Liite lausuntoon: "Kannanhoidollisen sudenmetsastyksen aloittaminen geneettiselta kannalta”

Maa ja metsatalousvaliokunta halusi kuulemistilaisuudessa lausunnon liitteena esitettavan susi-
kantojen joidenkin geneettisten tunnuslukujen vuosittaisia arvoja Suomesta ja ldhimaista. Susista
vuosittain saatavat ndytemadarat ovat kuitenkin olleet tyypillisesti (etenkin ennen kannanarviollisen
ulostekeruun aloittamista) niin pienia, ettei niiden perusteella nditd tunnuslukuja voida luotettavasti
laskea. Yleisesti kirjallisuudessa naita arvoja on esitetty kolmen vuoden naytteiden keskiarvoina,
mika ajanjakso vastaa n. yhtd suden sukupolvea (3,4 vuotta; Aspi ym., 2006). Siten my0s tassa
liitteessa arviot on esitetty lahinna kolmivuotiskausille. Taulukoituja arvoja geneettisista tunnus-
luvuista on kuitenkin kirjallisuudessa saatavilla valitettavan vahan, koska kuvat ovat niiden ajallisen

muuntelun esittdamisessa paljon havainnollisempia kuin taulukot.
Efektiiviset populaatiokoot (Ne):

Efektiivisistd populaatiokoista on liitteessd esitetty ldhinnd yhteen ndytteeseen perustuvat
geneettiset efektiivisen populaatiokoon arviot, koska ne ovat olleet yleisimmin tutkimuksissa

esitettyja.

Suomi:

Kattavin sarja varhaisemmista efektiivisten populaationkoon (Ne) arvioista eri kolmen vuoden ajan-
jaksona on esitetty Jansson ym. (2012) artikkelissa. Taulukossa 1 on esitetty artikkelin kuvan 4
kahdella eri menetelmélld (LANE ja OneSamp) lasketut efektiivisen populaatiokoon arviot ja ndiden

kahden menetelman keskiarvot taulukkomuodossa.

Taulukko 1. Efektiiviset populaatiokoot (Ne) arvioituna kahdella eri menetelmélld (LANE ja

OneSamp) Suomen susikannalle viitenad kolmivuotiskautena vuosina 1995-2009.

Ajanjakso Ne (LDNE) | Ne (OS) Keskiarvo
1995-1997 67,2 35,8 51,5
1998-2000 27,1 29,3 28,2
2001-2003 30,3 31,7 31,0
2004-2006 37,4 51,5 44,5
2007-2009 20,4 30,4 25,4

Valtonen ym. (2021) raportissa on esitetty LUKE:n kannanseuranta-aineistosta susikannan efektii-
vinen populaatiokoko jokaiselle kannanseuranta-aineiston ndytekerdyskaudelle vuosina 2014-2020
(Taulukko 2).



Taulukko 2. Suomen susikannan efektiivinen populaatiokoko jokaiselle kannanseuranta-aineiston
nadytekerdyskaudelle 2014-2020. Efektiivinen populaatiokoko arvioitiin kolmella menetelmall3,
joiden vaihteluvali ja keskiarvo esitetdan taulukossa. Nc = kannankoko, Ne = efektiivinen populaa-
tiokoko, Ne/Nc = efektiivisen populaatiokoon ja kannankoon suhdeluku laskettuna kayttden Ne

keskiarvoa. Ldhde: Luonnonvarakeskus.

Ne/Nc  kes-
Kerayskausi Nc edellinen kevat Ne keskiarvo . /
kiarvo

2014-2015 147,5 36,9-41,0 39 0,264
2015-2016 232,5 46,2-52,2 48,63 0,209
2016-2017 292,5 42,0-52,2 45,5 0,156
2017-2018 223 34,9-45,4 39,77 0,178
2018-2019 202,5 37,6-52 44,47 0,220
2019-2020 215 41,7-60,5 50,93 0,237

Venajan Karjala

Aspiym. (2009) artikkelissa on esitetty vuosille 1995-2000 Venajan Karjalan susikannan efektiivinen
populaatiokoko kahdella eri menetelmélld laskettuna: Ne (OneSamp) = n. 40; Ne (LdNE) = 47.
Arvioitu susikannan koko samaan aikaan on ollut n. 350-500 yksil6a.

Kuolan niemimaa
Laikren ym. (2016) artikkelissa Kuolan niemimaan efektiiviseksi populaatiokooksi demografisella

menetelmalla on esitetty Ne = 25. Arvioitu populaatiokoko on (2010) ollut noin Nc = 100.

Venajan Pohjois-Euroopan puoli (Northern European Russia)

Saestre ym. (2011) artikkelissa on esitetty kahdella eri menetelmalla vuosille 1995-2000 Venajan
Pohjois-Euroopan puolen efektiivinen populaatiokoko kahdella eri menetelmalla laskettuna: Ne
(NeEstimator) = 314; Ne (LdNE) = 132.

Skandinavia
Laikren ym. (2016) artikkelissa Skandinavian efektiiviseksi populaatiokooksi demografiselle

menetelmallad on esitetty Ne = 100. Arvioitu populaatiokoko on (2013-2014) on ollut noin Nc = 400.



Populaatiotason geneettinen monimuotoisuus ja sukusiitosaste

Suomi
Kattavin sarja varhaisemmista geneettisen monimuotoisuuden tunnusluvuista kolmen vuoden ajan-

jaksoina on esitetty Jansson ym. (2012) artikkelissa (Taulukko 3).

Taulukko 3. Naytteiden lukumaara (N), odotettu (He) ja havaittu (Ho) heterotsygotia, sisasiitos-

kertoimet (Fis), alleelien maara (A) ja alleelirikkaus (AR) viidessa ajallisessa ndytteessa

Ajanjakso N He Ho FIS A AR

1995-1997 43 0,709 0,749 -0.044 * 6,53 5,88
1998-2000 51 0,684 0,673 0,028 5,88 5,41
2001-2003 83 0,695 0,686 0,03 6,47 5,79
2004-2006 87 0,687 0,693 -0,002 6,24 5,55
2007-2009 33 0,677 0,615 0.108 * 6,00 5,73

*sukusiitoskerroin poikkeaa tilastollisesti merkitsevasti odotetusta (p<0.05)

LUKE:n kannanseuranta-aineistosta on Valtosen ym. (2021) raportissa esitetty vastaavat tunnus-
luvut vuosille 2014-2020 (Taulukko 4).

Taulukko 4. Suomen susikannan geneettisen monimuotoisuuden ja sukusiittoisuuden tunnusluvut
uudelleenotanta-aineiston (N = 840) perusteella laskettuna. Ldhde: Luonnonvarakeskus.

Kerdyskausi YkSI|0- Heterc?- Al!ﬁeljen A‘Ileeli- Sukus-iitos
maara (N) | tsygotia (Hs) | maara (A) rikkaus (Ag) | kerroin (Fis)
2014-2015 65 0,699 6,353 6,208 0,048
2015-2016 109 0,679 6,824 6,280 0,003
2016-2017 124 0,681 6,588 6,130 -0,026
2017-2018 119 0,674 6,412 6,014 -0,012
2018-2019 214 0,682 6,706 6,083 -0,004
2019-2020 209 0,676 6,706 6,041 0,020




Vendjan Karjala ja Arkangeli
Aspi ym. (2009) artikkelissa on arvioitu vuosille 1995-2000 Ven&jan Karjalan ja Arkangelin susi-
kantojen geneettisen monimuotoisuuden tunnuslukuja sekd sukusiitoskertoimet (Taulukko 5).

Taulukko 5. Odotettu (He) ja havaittu (Ho) heterotsgotia, alleelien lukumaéara (A) ja sukusiitos-
kerroin (F) vendjan Karjalan ja Arkangelin populaatioissa.

Karjala (N = 29) Arkangeli (N = 14)
Locus He Ho A F He HO A F
Mean 0.709 0.656 5.7 0.094* 0.636 0.634 47 0.051

*sukusiitoskerroin poikkeaa tilastollisesti merkitsevasti odotetusta (p<0.05)

Venajan Pohjois-Euroopan puoli (Northern European Russia)

Saestre ym. (2011) artikkelissa on esitetty vuosille 1995-2000 Vendjan Pohjois-Euroopan susi-
kannalle laskettu alleelien keskimaarainen lukumaara (A = 8,9), alleelirikkaus (AR = 8,82), odotettu
heterotsygotia (Ho = 0,663) ja havaittu heterotsygotia (He = 0,782) seka sukusiitoskerroin (Fis = 0.14;
95% Cl 0.07-0.20), joka poikkeaa tilastollisesti merkitsevasti odotetusta.

Skandinavia:

Skandinavian susikannalle taulukkomuodossa olevia geneettisen monimuotoisuuden tunnuslukujen
arvoja on hyvin vahan |dydettavissa. Akesson ym. (2016) artikkelin liitteen taulukosta S1 on lasket-
tavissa vuosina 1983-2012 tutkittujen yksildiden keskimaaraiset alleelien lukumaarat (A = 4,5),
odotettu heterotsygotia (He = 0,614) ja havaittu heterotsygotia (Ho = 0,573).

Yksilétason heterosygotia-aste

Suomi

Yksilétason havaittu heterotsygotia-aste syntymavuosittain on arvioitu vuosina 1995-2009 Jansson
ym. (2012) artikkelissa. Taulukossa 6 on esitetty nama arvot (Ho) ja niiden keskihajonta viidelle
kolmivuotiskaudelle (vrt. artikkelin kuva 4).

Taulukko 6. Suomen susikannan yksildiden heterotsygotia-aste kolmivuotiskausittain 1995-2009.

Ajanjakso Ho Keskihajonta
1995-1997 0,699 0,151
1998-2000 0,702 0,122
2001-2003 0,693 0,135
2004-2006 0,663 0,181
2007-2009 0,656 0,124

Valtonen ym. (2021) raportissa on esitetty my0ds standardoitu yksilokohtainen heterotsygotia-aste
kahdeksalle kolmivuotiskaudelle vuosille 1995-2018 (Kuva 11) ja vuosittain vuosille 2014-2020
(Kuva 13). Naita arvoja ei ole kuitenkaan esitetty taulukkomuodossa. Standardoidut arvot eivat ole
samoja kuin Jansson ym. (2012) havaitut arvot, eivatka siis niihin verrattavissa. Muista susien lahi-
kannoista en ole 16ytanyt yksilokohtaisia heterotsygotia-asteita taulukkomuodossa.
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