Arvio kansalaisaloitteessa (KAA 4/2020 vp) esitetystd kannanhoidollisen

metsdstyksen aloittamisesta

Esipuhe

Susi (Canis lupus) on maailman suurin luonnossa eldva koiraeldin ja luokiteltu Suomessa erittdin
uhanalaiseksi. Susi oli alunperin yleisempi kuin yksikdan toinen maanisakdas maapallon pohjoisosissa
mutta sutta on vihattu ja vainottu jo vuosisatoja minka seurauksena susikannat eri puolilla Eurooppaa
ovat vahentyneet ldhes sukupuuton partaalle. Koska susi on ekosysteemin yldosassa, monet lajit ovat
riippuvaisia susipopulaatioista. Esim. naali on Suomen uhanalaisin nisakas joka asustaa Tunturi-Lapin
alueella. Suden puuttumisen alueelta on arvioitu olevan todenndkéisimman syyn naalin
uhanalaisuuteen. Vainojen jalkeen suden kanta on elpynyt Euroopassa ja susi on palannut takaisin
esimerkiksi Saksaan. Euroopan maista juuri Saksassa seka Latviassa, Liettuassa, Virossa ja Puolassa on
susia arvioiden mukaan enemman kuin Suomessa. Siten kansalaisaloitteessa mainitulle ”susikannan
saately yhteiskunnallisesti siedettdvalle tasolle” ei ole lukumaarien pohjalta mitdan perusteita.
Kannanhoidollisen metsastyksen perusedellytys on elinvoimainen eldinipopulaatio, seka kokonsa etta

geneettisen vaihtelunsa perusteella.

Ruotsissa suden metsdstys on aiheuttanut ongelmia nimenomaan EU:n ja luonnonsuojelujarjestdjen
kanssa. EU:n alueella vain Eestilla on lupa kannanhoidolliseen metsastykseen ehdolla etta susikanta
pysyy elinvoimaisena, Eestissa on EU-alueen suurin susitiheys per nelidkilometri. Euroopan yhteis6jen
tuomioistuin (ECJ) on tehnyt vuonna 2016 ennakkopaadtoksen ihmisen asutusalueille Romaniassa
tunkeutuneesta sudesta jolloin susi pyydystettiin ja vapautettiin luonnonsuojelualueelle. Suden
suojelustatus pysyy vaikka eldin tulisi |ahelle tai jopa asutusten sisalle. Talla perusteella metsastyksen
sijaan tulisi kayttaa ensisijaisesti kiinniotto ja uudelleenvapautus taktiikkaa joihin oman haasteensa

tuo kustannukset seka suden tunnetusti laaja reviiri joka voi olla jopa 900 nelickilometria.

Susien kannanhoidollista metsastysta ei voida pitaa oikeutettuna suden ihmiselle aiheuttaman uhkan
vuoksi koska suden aiheuttamia ihmisvahinkoja i.e kuolemantapauksia ei tiettdvasti ole lainkaan.
Vertailun vuoksi ampiaisen ja mehildisenpistoihin kuolee joka vuosi Suomessa ihmisid, samoin
hirvikolareissa on kuollut viimeisen 10 vuoden aikana jo 20 ihmistd. Tuotantoeldimille aiheutuvat
vahingot sen sijaan voivat olla tuntuvia mutta tdssakin on hyva olla vertailukohtia. Esimerkiksi
Hollannissa vaeltavien susien aiheuttamien korvausten suuruus oli 2017 vain 10 247 euroa. Samana
vuonna pelkastaan talitiaisten aiheuttamat vahingonkorvaukset nousivat yli 1.5 miljoonaan euroon ja

villihanhien yli 26 miljoonaan euroon (European Wilderness Society, 2018). Kannanhoidollisesti on



edelld kasitellyissa ja muissa tieteellisissa julkaisuissa todettu ettad ulkonadltdaan epatyypillisten
yksildiden poistaminen ei aina ole se paras ja toimivin ratkaisu suden suojelemiseksi itsendisena
lajina. Erddssa tutkimuksessa laskettiin etta eliminoinnilla saatiin poistettua vain 44% koirasusista

(Godinho et al 2015).

Arvio efektiivisen susikannan laskentamenetelmaista

Eduskunnan toimittamassa materiaalissa (liiteet KAA 4 2020 Aspi_1 ja KAA 4 2020 Aspi_2) oli
Professori Jouni Aspin laskelma niinsanotuista N. arvoista joista viimeisimmat (2019-2020).
Lausunnossa KAA 4 2020 Aspi_1 oli kaytetty termeja ”siirtamaan geenejdan populaatioon” ja
"merkkigeeneissd havaittujen geenimuotojen”. Siteerattu tutkimus kuitenkin kaytti ainoastaan ns.
mikrosatellitti-DNA:ta, joka ei itse asiassa sisdlla geeneja lainkaan, ainoastaa geenialueiden
ulkopuolella olevia alueita. Oikeampi ilmaisu olisi siten esimerkiksi “geneettistd materiaaliaan” ja

"merkkialueissa havaittuja DNA-vaihteluita”.

Efektiivinen populaatiokoko arvioi eldinkannan elinvoimaisuutta ja on vyleisesti hyvaksytty
laskentamenetelma. Alkuperdistd, yli 30 vuotta vanhaa, ”50/500” sdant6a on kuitenkin kritisoitu,
Iahinna siten ettéa se on liian rajoitettu (Franklin 1980). Sen sijaan tulisi kayttaa esimerkiksi ”100-1000"
saantoa (Frankham, Bradshaw, & Brook 2014) Odottamattomia poikkeuksia 50/500 sdannosta on
kylla havaittu, esimerkiksi erddn Uusi-Seelantilaisen lintulajin (eng. South Island Saddleback.
Philestrunus c. Carunculatus) kohdalla populaatio oli vahvempi kuin tunnusluvut olisivat antaneet
odottaa (Jamieson & Lacy 2012). Mutta yleisesti populaation elinvoimaisuuden tarkkailuun 50/500 on
edelleen kayttokelpoinen, tietyin rajoituksin mutta monet tutkijat ovat tiukempien kriteerien
kannalla. Menetelma on riippuvainen kenttdhavainnoista ja ei siten ilman tdydentavia analyyseja
sovellu hyvin lajeille jotka vaeltavat tai ovat vaikeasti havaittavissa. Liitteen KAA 4 2020 Aspi_1
loppuosassa (sivu 6, “Suomen susikannan efektiivinen populaatiokoko ja suden kannanhoidollinen
metsdstys”) taulukossa 2 on esitetty efektiiviset populaatiokoot vuosilta 2014-2020. Taulukon dataa
ei ole ilmeisesti julkaistu vertaisvertailtuna koska lahteeksi annetaan pelkkd ”“Luonnonvarakeskus”,
ilman viitettd. Muutin kyseessd olevan taulukon kuvaajaksi joka mielestani selventaa aineistoa

paremmin (Kuva 1, alla).
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Kuva 1.

Kuvassa ndkyy “Ne Min”, joka on efektiivisen populaatiokoon minimiarvio ja vastaavasti “Ne Max”
joka on efektiivisen populaation maksimiarvo. Kuvaajassa on vaakaviivat sekd Ne=50 (”Vanha
suositus”) sekd Ne=100 (”Uusi suositus”) kohdalla. Alkuperadinen aineisto ei ole tosin saatavilla mutta
esitetyn tieteellisen datan perusteella suden kannanhoidollinen metsastys ei ole mahdollista ja siten

yhdyn Professori Jouni Aspin loppupdatelmaan liitteessa KAA 4 2020 Aspi_1.

Liite KAA 4 2020 Aspi_2 sisdltdd osittain samaa materiaalia mutta lisattynd mm. efektiivisia
populaatiokokoja ja DNA-vaihteluarvoja (alleelien heterotsygotia arvoja) vuosilta 1995-2009 ilman

selkeda loppupadatelmaa, ja siten nama tiedot eivat muuta arviota.

Arvio DNA-tutkimuksessa kdytetystad otantamenetelmasta

Liitteena toimitetuissa naytteissa ei ollut nimeksikaan tietoa otantamenetelmistd mutta ne I6ytyivat
viitteend annetusta LUKEn véliraportista (Valtonen et al, 2021). Selkeédsti aineiston runsain
naytetyyppi ovat ulostendytteet, joita Luken tyontekijat ja vapaaehtoiset tyontekijat ovat keranneet.
Ulostenaytteet ovat tdysin hyvaksyttava naytteenottotapa mikali ollaan varmoja seurannan tai muun
arvioinnin vuoksi ettd kyseessa on luonnonvarainen susi. Koska nayte on non-invasiivinen, se ei
myoskdan aiheuta hairiita eldinten hyvinvointiin. Myods muita ndytteitd on keratty ja naista kaikkein
luotettavimmat ovat kudosndytteet jolloin voidaan myds morfologisesti varmistaa lajinmaaritys.
Ulostendytteiden kasvavaa maara on parhaiten ndhtavissa graafisesti joka perustuu LUKEn 2021

raporttiin (Kuva 2, alla)
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Esitetyt DNA-otantamenetelmat ovat yleisessa kaytossd ja oikeaoppisesti myds kudosndytteita
kdytetdan verrokkeina, tata ei tosin mainittu LUKENn raportissa mutta olettaisin nain olevan koska se
on yleinen kaytanté. Mikali tehdaan perinteisia mikrosatelliiti-DNA madrityksid, vahan DNA:ta tai
ymparistossa hajonnutta DNA:ta sisaltavissad ulostendytteissa on vaara vaaraan tulkintaan (eng. allelic
dropout). Pelkkien ulostendytteiden kayttoad ei siten suositella tdhdn tarkoitukseen, tai ainakin
analyysi pitda toistaa tarpeeksi usein ja mielellddn satunnaisten referenssindytteiden kanssa.
Yhteenvetona voisi todeta ettd otantamenetelma on taysin hyvaksyttava mikali naytteiden alkupera

ja laatu on varmistettu.

Arvio onko Suomen susikannassa koirasutta mukana

DNA-ndytteet ovat tdhdan mennessa analysoitu vanhentuneella mikrosatelliittimenetelmalla Turun
yliopistossa. Koirasusi-hybridien olemassaoloa on tdstd datasta analysoitu ns. PCA-
analyysimenetelmalld (eng. Principal Component Analysis) jonka tuloksia esitettiin esm. Perhon
susioikeudenkaynnissa. Kuva 4 (alla esittda Turun yliopiston analysoimaa ja oikeudessa esittdamaa PCA-

susidataa, ympyroitynda Suomen suden ja koirien verrokkiaineisto.
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Kuva 4.

Seuraavassa kuvassa (kuva 5) on Hindriksonin maineikkaasta PlosOne-julkaisusta lainattu kuvaaja
jossa samalla menetelmalld on analysoitu vastaavasti puhtaita susia ja koiria mutta myos hybrideja.
Samassa oikeudenkdynnissa osoitin kayttdaen syyttdjan esittelemaa tieteellistd aineistoa ettd on osa
tdysin 100% puhtaista susista voi itseasiassa olla vain 87.5% genomiltaan susia. Syyttajan asiantuntija

Turun yliopistosta lopulta tunnusti my6s asian oikeudenkaynnin aikana.
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Kuva 5.

Suden ja koiran genomi sisaltaa noin 2.4 biljoonaa emasparia kumpikin. Suomen susitutkimuksissa
tdhan asti kdytettyjen 17 STR-markkerin (jokainen noin 200-300 emésparia) osuus koko genomista
on noin 0.0002%. Toisin sanoen mikali STR-menetelmaa kaytetddn jaa yli 99.9% DNA-alueista

analysoimatta.

Muutos on ilmeisesti tulossa silla Luke kertoo tuoreessa 2021 raportissaan tarkistavansa varmuuden
vuoksi koirasusien mahdollisen esiintymisen analysoimalla kaikki naytteet uudella, entista
tarkemmalla SNP-analyysimenetelmalla mahdollisimman pian, mutta viimeistaan ensi vuonna (2022).
Sama asia mainitaan Professori Aspin lausunnossa: "Tarkemmat arviot vaatisivat suurempia
naytemaaria susista Vendjan Karjalasta sekd suurempaa maaraa geneettisia markkereita hyodyntavia
uusia DNA-pohjaisia menetelmid kannanseurannassa. Tallaista SNPmarkkereita hyodyntavaa
menetelmaa ollaan juuri kehittdamassa Oulun yliopiston ja Luonnonvarakeskuksen yhteistyona. Uusi
menetelma perustuu samanlaiselle tekniikalle kuin vasta julkaistu susien ja koirien hybridien
tunnistamiseen yhteiseurooppalaisena yhteistyona kehitetty menetelma (Harmoinen et al 2021).”
Tama on erinomaista kehitysta koska itse asiassa suosittelin tdman nimenomaisen menetelman
kayttoonottoa jo vuonna 2019 (13.02.2019) asiantuntijalausunnossani Eduskunnalle. Talla hetkella
tayttd varmuutta susihybridien esintymisestd Suomen luonnossa ei ole mutta uusi menetelma
toivottavasti tuo tdhan lisdvaloa. Susihybrideitd on I16ytdetty useista Euroopan maista, mm. Eestistd ja
Latviasta (Hindrikson et al 2014). Jo vuonna 2016 suuri kansainvalinen tutkimusryhma arvioi etta jopa
25% Euraasian susien alkuperadisestda genomista osoittaa merkkeja koiran DNA:sta (Fan et al 2016).
Gopalakrishnan et al 2017 suositteli suden koko genomin kayttoéa mikali pyritdan tarkkaan suden
ja koiran lajinmaaritykseen, erdiden asiantuntijoiden mukaan edes SNP-analyysi ei poista taysin

epailyksid. Mitdan naista menetelmistd ei kuitenkaan parhaan tietoni mukaan ole vield



rutiinikdytossa Suomessa. He suosittelivat myds kolmannen lajin, kuten sakaalin, vertailunaytteen
mukaanottamista.Tama saattaisi olla my6s paikallaan koska kultasakaali on jo ilmeisesti levinnyt
Suomeen. Koko genomin analyysi on vield tarkempi kuin LUKEn suunnitteilla oleva SNP-analyysi.
Suden koko genomin analyysin hinta-arvioiksi olen saanut noin 500 euroa per eldin kysyessani
asiaa eri alan kaupallisilta toimijoilta vuonna 2020. Yhteenvetona voi todeta ettd koirasusien
arviointia Suomen susikannasta ei voida varmuudella tehda ennen uusien menetelmien kaytté6nottoa
vuonna 2022 ja siten tatd(kaadn) seikkaa ei voida kayttda perusteena suden kannanhoidolliselle

metsastykselle Suomessa.

Yhteenveto

Aloite vaikuttaa tehdyn paaosin metsastysharrastajien toiveita palvelemaan. Aloitteessa on kuitenkin
monia hyvia aspekteja kuten uuden DNA-tunnistetekniikan kaytto, joka kuitenkin LUKEn ja Professori
Aspin lausuntojen mukaan on jo kehitteilld ensi vuodeksi. Talla hetkella tieteellinen aineisto ei tue

suden kannanhoidollisen metsastyksen aloittamista.
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