lajien
omaleimaisuuden, mutta my6s uhkaavat hévittaa tarvittavia lajikohtaisia sopeumia. Lisaksi risteymat
voivat kayttaytya epanormaalilla tavalla. Koirat syntyivét susista evolutiivisessa mittakaavassa varsin
hiljattain (n. 13 000—16 000 vuotta sitten) ja ne ovatkin perimaltaan vield hyvin samankaltaisia. Sudet
ja koirat sekd néiden risteymat ovat kuitenkin erotettavissa geenimerkkien avulla, sill4 ne ovat ajan
saatossa riittavasti erilaistuneet. Olennaisia eroja on ehtinyt kehittyd geenimerkkien ja ulkonddn
lisdksi myds mm. lisdantymisfysiologiaan. Toisin kuin koirilla, susilla on kiima vain kerran vuodessa,
mika varmistaa sen, ettd pennut syntyvét suotuisaan vuodenaikaan kevatkesalla. Téaten ajanjakso,
jolloin hybridisaatio on ylipaatddn mahdollista, on lyhyt. Jos hybrideja syntyykin, ovat ne toden-
nakdisesti huonommin sopeutuneita luontoon kuin villit sudet. Lisaksi sudet tunnistavat lajikumppa-
ninsa, eivatka pariudu aktitiivisesti koirien kanssa mikali kumppani oman lajin sisélté on saatavilla.
Susi-koiraristeymien tehokkain torjuntatapa on siis riittdvéan iso susikanta.

Suomessa on havaittu vain muutama epdilty ja myéhemmin geneettisin analyysein vahvistamamme
suden ja koiran risteyma (”koirasusi”): uros Juvalla 2005, uros Kuhmossa 2010 seké hylatty poikue
Parkanossa 2010. Laajamittaista risteytymistd suden ja koiran valilla ei ole tutkimuksissamme
havaittu, eikd myosk&dan muiden kotimaisten ja ulkomaisten yliopistojen tutkimuksissa. Tutkimuk-
sissa havaittu susikannan geneettisen monimuotoisuuden aleneminen ja sukusiittoisuuden lisaanty-
minen ei myodsk&an tue ajatusta lisdéntyneesté geenivirrasta koirista susiin.



Olemme parhaillaan yhteistydssé useiden eurooppalaisten tutkimusryhmien kanssa viimeisteleméssa
entistd tehokkaampia ja halvempia menetelmi& susien ja koirien vélisten hybridien tunnistamiseen
koko Euroopan tasolla ns. SNP-geenimerkeilld. Tutkimuksessa on kaytetty laajaa eri maista peraisin
olevaa vertailumateriaalia susista, koirista ja epéillyista hybrideistd. Alustavien tulosten perusteella
menetelmé erottelee tehokkaasti eri ryhmat toisistaan, sekd mahdollistaa risteymien tarkemman
geneettisen taustan selvittdmisen: esimerkiksi sen mika koirarotu on ollut mukana alkuperaisessa
risteymassa.

Susilla alfapari muodostaa elinikéisen parisiteen ja ne ovat hyvin paikkauskollisia. Susilauman
ydinyksikon eli lisd&ntyvén parin hajoaminen lisaa riskia hybridisaatioon koiran kanssa. Esimerkiksi
Kuhmon tapauksessa aiempi alfauros ja seitsemén kahdeksasta pennusta oli havinnyt edellisen pariu-
tumiskauden jélkeen, jolloin alfanaaras pariutui susi-koirahybridin kanssa. Susilauman hajoaminen
voi johtaa pariutumiseen lahisukulaisten valilla, mik& on myds todennettu geneettisin analyysein
yhdessa tapauksessa Suomessa. Susilauman hajoaminen saattaa lisatd myos hairikko-" tai ”piha-
susien” olemassaoloa, silld sudet metsastavéat parhaiten suurriistaa vain kokeneiden alfojen johtamana
yksikkdna. Nama em. tekijét puoltavat alfasusien erityistd suojelutarvetta geneettisesta nakokulmasta,
mutta myo6s haittasusien ja niiden aiheuttamien konfliktien valttamiseksi.

Tutkimustulostemme perusteella Suomen susikannan geneettinen tila on télla hetkelld huolestuttava.
Riittdva geneettisen muuntelun mé&érd ja populaation hyvinvointi tulevaisuudessa voidaan turvata
vain antamalla nykyisen susipopulaation kasvaa vahint&én sille tasolle, ettd meilld on ainakin hoito-
suunnitelmassa mainittu 25 lisdantyvéaa paria ja/tai takaamalla riittdvd yksilévaihtuvuus naapuri-
populaatioiden kanssa Jonkinasteiset konfliktit ihmisen ja suden valill4 ovat vdistamattomia ja kaikki
mahdolliset keinot ristiriitojen vahentdmiseksi olisikin otettava k&yttoon. Susikannan hoito ja suojelu
ovat ennen kaikkea sosiaalinen, poliittinen ja taloudellinen kysymys. Olisi kuitenkin suotavaa, etta
tieteeseen perustuvat tosiseikat huomioitaisiin julkisessa keskustelussa ja kaytdnnon suojelutydssa,
vaikka kompromissien tekeminen on ymmarrettavad, kun kyseessa on niin ristiriitainen eldin kuin
susi on.
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