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Maa- ja metsatalousministerid on antanut Luonnonvarakeskukselle tehtavaksi tuottaa Suomen
susikannalle suotuisan suojelutason viitearvon kaytettavaksi susikannan hoidon suunnittelussa.
Tassa kaksivuotisen (2021-2022) hankkeen valiraportissa kaydaan lapi ensimmaisen vuoden
tyota. Hanketta toteutetaan neljassa tyoryhmassa (demografia, elinymparistot, genetiikka, mal-
linnus), joihin kuului tutkijoita Suomesta ja ulkomailta. Valiraportti ei sisalla suotuisan suojelu-
tason viitearvoa Suomen susikannalle, koska maarittelyssa kaytettavien tydkalujen kehittami-
nen on vielad kesken.

Tarkein kasitteellinen lahtokohta viitearvon maarittamisessa on pienin elinvoimainen populaa-
tio (PEP), joka perustuu populaation sailymisen todennakoisyyteen sovitun tarkasteluajanjak-
son kuluessa. Suotuisan suojelutason viitearvon tulisi olla suurempi kuin PEP.

Tassa valiraportissa arvioidaan erikseen demografiaan perustuva ja genetiikkaan perustuva pie-
nin elinvoimainen populaatiokoko. Viitearvojen maarittamisen prosessi kuvataan erikseen mo-
lempien kautta, silla tydn tassa vaiheessa genetiikkaa ei ole ollut mahdollista yhdistaa demo-
grafiseen mallinnukseen. Mallinnuksen avulla arvioidaan demografisia tunnuslukuja, kuten su-
sikannan ekologista kantokykya. Kaynnissa olevassa hankkeessa on kehitetty myos uusi lahes-
tymistapa, jossa viitearvojen maarittely pohjautuu demografiseen pienimpaan elinvoimaiseen
populaatioon ja siihen, kuinka suuren riskin paattdja on valmis hyvaksymaan, etta populaatio
kay maaritetyn PEP-tason alapuolella tietyn ajanjakson kuluessa. Raportissa esitellaan eri tyo-
kaluilla laskettuja alustavia esimerkkeja viitearvojen maarittamisesta. Esimerkkeihin valitut yh-
distelmat eivat ota kantaa siihen, mita yhdistelmia tulisi kayttaa viitearvon pohjana.

Suomessa susikannan pienin elinvoimainen populaatiokoko ja tata kautta suotuisan suojeluta-
son viitearvot riippuvat siitd, pidetdanko lahtokohtana kannan demografisia vai geneettisia te-
kijoita vai molempia. Niin demografiset kuin geneettiset tekijat vaikuttavat populaation elinky-
kyyn ja sdilymiseen. Valiraportissa esitetyn tyon tulosten yhteenvetona voidaan todeta, etta seka
demografiaa etta geneettista elinvoimaisuutta ja suotuisaa suojeluntasoa koskevat tulokset ovat
vasta alustavia. Demografisen mallin pohjalta tuotettuihin, esimerkinomaisten alustavien viitear-
vojen suuruuteen vaikuttavat valitun riskitason ohella tarkasteltavan aikajakson pituus ja esimer-
kiksi laskennassa kaytettavat oletukset Venajan Karjalan susikannan tulevasta kehityksesta.

Genetiikkaan liittyvat alustavat tulokset osoittavat Suomen nykyisen susikannan olevan liian
pieni sdilyakseen geneettisesti elinvoimaisena edes melko lyhyella (17 v.) aikavalilla. Huolimatta
yhteydesta Vendjan susikantaan Suomen susien perinndllinen monimuotoisuus on viime vuo-
sina pienentynyt. Geneettinen monimuotoisuus on Lounais-Suomessa vahaisempaa kuin Ita-
Suomessa, ja susikannan painopisteen siirtyminen Lansi-Suomeen heijastuu koko maata kos-
keviin tunnuslukuihin. Tama osoittaa, ettd susien tulomuutto Vengjalta ei riitd kumoamaan pie-
nessa populaatiossa tapahtuvaa perinnéllisen muuntelun menetysta.
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Viitearvojen maarittelyn tydkaluja kehitetaan toisen hankevuoden kuluessa niin, ettd tavoit-
teena olevat lopulliset viitearvot voidaan julkaista syksylla 2022.

Asiasanat: viitearvo, suotuisa suojelutaso, susi, pienin elinvoimainen populaatio, mallinnus, de-
mografia, perinndllinen monimuotoisuus, kantokyky
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Sammanfattning

Jord och skogsbruksministeriet har gett Naturresursinstitutet i uppdrag att ta fram ett refe-
rensvarde for en gynnsam skyddsniva (bevarandestatus) for vargstammen i Finland. Referens-
vardet ska anvandas for att planera forvaltningen av den finska vargstammen. | foreliggande
halvtidsrapport i det tvaariga projektet (2021-2022) redovisas resultat for arbetet som gjorts
under det forsta aret. Projektet genomfors av fyra arbetsgrupper (demografi, livsmiljder, gene-
tik, modellering) som bestar av forskare fran Finland och utlandet. Denna halvtidsrapport in-
nehaller inte ett referensvarde for den finska vargpopulationen eftersom metoden fortvarande
ar under utveckling.

Den viktigaste begreppsliga utgangspunkten for faststallandet av referensvardet ar minsta livs-
kraftiga population (MVP, Minimum Viable Population), som hanfér sig till sannolikheten att
populationen ska bevaras Over ett faststallt tidsspann. Referensvardet for en gynnsam skydds-
niva/bevarandestatus bor vara storre an MVP.

| denna halvtidsrapport har den minsta livskraftiga populationen beraknats utifran saval demo-
grafisk som genetisk information. Processen for faststallande av referensvardena beskrivs for
vardera aspekten separat, eftersom det i detta skede av arbetet inte var magjligt att integrera
genetisk information i de demografiska modellerna. Med hjalp av modellering analyseras de-
mografiska nyckeltal, som den ekologiska barkraften for varg. Man har ocksa utarbetat ett nytt
tillvdgagangssatt dar referensvardena kan berdknas utifrdn bade demografiska MVP och hur
stor risk beslutsfattare ar beredda att tolerera for att populationen underskrider faststallda MVP
under en viss tidsrymd. | rapporten presenteras exempel for hur referensvardena faststalls med
olika verktyg. De kombinationer som valts i exemplen &r inte riktgivande for vilka kombinat-
ioner som bor anvandas som underlag for referensvardet.

Nivan pa den minsta livskraftiga populationen for varg — och darigenom referensvardena for
en gynnsam bevarandestatus — beror i Finland pa om man baserar berakningarna pa demo-
grafiska eller genetiska populationsfaktorer eller bagge. Saval demografiska som genetiska
faktorer paverkar populationens livskraft och 6verlevnad. Det arbete som redovisas i halvtids-
rapporten kan sammanfattas som att resultaten for bade demografi och genetisk livskraft samt
en gynnsam bevarandestatus endast ar prelimindra i detta skede. De preliminara, riktgivande
referensvarden som tagits fram med en demografisk modell beror dels pa den valda risknivan,
dels pad granskningens tidsspann samt bland annat analysantagandena om vargstammens
framtida utveckling i ryska Karelen.

De preliminara resultaten fran genetiska analyser visar att den nuvarande vargstammen i Fin-
land ar for liten for att behalla sin genetiska livskraft under ett relativt kort tidsspann (17 ar).
Trots kontakterna med vargstammen i Ryssland har den finska vargstammen forlorat genetisk
variation under de senaste aren. Den genetiska variationen ar mindre i sydvastra Finland an i
Ostra Finland, och forskjutningen av vargpopulationens tyngdpunkt mot vastra Finland av-
speglas i indikatorerna for hela landet. Det visar att varginvandringen fran Ryssland inte racker
till for att uppvaga forlusten av genetisk variation i denna lilla population.

Arbetet for framtagning av verktyg for referensvardena fortsatter under projektets andra ar, sa
att de slutliga referensvardena ska kunna publiceras hdsten 2022.

Amnesord: referensvirde, gynnsam bevarandestatus, gynnsam skyddsniva, varg, minsta livs-
kraftiga population, modellering, demografi, genetisk variation, barkraft
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Abstract

The Ministry of Agriculture and Forestry has assigned the Natural Resources Institute Finland
(Luke) with the task of producing a reference value for the favourable conservation status of
Finland's wolf population to plan the management of the entire wolf population. This interim
report of the two-year project (2021-2022) presents the activities carried out during the first
year. The project is being undertaken in four working groups (demographics, habitats, genetics,
modelling) by researchers from Finland and abroad. This interim report does not include a
favourable reference value for Finnish wolf population, since tools are still under development.

The most important concept in defining the reference value is the minimum viable population
(MVP), which is based on the probability of the survival of the population over a specific period.
The reference value for the favourable conservation status should be higher than the MVP.

This interim report assesses the minimum viable population size based on demographics and
that based on genetics separately. The process of defining reference values is described sepa-
rately through both approaches, as genetics cannot be combined with demographic modelling
at this stage of the project. Modelling is used to evaluate demographic key figures such as the
ecological carrying capacity of the wolf population. A completely new approach has also been
developed in the project, in which the reference values are based on the demographic MVP
and on the risk the decision-maker is ready to accept for the population to drop below the
predefined MVP level. The report presents preliminary examples of the definition of reference
values, calculated using different tools. The combinations selected for the examples do not
indicate what combinations should be used as the basis of the reference value.

The wolf population’s MVP and therefore the reference values for the favourable conservation
status depend on whether the population’s demographic or genetic factors, or both, are used.
Demographic and genetic factors affect the population’s viability and survival. To summarise,
the project’s results representing demographics, genetic viability and reference values are only
preliminary. The magnitude of the preliminary and indicative reference values produced on the
basis of the demographic model is affected not only by the selected risk level, but also by the
duration of the period under review and the assumptions used in the calculation regarding the
future development of the wolf population in the Republic of Karelia, for example.

The preliminary results related to genetics indicate that Finland’s current wolf population is too
small to remain genetically viable even over a relatively short period (17 years). Despite their
connection with the Russian wolf population, the genetic diversity of Finnish wolves has de-
creased in recent years. Genetic diversity is lower in southwestern Finland than in eastern Fin-
land, and the shift of the wolf population to western Finland is reflected in national key figures.
This shows that the migration of wolves from Russia is insufficient to replace the loss of genetic
diversity in the small population.

The tools for defining reference values will be developed during the second project year so
that the final reference values can be published during the autumn of 2022.

Keywords: reference value, favourable conservation status, wolf, minimum viable population,
modelling, demographics, genetic diversity, ecological carrying capacity
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Kiitokset

Suomen susikannan suotuisan suojelutason viitearvoty® on toteutettu kansainvalisena yhteis-
tyona. Demografia-tydryhmaan ovat osallistuneet Hakan Sand ja Olof Liberg (Sveriges lant-
bruksuniversitet SLU, Ruotsi) seka Barbara Zimmermann ja Petter Wabakken (Inland Norway
University of Applied Sciences, Norja), genetiikka-tyéryhmaan Mikael Akesson (SLU, Ruotsi) ja
@ystein Flagstad (Norwegian Institute for Nature Research, Norja) ja mallinnus-tyéryhmaan
Henrik Andrén (SLU, Ruotsi) ja Jennifer Feltner (Montanan yliopisto, USA).

Viitearvotyon tekemiseen on osallistunut my6s huomattava maara Luonnonvarakeskuksen
henkildkuntaa. Erityisesti Taivalkosken riistalaboratorion tydntekijat ovat tuottaneet tydssa tar-
keda demografista aineistoa. Ohjausryhma on antanut arvokkaita kommentteja ja nakokulmia
tyon kaikissa vaiheissa.

Viitearvoty@ssa kaytettyja ndyte- ja kuolleisuustietoja ovat tuottaneet mm. Suomen riistakeskus
ja Ruokavirasto. Tydssa on hyddynnetty myds kanta-arvioaineistoja, jotka on merkittavalta osin
keratty vapaaehtoisvoimin. Suomessa suurpetojen havaintotietoa ja DNA-naytteitd keraavat
paaosin riistanhoitoyhdistysten vapaaehtoisesti toimivat petoyhdys-henkilot seka runsas
joukko muita luonnossa liikkujia, joiden havaintotietoihin kanta-arvio osin perustuu.

Kiitamme lampimasti kaikkia edelld mainittuja tahoja hyvasta yhteistydsta.
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1. Tyon tausta

1.1. Tehtavananto, tyon toteutus ja raportin rakenne

Maa- ja metsatalousministerié on antanut Luonnonvarakeskukselle (Luke) tehtavaksi tuottaa
Suomen susikannan suotuisan suojelutason viitearvon kansainvalisend tutkimusyhteistyona.
Viitearvo kuvaa sita populaatiokokoa, joka mahdollistaisi susikannan suotuisan suojelutason
saavuttamisen ja yllapitamisen Suomessa pitkalla aikavalilla, mikali my6s muut suotuisan suo-
jelutason kriteerit tayttyvat (ks. luku 1.2.1). Tyo tehdaan kaksivuotisessa (2021-2022) projek-
tissa. Maa- ja metsatalousministerio edellyttaa kaksivuotiselta projektilta alustavia viitearvoja
syyskuussa 2021. Maa- ja metsatalousministerio voi kayttaa viitearvoja ja vali- ja loppuraport-
tiin koostettua tietoa suden kannanhoitoa koskevassa suunnittelussa ja paatoksenteossa.

Tyo toteutetaan neljassa tyoryhmassa, jotka toimivat tiiviissa yhteistydssa keskenaan. Demo-
grafia-tyéryhma (llpo Kojola, Annika Herrero ja Samuli Heikkinen Lukesta, Hakan Sand ja Olof
Liberg Sveriges lantsbrukuniversitet (SLU), Barbara Zimmermann ja Petter Wabakken Inland
Norway University of Applied Sciences (INN)) keskittyy suden populaatiobiologisen ja -ekolo-
gisen aineiston tuottamiseen. Elinymparistd-tydéryhma (llpo Kojola, Vesa Nivala ja Samuli Heik-
kinen Lukesta) arvioi, kuinka suurelle susikannalle Suomessa olisi soveltuvaa elinymparistoa ja
saaliselaimia. Mallinnus-tyoryhma (Samu Mantyniemi ja Inari Helle Lukesta, Henrik Andrén
SLU:sta, Jennifer Feltner Montanan yliopistosta) hyddyntaa edelld mainituissa ryhmissa koottua
aineistoa matemaattisissa malleissa, joiden avulla estimoidaan suotuisan suojelutason demo-
grafisiin tekijoihin perustuvia viitearvoja Suomen susikannalle. Genetiikka-tyéryhma (Mia Val-
tonen, Jenni Harmoinen ja Helena Johansson Lukesta, Suvi Ponnikas, Laura Kvist ja Jouni Aspi
Oulun yliopistosta, Mikael Akesson SLU:sta ja @ystein Flagstad Norwegian Institute for Nature
Research (NINA)) tuottaa tietoa Suomen susikannan populaatiogenetiikasta ja arvioi susikan-
nan suotuisan suojelutason viitearvoa populaation geneettiseen elinvoimaisuuteen perustuen.

Ryhmaé on paatynyt tuottamaan useamman viitearvon. Tassa raportissa kuvataan aluksi tehta-
vanantoon liittyvat keskeiset termit ja perustelut useamman eri viitearvon maarittamiseksi. Sen
jalkeen kdydaan lapi paakohdat tahdan mennessa tehdysta tyosta ja saaduista tuloksista. Seu-
raavassa luvussa tulokset esitellaan yksityiskohtaisesti. Taman jalkeen seuraa tiivistelma viitear-
vojen maadrittamisesta ja tulkinnasta, minka jalkeen pohditaan tyon seuraavia vaiheita ja jatko-
kehitystarpeita. Raportin lopussa kuvataan yksityiskohtaisesti kdytetyt aineistot ja menetelmat:
ensin demografiset aineistot ja tata tyota varten kehitetty demografinen populaatiomalli, sen
jalkeen elinymparistdihin ja saaliseldimistoon liittyvat aineistot ja menetelmat, ja lopuksi suden
populaatiogenetiikkaan keskittyvan tutkimuksen aineistot ja menetelmat.

1.1.1. Miksi tuotamme useita vaihtoehtoisia viitearvoja

Tehtavanannosta poiketen viitearvoja maaritetdan useampia, koska niiden asettamiseen ei ole
yhta yleisesti sovittua tapaa. Esimerkiksi Euroopan Unionin luontodirektiivin tulkintaohjeen (DG
Environment 2017) mukaan viitearvon on oltava suurempi kuin pienin elinvoimainen populaa-
tio (PEP), mutta ei ole ohjeistusta siita, miten paljon suurempi viitearvon tulisi olla. On myds
tarkeaa myods huomata, ettd jo esimerkiksi demografisen eli populaation ominaisuuksiin kuten
lisaantymiseen, kuolevuuteen ja muuttoliikkeeseen perustuvan PEP:n maarittaminen edellyttaa
niin oletuksia populaation dynamiikasta kuin valintoja PEP:n maarittamisessa kaytettavista ha-
viamisriskin raja-arvoista. Valiraportissa kasitellaan erikseen kannan demografiseen ja geneet-
tiseen elinvoimaisuuteen perustuvien viitearvojen maarittaminen.

10
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1.2. Tehtavanantoon liittyvat keskeiset termit

1.2.1. Suotuisa suojelutaso

Suotuisa suojelutaso (engl. Favourable Conservation Status) on Euroopan Unionin luontodirek-
tiiviin kirjattu maaritelma, joka on tuotu kansalliseen lainsadadantéon luonnonsuojelulakiin
(20.12.1996/1096 §5) seka sisallollisesti samanhenkisena riistaeldimia koskevaan metsastysla-
kiin (28.6.1993/615 §3; riistanhoidon maaritelma).

Tavoite suotuisasta suojelutasosta koskee seka lajeja etta niiden elinymparistoja (luonnonsuo-
jelulaki 20.12.1996/1096). Yleisena maarittelyna voidaan sanoa, etta lajin suojelutaso on suo-
tuisa, jos laji on elinkelpoinen luontaisilla elinalueillaan ja sailyy sellaisena myos pitkalla aika-
valilla ja jos sille soveltuvia elinymparistdja on riittavasti (luonnonsuojelulaki 20.12.1996/1096
§5). Suotuisa suojelutaso voidaan maaritella myos populaatio- tai maakohtaisesti. Luontodirek-
tiivin mukaan lajin suojelun taso katsotaan suotuisaksi, kun (1) kyseisen lajin kannan kehitty-
mista koskevat tiedot osoittavat, etta tama laji pystyy pitkalla aikavalilla selviytymaan luonnol-
listen elinymparistojensa elinkelpoisena osana, (2) lajin luontainen esiintymisalue ei pienene
eikd ole vaarassa pienentya ennakoitavissa olevassa tulevaisuudessa ja (3) etta lajin kantojen
pitkaaikaiseksi sailymiseksi on ja tulee todennakdisesti olemaan riittavan laaja elinymparisto
(92/43/EEC). Suotuisan suojelutason maarittelyn soveltamisesta on tarkemmin ohjeistettu
luontodirektiivin teknisessa raportissa (Bijlsma ym. 2019).

1.2.2. Susikannan suotuisan suojelutason viitearvo

Susikannan suotuisan suojelutason saavuttamisen arvioimisessa kdytetaan apuna suotuisan
suojelutason viitearvoa (tasta eteenpain vain viitearvo), joka kuvaa populaatiokokoa, jolla suo-
tuisa suojelutaso olisi turvattu Suomessa pitkalla aikavalilla. Tama edellyttaa, ettd myods muut
suotuisalle suojelutasolle asetetut ehdot tayttyvat.

Viitearvon asettaminen ei ole yksinkertaista, silla sille ei ole annettu tarkkaa maaritelmaa. Viral-
linen ohjeistus (DG Environment 2017) luontodirektiivin artikla 17 mukaiseen menettelyyn to-
teaa, etta viitearvo populaatiolle tulee aina olla suurempi kuin mita pienin elinvoimainen po-
pulaatio (PEP) demografian ja genetiikan perusteella maaritettyna. Lisdksi viitearvon tulee
muun muassa olla suurempi kuin populaation koko silla hetkelld, kun luontodirektiivi astui voi-
maan (Suomessa 1995).

Large Carnivore Iniative for Europe (LCIE) -tydryhma julkaisi vuonna 2008 ehdotuksen suurpe-
tojen suotuisan suojelutason viitearvojen maarittamisesta (Linnell ym. 2008). Taméan ehdotuk-
sen mukaan viitearvo tulisi maaritelld seuraavien kolmen kriteerin perusteella: (1) populaation
taytyy olla vahintaan yhta suuri kuin luontodirektiivin tullessa voimaan, (2) populaation taytyy
olla véhintaan yhta suuri, ja mielelldadn paljon suurempi, kuin pienin elinvoimainen populaatio
(PEP), Kansainvalisen luonnonsuojeluliiton (IUCN, engl. International Union for Conservation of
Nature) kriteerin E (populaation elinvoimaisuusanalyysi PVA, ks. luku 1.2.3) perusteella suku-
puuttoriski on pienempi kuin 10 % 100 vuoden aikana tai kriteerin D (lisaantymiskykyisten yk-
sildiden maara) perusteella maariteltyna, ja (3) populaation tilaa monitoroidaan jatkuvasti so-
pivin menetelmin (Linnell ym. 2008).

1.2.3. Pienin elinvoimainen populaatio

Pienin elinvoimainen populaatio (PEP; engl. minimum viable population MVP) on pienin popu-
laatiokoko, jolla populaation voidaan olettaa tietylla todennakdisyydelld sailyvan tietyn
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ajanjakson, kun otetaan huomioon esimerkiksi demografisiin ja geneettisiin tekijoihin liittyva
satunnaisuus. Maarittelyssa kaytetyt arvot ovat vapaasti valittavissa (Shaffer 1981), mutta usein
kaytettyja arvoja ovat esimerkiksi populaation sailyminen 90 prosentin todennakoisyydella 100
vuoden ajan (esim. Brook ym. 2006). Tata heijastelee my6s IUCN:n maaritelma lajin uhanalai-
suudelle: lajin katsotaan kuuluvan alimpaan uhanalaisuusluokkaan (vaarantunut), jos lajin ha-
viamistodennakdisyys on vahintaan 10 % sadan vuoden kuluessa (IUCN 2001). Toisaalta on
my0s esitetty, etta tarkastelujakson pitaisi olla pidempi ja haviamistodennakdisyyden pienempi
(esimerkiksi 40 sukupolvea, 1 %, Reed ym. 2003). My&s LCIE-tyoryhma huomauttaa, ettd IUCN:n
kayttamaa 10 %:n raja-arvoa 100 vuoden ajanjaksolla pidetadn usein liian korkeana ja etta pie-
ninta elinvoimaisuutta populaatiota arvioivissa tutkimuksissa hyvaksytty haviamisriski on huo-
mattavasti yleisemmin 5 % kuin 10 % (Linnell ym. 2008). On kuitenkin tarkea huomioida, etta
PEP:n maarittamisessa kaytettavat raja-arvot ovat aina lopulta valintoja (Shaffer 1981), jotka
heijastavat myds yhteiskunnallisia arvoja ja tavoitteita.

PEP:n maarittaminen pelkastaan havaintoaineiston perusteella on kdytanndssa mahdotonta,
minka takia apuna kaytetdan yleensa ns. populaation elinvoimaisuusanalyysia (engl. population
viability analysis PVA). Elinvoimaisuusanalyysissa populaatiosta rakennetaan malli, joka simuloi
populaation kehitystad ajassa eteenpain. Populaatiodynamiikan kuvaamiseen kaytetaan tietoa
tarkeista demografisista parametreista kuten yksildiden selviytymisesta ja lisadntymistehosta.
Mallissa voidaan huomioida my&s geneettisia tekijoita, esimerkiksi liittyen populaation suku-
siittoisuuteen. Elinvoimaisuusanalyysia varten on kehitetty valmiita ohjelmistoja, kuten Vortex
(Lacy & Pollak 2021), joihin kayttaja syottaa tarvittavat tiedot, mutta analyysi voidaan toteuttaa
my0s rakentamalla populaatiota kuvaava malli alusta lahtien itse.

1.2.4. Efektiivinen populaatiokoko

Efektiivisen populaatiokoon (engl. effective population size, Ne) avulla voidaan tarkastella po-
pulaation geneettista eli perinndllisiin tekijoihin liittyvaa elinvoimaisuutta. Efektiivinen popu-
laatiokoko tarkoittaa sen kokoista nk. ideaalipopulaatiota, jossa geneettinen muuntelu véhenee
yhta nopeasti kuin tutkittavassa populaatiossa. Ideaalipopulaation oletuksia ovat mm.: popu-
laation koko ei muuntele, sukupuolia on sama maara, lisadntymiskumppani voi olla mika hy-
vansa populaatio yksilo, jalkeldisten maara ei vaihtele ja luonnonvalinta ei vaikuta. Mita suu-
rempi efektiivinen populaatiokoko on, sitd hitaammin populaation geneettinen muuntelu va-
henee sattuman vaikutuksesta. Efektiivinen populaatiokoko voidaan maaritella eri tavoin, mutta
yksinkertaistetusti voidaan ajatella, etta efektiivisen populaatiokoon ollessa 100 populaatiossa
esiintyy geenimuotoja yhta paljon kuin 100 sellaisella yksil6ll3, jotka eivat ole sukulaisia keske-
naan. Efektiivinen populaatiokoko on usein huomattavasti pienempi kuin populaation todelli-
nen yksildmaara, koska todellisuudessa mikaan populaatio ei vastaa teoreettista ideaalipopu-
laatiota johtuen siita, etta luonnonpopulaatioissa esiintyy ideaalitilanteesta poikkeavaa vaihte-
lua mm. yksildiden valisessa lisaantymismenestyksessd, poikuekoossa seka sukupuolijakau-
massa.

Tassa tyossa estimoidaan Suomen susikannan efektiivinen populaatiokoko geneettisen aineis-
ton perustella ja arvioidaan, kuinka paljon susia tulisi olla, jotta kannan geneettinen elinvoimai-
suus olisi turvattu lyhyella ja pitkalla aikavalilla (katso luku 3.3.3.). Luonnonsuojelugenetiikassa
lyhyella aikavalilla (noin viisi sukupolvea) sukusiitosheikkouden negatiivisten vaikutusten mini-
moimiseksi suositus efektiiviseksi populaatiokooksi on yli 100, pidemmalla aikavalilla evolutii-
visen potentiaalin sailyttamiseksi, eli populaation sopeutumiskyvyn yllapitamiseksi, suositus on
yli 1 000 (Frankham ym. 2014). Nama luvut eivat siis kerro tarvittavasta yksilomaarasta suoraan,
vaan naita efektiivisia populaatiokokoja vastaava yksilomaara on johdettavissa geneettisen ai-
neiston perusteella.
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1.3. Suomen susikannasta

Suomen susikannan koon on arvioitu olleen 1860-luvulla noin 1 000 yksil6a. Tata vanhempia
ajankohtia koskevia arvioita ei ole julkaistu. Tuhannen yksilon suuruusluokka-arvioon on paa-
dytty seka populaatiogenetiikkaan (Aspi ym. 2006) etta tapettujen susien maaria (Mykra ym.
2017) koskevien analyysien perusteella. Susien maara vaheni 1870-luvulta lahtien romahdus-
maisesti niin, ettd kannan on arvioitu olleen 1800-luvun lopulla vain muutamia kymmenia yk-
siloitéa (Mykra ym. 2017). Lajille muodostui pysyva, lisadntyva populaatio seuraavan kerran vasta
noin sata vuotta myéhemmin (Kojola 2005).

Suomen susikanta alkoi kasvaa 1990-luvulla (kuva 1), mutta viela vuosikymmenen loppupuo-
lellakin perhelaumoja oli alle kymmenen (Kojola 2010, Kojola ym. 2014). Susikannan runsaus-
kehitykselle tunnusomaista on kannan kehityksen ja koon vaihtelu muutaman vuoden jak-
soissa. Populaatio runsastui vuosina 1996-2005 keskimaarin noin 10 %:lla vuodessa (Kojola
2005). Susien maara vaheni selvasti vuosina 2007-2009 (Kojola ym. 2014). Vuodesta 2017 lah-
tien kanta on yhtajaksoisesti runsastunut ja sen arvioidaan olevan talla hetkelld suurempi kuin
120 vuoteen (Kojola ym. 2021). Talla hetkella se tarkoittaa 54-59 reviiria, joista 32-38 on per-
helaumoja.

Susikannan levinneisyys Suomessa on ollut suden paluun aikana vahvasti itd-painotteinen.
Tama alkoi muuttua vasta 2000-luvun alkupuolella, ja vuonna 2017 susikanta oli ensimmaista
kertaa yhta suuri seka itaisella etta lantisella kannanhoitoalueella. Sen jalkeen, aina nykypaiviin
asti, susikanta on seka yksilomaarien etta perhelaumojen lukumaéaran osalta alkanut painottua
yha vahvemmin lantiseen osaan Suomea.

Euroopan yhteison tarkeina pitamat lajit on lueteltu luontodirektiivin lajiliitteissa Il, IV ja V. Susi
on poronhoitoalueen ulkopuolisen Suomen alueella liitteessa IV, joka edellyttaa liitteessa mai-
nittujen lajien kohdalla tiukkaa suojelua, josta voidaan poiketa erityisen perustein. Poronhoito-
alueen osalta susi on liitteessa V. Liitteen V lajien suhteen luontodirektiivi ei edellyta tiukkaa
suojelua, mutta niiden ottaminen luonnosta ja hyédyntaminen voi vaatia hyddyntamisen saa-
telya.
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Kuva 1. Kokonaan Suomen puolella sijaitsevien susireviirien (A), laumojen (B), parien (C) ja su-
sien kokonaismaaran (D) kehitys vuosina 1990-2021. Susikannan vaihtelua kunkin vuoden si-
salla kuvataan esittamalla arviot maaliskuun, toukokuun ja marraskuun susikannasta. Tulokset
perustuvat populaatiomalliin, joka on esitelty luvussa 6. Pisteet kuvaavat vuosittaisia kanta-
arvioita (valkoinen: marraskuu, musta: maaliskuu). Ldhde: Luonnonvarakeskus.
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2. Valiarvion tulosten soveltaminen

Lajin suotuisan suojelutason viitearvon maarittamiseen ei ole olemassa yhta yleisesti kaytossa
olevaa tapaa. Tassa valiraportissa esitellaan omina kokonaisuuksinaan Suomen susikannan de-
mografiaan ja geneettiseen elinvoimaisuuteen perustuvien alustavien viitearvojen maarittami-
nen.

2.1. Demografiseen elinvoimaisuuteen perustuva viitearvojen
maadrittaminen

Tarkasteltaessa populaation demografista elinvoimaisuutta niin pienimman elinvoimaisen po-
pulaation kuin suotuisan suojelutason viitearvon maarittaminen edellyttavat valintoja muun
muassa laskennassa kaytettavista raja-arvoista ja hyvaksyttavista riskitasoista esimerkiksi po-
pulaation haviamiseen liittyen. Nain ollen raportissa ei keskityta tiettyihin viitearvoihin, vaan
taustoitetaan viitearvon maarittamista ja esitelldan Lukessa kehitetty, paatoksentekijan riski-
asenteeseen perustuva menetelma. Raportissa esitetaan myos kaksi aiemmin Skandinavian su-
sipopulaation suotuisan suojelun viitearvon maarittamiseen kaytettya tapaa, jotka perustuvat
pienimpaan elinvoimaiseen populaatioon ja kannan ekologiseen kantokykyyn. Lukessa kehi-
tetty menetelma mahdollistaa demografiaan perustuvien viitearvojen laskennan erilaisissa ta-
pauksissa, kun paatoksentekija valitsee haluamansa lahtokohdat viitearvon maarittamiselle ja
ilmaisee siihen liittyvan riskiasenteensa. Menetelmassa maaritetaan ensin pienin elinvoimainen
populaatio, minka jalkeen paatoksentekija ilmaisee, miten suuren riskin han on valmis hyvak-
symaan sille, ettd populaatiokoko tippuu tietyn ajan kuluessa pienemmaksi kuin tama maari-
tetty pienin elinvoimainen populaatio. Erilaiset oletukset ja riskitasot johtavat erilaisiin viitear-
voihin. Mita pienempi haviamisriski populaatiolle hyvaksytaan, sitd suurempi on pienin elinvoi-
mainen populaatio. Vastaavasti mita pienempi riski hyvaksytaan PEP-tason alitukselle, sita kor-
keammaksi asettuu viitearvo. Esimerkkeja menetelméan avulla lasketuista viitearvoista on esi-
tetty luvussa 3.1 ja liitteessa 1.

Alustavien, demografiaan perustuvien viitearvojen maarittamisessa on kaytetty Suomen su-
sipopulaatiota kuvaavaa todennakoisyyspohjaista populaatiomallia. Mallin avulla on mahdol-
lista tuottaa arvio pienimmasta elinvoimaisesta populaatiosta ja populaation kantokyvysta, ja
naiden kautta maarittaa esimerkkiviitearvoja. On tarkeaa huomioida, etta nykyinen malli perus-
tuu demografisiin tekijoihin eikd se huomioi geneettisia tekijoita. Demografiset viitearvot kos-
kevat kokonaan Suomessa olevaa populaatiota, eika rajalaumoja lasketa mukaan. Tama johtuu
siita, etta ajallisesti kattavaa aineistoa on vain kokonaan Suomessa sijaitsevista reviireista.

Susikannan ekologisen kantokyvyn maarittamisen lahtékohtana on sudelle suotuisan elinym-
paristdn maara Suomessa. Vuoden 2020 tilanteeseen (reviirit, saaliseldainkannat) perustuvan si-
mulaatiomallin mukaan sudelle soveltuvaa elinymparistéa on poronhoitoalueen eteldpuoli-
sessa Suomessa varsin runsaasti tarjolla. Poronhoitoalueen ulkopuolelle mahtuu mallinnuksen
mukaan maksimissaan 150-162 reviirid, kun susipopulaation oletetaan hyddyntavan mahdolli-
simman suuren osan kaytettavissa olevasta alueesta tiettyjen suden tilankdytt66n ja maisema-
rakenteeseen liittyvien rajoitteiden (esimerkiksi suuret asutuskeskukset ja vesistot) mukaisesti.

Jos pienikokoisten sorkkaeldinten kannat edelleen voimistuvat, voi susireviirien keskimaarainen
pinta-ala tiheiden kantojen alueella nykyisestaan pienentya. Taman mahdollisuuden huomioon
ottavassa, vaihtoehtoisessa skenaariossa se tarkoittaisi noin 25 % suurempaa reviirimaaraa
vuoden 2020 tilanteeseen perustuvaan skenaarioon verrattuna.
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2.2. Geneettiseen elinvoimaisuuteen perustuva viitearvojen
maarittaminen

Populaation elinvoimaisuuteen vaikuttavat demografian lisdksi geneettiset tekijat. Geneettinen
elinvoimaisuus on yhteydessa perinnéllisen muuntelun sailymiseen, sukusiitoksen vahaisyyteen
ja kykyyn sailyttaa sopeutumispotentiaali ymparistomuutoksiin pitkalla aikajanteella. Tulokset
osoittavat, etta Suomen nykyinen susikanta on liian pieni pysyakseen geneettisesti elinvoimai-
sena edes lyhyella aikavalilla, puhumattakaan pitkasta aikavalista. Alustavien geneettisten ana-
lyysien perusteella Suomen susikannan tulisi olla vahintaan 500 yksil6a, jotta kanta pysyisi elin-
voimaisena ja valttyisi sukusiitoksen negatiivisilta vaikutuksilta seuraavien viiden sukupolven
(~17 vuoden) aikana. Geneettisen elinvoimaisuuden ja sopeutumiskyvyn turvaamiseksi pitkalla
aikavalilla tulisi kannankoon olla huomattavasti tata suurempi.

Huolimatta siitd, ettd Suomen susikannalla on vahva yhteys Venajan susikantaan, kannan ge-
neettinen muuntelu on vahentynyt 1990-luvun puolivalista tahan paivaan. Taman lisaksi muun-
telun maara notkahti samaan aikaan, kun susikanta pieneni viimeisimman kannanhoidollisen
metsastyksen seurauksena. Sen jalkeen muuntelu jai aiempaa alemmalle tasolle. Susien tulo-
muutto Venadjalta Suomeen ei siis ole ollut riittava korvaamaan menetettya muuntelua. Vaikka
Suomen susikannan geneettisen monimuotoisuuden taso on edelleen hyva, nykyinen kanta on
liian pieni, jotta geneettisen monimuotoisuuden laskulta ja sukusiitosheikkouden ilmenemi-
selta voitaisiin valttya lahitulevaisuudessa.

Suotuisan suojelutason viitearvon tulee olla suurempi kuin pienin elinvoimainen populaatio
(DG Environment 2017). Taman valiraportin alustavan geneettisen selvityksen perusteella Suo-
men susikannan pienin geneettisesti elinvoimainen populaatio on 500 yksil6a.
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3. Yksityiskohtaiset tulokset ja niiden pohdinta

3.1. Susikannan demografinen elinvoimaisuus ja viitearvot

Demografiaa ja elinymparistdja koskevia aineistoja ja tuloksia on kaytetty suden populaatiody-
namiikkaa kuvaavassa mallissa, joka on lahtékohtana pienimman elinvoimaisen populaation,
populaation kantokyvyn ja naihin perustuvien suotuisan suojelutason viitearvojen maarittami-
sessa. Kaytetty menetelma perustuu aikaa vievaan tietokonesimulaatioon, ja valiraporttia laa-
dittaessa simulointi ei ollut vield paatynyt lopulliseen ratkaisuun. Seuraavaksi esiteltavat tu-
lokset ovat siten alustavia ja voivat viela muuttua. Asiaa kasitelldaan tarkemmin luvussa 6.

Demografiset aineistot ja populaatiomallinnuksen menetelmat on kuvattu tarkemmin luvussa
6.1 ja elinymparistdanalyysiin liittyvat aineistot ja menetelmat luvussa 6.2.

3.1.1. Pienin elinvoimainen populaatio

Luontodirektiivin tulkintaohjeen (DG Environment 2017) mukaan suotuisan suojelutason vii-
tearvon tulee olla suurempi — ja LCIE-tydryhman mukaan mielellaan paljon suurempi (Linnell
ym. 2008) kuin pienin elinvoimainen populaatio. Viitearvon tai -arvojen maarittaminen edellyt-
taa siten ensin pienimman elinvoimaisen populaation (PEP) maarittamista.

PEP riippuu demografisten parametrien, kuten syntyvyyden ja kuolevuuden, lisdksi myds po-
pulaation elinvoimaisuusanalyysissa, PVA:ssa (katso luku 1.2.3), kaytettavista tulevaisuutta kos-
kevista oletuksista, tarkastelujakson pituudesta, hyvaksyttavan haviamisriskin tasosta seka esi-
merkiksi populaation haviamisen maaritelmasta.

PEP-tason maarittamisen logiikkaa havainnollistetaan kuvassa 2. Paatoksentekija valitsee tar-
kasteluajan, jolle han haluaa PEP-tason maaritettavan. Mallin avulla lasketaan populaation ha-
viamistodennakoisyys ko. tarkasteluaikana, kun populaation ei anneta kasvaa tiettya tasoa eli
populaatiorajoitetta suuremmaksi (kdydaan vuorotellen lapi esimerkiksi 1-200 perhelaumaa tai
reviirid). Tasta saadaan haviamistodennakoisyytta kuvaava kayra, jolta on luettavissa tiettya ha-
viamistodennakoisyytta vastaava PEP. Paatoksentekija siis voi tarkastella, mika PEP on, mikali
valittu riskitaso haviamiselle on esimerkiksi 10 % tai 5 %.
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Kuva 2. Kuvitteellinen esimerkki PEP-tason maarittamisesta valitulla ajanjaksolla, joka voi olla
esimerkiksi 40 susisukupolvea eli 136 vuotta. Oranssi kayra kuvaa populaatiomallin avulla las-
kettua populaation haviamistodennakdisyytta tietylla populaatiorajoitteella valitun ajanjakson
kuluessa. Jos hyvaksytty haviamisriski on esimerkiksi 10 %, sita vastaava PEP on 30 reviiria. Po-
pulaatiorajoite on populaatiokoko, jota suuremmaksi populaation ei anneta simulaatiossa kas-
vaa. Lahde: Luonnonvarakeskus.

3.1.2. Suotuisan suojelutason viitearvot

Susikannan demografiaan perustuvan viitearvon maarittamiseen voidaan kayttaa vaihtoehtoi-
sia lahestymistapoja, joista tassa esitellaan kolme. Naista ensimmainen on kehitetty tata ra-
porttia varten ja perustuu paatoksentekijan riskiasenteeseen. Kahta muuta tapaa ehdotettiin
Skandinavian susikannan suotuisan suojelutason maarittamisen yhteydessa. Kahdessa esitelta-
vassa tavassa lahtokohtana kaytetaan pieninta elinvoimaista populaatiota, yksi pohjaa elinym-
pariston kantokykyyn. (Huom. Populaation geneettisia ominaisuuksia ei ole sisallytetty malliin).
Esitettyjen viitearvojen suhde toisiinsa on esitetty kuvassa 3.

Osa viitearvoista on esitettavissa tarkkoina lukuina, osa taas sisaltaa epavarmuutta ja on siten
ilmaistavissa vain todennakoisyysjakaumana.
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Kuva 3. Raportissa esitettyjen viitearvojen suhde toisiinsa. Geneettinen viitearvon perustuu
pienimpaan geneettisesti elinvoimaiseen populaatioon (PGEP), jonka maarittaminen perustuu
geneettisista aineistoista laskettavaan efektiiviseen populaatiokokoon (Ne). Demografiaan pe-
rustuvan viitearvon lahtékohtana voi olla joko elinympariston kantokyky tai pienin elinvoimai-
nen populaatio (PEP). Viitearvon suhde kantokykyyn tai PEP-tasoon voidaan maaritella eri ta-
voin. Raportissa esitellaan Lukessa kehitetty, paatoksentekijan riskiasenteeseen perustuva vii-
tearvo seka Skandinavian susipopulaation viitearvon maarittamisen yhteydessa esitetyt "kak-
sinkertainen PEP”- ja "puolet kantokyvysta“-viitearvot. Tarkemmat kuvaukset eri viitearvoista
|oytyvat tekstista. Lahde: Luonnonvarakeskus.

Paatoksentekijan riskiasenteen huomioiva viitearvo

Luontodirektiivin tulkintaohjeen mukaan viitearvon on oltava suurempi kuin PEP (DG Environ-
ment 2017), mutta tarkemmin ei ole maaritelty, kuinka paljon PEP:ta suurempi viitearvon tulisi
olla.

Jotta viitearvon asettaminen olisi mahdollisimman lapinakyvaa, Luke kehitti uuden lahestymis-
tavan, joka perustuu paatoksentekijan riskiasenteeseen. Paatoksentekija arvioi, kuinka suuren
riskin on valmis hyvaksymaan sille, ettd populaatio kdy alle maaritetyn PEP-tason tietyn ajan-
jakson aikana, jos populaatio rajoitetaan enintdan viitearvon suuruiseksi. Erilaiset riskiasenteet
johtavat erilaisiin viitearvoihin. Jos populaatio pyritaan pitamaan viitearvon ylapuolella, todel-
linen riski on hyvaksyttavaa riskia pienempi.

Viitearvon maarittaminen tapahtuu maarittamalla ensin PEP-taso (kts. luku 3.1.1). Taman jal-
keen tehdaan valinta siitd, miten suuri todennakdisyys PEP-tason alittamiselle tietyn ajan kulu-
essa hyvaksytaan (esimerkiksi riskitaso 5 %). Mallin avulla lasketaan, miten suurella todenna-
koisyydella populaatiokoko alittaa valitun PEP-tason, jos populaatio rajoitetaan PEP:n tai sita
suuremmalle tasolle. Populaation suotuisan suojelutason viitearvoksi maarittyy se populaa-
tiokoko, jolla todennakdisyys valitun PEP-tason alittamiselle pysyy valitulla riskitasolla. Mita
suurempi riski voidaan hyvaksya, sita lahempana viitearvo on PEP-tasoa ja painvastoin (kuva 4).
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TN, ettéd popuulatio < PEP vahintaan kerran 136 vuoden aikana
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Kuva 4. Kuvitteellinen esimerkki viitearvon ja hyvaksytyn riskitason valisesta yhteydesta ja vii-
tearvon maarittamisesta valitulla ajanjaksolla, kun PEP on ensin maaritetty arvoon 30 reviirid
(parit ja perhelaumat). Kayra kuvaa todennakdisyyden alittaa PEP valitun ajanjakson aikana (136
vuotta), kun populaatio on rajoitettu tietylle tasolle (populaatiorajoite). Jos hyvaksytty riskitaso
on esimerkiksi 5 %, sitd vastaava viitearvo on 54 reviiria. Lahde: Luonnonvarakeskus.

Kehitettya lahestymistapaa havainnollistetaan esimerkilla (kuvat 5-6), jossa tarkastelujaksona
on 100 vuotta ja jossa oletetaan, ettd Vendjan Karjalan susipopulaatio pysyy ennallaan eli susien
siirtyminen Suomen ja Venajan rajan yli sdilyy samalla tasolla kuin viimeiset 10 vuotta. Lisaksi
lahtokohtana on, etté eri kuolleisuustekijat Suomessa (luonnollinen kuolevuus, poliisin paatok-
siin perustuvat ja vahinkoperusteiset poistot, liikennekuolleisuus seka laiton tappaminen) py-
syvat ennallaan eika kannanhoidollista metsastysta ole. Esimerkissa PEP ja viitearvo ilmaistaan
maaliskuun perhelaumojen lukumaarana.

Kuvaan 5 on merkitty nékyviin PEP-arvot, kun hyvaksytty populaation haviamistodennakoisyys
on 1%, 5 % ja 10 %. Kuvassa 6 on naita kolmea PEP-tasoa vastaavat viitearvokayrat. Kuvaan 6
on merkitty myos esimerkkiviitearvot tilanteelle, jossa populaation hyvaksytty haviamistoden-
nakoisyys on 10 % ja hyvaksytty riski PEP-arvon alitukselle on 5 %, 10 % ja 20 %. On kuitenkin
huomattava, ettd kuvissa nakyvilta kayrilta on luettavissa PEP-arvot kaikille haviamistodenna-
koisyyksille valilla 0-100 % (kuva 5), ja vastaavasti viitearvot kaikille hyvaksytyille PEP-tason
alitustodennakoisyyksille 0-100 % (kuva 6).

Liitteessa 1 esitetaan esimerkkeina myos skenaariot, joissa tarkastelujaksot ovat 40 sukupolvea
(136 vuotta) ja 200 vuotta ja populaatiokoko ilmaistaan perhelaumojen lisaksi reviireina (parit
ja perhelaumat).

On huomioitava, etta tata valiraporttia varten kehitetylld mallinnusmenetelmalld on mahdol-
lista laskea viitearvoja myds toisenlaisilla oletuksilla, riskitasoilla ja tarkastelujaksoilla, ja kuvien
5-6 ja esimerkkien liitteessa 1 on tarkoitus havainnollistaa menetelmaa. Viitearvot voidaan
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laskea esimerkiksi olettaen, etta Venajan Karjalasta ei siirry susia Suomeen tai etta susien tulo-
muutto Vendjalta on kaksinkertainen nykyiseen tasoon nahden.

Haviamistedennakoisyys 100 vuoden aikana
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Kuva 5. PEP, kun populaatiokoko on maaritetty maaliskuun perhelaumoina, tarkasteluaika on
100 vuotta ja Venajan Karjalan susipopulaation oletetaan pysyvan samalla tasolla kuin viimeiset
10 vuotta. Kuvaan on merkitty PEP kolmella eri haviamistodennakdisyydella (1 %, 5 % ja 10 %).
Populaatiorajoite = populaatiokoko, jota suuremmaksi populaation ei anneta simulaatiossa
kasvaa. Tulokset ovat alustavia ja voivat viela muuttua. Léahde: Luonnonvarakeskus.
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TN, etta populaatio < PEP vahintaan kerran 100 vuoden aikana
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Kuva 6. Esimerkki viitearvoista, kun populaatiokoko on maaritetty maaliskuun perhelaumoina,
tarkasteluaika on 100 vuotta ja Vendjan Karjalan susipopulaation ja sitd kautta Venajalta Suo-
meen siirtyvien susien maaran oletetaan pysyvan samalla tasolla kuin viimeiset 10 vuotta. Ku-
vassa on viitearvokayrat kolmelle kuvaan 5 merkitylle PEP-tasolle (haviamistodennakdisyydet
1%, 5 % ja 10 %). Selkeyden vuoksi esimerkkiviitearvot on merkitty vain tapaukselle, jossa PEP
on maaritetty kayttamalla populaation haviamisriskille arvoa 10 %. Jos PEP-tason alitukselle
hyvaksytaan esimerkiksi 5 % riskitaso, niin tata vastaava viitearvo on talléin 51. Kahdelle muulle
PEP-tasolle vastaavat viitearvot esitetaan taulukossa L1.1. PEP = pienin elinvoimainen populaa-
tio. TN = todennakdisyys. Populaatiorajoite = populaatiokoko, jota suuremmaksi populaation
ei anneta simulaatiossa kasvaa. Tulokset ovat alustavia ja voivat vield muuttua. Lahde: Luon-
nonvarakeskus.

Muita tapoja muodostaa viitearvo

Paatoksentekijan riskiasenteeseen perustuva tapa maarittaa viitearvo kehitettiin Lukessa tata
tyota varten, mutta viitearvot voidaan asettaa myos muilla tavoin. Skandinavian susipopulaa-
tion viitearvon maarittamiseksi ehdotettiin kahta lahestymistapaa, joista toinen perustui
PEP:oon ja toinen populaation kantokykyyn (Liberg ym. 2015).

Viitearvona kaksinkertainen pienin elinvoimainen populaatio

Luontodirektiivin tulkintaohjeen (DG Environment 2017) mukaan suotuisan suojelutason vii-
tearvon tulee olla suurempi kuin pienin elinvoimainen populaatio (PEP). Skandinavian susipo-
pulaation viitearvon maarittamisen yhteydessa esitettiin, etta tama ehto tayttyy, kun viitearvo
asetetaan kaksi kertaa suuremmaksi kuin PEP (Liberg ym. 2015). Valitulle kertoimelle ei kuiten-
kaan esitetty erityisia biologisia tai hyvaksyttavaan riskiin liittyvia perusteluja.
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Taulukossa 1 esitetaan talla tavoin laskettu viitearvoesimerkki, kun PEP:n laskennassa kaytetty
skenaario on sama kuin edellisessa kohdassa. Taulukossa 1 esitetaan myos todennakoisyys sille,
etta kevaalla 2021 susikannan koko ylitti viitearvon. Liitteessa 1 esitetdan kaksinkertaiset PEP-
arvot my0s skenaarioille, joissa tarkastelujaksot ovat 40 sukupolvea (136 vuotta) ja 200 vuotta.

Taulukko 1. Esimerkki viitearvosta Suomen susipopulaatiolle, kun viitearvo on maaritetty
kaksinkertaiseksi pienimpaan elinvoimaiseen populaatioon (PEP) verrattuna. Skenaario on
sama kuin edellisessa kohdassa. Haviamisriski = hyvaksytty populaation haviamistodennakai-
syys tarkastelujakson aikana. PEP = pienin elinvoimainen populaatio. TN = todennakdisyys.
Huom. Tulokset ovat alustavia ja voivat viela muuttua. Lahde: Luonnonvarakeskus.

- TN
Viitearvo- T
Skenaariot ARl PEP el bl VI;:eirwl)ln
riski 2xpep | Y YESSTE
evat
2021
Tarkastelujakso: 100 vuotta 10 % 27 54 0%
Tulomuutto Vendjan Karjalasta: Pysyy 5 % 30 60 0%
samalla tasolla kuin viimeiset 10 vuotta
Populaatiokoko: Maaliskuun perhelau- 1% 38 76 0%
mat

Puolet elinympariston kantokyvysta

Skandinavian susipopulaation viitearvon maarittamisen yhteydessa esitettiin myds nakemys,
etta luontodirektiivin ehto tayttyisi, kun viitearvo asetetaan puoleen elinympariston kantoky-
vysta (Liberg ym. 2015).

Kantokyky on se keskimaarainen taso, jonka ymparilla populaatiokoko pitkalla aikavalilla vaih-
telisi, jos sen annettaisiin rajoituksetta kasvaa. Tama taso riippuu mm. ymparistosta, ravinnosta
ja populaation ominaisuuksista, joita ei ole mahdollista tasmalleen tuntea. Tasta syysta kanto-
kykya ei voida tarkasti maarittaa, vaan se sisaltdaa epavarmuutta, joka on kuvattavissa todenna-
koisyysjakaumalla.

Tassa tydssa elinympariston kantokyky Suomen susikannalle maaritettiin populaatiomallin
avulla (ks. luku 6.1.2 ja kuva 7) olettamalla, etta ainoa kuolleisuustekija on luonnollinen kuollei-
suus ja populaation kasvua rajoittaa mahdollisten reviirien maara (ks. luku 6.2.).

23



Luonnonvara- ja biotalouden tutkimus 66/2021

Kantokyky, skenaario 1

m
w
w (=]
0 o —
E —
=2 W
% 8 | Lh e P
E b
'FEé o : e Tk it
3 o . .
m M — Armvioitu populaatio 1990-2021
— o N —— simulaatio, jossa populaatiota ei rajoiteta
ks | | | | T
o
2000 2050 2100 2150 2200
Vuosi
o Kantokyky, skenaario 2
® o
0 o —
E —
]
g 8 -
E b
©
E o |
3 [Ty
m© M — Amvioitu populaatio 1990-2021
— o ‘N — simulaatio, jossa populaatiota ei rajoiteta
ks | | | | T
o
2000 2050 2100 2150 2200
Vuosi

Kuva 7. Esimerkki Suomen susikannan elinympariston kantokykysimulaatiosta kahdelle
elinymparistomallinnuksessa kaytetylle skenaariolle (ks. luku 6.2), kun populaatiokoon kuvaa-
miseen kadytetaan parien ja perhelaumojen lukumaaraa (vastaava esimerkki pelkilla perhe-
laumoilla laskettuna 16ytyy liitteesta 1). Simulaatiossa populaation annetaan kasvaa kantoky-
kyynsa asti. Jokainen vihrea viiva kuvaa yksittaista populaatiotrajektoria eli vaihtoehtoista po-
pulaation kehityskulkua tulevaisuudessa. Tulokset ovat alustavia ja voivat viela muuttua. Lahde:
Luonnonvarakeskus.

Susikannan elinympariston kantokyvyn ja puolikkaan kantokyvyn todennakoisyysjakaumat
(kuva 8) perustuvat erillisten populaatiotrajektorien eli vaihtoehtoisten populaation kehityskul-
kujen keskiarvoihin siltd ajanjaksolta, kun populaatio ei enaa ole jatkuvassa kasvussa. Mahdol-
listen reviirien (parit ja perhelaumat) maara simuloitiin kayttamalla kahta skenaariota, jotka
tuottivat toisistaan poikkeavat lopputulokset (ks. luku 6.2). Ensimmaisessa skenaariossa oletet-
tiin, etta tulevaisuudessa susireviirit olisivat pinta-alaltaan samankokoisia kuin ne ovat viime
vuosina olleet. Toisessa skenaariossa oletettiin, ettd susireviirien koko voisi tulevaisuudessa pie-
nentya suden saaliseldinkantojen runsastuessa. Talldin susireviireja voisi olla Suomessa enem-
man.
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Kuva 8. Todennakdisyysjakaumat susikannan elinympariston kantokyvylle (A) ja puolikkaalle
kantokyvylle (B) kahdelle elinymparistomallinnuksessa kaytetylle skenaariolle (ks. luku 6.2), kun
populaatiokoon kuvaamiseen kaytetdan parien ja perhelaumojen lukumaaraa (vastaava esi-
merkki pelkilla perhelaumoilla laskettuna I6ytyy liitteesta 1). Tulokset ovat alustavia ja voivat
vield muuttua. Lahde: Luonnonvarakeskus.

3.2. Susikannalle soveltuvan elinympariston maara

Suotuisan suojelutason maaritelmaan kuuluu luonnehdinta tarkasteltavan elidlajin olemisesta
elinvoimainen osa elinymparistdaan. Susi sopeutuu elamaan erityyppisissa elinymparistdissa
(Mech & Boitani 2003). Suomessa se ndyttaa suosivan metsaisia alueita (Kaartinen ym. 2015).
Susi valttelee ihmisasutusta mutta tottuu eldmaan myds asutuksen pirstomissa maisemissa ja
tapaa liikkua etenkin nuorena lahellad pihapiireja (Kojola ym. 2016).

Tassa raportissa elinymparistoulottuvuutta tarkasteltiin arvioimalla ensimmaisessa vaiheessa
teoreettinen maksimi susireviirien maaraksi poronhoitoalueen ulkopuolisen Suomen alueelle.
Tulokseksi saatuja lukuja voidaan kayttaa ekologiseen kantokykyyn perustuvan viitearvon esti-
mointiin (Liberg ym. 2015). Arvio pohjautui susien tilankayttdon ja otti huomioon tietyt maise-
marakenteeseen liittyvat rajoittavat tekijat. Naista tarkeimpia olivat asutuskeskukset ja suuret
vesistot. Saadut tulokset maksimaalisesta reviirimaarasta olivat keskeisesti yhteydessa susire-
viirien pinta-aloihin, joita koskevaa aineistoa oli saatu kannanseurannan ja tutkimuksen yhtey-
dessa. Reviireista osa on perhelaumojen ja osa parien reviireja myos siina tilanteessa, kun susi-
kanta on saavuttanut ekologisen kantokykynsa. Jos ekologista kantokykya arvioitaisiin yksilo-
maarina, tulisi tuntea parien ja laumojen suhteellinen osuus nk. saturoituneessa susikannassa.

25



Luonnonvara- ja biotalouden tutkimus 66/2021

Koska tallaista aineistoa ei ole muualta Euroopasta, susikannan ekologista kantokykya tarkas-
teltiin reviirien maksimaalisena maarana.

Reviirien pinta-alat voivat olla yhteydessa saaliselaintiheyksiin. Suomessa suden tarkein saalis-
eldin on hirvi (Alces alces; Gade-Jorgensen & Stagegaard 2000, Kojola ym. 2004). Hirvea esiintyy
koko maassa. Kannantiheydet ovat olleet viime vuosina hieman alemmat Ita-Suomessa kuin
Lansi-Suomessa. Lounaisessa Suomessa suden tarkeimpia saaliseldaimia ovat ainakin saalis-
eldinten yksilomaarind mitaten pienemmat hirvieldimet, etenkin valkohantapeura (Odocoileus
virginianus; Kojola ym., julkaisematon aineisto). Ruotsissa ei tarkeimman saaliselaimen eli hir-
ven populaatiotiheyden havaittu vaikuttavan reviirien pinta-aloihin, mutta korkeilla metsa-
kauriin (Capreolus capreolus) tiheyksilla oli reviirien kokoa pienentava vaikutus (Mattison ym.
2013). Valkohantapeurojen yksildomaaran on arvoitu kymmenkertaistuneen 1990-luvun jalkeen
noin 120 000 yksiloon (Aikio ja Pusenius 2021). Myds metsakauriskannat ovat merkittavasti
vahvistuneet.

Tarkastelu saaliseldinkantojen vaikutuksista suden reviirikokoon perustuu hirven, valkohanta-
peuran ja metsakauriin yhteenlaskettuun tiheyteen. Metsapeuralla (Rangifer tarandus fennicus)
on Kainuussa merkitysta suden ravintona, mutta metsapeura-alue on suppea ja peuran osuus
suden ravinnon biomassasta oli pienempi kuin hirven jopa 1990-luvun lopussa, kun peurakanta
oli olennaisesti nykyista suurempi (Kojola ym. 2004). Villisika (Sus scrofa) on viime vuosina run-
sastunut ja saanut sorkansijaa uusilla alueilla, mutta sen populaatiokoko on toistaiseksi pieni
verrattuna valkohantapeuran ja metsakauriin runsauksiin.

Suomessa susireviirien pinta-ala on jonkin verran pienempi alueilla, joissa on runsaasti valko-
hantapeuroja ja metsakauriita, mutta niiden vaikutus reviirin kokoon ei ole niin vahva kuin met-
sakauriin runsaudella Ruotsissa. Tama yhteys voi tulla selvemmin esiin tulevaisuudessa, jos
peura- ja kauriskannat pysyvat tiheina. Tulevaisuutta silmalld pitden on teoreettisissa laskel-
missa otettava huomioon my6s petoeldin- ja saaliseldinkannan valinen dynamiikka: runsastuva
petokanta voi vaikuttaa myds saaliseldinkannan tiheyteen. Tassa yhteydessa tahan ei viela pa-
neuduta eikd mydskaan arvioida muiden suurpetojen ja niiden erilaisen runsauskehityksen vai-
kutuksia sudelle tarkeiden saaliseldinten kantoihin.

Laskelma reviirien maksimimaarasta pohjautui paikkatieto-ohjelmapohjaiseen simulointiin,
josta on tarkempi kuvaus luvussa 6.2.2. Perustana olivat susireviirien pinta-ala vuosilta 2017-
2020 seka maisemarakenne vuoden 2020 reviireilla. Reviirien laajuus (esim. vuonna 2020 kes-
kimaarin 974 km?) sulkee pois pienialaisten maisemapiirteiden vaikutuksen. Suuremmat taaja-
mat ja vesistot seka jossain maarin myos paateiden sijainti vaikuttavat reviirien sijaintiin ja ra-
joihin. Pienemmilla teilld ei ole vastaavaa vaikutusta. Yksilopohjaisen liikkkumisanalyysin perus-
teella on havaittu, ettd valtaosa Suomen reviireilld eldvista susista suosii esimerkiksi metsaau-
toteita kulkureitteindan (Gurarie ym. 2011).

Ennen simulointeja Suomi jaettiin saaliseldinkantojen perusteella kolmeen alueeseen (kuva 9).
Naiden alueiden (A: Pohjois-Pohjanmaa, Pohjois-Savo, Kainuu, B: Etela-Pohjanmaa, C: Lounais-
Suomi) valilla todettiin susireviirien pinta-aloissa jonkin verran eroja, jotka kytkeytynevat eroi-
hin tarkeiden saaliseldinten (hirvi, valkohantapeura, metsakauris) runsaudessa.
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Kuva 9. Metsastysseurojen ilmoittamiin arvioihin perustuva hirven, metsakauriin ja valkohan-
téapeuran yhteenlaskettu kannantiheys ja tiheyden pohjalta hahmotellut osa-alueet seka susi-
reviirit maaliskuussa 2020. Lahde: Luonnonvarakeskus.

Simuloinnin tarkoituksena on sijoittaa poronhoitoalueen ulkopuolisen Suomen alueelle mah-
dollisimman monta susireviiria satunnaisperiaatteella siten, etta reviirien sijoittumisessa ote-
taan huomioon aikaisemmin lasketut elinymparistotekijat seka saaliskanta niin, etta reviirit pyr-
kivat hyodyntamaan mahdollisimman suuren osan kaytettavissa olevasta laskenta-alueesta. Si-
muloinnissa laskenta-alue on jaettu 1 x 1 km kokoisiin ruutuihin (soluihin), joihin on tallennettu
elinymparistotekijat seka saaliskannan tiheys.

Simuloinnin lahtékohtana ovat saaliseldintiheyksien mukaiset reviirien pinta-alaluokat (tau-
lukko 2). Pinta-alaluokat perustuvat vuoden 2020 tilanteeseen.
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Taulukko 2. Saaliseldintiheydet ja susireviirien pinta-alat vuonna 2020.

Saaliseldintiheys | Reviirin pinta-ala (km?)

(yks/1 000 ha) (min-maks) 2020
0-10 700-1 400
10-30 700-1 200
>30 500-1 000

Vuoden 2020 tilanteen pohjalta (kuva 33) ldhtékohdat maaritettiin niin, ettd 1 x 1 km solu ei
voi kuulua reviiriin, jos se leikkaa vesistd4, jonka pinta-ala on vihintaadn 10 km? tai taajamaa,
jonka pinta-ala on suurempi kuin 15 km? tai sen asukasluku on yli 10 000 henkilda. Myoskaan
sellaiset ruudut, joissa vesiston ja taajamien yhteinen pinta-alaosuus on yli 30 %, eivat voi kuu-
lua reviiriin. Reviirien sijoittumista rajoittavat ymparistotekijat olivat tassa simulaatiossa suh-
teellisen voimakkaita. Nailla saannaéilla ja rajoituksilla simulointi antaa teoreettiseksi maisema-
rakenteeseen ja saaliseldinkantaan pohjautuvaksi reviirien maksimimaaraksi 150-162 reviiria,
joista suurimman todennakdisyyden saavat arvot 154 ja 158 reviiria (kuva 10).
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150 152 154 156 158 160 162

Reviirejd [ simulointi
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£
1

Kuva 10. Reviirien simuloidun maksimimaaran todennakdisyysjakauma perustuen vuoden 2020
reviirien pinta-aloihin ja sijoittumiseen perustuviin rajoituksiin (ks. teksti). Lahde: Luonnonvara-
keskus.

Vallitseva tilanne oli ensisijainen lahtokohtien maarittelyssa, silla esimerkiksi mahdollisia saalis-
eldinkantojen runsausmuutoksia on mahdoton ennustaa. Jos pienten hirvieldinten kannat lou-
naisessa Suomessa pysyvat tiheing, ja niiden esiintymisalue laajenee lumiolojen helpottaessa,
voidaan suden reviirien pinta-alan ennakoida pienentyvan. Reviirit voivat ajan oloon myds pie-
nentya etenkin Lounais-Suomessa ilman, etta saaliseldinkannat runsastuvat nykyisesta. Taman
kehityksen seurauksena teoreettinen ekologinen kantokyky hahmottuu suuremmaksi kuin vuo-
den 2020 tilanteeseen pohjautuvat simuloinnit antavat tulokseksi. Jos taas saaliseldinkantoja
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leikataan selvasti nykyista tasoa alemmas, ekologinen kantokyky saattaa reviirien koon kasva-
essa asettua pienemmaksi kuin miksi se hahmottuu vuoden 2020 tilanteen pohjalta.

Vaihtoehtoinen skenaario, jossa otetaan huomioon reviirien koon mahdollinen pienentyminen
ensisijaisesti alueella (ks. luku 6.2.2), missa on tihea kanta pienikokoisia hirvieldimia (vrt. Matti-
son ym. 2013), antaa teoreettiseksi reviirien maksimiksi noin 25 % suuremman maaran kuin
vuoden 2020 tilanteeseen perustuva simulointi.

3.3. Susikannan geneettinen elinvoimaisuus ja viitearvot

3.3.1. Geneettisen monimuotoisuuden ja sukusiitosasteen vaihtelu

Suomen susikannan geneettinen monimuotoisuus on laskenut parin viimeisen vuosikymmenen
aikana. Kudosnaytteisiin pohjautuvasta, sukupolviin jaetusta aineistosta voidaan havaita, etta
keskimaarainen yksilokohtainen heterotsygotia-aste (sMLHs, engl. standardised multilocus he-
terozygosity) on laskenut lievasti (Y=-0,011x+1,054; R*=0,013; t=-2,620 p=0,009) vuodesta
1995 vuoteen 2018 tultaessa (kuva 11). Heterotsygotia-aste kertoo populaation geneettisen
muuntelun maarasta ja se maaritetaan genomialueiden DNA-erojen osuutena. Heterotsygotia-
asteen lasku havaittiin jo aiemmassa tutkimuksessa, jossa kaytetyn aineiston yksildiden synty-
mavuodet ajoittuivat vuosien 1995 ja 2008 valille (Jansson ym. 2012), ja nyt tehdyn analyysin
perusteella lasku on jatkunut vuoden 2008 jalkeen. Lasku populaation keskimaardisessa hete-
rotsygotiassa nayttda tapahtuneen padasiassa aineiston kahden ensimmaisen sukupolven
(vuosien 1995-2000) valilla, seka kahden viimeisen sukupolven (vuodet 2013-2018) valilla. Yk-
silokohtaisen heterotsygotian lasku on merkki yksildiden sukusiitoksen maaran kasvusta, joka
pitkaan jatkuessaan johtaa geneettisen muuntelun menetykseen. Muuntelun vaheneminen
nayttaa tapahtuvan hyvin hitaasti, mutta antaa aihetta huoleen, mikali suuntaus jatkuu viela
pidemmalld aikavalilla. Kun ottaa huomioon Suomen susikannan historiallisen (Jansson ym.
2012) ja nykyisen (ks. kappale 3.3.2.) yhteyden niin Vendjan kuin Skandinavian susipopulaatioi-
hin, susilla havaittu laskeva suuntaus voi heijastaa yleisempda geneettisen muuntelun vahene-
mista laajemmalla maantieteellisella alueella. Tama on linjassa Euroopan susilla havaitun, viela
pidempiaikaisen geneettisen monimuotoisuuden laskusuuntauksen kanssa (Dufresnes ym.
2018).
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Kuva 11. Suomalaisten susien geneettinen monimuotoisuus on vahentynyt 1995-2018 valilla.
Kuvassa kudosnayteaineiston yksildiden heterotsygotia-aste (sMLHs, engl. standardised multi-
locus heterozygosity) sukupolvittain (N=527). Sukupolvet muodostettu syntymavuosien perus-
teella. Trendiviiva on sovitettu kauden keskiarvopisteiden perusteella. Lahde: Luonnonvarakes-
kus ja Oulun yliopisto.

Hienoista geneettisen muuntelun alenemista on havaittavissa myds aivan viime vuosina. Vii-
meisten kuuden vuoden ajalta keratysta, paaosin ulostendyteita sisaltavasta kannanseuranta-
aineistosta laskettiin kaksi erilaista geneettisen monimuotoisuuden mittaria: odotettu hete-
rotsygotia (engl. observed heterozygosity, Hs) ja alleelirikkaus (engl. allelic richness, Ar). Tulok-
sista havaitaan, ettd suomalaisten susien odotettu heterotsygotia on pysynyt vuosina 2014—
2020 samalla tasolla (0,67-0,68) kuin vuosituhannen alussa (1998-2009: 0,62-0,69), mutta taso
on tippunut vuosien 1995-1997 arvosta (0,75) (Jansson ym. 2012), jolloin se oli yhta korkea
kuin Pohjois-Amerikan pohjoisosien suurissa susipopulaatioissa on havaittu (0.73-0,75: Car-
michael ym. 2007). Nykyinen odotettu heterotsygotia on kuitenkin samaa luokkaa kuin Euroo-
pan puoleisen Vendjan, Keski-Euroopan ja Karpaattien susipopulaatioissa (0,60-0,67: Aspi ym.
20009; Sastre ym. 2011; Kloch ym. 2021). Sen sijaan Italian niemimaan ja Pyreneiden niemimaan
susipopulaatioissa arvot ovat alhaisempia (0,53-0,57: Sastre ym. 2011, Fabbri ym. 2014).

Kannan koon pienemiseen herkemmin reagoiva geneettisen monimuotoisuuden mittari, allee-
lirikkaus, on lievasti laskenut viimeisen kuuden vuoden aikana naytekerdyskaudesta 2015-2016
(6,49) kauteen 2017-2018, jonka jalkeen se on pysynyt samalla alhaisemmalla tasolla (6,22—
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6,28 taulukko 3, kuva 12). Alleelirikkaus on korkeampi kuin Italian niemimaan ja Pyreneiden
niemimaan susikannoissa (5,0-5,5: Fabbri ym. 2014, Sastre ym. 2011), mutta alhaisempi kuin
Vendjan susipopulaatioissa (8,8: Sastre ym. 2011).

Taulukko 3. Suomen susikannan geneettisen monimuotoisuuden ja sukusiitoksen tunnuslu-
vut koko kannanseuranta-aineiston (N=979) perusteella laskettuna. Lahde: Luonnonvarakes-
kus.

I : P —
Kerdyskausi Yks"?r\'l‘;aara ts’{fl‘s’)“a r:élilgf;?/r\‘) rikkaus ;AR) —— ((I):Ts)
2014-2015 98 0,678 6,4 6,27 0,018
2015-2016 123 0,675 68 6,49 0,005
2016-2017 147 0,683 6,6 6,34 -0,007
2017-2018 138 0,670 6,5 6,22 0,013
2018-2019 230 0,679 67 6,28 -0,002
2019-2020 243 0,675 68 6.27 0,016

Koska alleelirikkauteen voi vaikuttaa naytteiden epatasainen maantieteellinen jakautuminen
vuosien valilla, otettiin kannanseuranta-aineistosta maantieteellisesti yhtenaistetty uudel-
leenotanta. Uudelleenotanta tehtiin niin, etta aineistoon otettiin vain ne kunnat (N=74), joista
oli saatu 2—-6 naytetta vuosien 2014-2020 valilla. Uudelleenotanta-aineistossa alleelirikkaus on
kautta ajanjakson matalampi kuin koko aineistossa (taulukko 4), mika oli odotettavissa, koska
alueellinen kattavuus on pienempi. Alleelirikkauden trendi uudelleenotanta-aineistossa on kui-
tenkin samanlainen kuin koko aineistossa: alleelirikkaus laskee vuodesta 2016 vuoteen 2018,
jonka jalkeen se tasaantuu alkuperdistda matalammalle tasolle (taulukko 4, kuva 12). Lasku oli
tilastollisesti merkitseva (R°=0,65; F=7,50; p=0,05). Tama lasku alleelirikkaudessa ajoittuu sa-
maan aikaan kannanhoidollisen metsastyksen kanssa, mika tapahtui vuosina 2015 ja 2016
(katso luku 6.1.1. kuva 24). Noina vuosina kuoli kannanhoidollisen metsastyksen lisaksi yksiloita
vahinkoperusteisilla ja poliisin myontamilla luvilla (yht. 107 yksild6a). Vuonna 2017 puolestaan
metsastettiin susia erityisen paljon vahinkoperusteisilla luvilla. Susikannan voimakkaalla met-
sastamiselld noina vuosina ja sita seuranneella kannan pienenemisellad (katso luku 1.3. kuva 1)
on voinut olla vaikutusta havaittuun geneettisen monimuotoisuuden laskuun. Kun pienesta
populaatiosta poistetaan yksildita, riski geneettisen monimuotoisuuden, etenkin harvinaisten
alleelien, katoamiselle on suuri (Allendorf 1986). Menetettya geneettistda muuntelua on hankala
saada takaisin, ellei populaatioon tule muuttovirtaa sellaisesta populaatiosta, jossa geneettinen
muuntelu on erilaista kuin paikalliseen susikantaan jaanyt muuntelu. Koska alleelirikkaus ei ole
noussut takaisin alkuperaiselle tasolle siita huolimatta, ettd metsastyspaine ei ole ollut yhta
voimakasta ja naytteita on keratty yha laajemmalta alueelta, tama voi tarkoittaa sita, ettei Suo-
meen tule riittavasti uusia yksiloita sellaisesta populaatiosta, jossa geneettinen muuntelu olisi
suurempaa tai joka olisi geneettisesti edes hieman erilainen kuin Suomen populaatio. Tarkas-
telujakson pituus on kuitenkin liian lyhyt ja lisaa tutkimustietoa yksildiden liikkkumisesta tarvi-
taan tarkempien johtopaatosten tekemiseksi.
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Lasku alleelirikkaudessa voi pidemmalla aikavalilla johtaa populaation evolutiivisen potentiaa-
lin menetykseen, silla geneettinen muuntelu on materiaalia luonnonvalinnalle (Allendorf & Lui-
kart 2007). Suuri alleelirikkaus esimerkiksi immuunipuolustukseen liittyvissa geeneissa lisaa po-
pulaation kykya torjua taudinaiheuttajia (Edwards & Hedrick 1998). Taman takia alleelirikkautta
pidetdan yhtena tarkeimmista mittareista populaation elinvoimaisuudelle.

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

Kersvskausi Hetero- Alleelien Alleeli- Sukusiitos
y tsygotia (Hs) | maéra (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
6.51
6.41
vy
=
L 6.3 . .
< —
D 624 °
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Kuva 12. Alleelirikkauden (Ar) kehitys Suomen susipopulaatiossa vuosina 2015-2020. Ylempi
kayra (sininen) koko kannanseuranta-aineistoa kayttdaen, alempi kayra (vihred) maantieteelli-
sesti yhtendistettya uudelleenotantaa kayttaen. Lahde: Luonnonvarakeskus.
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Suomen nykyisen susikannan ei havaittu olevan erityisen sukusiittoinen. Sukusiitoksen maaran
estimoimiseksi laskettiin tahan tarkoitukseen kaikkein yleisimmin kaytetty mittaria (FIS). Jos
arvo on lahelld nollaa, populaatiossa ei havaita sukusiitosta, ja jos se on positiivinen, esiintyy
populaatiossa odotettua enemman homotsygoottisia yksiléita. Homotsygoottinen yksilo tar-
koittaa sita, etta yksilossa ei esiinny kyseisellad kohdalla muuntelua, eli silla on kaksi samanlaista
alleelia. Menetelma on kuitenkin herkka yksildiden valiselle sukulaisuudelle siten, etta runsas
maara lahisukulaisia aineistossa saa arvon kohoamaan ilman etta populaatiossa on varsinaisesti
sukusiitosta. Arvot olivat vuosien 2015-2019 valilla 1ahelld nollaa. Vain ensimmaisena (2014-
2015) seka viimeisimpana naytteidenkerayskautena (2019-2020) sukusiitosarvo oli hieman ko-
holla. Viimeisimman ndytteiden kerdyskauden hieman poikkeava arvo voi johtua siita, etta
naytteita kerattiin isommalta osalta susireviireja kuin aikaisemmin (kerdysalue kasvoi 16 kun-
nalla). Uusien kerdysalueiden sudet ehka sattuivat olemaan keskimaaraista laheisempaa sukua
keskenaan, joten kohonnut arvo ei valttamatta kerro siita, etta sukusiitos olisi ajallisesti tarkas-
teltuna lisadntynyt populaatiossa. Regressioanalyysin mukaan sukusiitoksen nousu ei ole tilas-
tollisesti merkitseva. Tata tulosta tukee myos se, ettd keskimaardinen yksilokohtainen hete-
rotsygotia-aste nayttaa pysyneen samalla tasolla vuosina 2014-2020 (kuva 13). On kuitenkin
huomioitava, etta merkittavat muutokset geneettisessa muuntelussa tapahtuvat yleensa pit-
kalla aikavalilla, joten tdman aineiston tarkastelujakso (kuusi vuotta) on siihen liian lyhyt. Joi-
denkin yksildiden heterotsygotia-aste on hyvin matala (kuvien 11 ja 13 ryhmien alhaisimmat
arvot “viulujen hannat”), mika viittaa siihen, etta lahisukuisten yksiléiden pariutumisia tapahtuu
ainakin jossain osissa populaatiota.
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Kuva 13. Suomalaisten susien heterotsygotia-aste (sMLHSs, engl. standardised multilocus hete-
rozygosity) on pysynyt samalla tasolla vuosien 2014-2020 aikana. Kaytetty aineisto on kannan-
seuranta-aineisto, joka sisaltda paaosin noninvasiivisia naytteita. Piste kuvaa kauden keskiar-
voa. Lahde: Luonnonvarakeskus.
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Heterotsygotia-asteessa havaittiin maantieteellisesta eroavaisuutta I1ta-Suomen, pohjalaismaa-
kuntien ja Lounais-Suomen valilla (yksisuuntainen ANOVA: F (2,190) = 7,92, p < 0,0005). La-
hempi tarkastelu osoittaa, ettd Lounais-Suomen susien heterotsygotia-aste on alhaisin ja Ita-
Suomen susien korkein, kun taas pohjalaismaakuntien susien heterotsygotia-aste osuu naiden
kahden aaripaan valiin. Ero oli tilastollisesti merkitseva Lounais-Suomen ja Itd-Suomen valilla
0,05 merkitsevyysrajaa kaytettaessa (Tukeyn b post-hoc -testi), mutta ei pohjalaismaakuntien
ja kahden muun alueen valilla (kuva 14). Tama tarkoitaa sita, etta sudet pariutuvat sukulaisten
kanssa merkitsevasti enemman Lounais-Suomessa kuin Itd-Suomessa. Luonnonvarakeskuksen
maastohavainnot ja aikaisemmat geneettiset tulokset (Granroth-Wilding 2017) vahvistavat,
etta lahisukulaispariutumisia on tapahtunut alueella. Itd-Suomessa havaittu korkeampi keski-
maarainen heterotsygotia-aste on odotettu ottaen huomioon, ettad uusia yksiloita saapuu Ita-
Suomeen Vendjan puolelta. Sen sijaan Lounais-Suomen sudet ovat vasta 2000-luvun puolella
levittaytyneet pysyvasti alueelle. Lahisukulaispariutumiset yleistyvat eldinten levittaytyessa uu-
delle elinalueelle, silla 1ahisukulaisten karttaminen liséantymiskumppania valitessa voi olla lahes
mahdotonta potentiaalisten lisadntymiskumppaneiden ollessa vahissa (Liberg ym. 2005; Raik-
kénen ym. 2009). Yleisesti ottaen sudet kuitenkin pyrkivat valttamaan pariutumista lahisukulai-
sen kanssa (vonHoldt ym. 2008; Geffen ym. 2011).
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Kuva 14. Susien yksilokohtainen heterotsygotia-asteen (sMLHs) vaihtelu kolmella eri maantie-
teellisella alueella: 1ta-Suomi (N=75), pohjalaismaakunnat (N=60) ja Lounais-Suomi (N=58)
vuoden 2019-2020 kannanseuranta-aineistosta laskettuna. Piste kuvaa alueen keskiarvoa. He-
terotsygotian lasku on merkki sukusiitoksen maaran kasvusta. Lahde: Luonnonvarakeskus.
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3.3.2. Fennoskandian susikantojen geneettinen rakenne ja muuttoliike

Geneettisen aineiston perusteella Suomen susikanta on yhtenainen populaatio, eikad populaatio
nayta jakautuneen osapopulaatioihin. Tahan tulokseen tultiin analysoimalla kannanseuranta-
aineistoa viimeisimmalta naytekerayskaudelta (2019-2020) kahdella eri menetelmalla, paa-
komponenttianalyysilld ja bayesilaisella klusterointianalyysilla (STRUCTURE-ohjelma).

Paakomponenttianalyysin perusteella vuoden 2019-2020 yksildissa voidaan nahda kuitenkin
hienoista maantieteellista ryhmittymista (kuva 15). Ita- ja Lounais-Suomen sudet ovat jonkin
verran geneettisesti erilladn toisistaan, mutta pohjalaismaakuntien yksilot ovat osittain paallek-
kdin muiden alueiden susien kanssa. Paallekkadisyys kuvaa sitd, ettd yksildiden geneettinen
muuntelu on samankaltaista eri alueiden yksildiden kesken. Myds aiemmin Suomen susilla on
havaittu maantieteellisesta etdisyydesta johtuvaa asteittaista geneettista erilaistumista (Aspi
ym. 2006). Sudet ovat siis sitd kaukaisempaa sukua toisilleen, mitd kauempana ne ovat maan-
tieteellisesti toisistaan, vaikka populaatio ei olekaan jakautunut osapopulaatioiksi. Susien revii-
rikartasta (luku 6.2.1. kuva 33) nakee, etta reviirit kulkevat Ita-Suomesta pohjalaismaakuntien
kautta Lounais-Suomeen. Tama on siis todennakdinen reitti susien liikkkumiselle nadiden aluei-
den valilla.
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Kuva 15. Padkomponenttianalyysi suomalaisille susille kannanseuranta-aineiston vuodelta
2019-2020. Yksilot on jaettu kolmeen maantieteelliseen alueeseen naytteidenkerayspaikkojen
mukaisesti: 1ta-Suomi (N=75), pohjalaismaakunnat (N=60) ja Lounais-Suomi (N=58). Lahde:
Luonnonvarakeskus.

Koska monet geneettiset ohjelmat (kuten STRUCTURE) ovat herkkia sille, etta aineistossa on
paljon toisilleen sukua olevia yksil6ita, useita sukupolvia ja sukusiitosta, aineistosta pyrittiin
karsimaan naita tekijoita: 1) poistamalla kannanseuranta-aineistosta lahisukulaiset ja 2) otta-
malla mukaan suomalaisista susista ainoastaan lisdantyvat sudet (alfasudet) yhdeltd vuodelta.
Lahisukulaisten (vanhempi-jalkeldinen, tayssisarukset) karsiminen kannanseuranta-aineistosta
osoitti, ettd suurin osa suomalaisista susista on |&hisukulaisia keskenaan. Kannanseuranta-ai-
neiston 697 yksildsta jai lahisukulaisten karsimisen jalkeen jaljelle 77 yksiloa. Lisaantyvien susien
sisallyttdminen ei valttamatta poista lahisukulaisia aineistossa, mutta ainakin se vahentada ko-
konaisten perheiden maaraa ja sukupolvien paallekkaisyytta. Alfasudet otettiin vuodelta 2018,
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koska kyseiseltd vuodelta aineistosta 10ytyi genotyyppi mahdollisimman monesta alfasudesta
(N=27).

Paakomponenttianalyysissa ei todettu selkedad maantieteellista rakennetta Venajan ja Suomen
susipopulaatioiden valilla, kun analyysissa kaytettiin Iahisukulaisista karsittuja suomalaisia susia
(N=77, kuva 16). Skandinaaviset sudet ryhmittyivat hieman erilleen muista susista. Ero ei ole
kuitenkaan kovin suuri, mika voi selittya silld, ettd naytekoko Skandinavian susipopulaatiosta
on pieni ja varhaisimmat nadytteet ovat ajalta, jolloin Ruotsin susikanta elpyi paikallisesta suku-
puutosta Suomesta/Venajalta tulleiden immigranttien turvin (Akesson ym. 2016). Suomalaisten
ja venalaisten sudet ovat kuvassa paallekkain, mika viittaa susien geneettiseen samankaltaisuu-
teen.

@ Suomi
@ Skandinavia 0A O
QVenaja, Karjala

A Venadja, Arkangeli 0,3

PC23.4%

PCA13.9%

Kuva 16. Paakomponenttianalyysi skandinaavisille (N=10), venalaisille (Karjala N=57, Arkan-
geli N=6) ja suomalaisille susille, joista on karsittu lahisukulaiset (N=77). Lahde: Luonnonvara-
keskus ja Oulun yliopisto.

Kun lahisukulaisista karsitut sudet (N=77) tai pelkat alfasudet yhdeltad kannanseuranta-aineis-
ton vuodelta (2018-2019, N=27) analysoitiin venaldisten ja ruotsalaisten susien kanssa STRUC-
TURE-ohjelmalla, saatiin kummassakin tapauksessa todennakoisimmaksi populaatioiden maa-
raksi kolme (K=3). Analyysissa eri maiden yksil6t voitiin geneettisesti erottaa omiksi populaati-
oikseen, vaikkakaan yksilot eivat selkeasti kuulu tiettyyn populaatioon, vaan niissa on havaitta-
vissa populaatioiden valista sekoittumista (engl. admixture, kuvat 17 ja 18). Skandinaaviset su-
det muodostavat selvimmin oman ryhmansa ja siten sieltd Suomeen tulleiden immigranttien
alkupera on varsin helppo tunnistaa (tummanharmaat palkit kuvissa 17 ja 18). Suomen ja Ve-
najan susissa on nahtavissa enemman sekoittumista, mutta Suomen susikannassa nakyy maan-
tieteellista vaihettumista: Lansi-Suomen sudet, erityisesti Lounais-Suomen lisaantyvat yksilot,
nayttavat muodostavat oman ryhmansa (eniten sinistd, kuvat 17 ja 18), kun taas Ita-Suomen ja
Lapin sudet ovat enemman venalaisten susien kaltaisia (sinisen ohella oranssia). Onkin huomi-
onarvoista, etta osa lisaantyvista yksiloista (alfasusista) on perimaltaan kokonaan tai osittain
venaldisten susien kaltaisia. Suomalaisten ja venaldisten susien samankaltaisuus on havaittu
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myds koko periman laajuiseen muunteluun perustuvassa tutkimuksessa (Smeds ym. 2020).
Tama osoittaa, etta Suomen ja Venajan susikannat ovat vahvasti yhteydessa toisiinsa.
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SUOMI SKANDINAVIA VENAJA

Kuva 17. Suomalaiset lahisukulaisista karsitut sudet (N=77) analysoituna STRUCTURE-ohjel-
malla yhdessa ruotsalaisten ja venaldisten susien kanssa, jolloin todennakoisimmaksi populaa-
tioiden maaraksi tuli kolme. Kuvan kolme eri varia kuvaavat sita milla todennakoisyydella (y-
akseli) kukin yksilo (pystypalkit) kuuluu naihin kolmeen populaatioon. Lahisukulaisista karsitut
suomalaiset sudet on jaettu maantieteellisesti kolmeen alueeseen: 1) Lansi-Suomi (N=20), 2)
[ta-Suomi (N=47) ja 3) Lappi (N=10). Analyysissa on liséksi 4) Suomessa keratyt Skandinaviasta
tulleiksi immigranteiksi tunnistetut sudet (N=3), 5) Skandinavian susindytteet (N=10), 6) Ruot-
sissa keratyt Suomesta/Venajalta tulleiksi immigranteiksi tunnistetut sudet (N=7) ja Vendjan 7)
Karjalasta (N=57) ja 8) Arkangelista (N=6) keratyt ndytteet. Lahde: Luonnonvarakeskus ja Oulun
yliopisto.
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Kuva 18. Suomalaiset alfasudet vuodelta 2018 (N=27) analysoituna STRUCTURE-ohjelmalla
yhdessa ruotsalaisten ja venalaisten susien kanssa, jolloin todenndkoisimmaksi populaatioiden
maaraksi tuli kolme. Kuvan kolme eri varia kuvaavat sita milla todennakéisyydella (y-akseli)
kukin yksilo (pystypalkit) kuuluu naihin kolmeen populaatioon. 1) Lounais-Suomi (N=13), 2)
[ta-Suomi (N=14), 3) Suomessa keratyt Ruotsista tulleiksi immigranteiksi tunnistetut sudet
(N=3), 4) Ruotsin susindytteet (N=10), 5) Ruotsissa keratyt Suomesta/Venajalta tulleiksi immi-
granteiksi tunnistetut sudet (N=7), ja Vendjan 6) Karjalasta (N=57) ja 7) Arkangelista (N=6)
keratyt ndytteet. Lahde: Luonnonvarakeskus ja Oulun yliopisto.
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Vaikka Suomen ja Vendjan susikannat ovat vahvasti yhteydessa toisiinsa, ne eivat kuitenkaan
ole yksi yhtendinen populaatio. Tama kay ilmi paitsi ylla olevista STRUCTURE-tuloksista my6s
RUBIAS-analyyseista, joissa arvioitiin kannanseuranta-aineiston yksildiden (N=697) geneettista
todennakoisyytta kuulua joko Suomen, Vendjan tai Skandinavian susikantaan. Analyysin tulos-
ten perusteella kannanseuranta-aineiston susista ~50 % oli suomalaisiksi yksiliksi geneetti-
sesti tunnistettavia (ns. lounaissuomalaisia susia, katso alla), ~31 % oli venalaisiksi tunnistetta-
via, ~1 % skandinaavisiksi tunnistettavia ja loput ~19 % oli genotyypiltdan sekoittuneita yksi-
|6ita. Genotyypiltdadan suomalaisiksi yksildiksi tunnistetut sudet [0ytyvat padasiassa Lounais-
Suomesta, kun taas geneettisesti venalaisiksi tunnistettuja yksiloita tavataan itaisissa ja pohjoi-
sissa osissa Suomea (kuva 19). Genotyypiltaan venalaisiksi yksildiksi tunnistettujen susien
muuttovirta ei vaikuta ylettyvan Lounais-Suomeen saakka.

Skandinaaviksi yksildiksi tunnistettiin yhteensa viisi sutta vuosien 2014-2020 valilla. Naita viitta
yksiloa yhdisti myos se, etta niiden yksilokohtainen heterotsygotia-aste oli hyvin alhainen (kes-
kimaarin 0,65 vrt. populaation keskimaaraiseen arvo: ~1). Skandinaavinen susikanta ovat tun-
netusti sukusiittoinen ja sukusiitoksen vaikutukset ilmenevat siella suurempana pentujen talvi-
kuolleisuutena (Liberg ym. 2005) ja luuston epamuodostumina (Raikkénen ym. 2006).

TN
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66N

genotyyppi:

« sekoittunut

« suomalainen

647N+ « venaldinen
G2°N
60N
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Kuva 19. Suomalaisiksi tai venalaisiksi susiksi genotyypin perusteella tunnistettujen yksildiden
sijainnit Suomessa. Yksilot naytteidenkerdyskaudelta 2019-2020. Skandinaavisia susia ei ha-
vaittu ko. kerdyskauden aineistossa. Lahde: Luonnonvarakeskus ja Oulun yliopisto.
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Vendgjalta Suomeen suuntautuvan susien tulomuuton tarkkaa maaraa on vaikea arvioida ge-
neettisen aineiston avulla, koska susikannat ovat niin vahvasti yhteydessa toisiinsa. Kun tulo-
muuttajien maaria Suomen ja Venajan susipopulaatioiden valilla arvioitiin Genepop-ohjelmalla
kayttaen aineistona kunakin ndytteenottokautena (2014-2020) havaittuja uusia yksildita kan-
nanseuranta-aineistosta, saatiin migraation maaraksi 2,26 yksiloa per sukupolvi. Vuosilta 2007-
2009 arvioitu tulomuuttajien maara sukupolvessa oli samaa suuruusluokkaa, 1,2 yksiloa per
sukupolvi (Jansson ym. 2012) ja sita aikaisemmin tulomuuttajien maaraksi arvioitiin 3,0 yksil6a
per sukupolvi (Aspi ym. 2009). Kyseinen menetelma kuitenkin tekee paljon oletuksia aineiston
koostumuksesta; genotyypitetyn populaation tulisi esimerkiksi olla HW-tasapainossa.
BayesAss-ohjelma ei tee oletusta HW-tasapainosta ja sen avulla myds migraation suunta mai-
den valilla saadaan selville. Tulosten mukaan n. 6-21 % vuosittaisesta Suomen susipopulaati-
osta oli tulomuuttajia Venajalta, mika vastaa n. 10-23 yksilda sukupolvessa (taulukko 5). Mig-
raation maara Suomesta Venajalle oli 2-7 %, mika vastaa 1-2 yksil6a sukupolvessa.

Taulukko 5. Suomen ja Vendjan susipopulaatioiden valilla likkkuvien yksiléiden osuutena po-
pulaation yksildiden maarasta per sukupolvi BayesAss-ohjelmalla analysoituna. Hajonta on
merkitty sulkuihin ja pyoristetyt yksildmaarat hakasulkuihin. Aineistona kannanseuranta-ai-
neiston uudet yksilot kultakin naytteidenkerdyskaudelta. Lahde: Luonnonvarakeskus ja Oulun
yliopisto.

Migraatiosuunta

Naytekerayskausi
2014-2015 0,181 (0,0167) [~18] -
2015-2016 0,212 (0,015) [~23] 0,029 (0,0261) [~1]
2016-2017 0,131 (0,026) [~15] 0,076 (0,050) [~2]
2017-2018 0,149 (0,018) [~12] 0,018 (0,016) [~1]
2018-2019 0,064 (0,013) [~10] -
2019-2020 0,172 (0,017) [~23] -

3.3.3. Suomen susikannan efektiivinen populaatiokoko

Efektiivisen populaatiokoon (engl. effective population size, Ne) avulla arvioitiin Suomen susi-
kannalle vahimmaiskoot, jotka sailyttaisivat kannan geneettisen elinvoimaisuuden lyhyella ja
pitkalla aikavalilla. Populaatiokoon arviointiin kaytettiin seka kannanseuranta-aineistoa etta ko-
kogenomiaineistoa. Laskettaessa efektiivisen populaatiokoon ja kannankoon suhdetta (Ne/Nc)
verrattiin efektiivisen populaatiokoon estimaatteja aina edellisen vuoden (kannanseuranta-ai-
neisto) tai edellisen sukupolven keskimaaraiseen kannan kokoon (kokogenomidata), koska
kaytetty menetelma arvioi aina kyseisen sukupolven vanhempien efektiivista populaatiokokoa.
Kannanseuranta-aineistoa kaytettdessa seka efektiivinen populaatiokoko (Ne) etta efektiivisen
populaation ja kannankoon suhde (Ne/Nc) vaihtelivat naytekerayskausien valilla (taulukko 6).
Ensin mainittu vaihteli valilla ~40-51 ja jalkimmainen valilla 0,156-0,264. Ne/Nc-tulokset olivat
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yhdenmukaisia alleelirikkaudessa havaitun ajallisen muutoksen kanssa (taulukko 4, kuva 12):
suhdeluku kavi alhaalla heti seurantavuoden 2015-2016 jalkeen, jolloin viimeisin kannanhoi-
dollinen metsastys toteutettiin. Suhdeluku (Ne/Nc) on jalleen kasvanut kahden viimeisen vuo-
den aikana, mika viittaa suurempaan lisdantyvaan populaatioon. Kannanseuranta-aineiston vii-
meisin estimaatti vuosille 2019-2020 vaihteli valilla 41,7-60,5, joita vastaavat suhdeluvut olivat
0,200-0,290.

Taulukko 6. Suomen susikannan efektiivinen populaatiokoko jokaiselle kannanseuranta-ai-
neiston naytekerdyskaudelle 2014-2020. Efektiivinen populaatiokoko arvioitiin kolmella me-
netelmalld, joiden vaihteluvali ja keskiarvo esitetaan taulukossa. Nc = kannankoko, Ne = efek-
tiivinen populaatioko, Ne/Nc = efektiivisen populaatiokoon ja kannankoon suhdeluku lasket-
tuna kayttaen Ne keskiarvoa. Lahde: Luonnonvarakeskus.

Kerayskausi N ?(de!!inen ‘ ‘ A ‘ AN
evat keskiarvo keskiarvo

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 34,9-454 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

Kokogenomiaineisto jaettiin kolmeen osaan efektiivisen populaatiokoon estimointia varten:
koko aineisto (N=95), lisdantyvat yksilot (N=20) ja kolmivuotiset aineistot, mitka vastaavat pyo-
reasti sudelle arvioitua sukupolven pituutta 3,4 vuotta (Aspi ym. 2006). Koska aineistossa har-
vinaisena esiintyvat alleelit voivat johtaa vinoutuneisiin estimaatteihin, efektiivisen populaa-
tiokoon estimoinnissa kaytettiin kolmea eri kriteerid naiden alleelien poistamiseksi (MAF, mini-
mum allele frequency). Kokogenomiaineiston perusteella nykyisen susikannan efektiivisen po-
pulaatiokoon estimaatit vaihtelivat valilla 13,0-25,0 kaytettdessa 20 lisdantyvan yksilon aineis-
toa, valilla 35,0-42,7 kaytettdessa koko aineistoa ja valilla 26,9-32,1 kaytettdessa vuosien 2013-
2016 aineistoa. Jatkoanalyyseissa kdytetaan vain aineiston tuoreinta sukupolvea (2013-2016),
koska muiden kolmivuotisten sukupolvien estimaatit eivat ole luotettavia pienen otoskoon ta-
kia. Efektiivisen populaatiokoon ja kannankoon suhdeluku (Ne/Nc) sukupolvelle 2013-2016 oli
0,2, mika vastaa hyvin kannanseuranta-aineiston perusteella estimoituja suhdelukuja (taulukko
6).

Suomen susikannan efektiivisen populaatiokoon historiallinen trendi oli laskeva riippumatta
siita, mita kokogenomin aineistoa (koko aineisto, lisaantyvat yksilot, sukupolvi 2013-2016 ja eri
kriteerit harvinaisten alleelien poistamiseksi) kaytettiin (taulukko 7 ja kuva 20). Lisaantyvien yk-
sildiden maara on vahentynyt keskimaarin neljalla sudella per sukupolvi ja tatd muutosvauhtia
soveltaen nykyhetken lisdantyvien yksildiden maaraksi voidaan arvioida 63,6.
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Taulukko 7. Suomen susikannan historiallinen muutos efektiivisessa populaatiokoossa esti-
moituna noin 800 vuoden ja 300 susisukupolven takaa tahan paivaan. Tulokset esitetty seka
koko aineistoon (95 sutta), lisdantyviin yksildihin (20 sutta) ja sukupolveen 2013-2016 perus-
tuvien analyysien pohjalta. MAF=kaytetty minimialleelifrekvenssi harvinaisten alleelien poista-
miseksi. Lahde: Oulun yliopisto.

Vuosia | Suku- | Kaikki | Kadd | igunty. | Lisasnty- | 2013 | 2013-
Hosta polvea shellists el vat yksilot | vat yksilot SULE SULE
sitten | “itten | (MAF | (MAF | 1 0F 0,05) | (MAF 0,02) | (MAF | (MAF
0,05) | 0,02) 0,05) | 0,02)

39 13 107 119 54 58 65 69

45 15 120 133 62 67 76 80

51 17 132 146 69 74 82 87

60 20 144 160 77 83 92 97

69 23 164 181 89 97 104 111

81 27 174 197 99 107 15| 123

% 32 201 227 114 124 137|146

114 38 223 254 139 150 155 | 166

135 45 274|312 161 174 183 195

162 54 205 | 334 181 196 201 217

201 67 354 | 404 224 245 | 254 | 271

270 90 458 | 524 297 321 318 | 342

399 133 500 | 644 398 437 427|451

408 136 625| 715 433 478 | 447| 478

816 272 1080 | 1258 764 841 823 | 886
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Kuva 20. Suomen susikannan efektiivisen populaatiokoon historiallinen muutos estimoituna
300 susisukupolven takaa nykypaivaan (ks. myos taulukko 7). MAF = kaytetty minimialleelifrek-
venssi harvinaisten alleelien poistamiseksi. Lahde: Oulun yliopisto.

Kokogenomiaineiston viimeisimman sukupolven 2013-2016 Ne oli keskimaarin 28 yksilda, joka
antaa Ne/Nc-suhdeluvuksi 0,2. Kokogenomidatan pohjalta voidaan siis arvioida susikannan ta-
manhetkiseksi (2019-2020) efektiiviseksi kooksi 55,5 yksil6d, joka on keskiarvo estimaateista
47,4 (kun kaytetaan Ne/Nc 0,2 ja kannankoon arviota 237) ja 63,6 (ennuste historiallisen muu-
tosvauhdin pohjalta). Kannanseuranta-aineistosta laskettu Ne:n keskiarvo 50,9 naytekerdyskau-
delle 2019-2020 on samaa suuruusluokkaa ja sen pohjalta laskettuna Suomessa on ollut ndina
vuosina 27,75 lisdantyvaa paria, joka on hieman pienempi verrattuna aiempaan arvioon 46:sta
(Cl 43-49) reviirista (lauma- tai parireviiri, Heikkinen ym. 2020). Ero estimaateissa voi johtua
siitd, ettd jokaisen parin ei odotetakaan lisdantyvan, jolloin naiden lukujen vertailu korostaa
hyvin eroa potentiaalisesti lisdantyvien ja todellisuudessa lisaantyvien yksildiden lukumaarissa.
Toisin sanoen havaitulla geneettisen muuntelun maaralla tarvitaan ainakin 46 asuttua reviiria,
jotta saavutetaan 56 yksilon efektiivinen populaatiokoko.

Efektiiviselle populaatiokoolle on perinteisesti asetettu kaksi raja-arvoa geneettisen elinkyvyn
turvaamiseksi. Jos halutaan valttaa sukusiitosheikkoutta lyhyella aikavalilla (noin 5 sukupolvea),
tarvitaan Ne > 50, ja jos halutaan turvata evolutiivinen potentiaali muuttuvassa ymparistssa
pitkalla aikavalilla, vaaditaan Ne = 500-5 000 (Franklin1980). Minimikoko Ne = 50 on my6hem-
min osoitettu lilan pieneksi ja uusin suositus raja-arvoksi on Ne >> 100, jotta luonnonpopu-
laatio valttyisi sukusiitosheikkoudelta yli viiden sukupolven ajan (tall6in kelpoisuuden menetys
jaa alle 10 %:iin, Frankham ym. 2014). Kaikki raportissa esitetyt Ne-estimaatit jadvat naiden raja-
arvojen alle, joten Suomen susipopulaatio on liian pieni sdilydkseen elinvoimaisena lyhyella ja
pitkalla aikavalilla. Jos kaytetaan yksistaan ylla olevia raja-arvoja ja Ne/Nc-suhdelukua 0,2,
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Suomen susipopulaation tulee olla 500 yksilon suuruinen, jotta saavutetaan Ne = 100 lyhyen
aikavalin geneettisen elinkyvyn turvaamiseksi. Vastaava populaatiokoko evolutiivisen potenti-
aalin turvaamiseksi (Ne = 500) on 2500. Nama minimivaatimukset populaatiokoolle ovat kui-
tenkin alustavia ja lopulliset suositukset saadaan, kun geneettiset tekijat voidaan mallintaa yh-
dessa muiden muuttujien kanssa. Ehdotettu 2500 suden populaatio voisi esiintya myds maan-
tieteellisesti Suomea laajemmalla alueella, mutta talldin tulee maarittaa Suomeen tulevan gee-
nivirran minimitaso, jolla susikantamme sailyy elinvoimaisena osana tallaista suurempaa popu-
laatiota. Skandinavian susipopulaatiolle on suositeltu viitearvoa 340, niin kauan kuin se saa va-
hintaan yhden immigrantin per sukupolvi suuremmasta (vahintaan 1700 sutta, jotta Ne = 500
saavutetaan Ne/Nc-suhdeluvulla 0,3, Liberg ym. 2015) metapopulaatiosta.

Suomen ja Venajan Karjalan sudet muodostavat geneettisesti suhteellisen hyvin sekoittuneen
populaation, joten efektiivinen populaatiokoko tulisi arvioida alueiden susikannoille yhteisesti.
Nain pyritaan tekemaan projektin seuraavassa vaiheessa. Suomen susikannassa on havaittu
yksildita myds Skandinavian populaatiosta, joten valtioiden valinen yhteisty® on tarkeaa taman
laajemman alueen susipopulaation geneettisen elinkyvyn turvaamisessa. Tama nostetaan esille
myos Skandinavian susipopulaation vastaavassa raportissa, silla sen populaation elinkyky riip-
puu vield voimakkaammin muualta tulevista yksildista (Liberg ym. 2015).

On kuitenkin olennaista muistaa, etta kukin valtio on vastuussa rajojensa sisalla elavista lajeista
ja niiden populaatioiden suotuisasta suojelutasosta. Nain ollen Suomi ei voi nojata pelkastaan
yhteyteen Vendjan suurempaan susikantaan ja sielta tulevaan tulomuuttoon, vaan susikannan
Suomessa tulee sailya suotuisalla suojelutasolla riippumatta naapurimaan susikannan heilah-
teluista. Vaikka Suomeen eittamatta saapuu susia rajan takaa, ei tulomuutolla ole merkitysta
susikantamme geneettiselle elinvoimaisuudelle, mikali immigrantit eivat paase lisaantymaan.
Laheskaan kaikki muuttajat eivat lisaanny, mika tulee ilmi verrattaessa efektiivisen populaa-
tiokoon estimaatteja, jotka on laskettu kokogenomiaineiston pohjalta pelkastaan lisaantyville
yksildille (N = 20, Ne = 13-25) ja koko aineistolle (N = 95, Ne = 35-43). Jalkimmainen saa
suuremman arvon, mika selittynee silla, etta kyseinen aineisto sisaltaa todennakoisesti sellaisia
Vengjalta tulleita yksiloita, jotka eivat paasseet lisdaantymaan Suomessa (kokogenomiaineisto
pohjautuu kuolleitten susien kudosnaytteisiin).

3.3.4. Yhteenveto geneettisista tuloksista

« Suomen susipopulaation geneettisen monimuotoisuuden taso on talla hetkellda hyva,
mutta huolestuttavaa on monimuotoisuuden laskeva suuntaus 1990-luvun puolestava-
lista tahan paivaan. Myds viimeisten kuuden vuoden aikana on tapahtunut lasku, joka
ajoittuu yhteen voimakkaamman metsastyspaineen kanssa.

* Suomen ja Venajan susikantojen valilla on vahva yhteys ja Suomen susikannassa havai-
taan geneettinen vaihettuminen idasta lanteen tultaessa: geneettisesti venaldisten su-
sien kaltaisten yksildiden osuus vahenee lantta kohti.

* Lounais-Suomen sudet ovat sukusiittoisempia kuin Ita-Suomen sudet, ja alueen sudet
ovat geneettisesti hieman eriytyneet Itd-Suomen ja Vendjan susikannasta.

« Suomen nykyinen susikanta ei ole riittdvan suuri geneettisen monimuotoisuuden ylla-
pitamiseksi ja sukusiitoksen vaikutusten estamiseksi. Pienin geneettisesti elinvoimainen
populaatiokoko voi olla téssa valiraportissa arvioitua 500 yksiloa pienempi, mikali muut-
tovirtaa tulee Vengjalta tarpeeksi.

e Talla hetkelld muuttovirta ei ndyta riittavan korvaamaan geneettisen muuntelun mene-
tysta, eika mydskaan ulottuvan Lounais-Suomeen asti. Maiden valinen yhteisty6 on tar-

kedd muuttovirran takaamiseksi.
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4. Huomioita demografisten viitearvojen

kayttamisesta

4.1. Viitearvo-laskentamallin kayttaminen

Suden suotuisan suojelutason viitearvon maarittaminen ei ole mahdollista vain tieteellisiin kri-
teereihin perustuen. Seuraavassa on esitettyna lyhyt tiivistys viitearvon maarittamisen edellyt-
tamista valinnoista, mikali viitearvo perustuu demografisella populaation elinvoimaisuusana-
lyysilla arvioituun pienimpaan elinvoimaiseen populaatioon.

1.

Miten suden PEP maaritellaan? PEP:n maarittely edellyttaa paatosta seuraavista asioista:

- Mikd tarkastelujakso valitaan?
Se voi olla esimerkiksi 100 tai 1000 vuotta tai 40 sukupolvea.

- Miten suuri todenndkéisyys populaation hdvidmiselle valitun tarkastelujakson kuluessa
hyvdksytddn?

Se voi olla esimerkiksi 1 %, 5 % tai 10 %.
- Minkd komponentin/komponenttien kautta populaatiota tarkastellaan?

Tarkastelu voi perustua esimerkiksi perhelaumoihin tai reviireihin. PEP:ta lasketta-
essa populaation rajoittaminen kohdistuu samaan komponenttiin.

- Miten populaation hdvidminen mddritellédn?

Se voidaan maaritella perustuen esimerkiksi ajanjaksoon (esim. vuosia), jonka ai-
kana populaatioon ei synny uusia pentueita.

- Millaisia oletuksia tehdddn Vendjén populaation kehityksestd?

PEP voidaan maaritella olettamalla Venajalle menevien ja sielta saapuvien vaelta-
jien maaran esimerkiksi pysyvan suurin piirtein samalla tasolla kuin se viime ai-
koina on ollut tai PEP voidaan maarittaa olettamalla, ettd tulomuutto Vendjalta
loppuu.

Millainen yhteys viitearvolla on PEP-tasoon? Viitearvon ja PEP-tason valinen yhteys voi-
daan maaritelld useilla eri tavoilla. Viitearvo voidaan maaritella esimerkiksi kaksinkertaiseksi
PEP-tasoon nahden (Liberg ym. 2015). Luke kehitti tata hanketta varten uuden ldhestymis-
tavan, joka perustuu paatoksentekijan riskiasenteeseen. Talloin paatoksentekija valitsee,
miten suuren riskin han on valmis hyvaksymaan sille, etta populaatio kay alle valitun PEP-
tason tietyn ajanjakson aikana. Tata riskitasoa vastaava populaatiokoko on sitten suotuisan
suojelutason viitearvo. Erilaiset riskiasenteet johtavat erilaisiin viitearvoihin.

4.2. Viitearvo kannanhoidon mitoittamisessa

Viitearvo on teoreettinen konsepti, joka ei sisalla yhteiskunnallista valintaa siita, kuinka suurella
todennakoisyydelld taman arvon pitaisi vuosittain ylittya tai millaisella kannanhoitostrategialla

populaatio pysyy viitearvon ylapuolella halutulla todennakoisyydella.
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Pienimman elinvoimaisen populaation ja riskiperusteisen viitearvon maarittaminen perustuvat
teoreettiseen ajatukseen, ettd populaation koko olisi mahdollista rajoittaa tarkasti siten, etta se
ei ylita tiettya tasoa. Mikali ndin voitaisiin todellisuudessa toimia, populaatio voisi satunnais-
vaihtelun vuoksi jaada useinkin tason alapuolelle (kuva 21). Riskiperusteisen viitearvon maarit-
taminen perustuu todennakdisyyteen, etta populaatio tippuisi niin alas, etta se alittaisi pienim-
man elinvoimaisen populaation. Populaatiokoko vaihtelisi siis suuren osan ajasta pienimman
elinvoimaisen populaation ja suotuisan suojelutason viitearvon valissa. Heti populaation ylitta-
essa viitearvon, se palautettaisiin viitearvon tasolle (kuva 21).

Esimerkki viitearvosimulaatiosta arvolle 48, jos PEP=30

@ Arvioitu populaatio 1990-2021
simulaatio, jossa populaatio > PEP
— simulaatio, jossa populaatio < PEP
(=]
g -

" M i MMM 'M'wnmnlﬂ \mwnmm i

Parit ja laumat maaliskuussa
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10

2000 2050 2100 2150 2200

Vuosi

Kuva 21. Kuvitteellinen esimerkki viitearvon simuloinnista, kun PEP on 30 ja sen perusteella
madritetty viitearvo 48. Osassa simulaatiosta populaatio paatyy vahintaan kerran pienemmaksi
kuin PEP (punaiset populaatiotrajektorit), osassa simulaatioista populaatio pysyy koko lasken-
tajakson PEP:n ylapuolella (vihreat populaatiotrajektorit). Lahde: Luonnovarakeskus.

Mikali tavoitellaan tilannetta, jossa populaatio olisi myds metsastyksen jalkeen useimmiten vii-
tearvoa suurempi, harvennusstrategian taytyy poiketa edelld kuvatusta teoreettisesta tilan-
teesta, jolla riskiperusteinen viitearvo on talla hetkellda maaritelty. Jos tavoite on yllapitaa vii-
tearvoa suurempaa populaatiota, kaikkia viitearvon ylittavia reviireja/laumoja ei voi poistaa.
Erilaisia strategioita on mahdollista vertailla samantapaisilla simulaatiotyokaluilla, joilla viitear-
vokin maaritellaan.
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Viitearvon maarittelyn edelleen kehittaminen

Viitearvon maarittaminen tapahtuu kaksivuotisessa projektissa, ja valiraportissa kuvataan pro-
jektin alustavia tuloksia ja tydn nykyista tilannetta. Tahdn mennessa on tunnistettu tiettyja kes-
keisia kehityskohteita, joita pyritddn huomioimaan projektin seuraavissa vaiheissa.

Demografisen mallinnuksen osalta on tunnistettu seuraavia mahdollisia kehitystarpeita:

Populaatiomalli ei ole spatiaalinen eli populaatiodynamiikka ei huomioi eika se ilmenna
alueellisia tekijoita. Spatiaalisuus voidaan ottaa mallinnuksessa mukaan yksiloperustei-
sella mallilla.

Populaatiomallissa ei toistaiseksi huomioida lajien valisia vuorovaikutuksia, eli malliin ei
ole sisdllytetty peto-saalisdynamiikkaa eika suden ja muiden petojen valisia vuorovai-
kutuksia. Erityisesti saaliseldintiheyden merkitys suden lisdadntymismenestykselle on asia,
joka on hyva pyrkia sisallyttamaan malliin.

Malli ei talla hetkelld huomioi populaation tiheysriippuvuutta populaation lahestyessa
elinympariston kantokykya, ja tiheysriippuvuuden mallintaminen myds pienemmissa
populaatiokoissa kaipaa lisaa realismia, silla todennakaoisyys, jolla vaeltava susi |0ytaa
parin ei huomioi maiseman rakennetta ja reviirien etdisyytta toisistaan.

Talla hetkella malli mahdollistaa populaatiokoon tarkastelun joko perhelaumojen tai re-
viirien (parit ja perhelaumat) lukumaaraan perustuen. Populaatiokoon tarkastelu myds
yksildomaaraan perustuen pyritaan jatkossa toteuttamaan.

Suotuisan suojelutason viitearvon maarittamisessa tulee ottaa huomioon niin demogra-
fiset kuin geneettiset tekijat, minka takia nama tekijat pyritaan jatkossa yhdistamaan
samaan mallinnuskehikkoon. Yksi mahdollisuus tdhan on siirtya kayttamaan yksilope-
rusteista mallinnusta, joka mahdollistaa yksil6kohtaisen geneettisen tiedon huomioimi-
sen mallintamisessa.

Genetiikkatyohon liittyen on tunnistettu seuraavia kehitystarpeita:

Suomen ja Vendjan susikantojen geneettisesta samankaltaisuudesta johtuen tulomuu-
ton (immigraation) maaraa Venajalta ei pystytty arvioimaan mikrosatelliittiaineiston pe-
rusteella. Hankkeen toisessa vaiheessa pyritaan tuottamaan tarkempia immigraatio-es-
timaatteja kayttamalla aineistona myos kokogenomi- ja SNP-aineistoa, seka tekemalla
sukulaisuuspohjaisia-analyyseja.

Maiden valisen yksildiden vaihtuvuuden tamanhetkisen tilan tarkempaan arviointiin tar-
vittaisiin kattavammat ja tuoreemmat naytteet naapurimaiden susikannoista.

Suomen ja Venajan susikantojen valilla todettiin yhteys, mutta yhteyden vahvuutta ja
vaikutusta pienimpaan geneettisesti elinvoimaiseen populaatioon ei pystytty arvioi-
maan immigraatio-estimaattien ja Vendjan Karjalan efektiivisen populaatiokokoarvion
puuttuessa. Nama pyritdan arvioimaan hankkeen toisessa vaiheessa.

46



Luonnonvara- ja biotalouden tutkimus 66/2021

6. Aineistot ja menetelmat

6.1. Demografia ja populaatiomallinnus

6.1.1. Aineistot

Suotuisan suojelutason alustavien demografisten viitearvojen maarittely pohjautuu tyén tassa
vaiheessa populaatiomalleihin, joissa kaytetaan kannan elinvoimaisuuden nakékulmasta tar-
keita tunnuslukuja. Naita ovat esimerkiksi populaation runsauskehitys, kantaa vahvistamaan
syntyvien uusien yksildiden maara seka susien kuolleisuus. Kuva rakentuu osioista, joita ovat
mm. susikannan ikdjakauma, naaraiden ikd ensimmaisen pentueen syntyessa, pentuekoko ja
pentujen sadilyminen kevaasta alkutalveen. Tunnuslukujen arvot perustuvat paaasiassa Suo-
messa toteutetun kannanseurannan ja tutkimuksen tuloksina kertyneeseen tietoon. Kaikilta
osin Suomen susikannasta kertynyt aineisto ei ole populaatiomalleihin riittavan kattavaa, minka
takia tietoaineistoa on keratty myos muista, etenkin Suomen lahialueilla olevia susikantoja kos-
kevista tutkimuksista.

Taman tyon populaatiomallinnuksessa kaytettiin kannanseurannan tuottamia arvioita koko-
naan Suomen puolella olleiden susilaumojen vuosittaisesta maarasta marras-joulukuussa
(1996-2016) ja maaliskuussa (2017-2021). Susilaumojen maara maaliskuussa 1996-2016 ja
marras-joulukuussa 2016-2021 on arvioitu asiantuntija-arviona edellad kuvattua populaatiomal-
lia varten. Parien maaraa on arvioitu yhtena kannanseurannan tunnuslukuna vuodesta 2008
lahtien. Myds parimaaraarvion suhteen maaliskuun parimaéara vuosille 2008-2016 ja marras-
kuun parimaara vuosille 2016-2021 on arvioitu takautuvasti. Arviot nakyvat populaatiomallin
tuloksia esittavassa kuvassa 1.

Populaatiomallissa on kaytetty myds riistakolmiolaskentojen tuloksia, joiden avulla on voitu
hahmottaa susikannan kehitysta 1990-luvun alusta lukien. Sellaisten kolmioiden osuus, joilla
sudenjalkia tavattiin, kasvoi koko 1990-luvun ja on seurannut muihin aineistoihin pohjautuvia
kanta-arvion trendeja vielda 2010-luvulle asti (ks. my6s Kojola ym. 2014).

Susikannan pentutuotosta on parhaiten saatavissa tietoa vuosilta 2016-2021, jolloin kartoitet-
tiin kolmeen aineistoon (havainnot, DNA, pantasusien paikannukset) perustuen reviirien rajat
(Kojola ym. 2018). Aiemmin reviirien rajat olivat tiedossa vain pantasusilta. Talvesta 2016/2017
lahtien reviirikohtaisista havainnoista ja DNA-analyysein tunnistettujen eri yksildiden lukumaa-
rista reviireilla on ollut saatavissa my6s arviopohjaa pentujen lukumaarista kahta eri ajankohtaa
koskien. Vuosina 1996-2015 tehdyt arviot laumojen yksilémaarista koskivat sen sijaan vain yhta
vuodenaikaa, tavallisimmin loppuvuoden tilannetta. Taman takia arviot aikaisempien vuosien
pentutuotosta pohjautuvat arvioihin vuosien 2016-2021 pentueiden keskimaaraisesta koosta.
Ennen vuodenvaihdetta kertyneen aineiston katsotaan vastaavan marras-joulukuun ja vuoden-
vaihteen jalkeen kertyneen aineiston maaliskuun tilannetta. Mallinnuksessa kaytetaan myos ai-
neistoa pantasusien tuottamien pentueiden koosta ja selviytymisesta kevaasta seuraavaan tal-
veen.

Susien runsauskehitys itdisen valtakunnanrajan takana heijastunee Suomeen saapuvan tulo-
muuton maaraan. Mallinnuksessa otetaan huomioon my®&s susikannan runsauskehitys Venajan
Karjalassa, mista on saatu susien maaraa kuvaava jalki-indeksi vuosilta 1965-2020 (kuva 27).

Metsastetyt ja vahinkoperusteisilla luvilla ammutut sudet lahetetaan tutkittaviksi Luken riistan-
tutkimuslaboratorioon, ja kuolleena |6ydetyt, seka poliisin paatoksella lopetetut sudet
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Ruokavirastoon. Susien ruhot avataan naytteiden ottoa ja mittauksia varten. Esimerkiksi elai-
men mitat, lisdantymistila, yleiskunto ja mahdollisten sairaudet, loiset ja fyysiset poikkeamat
tutkitaan. Susien ika maaritetdaan hammasleikkeesta yhdysvaltalaisessa, asiaan erikoistuneessa
laboratoriossa.

Kuolleisuus

Aineistossamme on tiedot 669 sudesta vuosilta 1996-2020 (kuva 22), joista 589 (88 %) oli ika-
maaritetty. Niista susista, joiden ikaa ei ollut maaritetty, 30 oli naaraita ja 50 uroksia. Syntyvien
susien sukupuolijakauma on yleensa tasainen, mutta saattaa vaihdella esimerkiksi populaatioti-
heydesta johtuen (Mech 1975, Sidorovich ym. 2007). Suomen susipopulaatiossa tunnettu kuol-
leisuus on urosvoittoista (naaraat: 43,5 %, urokset: 56,5 %, kuva 23a). Suurin osa aineiston su-
sista on alle vuoden ikdisia pentuja (36,2 %) ja yksivuotiaita (27,2 %). Pentujen ja yksivuotiaiden
kuolleisuus on melko tasaista molemmilla sukupuolilla. Kaksivuotiailla urosten osuus kasvaa
(naaraat: 6,3 %, urokset: 11,7 % tunnetusta kokonaiskuolleisuudesta). Yli viisivuotiaita susia on
nayteaineistossamme hyvin vahan, ja ndistd suurin osa on naaraita. Vanhin aineistossamme
oleva naaras on 13-vuotias ja vanhin uros on 10-vuotias. Poronhoitoalueella tunnettu kuollei-
suus on selvasti urosvoittoista (kuva 23b) verrattuna muuhun maahan (kuva 23 c).

a) Naaraat b) Urokset

Kuva 22. Kuolleisuustietojen aineistona kaytettyjen ikamaaritettyjen susien |6yto- tai kuolin-
paikat a) naaraat, b) urokset, N = 589. Ldhde: Luonnonvarakeskus ja Suomen riistakeskus.
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Kuva 23. Kuolleiden susien ika- ja sukupuolijakauma a) koko aineistossa b) poronhoitoalueella
¢) poronhoitoalueen ulkopuolella vuosilta 1996-2019. Lahde: Luonnonvarakeskus.
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Jaoimme tunnetun kuolleisuuden todetun kuolinsyyn mukaisesti kannanhoidolliseen metsas-
tykseen, vahinkoperusteiseen metsastykseen, poliisin maarayksella poistoon, laittomaan tap-
pamiseen, liikennekuolemiin, luonnollisiin kuolemiin ja tuntemattomiin kuolinsyihin (kuva 24).
Vahinkoperusteista metsastysta ei voitu erottaa kannanhoidollisesta metsastyksesta kuin
vuonna 2007 sekd vuodesta 2011 eteenpain erilaisen kirjaustavan vuoksi. Muina vuosina va-
hinkoperusteinen metsastys oli kirjattu samoin kuin kannanhoidollinen metsastys (kuva 24).
Kannanhoidollinen ja vahinkoperusteinen metsastys yhdessa olivat tarkeimmat kuolinsyyt 0-3
-vuotiaille susille, ndiden kahden tavan suhteellisen osuuden vaihdellessa hieman sukupuolen
mukaan (kuva 25).
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Kuva 24. Tunnetut kuolinsyyt Suomen susikannassa vuosina 1996-2020. N = 589 yksil6a. Va-
hinkoperusteinen metsastys voitiin erottaa kannanhoidollisesta metsastyksesta vain vuosina
2007 ja 2011-2020. Lahde: Luonnonvarakeskus ja Suomen riistakeskus.
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Kuva 25. Tunnettu kuolleisuus jaoteltuna ian ja kuolinsyyn mukaan Suomen susipopulaatiossa
a) naarailla (N = 291) ja b) uroksilla (N = 378). Vahinkoperusteinen metsastys voitiin erottaa
kannanhoidollisesta metsastyksesta vain vuosina 2007 ja 2011-2020. ei ikaa = ikaa ei ole maa-

ritetty. Aineisto: Luonnonvarakeskus.
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Susia, jotka olivat kuolleet laittoman tappamisen takia, luonnollisesti tai tuntemattomasta
syystd, on aineistossamme vahan. Maara peilaa sita, kuinka harvoin kuolleita susia 16ytyy luon-
nosta, ei mainittujen syiden takia kuolleita populaatiossa.

Lisdiantyminen

Naarassudet tulevat ensimmaista kertaa kiimaan vajaan kahden vuoden idssa (22 kk) (Parker &
Luttich 1985, Mech ym. 2016). Myoskaan urokset eivat lisadanny ennen kahden vuoden ikaa.
Kaksivuotiaina lisddantyvien osuus voi riippua saaliseldinten runsaudesta tai susikannan tihey-
teen liittyvasta, sisdisesta saatelysta (Mech ym. 2016). Nuorten susien on |0ydettava pari ja oma
reviirialue lisaantyakseen, mika voi viivastyttaa liséantymisen aloitusta. Urosten lisadantymissta-
tusta on mahdotonta maarittaa metsastysnaytteista jollei kyse ole ennestaan tunnetuista yksi-
|Gistd, joten aineistomme koostuu lisaantyvien naaraiden osuudesta eri ikaluokissa.

Aineistomme koostui 131 ikamaaritetysta susinaaraasta, jotka olivat kuolleet vuosina 2003-
2021 (kuva 26). Naaraiden kohduista etsittiin lisdédntymista osoittavia arpia. Tutkimistamme su-
sista 25:113 (21,9 %) oli kohdunarpia ja ne olivat siten lisadntyneet edellisella lisaantymiskaudella,
89 yksilolla arpia ei ollut (78,1 %) (taulukko 8). Suurin osa naaraista oli pentuja ja yksivuotiaita,
mika selittaa lisdantyneiden susien pienen osuuden aineistossamme. Kohdunarpia 16ytyi 35
%:lla kaksivuotiaista susista.

Taulukko 8. Naarassuden ikd, kokonaislukumaara, seka lisaantyneiden naaraiden maarat ika-
luokittain kaytdssa olleessa aineistossa. N= 131. Aineisto: Luonnonvarakeskus.

lka Yksil6ita kpl | Lisadntyneita

0 46 0

1 26 0

2 23 8 35
3 8 6 75
4 5 5 100
6 5 5 100
8 1 1 100
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Kuva 26. Analyyseissa kaytettyjen lisdantyneiden susinaaraiden |0yt6- tai kuolinpaikat vuosilta
2003-2020. Léhde: Luonnonvarakeskus ja Suomen riistakeskus.

Riistakolmiot, joissa havaittiin susia

Riistakolmiot ovat pysyvia metsariistan runsauden seurantaa varten perustettuja laskentareit-
teja. Riistakolmio on tasasivuinen kolmio, jonka sivu on 4 km, ja siten laskentareitin kokonais-
pituus on 12 km. Kolmiot sailyvat vuodesta toiseen samoina (Linden ym. 1996, http://riistakol-
miot.fi). Riistakolmioiden talvilaskenta toteutetaan kevattalvella, jolloin lasketaan riistanisakkai-
den jaljet. Laskenta perustuu kolmion sivujen ylittavien jalkien maaraan. Riistakolmioita on yh-
teensa noin tuhat. Talvilaskentojen tulosten pohjalta voidaan hahmottaa susikannan kehitys-
trendi 1990-luvun alkupuolella. Populaatiomallissa kaytettava tunnusluku ilmaisee osuuden
sellaisille talvella lasketuille kolmioille, joilla on havaittu suden ylitysjaljet.

Vendjan Karjalan susi-indeksi

Suomeen noin 720 km:n matkalla rajoittuvan Venajan Karjalan (pinta-ala 172 400 km?) susikan-
nassa tapahtuvat muutokset heijastunevat susien poismuuttoon alueelta, minka takia on ole-
tettavaa, etta Suomeen vaeltavien susien maaralla on yhteys Venajan Karjalan susikannan run-
sauteen. Talvella liikkuvien riistanisakkaiden kannanseuranta Vendjalla perustuu ylitysjalkien
maaraan metsastajien lapikaymilla laskentareiteilla (Bragina ym. 2015). Jalki-indeksit ovat olleet
vallitseva kannanseurantajarjestelma vuodesta 1965 lahtien. Niiden perusteella on arvoitu eri
lajien populaatiokokoja nk. Formosovin kaavalla, joka ottaa huomioon kunkin lajin kulkeman
vuorokautisen reitin keskimaaraisen pituuden. Suomen susikannan populaatiomalli ottaa huo-
mioon jalki-indeksin, joka ilmaisee susien ylitysjalkien maaran kymmenta laskentakilometria
kohden. Venajan Karjalan susikanta voimistui noin vuoteen 1980, mutta vaheni sittemmin ja on
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ollut melko vakaa vuodesta 1990 eteenpain (kuva 34). Vendjan Karjalan susikannan tulevai-
suutta on mahdoton ennakoida. Kannan saately tapahtuu metsastamalla ja susikannan vuotui-
seen muutokseen heijastuu vahvemmin kaadettujen susien yksilémaara kuin hirvikannan run-
saus (Kojola ym. 2021, kasikirjoitus).
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Kuva 27. Susipopulaation muutokset jalki-indeksin (jalkia/10 km) mukaisesti Vendjan Karja-
lassa 1965-2020. Aineisto: Karelian Research Centre of Russian Academy of Sciences (1B KRC
RAS), Valtion lupanumero # 0221-2018-0002.

Pantasusien pentutuotto ja pentujen selviytyminen talveen

Populaatiomalli ottaa huomioon Suomessa pannoitettujen susien tuottamien pentueiden koon
ja pentujen selviytymisen talveen. Tutkimuslaitoksen kevaalla suorittamien tarkastusten tulok-
sena on kertynyt aineisto 19 pentueesta, jotka edustavat kevaista vertailukohtaa samalla revii-
rilla talvella tavattujen perhelaumojen koolle. Kevaalla pentueissa havaittiin olevan keskimaarin
5,4 pentua (vaihteluvali 2-9 pentua). Kuudestatoista kevaalla lasketusta pentueesta oli aineistoa
talvisesta perhelauman koosta. Naissa perhelaumoissa oli talvella keskimaarin 4,0 pentua (vaih-
teluvali 1-8 pentua). Kaikista kevaalla tarkastetuista pantasusien pentueista vahintaan yksi
pentu oli selviytynyt kevaasta alkutalveen. Naista pentueista 86 % oli sellaisia, joista vahintaan
yksi pentu oli selviytynyt my6s helmi-maaliskuulle, jolloin lauman tilanne tarkastettiin mahdol-
lisia uudelleenpannoituksia ajatellen.

Kanta-arviot 1996-2021: laumat, parit ja pennut

Todennakdisten perhelaumojen lukumaara on arvioitu Suomessa vuodesta 1996 lahtien (Ko-
jola ym. 2014). Parien asuttamien reviirien maara on ollut osa vuosittaista kanta-arviota vuo-
desta 2008 lahtien. Laumojen ja parien maaraan suhteen rajoitutaan Suomen puolella todet-
tuihin reviireihin, silla itdrajan molemmilla puolilla liikkuvien laumojen ja parien maaraa on ollut
mahdoton luotettavasti arvioida ennen genetiikkaan perustuvaa yksilétunnistusta (Heikkinen
ym. 2017, Kojola ym. 2018). Kanta-arviot koskivat ennen vuotta 2017 loppuvuoden tilannetta
muutamaa poikkeusta lukuun ottamatta. Populaatiomallin maaliskuuta koskevat luvut
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laumojen ja parien madrista ovat jalkikateen tehtyja asiantuntija-arvioita, jotka pohjautuvat sa-
man talven alkutalvea tai keskitalvea koskevaan arvioon. Populaation vuotuinen pentutuotto
arvioidaan marraskuulle ja maaliskuulle perustuen vuosien 2017-2021 kanta-arvioihin (Heikki-
nen ym. 2017, 2018, 2019, 2020, 2021), joissa on aineistoa laumojen koosta reviireilla seka en-
nen vuodenvaihdetta ettd vuodenvaihteen jalkeen. Pentujen maara laumassa on tassa yhtey-
dessa yksilomaara, joka on saatu vahentamalld lauman arvioidusta yksilomaarasta kaksi yksiloa,
joka vastaa aikuisten susien osuutta perhelaumassa. Tassa yhteydessa on huomattava, etta
etenkin marraskuussa toisen tai sitda myohemman pentueen tuottaneen parin perhelaumaan
voi vield kuulua jokunen yksilé aiemman vuoden pentueesta, vaikka nuoret sudet yleensa lah-
tevat jo noin vuoden ikdisind synnyinlaumoistaan (Kojola ym. 2006).

6.1.2. Menetelmat

PVA-mallinnuksen periaatteet

Demografisen PVA-mallinnuksen eli populaation elinvoimaisuusmallinnuksen ytimessa on de-
mografinen populaatiomalli eli matemaattinen kuvaus populaatiosta ja sen dynamiikasta. Po-
pulaatiomallin avulla voidaan ennustaa populaation kohtalo erilaisissa tilanteissa ja skenaa-
rioissa. Pieninta elinvoimaista populaatiokokoa (PEP) maaritettdessa populaatiokoko rajoite-
taan tiettyyn arvoon, minka jalkeen seurataan, milla todennakdisyydelld populaatio haviaa tie-
tyn, ennalta paatetyn ajanjakson kuluessa. Eri populaatiokokoja kokeilemalla voidaan saada
arvioitua esimerkiksi pienin populaatio, jonka voi olettaa sailyvan elossa 10 prosentin toden-
nakoisyydella 100 vuotta.

Suden suotuisan suojelutason viitearvon maarittamisessa kaytetyn PVA-mallin rakentamisessa
on kaytetty ns. bayesilaista |ahestymistapaa (esim. Mantyniemi ym. 2015), joka mahdollistaa
useiden erilaisten tietolahteiden sujuvan yhdistamisen ja epavarmuuden huomioimisen.

Tieteessa epavarmuuden mittana toimii todennakdisyyden kasite. Todennakodisyyden avulla
kuvataan, kuinka paljon erilaisiin asioihin, kuten mallinnuksessa kaytettaviin parametriarvoihin,
uskotaan. Epavarmuutta kuvataan todennakdisyysjakaumalla, joka kertoo, kuinka mahdollisina
pidamme kuvattavan asian mahdollisia arvoja. Jos jakauma on leved, olemme epavarmoja tasta
arvosta; kapea jakauma kuvaa vuorostaan suhteellisen varmaa tietoa.

Bayesilaisen populaatiomallin, jolla halutaan tutkia populaation kehitysta tulevaisuuteen ja joka
on sovellettavissa PVA-analyysiin, voidaan ajatella rakentuvan kolmesta osasta. Ensimmainen
on systeemimalli, joka kuvaa nykyista kasitysta tutkittavasta ilmiosta eli tassa tapauksessa su-
sipopulaation dynamiikasta. Kuvaus perustuu olemassa olevaan biologiseen ymmarrykseen
systeemille ja sen toiminnalle tarkeista tekijoista eli muuttujista ja parametreista, niiden valisista
suhteista ja niiden mahdollista arvoista.

Toinen osa on havaintomalli, joka maarittelee, mita ajattelemme populaatiota koskevasta ha-
vaintoaineistosta — miten tarkan kuvan aineisto antaa tutkittavasta asiasta? Havaintomallin
kautta aineisto paivittaa kasitystamme tutkittavasta systeemistd ja sen toiminnasta. Mallin pa-
rametrit paivittyvat havaintoaineiston avulla, jolloin malli kuvaa parasta ymmarrystamme sys-
teemista.

Kolmas osa on ennusteosa, jolla ennustetaan kannan kehitysta tulevaisuuteen. Talléin mallia
ajetaan eteenpain kayttamalla parametrien arvoina systeemimallin paivittyneita arvoja. Kun ta-
voitteena on arvioida pieninta elinvoimaista populaatiokokoa PVA-analyysin avulla, mallia aje-
taan rajoittamalla populaatiokoko vuorotellen eri tasoille ja seuraamalla populaation kohtaloa
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valittu aikajakso eteenpain. Ennustemallilla voidaan testata myds muita oletuksia liittyen esi-
merkiksi Venajan alueelta saapuvien vaeltajien maaraan. Mallia voidaan kayttaa myos populaa-
tiokoon tarkasteluun sen kantokyvyn laheisyydessa: talloin populaation annetaan kasvaa ilman
keinotekoista rajoitusta niin, etta vain vapaana olevien potentiaalisten reviirialueiden maara
vaikuttaa populaatiokokoa rajoittavasti. Maksimaalisena reviirialueiden maarana kaytetaan
elinymparistomallilla (ks. luku 6.2) saatuja tuloksia. Talld tavoin mallia voidaan kayttaa myos
kantokykyyn perustuvien viitearvojen maarittamiseen.

PVA-mallinnuksen oletukset ja toteutus

Mallinnuksessa joudutaan aina tekemaan tiettyja oletuksia systeemistd ja sen toiminnasta.
Nama oletukset on maariteltava tasmallisesti, jotta ne voidaan ilmaista matemaattisin lausek-
kein mallia rakennettaessa. Kun mallia kdytetaan esimerkiksi populaation haviamisen ennusta-
miseen, on ensin maariteltava, mita "haviamiselld” tarkoitetaan. PVA-mallinnuksessa kaytetty
malli ja sen oletukset esitelldaan tarkemmin kohdassa "PVA-analyysissa kaytetty populaatio-
malli”, ja seuraavat oletukset liittyvat itse PVA-analyysiin:

* Pienin elinvoimainen populaatio voidaan maaritella analyysissa kahdella tavalla eli maa-
liskuun reviirien (perhelaumat ja parit) tai maaliskuun perhelaumojen lukumaarina.

* Susipopulaatio maaritellaan havinneeksi, jos se ei tuota Suomen alueella yhtaan pentu-
etta kolmeen perattadiseen vuoteen.

« Susikannan rajoittaminen tiettyyn kokoon PEP:ta ja viitearvoa maaritettdessa oletetaan
tapahtuvan taydelliseen tietoon ja kontrolliin perustuen siten, etta maaliskuun populaa-
tio voidaan rajoittaa tasmalleen tutkittavan arvon suuruiseksi.

PVA-analyysissa simulaatio etenee seuraavasti:

* Simulaatio alkaa viimeisimmasta kanta-arviosta.

* Luonnollinen kuolevuus, laiton tappaminen, liikennekuolevuus, vahinkoperusteiset
poistot ja poliisin tekemat poistot oletetaan tapahtuviksi samalla todenndkoisyydella
kuin ajanjaksolla 1990-2021. Kannanhoidollista metsastysta ei tapahdu, jos kanta on
pienempi kuin tutkittavana oleva PEP-ehdokas (populaatiorajoite).

* Jos simuloitu vuotuinen susikanta on suurempi kuin tutkittavana oleva populaatiora-
joite, kanta palautetaan tasmalleen tutkittavan arvon suuruiseksi (kuva 28). Jos popu-
laatiokoko kuvataan maaliskuun perhelaumoina, laumojen maara leikataan tasmalleen
tutkittavaan arvoon. Maaliskuun laumoja ja pareja kaytettdessa molempien lukumaaraa
leikataan samassa suhteessa siten, etta niiden yhteismaara asettuu tutkittavaan arvoon.

+ Simulaatio toistetaan 10 000 kertaa jokaiselle mahdolliselle PEP-arvolle. Jokaisen toiston
kohdalla tutkitaan, tayttyvatkod populaation haviamisen kriteerit tarkastelujakson aikana
(kuva 28).

+ Haviamistodennakoisyys madritellaan niiden simulaatioajojen, joissa populaatio haviaa,
osuutena kaikista simulaatioista (tn = [km(populaatio haviaa) / 10 000).

*  Kun kdydaan vuorotellen lapi populaatiorajoitteet valilla 1-200, tuloksena syntyy kayra
(kuva 2), joka kuvaa haviamistodennakdisyyden populaatiorajoitteen funktiona. Kun
PEP-arvon maarittelyssa kaytettava riskitaso on ensin valittu, sita vastaava PEP-arvo lue-
taan kayralta.
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Esimerkki PEP simulaatiosta arvolle 30

8 Anvioitu populaatio 1990-2021
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—— simulaatio, jossa populaatio haviaa
o
2 4

40
1

\h "}' || /.1_5.. 'g,i#]"li"' o
LA il

7 \ | !
‘h\ \‘Iﬂﬂ bl L ) i ¥ "\‘L

Parit ja laumat maaliskuussa
20 30
1 1

10

2000 2050 2100 2150 2200

Kuva 28. Esimerkki PEP-simulaatiosta, jolla maaritetadn todennakoisyys, etta populaatio ha-
vidisi, jos populaation ei anneta koskaan kasvaa 30 reviiria (parit ja perhelaumat) suuremmaksi.
Osassa simulaatioista populaatio sailyy hengissa koko tarkasteluajan (vihreat populaatiotrajek-
torit), osassa populaatio haviaa (punaiset populaatiotrajektorit). Léhde: Luonnonvarakeskus.

Riskiperusteinen viitearvomallinnus

Riskiperusteisen viitearvon mallintaminen perustuu samantyyppiseen ajattelutapaan kuin PEP-
arvon madrittely. Viitearvoa mallinnettaessa todennakdisyys lasketaan populaation haviamisen
sijasta sille, etta tarkastelujakson aikana populaatio alittaa valitun PEP-arvon vahintaan kerran.

Viitearvoa laskettaessa simulaatio etenee seuraavasti:

* Simulaatio alkaa viimeisimmasta kanta-arviosta.

* Luonnollinen kuolevuus, laiton tappaminen, liikennekuolevuus, vahinkoperusteiset
poistot ja poliisin tekemat poistot oletetaan tapahtuviksi samalla todennakoisyydella
kuin 1990-2021. Kannanhoidollista metsastysta ei tapahdu, jos kanta on pienempi kuin
tutkittavana oleva viitearvoehdokas (populaatiorajoite).

* Jos simuloitu vuotuinen susikanta on suurempi kuin tutkittavana oleva populaatiora-
joite, kanta palautetaan tasmalleen tutkittavan arvon suuruiseksi (kuva 29). Jos popu-
laatiokoko kuvataan maaliskuun perhelaumoina, laumojen maara leikataan tasmalleen
tutkittavaan arvoon. Maaliskuun laumoja ja pareja kaytettdessa molempien lukumaaraa
leikataan samassa suhteessa siten, etta niiden yhteismaara asettuu tutkittavaan arvoon.

+ Simulaatio toistetaan 10 000 kertaa jokaiselle mahdolliselle viitearvolle. Jokaisen toiston
kohdalla tutkitaan, kayko populaatio kertaakaan PEP-arvon alapuolella (kuva 29).

* PEP-arvon alitustodennakdisyys maaritellaan niiden simulaatioajojen, joissa populaatio
kay PEP-arvo alapuolella, osuutena kaikista simulaatioista
(tn = Ikm(populaatio alittaa PEP-arvon) / 10 000).

* Kun kdydaan vuorotellen lapi populaatiorajoitteet valilla 1-200, tuloksena syntyy kayra
(kuva 4), joka kuvaa PEP:n alitustodennakdisyyden populaatiorajoitteen funktiona. Kun
viitearvon maarittelyssa kaytettava riskitaso on ensin valittu, sitd vastaava viitearvo lue-
taan kayralta.
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Esimerkki viitearvosimulaatiosta arvolle 48, jos PEP=30

8 Arvioitu populaatio 1990-2021
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Kuva 29. Esimerkki riskiperusteisen viitearvon maarittamisessa tarvittavasta simulaatiosta. Ku-
van simulaatiossa maaritetaan todennakoisyys, etta populaatio alittaisi PEP-arvon vahintaan
kerran siind tapauksessa, ettd populaatiota ei koskaan paastettaisi kasvamaan suuremmaksi
kuin 48 reviiria (parit ja perhelaumat). Osassa simulaatioista populaatio ei alita PEP-arvoa (vih-
reat populaatiotrajektorit), osassa populaatio alittaa PEP-arvon (punaiset populaatiotrajektorit).
Lahde: Luonnonvarakeskus.

Elinympaériston kantokyvyn mallintaminen

Kantokyky on teoreettinen taso, jonka ympaérilla populaation ajatellaan vaihtelevan pitkalla ai-
kavalilla, jos populaation annettaisiin kasvaa rajoituksetta ilman ihmisen aiheuttamaa kuollei-
suutta.

Populaation kantokyky arvioidaan populaatiomallin avulla seuraavasti:

+ Simulaatio alkaa viimeisimmasta kanta-arviosta.

* Oletetaan, etta populaatiossa ilmenee vain luonnollista kuolleisuutta.

« Simuloidaan populaation kehitys 250 vuotta eteenpain.

* Toistetaan simulaatio 10 000 kertaa poimimalla populaatioparametrien arvot niita ku-
vaavista todennakdisyysjakaumista. Nain saadaan huomioiduksi populaatioparametrei-
hin liittyva epavarmuus.

* Simulaatioista tunnistetaan ajanjakso, jonka jalkeen populaatio on saavuttanut tasapai-
notilan ja vaihtelee siis kantokykynsa ymparilla. Tassa tyossa tama ajanjakso on 50 en-
simmaista vuotta, joten 200 jaljelle jadvaa vuotta kaytetdan kantokyvyn arvioinnissa.

» Jokaisesta 10 000 simulaatiosta lasketaan populaation keskiarvo jalkimmaisten 200 vuo-
den ajalta.

+ Kaikki 10 000 simulaatiosta laskettua keskiarvoa muodostavat todennakdisyysjakauman,
joka kuvaa kantokyvysta vallitsevaa epavarmuutta.

*  "Puolet kantokyvysta“-viitearvon todennakdisyysjakauma muodostuu, kun jokainen
kantokykya kuvaava simuloitu arvo puolitetaan.
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Elinvoimaisuusanalyysissa kdytetty populaatiomalli

Elinvoimaisuusanalyysissa kaytetyssa populaatiomallissa Suomen alueella eldava susipopulaatio
jakautuu reviireilla elaviin laumoihin ja pareihin, alle vuoden ja yli vuoden ikaisiin (eli uusiin ja
vanhoihin) laumoissa elaviin pentuihin ja vaeltaviin yksildihin. Jokainen naista ryhmista on mal-
lissa oma muuttujansa, jonka arvo muuttuu ajan my6ta riippuen luokkaan kuuluvien yksildiden
kohtalosta ajan hetkesta toiseen. Mallissa vuosi on jaettu kolmeen ajankohtaan, joiden kohdalla
luokkia tarkastellaan: 1) kevat (noin maaliskuu) ennen uusien pentujen syntymista, 2) loppuke-
vat (noin toukokuu), jolloin uudet pennut ovat syntyneet, ja 3) loppusyksy (noin marraskuu).
Nama ovat mielekkaita ajankohtia seka suden biologian ettd kannan seurannan kannalta.

Populaation kuvaus (kuva 30) alkaa kevaasta, jolloin populaatioon kuuluu laumoja, uusia (eli
talven aikana muodostuneita) ja jo vakiintuneita pareja, vanhoja eli edellisvuonna syntyneita
pentuja ja vaeltavia (eli reviirittdmia) aikuisia yksiloita. Osa laumoista ja pareista saa kevaalla
pentuja, jolloin loppukevaastd populaatiossa on edellisten lisaksi myds uusia pentuja. Tassa
vaiheessa osa pareista siirtyy laumoiksi pentueen syntymisen myota. Kesan ja syksyn aikana
erilaisia siirtymisia luokkien valilld on useita mahdollisia: laumoista voi tulla pareja, jos lauman
kaikki pennut kuolevat, laumat tai parit voivat havita kokonaan, jos niiden kaikki yksil6t kuole-
vat, ja toisaalta vaeltajat voivat muodostaa uusia pareja, mikali vapaata aluetta reviirien muo-
dostamiselle on olemassa. Laumat ja parit voivat myds pysya koossa tai ne voivat hajota, mikali
toinen aikuisista kuolee. Lauman hajotessa oletetaan, ettd puolet pennuista selvida ja siirtyy
vaeltajiksi. Myodhaissyksysta seuraavan vuoden kevadseen mahdolliset siirtymat muuttujien va-
lilld ovat samanlaisia kuin kesalla, mutta vanhojen eli yli vuoden ikdisten pentujen oletetaan
viimeistaan tassa vaiheessa jattavan laumansa, jos ne pysyvat elossa: ne siis joko siirtyvat vael-
taviksi yksiloiksi tai perustuvat kevadaseen mennessa uuden parin toisen vaeltajan kanssa, mikali
vapaita reviirialueita on tarjolla. Edellisend kevaana syntyneista pennuista tulee talven aikana
vanhoja pentuja. Malli huomioi my6s vaeltajien maaraan vaikuttavan susien likkkumisen Suo-
men ja Venajan valilla (kuva 31). Kevaalla syntyvat taas uudet pentueet pareille ja laumoille, ja
kierto alkaa alusta.

Vuosi 1 »  \Vuosi 2
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Vanhat
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- bl
Vanhat )
. pennut
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pennut / N pennut
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Kuva 30. Yksinkertaistettu kuvaus populaatiomallista kahden vuoden osalta. Populaatiossa on
laumoja, pareja, vaeltajia ja nuoria seka vanhoja pentuja. Kevaalla (noin maaliskuu) populaati-
ossa esiintyy laumoja, pareja, vanhoja pentuja ja vaeltajia, ja loppuvuodesta (noin marraskuu)
populaatiossa esiintyy ndiden lisaksi myds maaliskuun jalkeen populaatioon syntyneita nuoria
pentuja. Nuolet kuvaavat mahdollisia siirtymisia eri ryhmien valilla. Katkoviivat kuvaavat laumo-
jen ja parien pentueiden saamista. (Huom. Todellisuudessa mallissa on vuoden sisélla kolmas
ajankohta (noin toukokuu pentueiden syntymisen jalkeen), joka on jatetty pois kuvasta selkey-
den vuoksi. Lahde: Luonnonvarakeskus.
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Kuva 31. Populaatiomallin avulla arvioitu vuosittainen Vendjalta Suomeen vaeltaneiden nuor-
ten susien maara. Tummempi varisdavy kuvaa suurempaa todennakdisyyttd. Huom. Tulokset
ovat alustavia ja voivat viela muuttua. Lahde: Luonnonvarakeskus.

Mallissa siirtymiset ajanhetkesta ja mahdollisesti ryhmasta toiseen kuvataan matemaattisilla
lausekkeilla, jotka ilmentavat siirtymisen prosessia: esimerkiksi pari pysyy kevaan ja syksyn va-
lilld parina, jos molemmat yksilot selvidvat hengissa. Selviytyminen ajan hetkesta toiseen, kes-
kimaarainen pentuekoko jne. ovat mallin parametreja, joihin liittyva epavarmuus huomioidaan
kuvaamalla parametri todennakdisyysjakaumana. Myds populaation alkutilaan eli laskennan
ensimmaisen kevaan yksilomaarat kuvataan todennakdisyysjakaumien avulla.

Populaatiomallin laskenta voidaan jakaa kahteen osaan. Ensin malli laskee populaation dyna-
miikkaa ottamalla huomioon edellisten vuosien havaintoaineistot. Talldin parametreille annetut
alkuperaiset todennakoisyysjakaumat eli ns. priorijakaumat paivittyvat ns. posteriorijakaumiksi
eli muuttuvat hieman vastaamaan tarkemmin havaintoaineiston kuvaamaa populaation dyna-
miikkaa. Kun malli on laskenut historian lapi ja ndin paivittanyt parametrien arvot, kadytetaan
paivitettya mallia populaation tulevan kehityksen ennustamiseen populaation elinvoimaisuus-
analyysissa asetettujen reunaehtojen mukaisesti.

Mallin parametrisoinnissa eli priorijakaumien muodostamisessa on kaytetty useita tietoldhteita.
Esimerkiksi eri ryhmien (aikuiset, pennut, vaeltajat) luonnollinen selviytyminen ajanhetkesta toi-
seen perustuu muista susipopulaatioista julkaistuihin tieteellisiin artikkeleihin (Fuller ym. 2003,
Chapron ym. 2016, Stenglein ym. 2018, Barber-Meyer ym. 2021), joiden arvoja on tarpeellisin
osin muokattu vastaamaan Suomen susipopulaatiota. Suden lisddntymisen parametrisointi pe-
rustuu soveltuvin osin tieteellisiin artikkeleihin (Chapron ym. 2016) ja luvussa 6.1.1 esitettyihin
aineistoihin.

Koska elinvoimaisuusanalyysissa on tehtava oletus, ettda populaation kasvua ei tarkoitukselli-
sesti kontrolloida silloin, kun populaatio on tutkittavana olevaa populaatiorajoitetta pienempi,
on ennustemallin kyettava erittelemaan erilaiset kuolleisuuslahteet toisistaan. Perusoletus on,
etta kannanhoidollista metsastysta lukuun ottamatta suden kuolevuusparametrit ovat tulevai-
suudessa samat kuin ne ovat olleet historiassakin. Taman vuoksi populaatiomalli erittelee seu-
raavat kuolevuuslahteet toisistaan ja arvioi niitd kuvaavat parametrit havaintoaineistoa hyvaksi
kayttaen (kuva 32):
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* Luonnollinen kuolevuus

* Vahinkoperusteiset poikkeusluvat
« Kannanhoidollinen metsastys

* Laiton tappaminen

* Poliisin paatokset

* Liikenne

Luonnollisen kuolevuuden ja laittoman tappamisen osalta mallissa oletetaan, etta kaikki ta-
paukset eivat tule tietoon. Naille kuolevuusldhteille malli arvioi todennakdisyyttd, etta kuollut
susi paatyy havaintoaineistoon. Muiden kuolevuuslahteiden osalta oletetaan, etta kaikki ta-
paukset on kyetty havaitsemaan.
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Kuva 32. Populaatiomallin tuottamat arviot eri tekijoiden takia kuolleiden susien absoluutti-
sista lukumaarista (vasen sarake) ja suhteellisista osuuksista (oikea sarake) vuosina 1990-2021.
Eniten epavarmuutta liittyy luonnollisen ja erityisesti laittoman pyynnin aiheuttaman kuollei-
suuden arvioihin, silld naista kuolleisuustekijoista on saatavilla vahemman havaintoaineistoa
kuin muista tekijoista. Huom. Tulokset ovat alustavia ja voivat muuttua. Lahde: Luonnonvara-
keskus.
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Susikannan koosta kertovina havaintoaineistoina kaytetaan vuotuisien kanta-arvioiden ja riis-
takolmiolaskentojen tietoja. Kanta-arvioiden oletetaan kertovan absoluuttisista laumojen, pa-
rien ja pentujen lukumaarista. Riistakolmioaineiston oletetaan kertovan susireviirien maaran
suhteellisesta vaihtelusta. Venajan Karjalan susipopulaation vaihtelua kuvaavan indeksin olete-
taan kertovan Vengjaltda Suomeen vuosittain vaeltavien susien lukumaaran suhteellisesta vaih-
telusta. Vaihtelun absoluuttinen taso arvioituu mallin avulla, kun kaikki havaintoaineistot ja en-
nakkotiedot muista mallin parametreista otetaan huomioon. Mallissa kaytetyt havaintoaineis-
tot on esitetty taulukossa 9.

Taulukko 9. Populaatiomallissa kaytetyt aineistot lahteineen.

Aineisto Kuvaus Ajanjakso Lahde
Kanta-arvio: Havainnot, GPS-aineisto 1996-2016, Luke
syksy (2019 eteenpdin myds DNA) | 2019-2020
Kanta-arvio: DNA, havainnot,

kevat GPS-aineisto 20172021 | Luke

Susihavaintoja sisaltavien

Riistakolmiot . 1990- | Luke
kolmioiden osuus
Susien . . .
runsausindeksi | Susien ylitysjaljet/10 km 1965-2020 K. Tirronen (Karjalan FUtkl_
muskeskus, Petroskoi)
(Venaja)
Tunnettu K‘uolle.|den su5|gn tiedot ja Luke, Ruokavirasto (ent.
. tilastoitu kuolleisuus 1996-2021 . ..
kuolleisuus Evira), Suomen riistakeskus

kuolinsyineen

Bayesilaisen populaatiomallin parametrien, kuten syntyvyyden ja kuolevuuden, arvoja ei voida
analyyttisesti ratkaista suoraan laskentakaavojen avulla. Parametrien arvoja kuvaavat todenna-
koisyysjakaumat saadaan selville tietokonesimulaation avulla kayttden Markov chain Monte
Carlo (MCMC)-menetelmaa. Tyypillisesti simulaatioita tehdaan vahintaan kaksi, kayttaen erilai-
sia alkuarvoja. Kun kaikki erilliset simulaatiot paatyvat samaan lopputulokseen, simulaation sa-
notaan olevan konvergoitunut, ja saatuja parametrien arvoja voidaan pitaa teknisesti luotetta-
vina. Tyypillisesti simulaatioiden tuottamat ratkaisut ldhestyvat toisiaan vahitellen. Kun ky-
seessa on uusi populaatiomalli, simuloinnin konvergoitumiseen tarvittavaa aikaa ei voida etu-
kateen tarkasti ennustaa. Konvergointi voi tapahtua muutamassa sekunnissa, mutta se voi
vieda viikkoja tai kuukausiakin. Tata valiraporttia varten kehitetyn populaatiomallin MCMC-si-
mulaatiota ehdittiin ajaa hieman yli kaksi viikkoa. Téssa ajassa suurin osa mallin parametreista
ehti konvergoitua, mutta muutamien tarkeiden parametrien osalta erilliset simulaatiot eivat
vield olleet paatyneet tasmalleen samaan lopputulokseen. MCMC-simulaatiota jatketaan vali-
raportin julkaisemisen jalkeen. Tassa raportissa esitetyt tulokset ovat populaatiomallin ja siihen
perustuvien PEP-pohjaisten viitearvojen osalta alustavia ja saattavat poiketa lopullisista tulok-
sista.
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6.2. Elinympadristot ja saaliselainlajisto

6.2.1. Aineistot

Todetut reviirirajat

Kanta-arviota muodostettaessa reviirien alueellisen sijoittumisen lisaksi pyrittiin maarittamaan
reviirien rajat. Reviirien rajat muodostettiin kayttamalla GPS-merkittyjen susien tuottamia ha-
vaintopisteita, joista uloimmat pisteet yhdistettiin polygoniksi (Minimun Convex Polygon,
MCP). Sellaisten reviirien, joilla ei asustanut GPS-merkittyja susia, rajojen maarittdminen perus-
tui 1dhinna petoyhdyshenkildiden tuottamiin susihavaintoihin kahdesta tai useammasta su-
desta, jotka oli keratty aikajaksolla 1.8.-28.2. seka DNA-havaintomateriaaliin. Kahden vierekkai-
sen reviirin DNA-materiaalista voitiin useimmissa tapauksissa erottaa alue, jolla havaittiin vain
samassa laumassa asuvia susiyksil6ita. Joissakin tapauksissa aluerajaus perustui pelkastaan pe-
tohavaintomateriaaliin. Reviirien rajat on tuotettu vuodesta 2017 lahtien ja sitd ennen tuotettiin
vain reviiritieto, jossa ei ollut aluerajoja.

Reviirien teoreettisen maksimilukumaaran laskennassa kaytettiin vuosien 2017-2020 suden
kanta-arvioiden elinpiirirajoja reviirien sisdisen elinympariston arvioimiseksi. Saatuja elinympa-
ristdtunnuksia kaytettiin laskentaa ohjaavina parametreina. Koska todellisten reviirien sijainti
vuosien valilla vaihtelee vain vahan, lopullisessa laskennassa kaytettiin vuoden 2020 kanta-ar-
vion elinpiirirajoja. Vuoden 2021 suden kanta-arvio ei ollut viela laskentahetkella kaytettavissa.
Laskennasta poistettiin poronhoitoalueella sijaitsevat reviirit, mutta Venajan rajareviirit sisally-
tettiin mukaan. Vuoden 2020 kanta-arviossa reviirien kokonaismaara koostui n. 30 laumasta ja
17-20 parista. Itse laskenta-aineistossa reviireja on kaikkiaan 51. Kaytetyn aineiston elinpiirirajat
on esitetty kuvassa 33.

[ Reviirit 2020

Kuva 33. Reviirien teoreettisen maksimilukumaéaran laskennassa kaytetyt susien elinpiirirajat
(vuodelta 2020). Ldhde: Luonnonvarakeskus.

64



Luonnonvara- ja biotalouden tutkimus 66/2021

Paikkatieto- ja saaliseldinaineistot

Elinymparistolaskennassa kaytettiin paikkatietoaineistoja. Aineistot olivat Maanmittauslaitok-
sen 2018 maastotietokannan tiestot, vakavedet seka pellot, Suomen ymparistokeskuksen yh-
dyskuntarakenneaineiston (YKR) 2017 taajamarajaukset, Luonnonvarakeskuksen tuottamat
monildhteiset valtakunnan metsien inventointiaineistot (ML-VMI) vuodelta 2017 sekd Suomen
riistakeskuksen Oma riista -jarjestelman metsastysseurojen ilmoittamat hirvieldinten jaavan
kannan arviot 2020. Kaikki aineistot ovat ilmaisia ja Oma riista -aineistoa lukuun ottamatta nii-
hin sovelletaan vapaasti kaytettavien aineistojen Creative Commons 4.0 -lisenssia.

6.2.2. Menetelmat

Susireviirien teoreettinen maksimimaara Suomessa

Suden elinymparisto- ja saalistarkastelun lahtokohtana on tuottaa tietoa, onko Suomessa talla
hetkelld ja nakdpiirissa olevassa tulevaisuudessa riittavasti elinymparistéa ja ravintoa elinvoi-
maisen susikannan sailymiseksi. Yksi elinympariston soveltuvuutta kuvaava mittari on arvio su-
sireviirien teoreettisesta enimmaismaarasta. Arvio perustuu tietoon suden nykyisista elinympa-
ristdvaatimuksista seka oletukseen, ettd sudet voisivat lisddntya ja elda ilman ihmisen suoraa
puuttumista. Saatuja tuloksia sovellettiin taman jalkeen koko poronhoitoalueen ulkopuoliseen
Suomeen. Laskenta toteutettiin simulointiohjelmalla hyddyntamalla paikkatietojarjestel-
mid, -aineistoja ja -menetelmia.

Aikaisemmista tutkimuksista tiedetaan, etta susi on elinymparistonsa suhteen generalisti eli se
pystyy asuttamaan maisemapiirteiltdan hyvin erilaisia alueita (Boitani 2003). Reviirin sijoittu-
mista ja kokoa ohjaa saalistilanne seka maisemapiirteet, jotka mahdollistavat reviirin merkkaa-
misen ja puolustamisen.

Reviirien teoreettisen maksimimaaran laskemiseksi aluksi selvitettiin nykyisten (2020) elinpiirien
maisemarakennetta. Suomen susireviirien keskimaarainen koko 2020 elinpiiriaineiston mukaan
on n. 974 km?. Pelkastaan elinpiirien laajuus poissulkee sen, etta niiden sisélla olisi sellaisia
pienialaisia maisemapiirteitd, jotka erityisesti vaikuttaisivat reviirien sijoittumiseen. Tutkimus-
alueen maisema on pdaosin metsdinen, mutta vaihteleva. Sita pirstovat erikokoiset vesistot
seka erilaiset ihmistoiminnan aiheuttamat jaljet, erityisesti asutus, pellot ja tiestd. Alueen ita- ja
keskiosassa ihmisen muokkaamaa maisemaa on vahemman verrattuna etela-, lounais- ja lan-
siosaan.

Elinpiirien sisdisen maisemarakenteen selvitys aloitettiin tarkastelemalla visuaalisesti maiseman
yleispiirteitd seka reviirien sijoittumista. Suden maisemankaytén monipuolisuus kady hyvin ilmi
esimerkiksi Lounais-Suomen osa-alueen kuvasta 34; maisemapiirteet vaihtelevat reviirien valilla
suuresti. Osassa reviireja peltojen maara on huomattava, toisissa vesistdja on puolestaan pal-
jon. Vilkkaasti liikennoidyt paatiet halkovat osaa reviireista, osa on sijoittunut paateiden valiin.
Suuret paatiet kuitenkin nayttavat vaikuttavan jonkin verran reviirien sijoittumiseen. Pienem-
man luokan tiet, kuten metsdautotiet (puuttuvat kuvasta 34), kulkevat tihedna verkostona jo-
kaisella reviirilla. Kaikilla reviireilla on ihmisasutusta, osassa esiintyy suurempiakin taajamia. Yh-
teista kaikille on, etta niissa on peitteista metsaa suojaksi.
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] Reviirit 2020
Bl Taajama
[ Vakavesi
[0 Pelto

[ Peitteinen m

Kuva 34. Susireviirien yleiset maisemapiirteet. Lahde: Luonnonvarakeskus.

Vaikka vesistot ja ihmistoiminta eivat ndyttaisikaan olevan ehdoton rajoite suden elinpiirien
sijainnille ja koolle, tilanne muuttui, kun maisemapiirteiden mittakaavaa vaihdettiin. Kun yhte-
naisen vesiston koko kasvoi suuremmaksi kuin 10 km? ja taajamien pinta-ala yli 15 km? seké
asukasmaara ylitti 10 000, reviirit sijoittuivat lahes poikkeuksetta tallaisten alueiden valiin (kuva
35). Naita kynnysarvoja kaytettiin parametreina teoreettisen reviirien maksimimaaran lasken-
nassa.
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[ Reviirit 2020
Vesistd > 10 km?
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Kuva 35. Reviirien sijoittuminen suhteessa suuriin vesistoihin ja taajamiin. Lahde: Luonnonva-
rakeskus.

Saalislajisto

Koko tutkimusalueella suden tarkein saalislaji on perinteisesti ollut hirvi (Alces alces). Hirvikan-
taa saadellaan Suomessa tehokkaasti ja kanta onkin alueella jokseenkin tasaisesti jakaantunut.
Joitakin alueellisia eroja on, esimerkiksi Kainuussa hirvitiheys on muuta tutkimusaluetta pie-
nempi. 2010-luvulla erityisesti Lounais- ja Lansi-Suomessa valkohantapeuran (Odocoileus vir-
ginianus) seka metsakauriin (Capreolus capreolus) kannat ovat kasvaneet erittdin voimakkaasti
ja niiden merkitys suden saalislajeina on tullut entista tarkeammaksi. Kainuussa metsapeuralla
(Rangifer tarandus) on sudelle saalislajina merkitysta hirvikantojen ollessa pienemmat. Villisika
(Sus scrofa) levittaytyy Virosta ja Venajaltda Suomeen yha laajemmalle. Sen kanta on viela jok-
seenkin harva, mutta on ilmeisesti kasvussa. Reviirien maksimimaaran laskennassa huomioitiin
hirvi, valkohantapeura seka metsakauris. Metsapeura jatettiin pois, koska sen merkitys saalisla-
jina koko alueella on pieni. Villisian merkityksesta saalislajina ei ole Suomessa viela tarpeeksi
tietoa.

Kullekin hirvieldinlajille laskettiin arvio jadvasta kannasta metsastyskaudelle 2019-2020. Tulok-
set tuotettiin ns. jatkuvamuotoisiksi tasopinnoiksi eli rastereiksi ja tulosyksikkéna kaytettiin hir-
vieldinyksil6a/1000 ha. Aineistona kaytettiin Suomen riistakeskuksen Oma riista -jarjestelman
metsastysseurojen ilmoittamia jaavan kannan arvioita. Luonnonvarakeskus tuottaa viralliset
kanta-arviot hirvelle ja valkohantapeuralle. Arviot on tuotettu laajemmille hallinnollisille alueille
(hirvitalousalue ja riistanhoitoyhdistys) ja reviirilaskennan tarpeiden kannalta niistd puuttuu
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tarkempi alueellinen vaihtelu. Metsakauriille ei ole olemassa virallisia kanta-arvioita lainkaan.
Metsastysseurakohtaiset arviot tuovat paremmin esille saalislajien tiheyden paikallisen vaihte-
lun. Vaikka aineistoon liittyykin epavarmuutta arvioiden tarkkuudesta, myds metsakauris voitiin
ottaa tata kautta laskentoihin mukaan.

Jaavan kannan laskenta suoritettiin muuntamalla seurojen ilmoittamat lajikohtaiset arviot aluksi
yksikkdon yksiloa/1000 ha seuran kayttaman metsastysalueen pinta-alan mukaan. Arvot liitet-
tiin paikkatietojarjestelmassa jokaisen seuraan liittyvaan sijaintipisteeseen. Sitten sijaintipistei-
den lajikohtaiset kanta-arviot interpoloitiin Kriging-menetelmalla (eksponentiaalinen malli) tut-
kimusalueelle 250x250 m resoluutioon ja kaikkien kolmen lajin tulokset summattiin yhdeksi
hirvieldinten jadvan kannan arvioksi.

Taman jalkeen tutkimusalue jaettiin kolmeen osa-alueeseen A, B ja C. Jakoperusteena kaytettiin
2020 suden kanta-arvion mukaisia susireviirien sijainteja. Alueet muodostettiin reviirien muo-
dostamien valjien ryhmien ymparille. Jotkin yksittaiset, irralliset reviirit seka rajareviirit jatettiin
osa-alueiden ulkopuolelle (kuva 36).

Yhdistetty jadgvan kannan arvio, yks. / 1000 ha
Bl -
[11-25
[ ]26-5
[ ]51-75
[ l7e-10
I 10.1-15
C1151-20
[ ]201-

Kuva 36. Hirven, valkohdntapeuran ja metsakauriin yhteenlaskettu kanta-arvio ja osa-alueet.
Lahde: Luonnonvarakeskus.
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Lopuksi osa-alueiden reviireille laskettiin tunnusluvut reviireiden kokovaihtelusta seka saalisti-
heydesta. Tulokset on esitetty taulukossa 10.

Taulukko 10. Tutkimusalueen osa-alueiden susireviirien kokovaihtelu ja saalistiheys. Lyhen-
teet: pa = pinta-ala, ka = keskiarvo, min = minimi, max = maksimi. Ldhde: Luonnonvarakes-
kus.

Taajamien ja vesistdjen tapaan saadut tunnusluvut toimivat parametreina maksimaalisen revii-
rimaaran simulointilaskennassa.

Reviirien simulointilaskenta

Tutkimusalueen reviirien teoreettisen maksimimaaran laskenta tapahtui paikkatietojarjestel-
massa (Esri ArcGIS for Desktop 10.6) tarkoitusta varten kehitetylla simulointiohjelmalla. Lasken-
taa ohjaavina syotteina toimivat vuoden 2020 suden kanta-arvion elinpiireille lasketut tunnus-
luvut. Simuloinnin tarkoituksena on sijoittaa laskenta-alueelle mahdollisimman monta susire-
viirid satunnaisperiaatteella siten, ettd reviirien sijoittumisessa huomioidaan aikaisemmin las-
ketut elinymparistotekijat seka saaliskanta ja etta reviirit pyrkivat hydédyntamaan mahdollisim-
man suuren osan kdytettavissa olevasta laskenta-alueesta.

Laskenta-alueena oli poronhoitoalueen ulkopuolinen Manner-Suomi mukaan lukien Lounais-
Suomen mantereen valittdmassa laheisyydessa sijaitsevat suurimmat yksittaiset saaret. Alueen
kokonaispinta-ala oli n. 208 500 km?.

Laskennan ensimmaisessa vaiheessa alue jaettiin 1 x 1 km ruutuihin (soluihin). Kuhunkin soluun
laskettiin tieto siind olevasta taajamien ja vesiston maarasta seka hirven, valkohantapeuran ja
metsakauriin jadvan kannan summa-arvio (yksil6a / 1000 ha) metsastysseurojen ilmoittamien
lukujen mukaan interpoloidusta tasopinnasta.

Taman jalkeen laskenta jaettiin kahteen simulointiskenaarioon. Yksi skenaario sisaltaa ohjeis-
tuksen siita, kuinka suuria simuloitavat reviirit voivat olla, seka ymparistorajoitteet, jotka ohjaa-
vat reviirien sijoittumista alueelle. Kaytdanndssa ymparistorajoitteilla pyritddn sulkemaan pois
tilanteet, joissa reviiri muodostuisi liikkkumisrajoitteen, esimerkiksi suuren vesialueen, molem-
mille puolille siten, etta reviirin puolustaminen olisi laumalle/parille kdytanndssa hankalaa, ellei
mahdotonta.

Simuloinnissa tietyn reviirin pienin ja suurin sallittu pinta-ala maaraytyy ko. alueen saaliskannan
koon mukaan. Kuhunkin alueen soluun tallennettiin tieto saaliskannan koosta seka sallitun yk-
sittaisen reviirikoon vaihteluvali. Kaytettyjen skenaarioiden laskentaparametrit ja rajoitteet oli-
vat seuraavat.
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Skenaario 1:
Saaliskanta Sallittu revii-
(yks / 1000 ha) ripinta-ala
0-10 700-1400
10.1-30 700-1200
Yli 30 500-1000

Lisaksi reviiri ei voi laajentua soluun, jos solu leikkaa vesistda, jonka pinta-ala on vahintaan 10
km?, tai taajamaa, jonka pinta-ala on yli 15 km? tai asukasluku yli 10 000, tai jos vesistdjen ja
taajamien yhteenlaskettu pinta-ala solussa on yli 30 %.

Skenaario 2:
Saaliskanta Sallittu revii-
(yks / 1000 ha) ripinta-ala
0-10 600-1400
10.1-30 500-1200
Yli 30 300-900

Lisaksi reviiri ei voi laajentua soluun, jos solu leikkaa vesistod, jonka pinta-ala on vahintaan 10
km? ja veden osuus solussa on yli 50 %, tai taajamaa, jonka pinta-ala on yli 15 km? tai sen
asukasluku on yli 10 000 ja taajaman osuus solusta on yli 50 %.

Molemmista skenaarioista ajettiin kymmenia simulointeja. Yksi simulointi tuottaa yhden vek-
torimuotoisen paikkatietoaineiston, jossa on satunnaistamisperiaatteella muodostettu las-
kenta-alueelle mahdollisimman monta reviiria optimoimalla kaytettavissa oleva tila.

Simuloitujen reviirien muodostaminen

Simulointilaskenta perustuu satunnaisuuteen. Satunnaisuus koskee seka reviirien sijoittumista
ettd muotoa. Ennen ensimmaisen reviirin muodostamista laskenta-alueelta poistetaan solut,
jotka eivat tayta elinymparistolle skenaariossa asetettuja vaatimuksia eli vesiston ja/tai ihmis-
asutuksen maara ylittaa sallitut minimirajat. Reviirit voivat syntya ja levittaytya jaljelle jaaneisiin
soluihin.

Ensimmaisen muodostettavan reviirin sijainti alueella maaraytyy satunnaisesti arpomalla jaljella
olevista soluista aloituskohta. Soluun tallennettu saaliskannan koko maaraa vaihteluvalin, jonka
kokoiseksi reviiri voi minimissaan ja maksimissaan kasvaa. Vaihteluvalit on esitetty edella kuva-
tuissa skenaariotauluissa. Taman jalkeen luotavan reviirin tavoitekoko arvotaan satunnaisesti
vaihteluvalin rajoissa.

Aloituskohdan arpomisen jalkeen simuloitava reviiri alkaa laajentua aktiivisen solun naapuriso-
luihin. Naapureiksi lasketaan solut, jotka ovat kiinni aktiivisessa solussa joko sivusta tai kulmas-
taan. Yhdella solulla voi siten olla naapureita nollasta kahdeksaan. Jos aktiivisella solulla ei ole
lainkaan naapureita, reviirin laajentuminen ei kyseisessa kohdassa voi enaa jatkua. Laajentumi-
sen aikana naapureista poimitaan satunnaisesti yksi kerrallaan ja solu lisataan syntyvaan revii-
riin. Lisdyksen yhteydessa saaliskannan kokoa lisattavan solun osalta ei enda huomioida. Revii-
rin laajentuessa solu kerrallaan jo saavutettua pinta-alaa verrataan tavoitekokoon. Jos reviiri on
saavuttanut tavoitekokonsa, sen laajentuminen paattyy. Jos tavoitekokoa ei ole saavutettu,
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valitaan naapureista satunnaisesti uusi solu vertailuun. Kun aktiivisen solun kaikki naapurit on
kasitelty, valitaan satunnaisesti jokin siihen mennessa reviiriin lisatyista ulkoreunasoluista uu-
deksi aktiiviseksi soluksi. Taman jalkeen reviirin laajentuminen jatkuu aktiivisen solun naapu-
reista solu kerrallaan edella kuvatulla tavalla, kunnes laajentuminen ei enda ole mahdollista.

Reviirin laajentuminen voi paattya kahdella tavalla: a) reviiri saavuttaa tavoitekokonsa, tai b)
reviirin ymparistossa ei ole enaa jaljella yhtaan naapurisolua, johon laajentuminen voisi tapah-
tua. Kun laajentuminen on paattynyt, muodostuneen reviirin kokoa verrataan sen aloituskoh-
dassa maariteltyyn reviirikoon sallittuun vaihteluvaliin. Jos reviirin koko on vahintdan vaihtelu-
valin minimi, se hyvaksytaan mukaan, reviiri lisatdan tulosaineistoon ja se saa yksildivan tun-
nuksen (=juokseva numero). Laajentumisen periaate on esitetty kuvassa 37. Esimerkkikuvassa
laskenta-alueelta on satunnaisesti arvottu reviirin aloituskohta (punainen solu) ja reviirin tavoi-
tekoko on niin ikaan arvottu satunnaisesti solussa olevan saaliskannan koon maaraaman vaih-
teluvélin rajoissa. Tavoitekooksi on kuvan esimerkissa tullut 870 km?2. Tamén jalkeen reviiri on
laajentunut ymparistdonsa, kunnes tavoitekoko on saavutettu. Laajentumisen etenemisjarjes-
tys on esitetty sinisen savyilla; mitd tummempi savy, sitd mydhaisemmassa vaiheessa solu on
lisatty mukaan. Esimerkissa elinymparistorajoitteina kaytetyilla suurilla vesistoilla ja taajamilla
on ollut selkea vaikutus laajenemisen etenemissuuntaan.

870 km?| i PO TN,

Kuva 37. Yksittaisen reviirin laajentumisen periaate. Lahde: Luonnonvarakeskus.
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Laajenemisen paatyttya seuraavan reviirin aloituskohta arvotaan satunnaisesti alkavaksi edelli-
sen reviirin jostakin reunasolusta. Uuden valituksi tulleen aloituskohdan saaliskannan koko
maarittdd muodostuvan reviirin tavoitekoon edella esitetyn periaatteen mukaisesti. Koska uu-
den reviirin muodostus alkaa edellisen reviirin reunasta, tulee koko alueen tilankaytté mahdol-
lisimman tehokkaasti optimoiduksi. Uusien reviirien muodostusta jatketaan, kunnes kaikki las-
kenta-alueen elinymparistovaatimukset tayttavat solut on kayty lapi.

Koska alueen maisema on vesistdjen ja ihmisasutuksen pirstaloima, laajentuminen voi edeta
tilanteeseen, jossa uusia reviireja ei voi enaa syntya edellisen reviirin viereen. Tallaisissa tapauk-
sissa jaljella olevista alueen soluista arvotaan satunnaisesti uusi aloituskohta samoin periaattein
kuten ensimmaisen reviirin kohdallakin. Taman jalkeen reviirien syntyminen ja laajentuminen
jatkuu edellad kuvatulla tavalla. Simulointi paattyy, kun kaikki alueen solut on kayty lapi eika
uusia reviireja ole enaa mahdollista syntya.

Simuloinnin etenemistd on mahdollista tarkastella tulosaineistojen reviirit yksildivan tunnuslu-
vun perusteella. Koska luku on juokseva numero valilta 1 - reviirien lukumaara, voidaan reviirit
symboloida yksittdisen reviirin laajentumisen periaatteen mukaisesti kayttamalla varisavyja. Ku-
vassa 38 on esitetty yhden simuloinnin tuloksena syntyneiden reviirien syntyjarjestys; mita tum-
mempi sinisen savy, sitd myohemmassa simulointivaiheessa reviiri on syntynyt. Esimerkissa en-
simmainen reviiri on syntynyt alueen keskiosaan ja laajentuminen on jatkunut etelaan paattyen
padkaupunkiseudun suuriin asutuskeskuksiin. Taman jalkeen levittaytyminen on jatkunut uu-
desta satunnaiskohdasta (nuolen osoittama neli®). Reviirien syntyminen on jatkunut samalla
periaatteella, kunnes alueen kaikki elinymparistokriteerit tayttavat solut on kayty lapi. Simu-
loinnin tuloksena alueelle on syntynyt kaikkiaan 163 reviiria keskipinta-alan ollessa 933 km?.
Alueen kokonaispinta-alasta 72,9 % on allokoitunut reviireille. Valkoiset alueet eivat ole olleet
riittdvan yhtenaisia ja/tai laajoja reviirien syntymiselle.
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Simulaatio 4 (933 km?)
[ 1163 reviiria, allokoitu: 72.9%

Kuva 38. Yksittaisen simuloinnin tulos reviirien syntyjarjestyksesta. Lahde: Luonnonvarakeskus.

Simulointeja toistetaan kussakin skenaariossa maaritelty maara. Reviirien lukumaara, koko,
muoto ja sijainti voivat vaihdella simulointien valilla huomattavasti riippuen kaytetyista para-
metreista.

6.3. Genetiikka

6.3.1. Aineistot

Taman raportin geneettinen aineisto pohjautuu paaosin 17 mikrosatelliittimarkkeriin. Vuosien
1995-2009 aineisto on julkaistu kansainvalisissa tieteellisissa julkaisusarjoissa osana Suomen
susien populaatiogenetiikkaa kasittelevia tieteellisia julkaisuja (Aspi ym. 2006; Jansson ym.
2012; Jansson ym. 2014; Niskanen ym. 2014). Vuosien 2010-2021 geneettinen aineisto on ai-
kaisemmin julkaisematonta. Genetiikkatuloksia ei hyddynnetd mallinnuksessa vield tassa vali-
raportissa, mutta syksylla 2022 julkaistavaa loppuraporttia varten genetiikkatulokset integroi-
daan malliin. Lisaksi aiemmin julkaistua kokogenomiaineistoa (Smeds ym. 2019 ja 2020) on
kaytetty tassa valiraportissa susien efektiivisen populaatiokoon arviointiin (tarkempi kuvaus
alla).
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Kudosnaytteisiin pohjautuva aineisto vuosilta 1995-2018

Ajallisesti luokiteltu kudosnayteaineisto pohjautuu kuolleisiin yksildihin, joille on tehty ianmaa-
ritys hampaiden juurisementin vuosirenkaiden perusteella. lkdtiedon avulla pystyttiin laske-
maan yksildiden tarkka syntymavuosi, minka jalkeen yksilot ryhmiteltiin kolmen vuoden aika-
jaksoihin syntymavuoden perusteella (taulukko 11), samoin kuin Jansson ym. (2012) olivat teh-
neet. Kolme vuotta vastaa pyoredsti suomalaisille susille arvioitua sukupolven pituutta 3,4
vuotta (Aspi ym. 2006). Nain saatiin kasvatettua ndytemaaraa kussakin ajallisessa ryhmassa so-
pivaksi analyyseja varten. lanmaaritykset eivat ole viela valmistuneet vuotta 2018 tuoreemmista
naytteista, minka vuoksi aineisto rajautuu vuoteen 2018. Ennen vuotta 2014 keratyt naytteet
on genotyypitetty Oulun yliopistossa ja sita tuoreemmat naytteet Turun yliopiston evoluu-
tiobiologian sovelluskeskuksessa.

Taulukko 11. Naytemaarat kuolleista yksiloistd, jotka on jaettu kolmen vuoden pituisiin suku-
polviin syntymavuoden perustella. Léhde: Luonnonvarakeskus ja Oulun yliopisto.

Sukupolvi Naytemaara \
1995-1997 22
1998-2000 40
2001-2003 57
2004-2006 84
2007-2009 87
2010-2012 66
2013-2015 100
2016-2018 71

Kannanseuranta-aineisto vuosilta 2014-2020

Vuodesta 2014 lahtien Luonnonvarakeskus on hyddyntanyt DNA-analyyseja susikannan seu-
rannassa ja kannanarvioinnissa. Aineistoa on kaytetty kannan koon arvioimiseen vuodesta 2016
lahtien (Luke 2016), reviirirajojen maarittamiseen vuodesta 2017 |dhtien (Luke ym. 2017) ja tama
vuonna myds lauman sisdisten sukulaisuuksien selvittamiseen (Heikkinen ym. 2021).

Naytteet ovat padosin non-invasiivisesti kerattyja, eli ne ovat luonnosta 16ytyneita naytteita
eika naytteenotto ole hairinnyt tutkittavaa lajia. Koska naytekerdys tapahtuu paaosin talvella
tassa raportissa mainitut naytekerdyskaudet sisaltavat kaksi vuosilukua. Aineiston runsain nay-
tetyyppi ovat ulostendytteet, joita vapaaehtoiset kerdajat ja Luken tyontekijat ovat kerdanneet
lumelta talvikauden aikana (taulukko 12). Viime vuosina lumelta on keratty talteen myos virt-
sanaytteita. Lisaksi pannoituksen tai pentupesalld kdynnin yhteydessa susilta on otettu sylki-
naytteita. Naiden lisaksi on vahaisissa maarissa keratty myds muun tyyppisia naytteita kuten
karva- tai verindytteita. Myos kudosnayteaineiston kudosnaytteet nailtéd vuosilta (2014-2020)
on sisallytetty tahan aineistoon, silld ne ovat runsaudeltaan toiseksi suurin naytetyyppi, joten
niiden lisdys mahdollistaa kattavan otannan populaatiosta. Erityisen runsas kudosaineisto ke-
rattiin kausina 2014-2015 ja 2015-2016, jolloin kannanhoidollisen metsastyksen seurauksena
jopa 30 % kerayskauden naytteista oli kudosnaytteita. DNA-ndytteiden maara seka naytteiden-
keraysalueiden laajuus ovat kasvaneet vuosien aikana (kuva 39). Kerdyskaudella 2014-2015
naytteita kerattiin 38 kunnan alueelta ja kaudella 2019-2020 keradyskaudella naytekerays kattoi
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82 kuntaa (taulukko 13). Kuvasta ja taulukosta nakee, etta ulostenaytteita on keratty vuosi vuo-
delta enemman, joten niiden osuus kaikista naytteista on kasvanut huomattavasti.

Taulukko 12. Erilaisten naytteiden maarat kullakin naytekerayskaudella. Muu-kategoria sisal-
taa harvinaiset naytetyypit kuten karva- ja verindytteet. Lahde: Luonnonvarakeskus.

Kerdayskausi Uloste ‘ Kudos Virtsa
2014-2015 120 52 0 13 1
2015-2016 188 79 5 7 0
2016-2017 332 56 7 12 0
2017-2018 417 28 36 7 12
2018-2019 424 21 28 92 5
2019-2020 633 39 21 12 8
Naytetyypit
. Uloste
2014-2015 \ 2015-2016 2016-2017 « Virtsa
n=258 n=357 n=568 e
Kudos
o Syki
Ei tiedossa

2017-2018 2018-2019 2019-2020
n=671 n=715 n=897

Kuva 39. Naytteiden kerdyssijainnit kaikkina kannanseurannan naytteidenkerdysvuosina
(2014-2020). Lahde: Luonnonvarakeskus.
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Luonnonvarakeskus on tilannut ndytteiden genotyypityksen ja yksiléntunnistuksen Turun evo-
luutiobiologian sovelluskeskuksesta. Analyysissa on kaytetty samoja 17 mikrosatelliittilokusta,
joita on kaytetty aiemmissa geneettisissa susitutkimuksissa (ks. ylla). Vain ne yksilot, joiden ge-
notyypitys onnistui vahintaan 15 lokuksella, on hyvaksytty mukaan yksilotietokantaan. Kyseessa
on yleinen kaytanto, kun on kyse heikkolaatuisista DNA-naytteista, kuten uloste- ja virtsanayt-
teista. Mahdollisten genotyypitysvirheiden todennakoisyys on sitd pienempi mita parempi
nayte on, ja sen vuoksi mukaan otetaan vain nadytteet, joiden genotyypitys on onnistunut hyvin.
Genotyypityksen liséksi naytteille on tehty yleisesti risteymien tunnistamiseen kaytetty analyysi
NewHybrids-ohjelmalla (Anderson & Thompson 2002), jonka avulla on saatu todenndkdisyys
sille, onko yksild susi, koira vai niiden valinen risteyma (ensimmaisen polven risteyma: F1 tai
takaisinristeyma: F1 x susi). Analyyseissa vertailuaineistona kaytettiin suomalaisia (N=292) ja
venaldisia (N=44) susia artikkelien Aspi ym. (2009) ja Jansson ym. (2012) aineistosta. Koirien
vertailuaineisto koostui eldinlaakareiltd saaduista koiranaytteista (N=43), jotka genotyypitettiin
Turun evoluutiobiologian sovelluskeskuksessa samoilla mikrosatellittilokuksilla, sekda Hannes
Lohelta Helsingin yliopistosta saaduista saksanpaimenkoirien ja laikojen naytteista (N=35),
jotka genotyypitettiin Oulun yliopistossa ja aineisto luovutettiin Turun evoluutiobiologian so-
velluskeskuksen kayttoon.

Taulukko 13. Analysoitujen naytteiden, yksildiden ja naytteidenkerdyskuntien maarat kan-
nanseuranta-aineistossa 2014-2020. Taulukkoon merkitty myos jokaisena vuotena uusien, en-
simmaista kertaa havaittujen yksildiden maarat. Naytteenottokunta puuttui 89 naytteesta.
Lahde: Luonnonvarakeskus.

Kumulat.

Analy-

. Yksilo- opaes Uudelleen- Kerayskun-
soidut sese e yksiloiden . . Sore s
.. maara Syt otantatahti tien maara

ndytteet maara
2014-2015 264 98 186 1.90 98 39
2015-2016 367 123 279 2.27 110 48
20162017 578 147 407 2.77 115 55
2017-2018 686 138 500 3.62 83 63
2018-2019 732 230 570 248 160 66
2019-2020 907 234 713 293 134 82

Kullakin kerayskaudella 50 % susista havaittiin geneettisessa aineistossa kerran ja toiset 50 %
havaittiin aineistossa 2—-19 kertaa. Kun eri kerdysvuosien yksildita verrattiin keskendan 509 sutta
(73 %) tavattiin vain yhtena kerdyskautena ja loput 188 sutta (27 %) tavattiin 2-6 kerayskaudella.

Analyysista ja sen kayttotarkoituksesta riippuen aineistona on kaytetty kaikkia yksiloita kaikilta
kerayskausilta (N=979), maantieteellisesti tasaisella otannalla poimittuja naytteita (N=840) tai
vain kunakin vuonna uusia, ensimmaista kertaa havaittuja yksildita (N=697). Lisaksi joihinkin
analyyseihin tarvittiin lahisukulaisista karsittua aineistoa (N=77) tai pelkastaan lisaantyvia susia
(alfa) yhdelta naytteidenkeraysvuodelta (2018-2019, N=27). Kaytetyn aineiston kuvaus 18ytyy
jokaisen analyysin yhteydesta erikseen.
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Aineisto naapurimaiden susipopulaatioista ja tunnetuista immigranteista

Oulun yliopiston geneettisessa aineistossa on myods Skandinavian ja Vendjan susipopulaatioista
genotyypitettyja yksiloita seka geneettisesti tunnistettuja immigrantteja (taulukko 14). Suomen
susikannasta tunnistettuja immigrantteja on yhteensa kolme: yksi on Skandinavisessa radio-
seurantatutkimuksessa ollut yksil®, joka kulki Norjasta Suomeen vuosien 2003-2005 valilla
(Wabakken ym. 2007) ja kaksi muuta on kokogenomianalyysien perusteella Skandinavisiksi
tunnistettuja yksiléitd (Smeds ym. 2020). Mikael Akesson (Sveriges landbruksuniversitet, SLU)
on luovuttanut Oulun yliopiston kaytt6on naytteitd Skandinaviasta keratyista susista; Ruotsista
(N=5, 1989-2000) ja Norjasta (N=5, 1999-2001). Skandinavian susindytteet ovat suhteellisen
vanhoja eivatka enaa kuvaa populaation nykytilannetta, joten seuraavaa raporttia varten py-
rimme hankkimaan tuoreempia naytteita Skandinaviasta. Skandinavian susikannasta on keratty
myds naytteitd, jotka on tunnistettu olevan alun perin peraisin Suomen tai Vendjan susipopu-
laatiosta (N=7). Venalaiset susindytteet on keratty padosin Venajan Karjalasta, mutta osa nayt-
teista on peraisin kauempaa Vendjalta Arkangelista, eli Vienankaupungista. Vanhemmat Karja-
lasta keratyt ndytteet ovat vuosilta 1999-2010, joten joissakin analyyseissa kaytimme ainoas-
taan tuoreempia naytteita vuosilta 2015-2018.

Taulukko 14. Aineisto naapurimaiden susipopulaatioista ja geneettisesti tunnistetuista immi-
granteista. Lahde: Luonnonvarakeskus ja Oulun yliopisto.

Kerdysalue | Aineiston lahde Naytemaara Keraysvuodet
Suomi Immigrantit Skandinaviasta 3 2005, 2014
Skandinavia Ruotsi ja Norja 10 1989-2001

Immigrantit Suomesta/Venajalta 7 1977-2011
Venadja Karjala 27 1999-2010
Karjala 30 2015-2018
Arkangeli 6 1995-2000

Kokogenomiaineisto vuosilta 2000-2016

Aineistona kaytettiin aiemmin julkaistuja (Smeds ym. 2019 ja 2020) kokogenomisekvensseja 95
suomalaisesta sudesta, joiden kudosnaytteet oli keratty vuosina 2000-2016 eri puolilta Suomea
(liite 2, taulukko L2.1). Naista 81 yksilon ika oli tiedossa, joten niiden syntymavuosi pystyttiin
laskemaan. Susien syntymavuodet ajoittuivat vuosiin 1994-2016. Sekvenssidata oli erittdin kor-
kealaatuista (sekvensointisyvyys 30x) ja siita johdetut genotyypit valittiin huolella genotyypi-
tysvirheiden valttamiseksi.

6.3.2. Menetelmat

Ajalliset ja maantieteelliset muutokset geneettisessa monimuotoisuudessa

Standardoitu yksilokohtainen heterotsygotia-aste (SMLHs) maaritellaan yksilon heterotsygoot-
tisten lokusten maarana jaettuna populaation keskimaaraisten lokuspohjaisten heterotsygotia-
asteiden summalla. Korkea heterotsygotia-aste kertoo yksilon korkeasta geneettisesta moni-
muotoisuudesta, kun taas matala heterotsygotia-arvo viittaa sukusiitokseen, silla se tunnetusti
vahentaa yksildiden geneettistda monimuotoisuutta. Yksilokohtaiset heterotsygotia-asteet
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laskettiin seka kuolleiden susien kudosnaytteisiin pohjautuvasta aineistosta (v. 1995-2018) etta
kannanseuranta-aineistosta, joka koostuu paaasiassa non-invasiivisesti keratyista naytteista (v.
2014-2020), kayttamalla R-laskentaympariston (versio 4.0.5) analysointipakettia nimelta in-
breedR (Stoffel ym. 2016). Kudosnayteaineiston yksilot jaettiin sukupolviin synnyinvuoden pe-
rusteella ja kunkin sukupolven yksilGille tehtiin oma viulukuvaaja R-laskentaympariston pake-
tilla ggplot2 (Wickham 2016), niin etta x-akselilla sijaitsevat sukupolvet aikajarjestyksessa ja y-
akselilla on nahtavissa sukupolven yksildiden heterotsygotia-asteiden vaihtelu ja keskimaarai-
nen arvo (piste). Ajallisessa jarjestyksessa olevien sukupolvien ja sukupolven keskimaaraisten
heterotsygotia-asteiden valista rijppuvuutta testattiin regressioanalyysilla. Kannanseuranta-ai-
neistosta lasketuista heterotsygotia-arvoista tehtiin samalla tavalla kuvaaja kayttaen x-akselilla
naytteidenkeradyskausia ja y-akselilla kuvattiin kyseisen kauden yksildiden heterotsygotia-astei-
den vaihteluvali ja keraysvuoden keskimaardinen arvo (piste).

Muiden geneettista monimuotoisuutta mittaavien estimaattien laskemiseen kaytettiin kannan-
seuranta-aineiston kaikkia yksiloita kaikilta kerdyskausilta (N=979), seka maantieteellisesti ta-
saisella otannalla poimittuja naytteita (N=840). Kummastakin aineistoista laskettiin odotettu
heterotsygotia (Hs; havaittujen alleelifrekvenssien perusteella laskettu heterotsygotia, olettaen
etta populaatio on Hardy-Weinbergin tasapainossa) ja alleelirikkaus (Ar; naytekokoon suhteu-
tettu alleelien keskimaarainen lukumaara) kayttaen R-laskentaympariston analysointipakettia
nimelta adegenet (Jombart 2008) ja PopGenReport (Gruber & Adamack 2015). Sukusiitosarvot
(Fis) laskettiin Genepop-ohjelmalla v. 4.7 (Raymond & Rousset 1995). Kyseinen arvo mittaa
onko populaatiossa heterotsygotian vajausta tai ylimaaraa. Jos arvo on lahelld nollaa hete-
rotsygoottien (kaksi erilaista alleelia lokuksessa) ja homotsygoottien (kaksi samaa alleelia lo-
kuksessa) lukumaarat ovat tasapainossa. Jos arvo on positiivinen, esiintyy populaatiossa odo-
tettua enemman homotsygoottisia yksiloita. Tilastollisen merkitsevyyden testaukseen kaytet-
tiin R-laskentaympariston lineaariregressiota kayttamalla naytteidenkerdysvuotta ajallisena
muuttujana.

Geneettisessa monimuotoisuudessa olevien mahdollisten maantieteellisten erojen selvitta-
miseksi kannanseuranta-aineistosta otettiin yksi, kaikista viimeisin raporttiin sisallytetty nayt-
teidenkeradyskausi 2019-2020 (N=193). Kauden yksilot jaettiin kolmeen suunnilleen yhta suu-
reen alueeseen naytteidenkerdyspaikan perusteella ja nimettiin seuraavasti: Ita-Suomi (N=75),
pohjalaismaakunnat (N=60) ja Lounais-Suomi (N=58). Mukaan otettiin vain kaikkein uusin ai-
neisto, koska sudet ovat vasta 2000-luvun puolella pysyvasti asettuneet Lounais-Suomeen.
Mahdollisten maantieteellisten erojen havaitsemiseksi sukusiitoksen maarassa, naiden kolmen
alueen yksildiden heterotsygotia-asteiden keskiarvojen erojen merkitsevyytta testattiin kaytta-
malla yksisuuntaista ANOVA:a. Koska ero oli tilastollisesti merkitseva, kaytettiin myds Tukey B
post-hoc testia sen selvittamiseksi, mitka alueet erosivat toisistaan merkitsevasti. Lasku yksil6i-
den heterotsygotia-asteessa kuvaa yksilokohtaisen geneettisen monimuotoisuuden laskua ja
on yleensa seurausta sukusiitoksen maaran kasvusta.

Fennoskandian susikantojen geneettinen rakenne ja muuttoliike

Suomen susipopulaation mahdollista jakautumista pienempiin osapopulaatioihin tutkittiin
kayttamalla R-laskentaymparistossa kaytettavaa populaatiogeneettista analysointipakettia ni-
melta LEA (Frichot ja Francois 2014), seka STRUCTURE-ohjelmaa (Pritchard ym. 2000).

LEA-analyysipaketilla aineistolle tehtiin padkomponenttianalyysi, jota voidaan kayttaa geneet-
tisesti toisiaan lahella olevien yksildiden klusterien eli ryppaiden tunnistamiseen ja geneettisten
erojen kuvaamiseen. Geneettinen vaihtelu jaetaan kahteen osaan: ryhman sisdiseen ja ryhman
ulkoiseen, ja ryhmien ulkoinen vaihtelu maksimoidaan. Tulos voidaan esittaa kuvana, jossa X-
akseli kuvaa geneettista muuntelua, jossa ryhmien valinen vaihtelu on maksimoitu. Y-akseli
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puolestaan kuvaa sellaista geneettista muuntelua, jossa ryhmien valinen muuntelu on toiseksi
suurinta.

STRUCTURE-ohjelma perustuu bayesilaiseen malliin, jonka avulla voi tunnistaa aineistossa ole-
vien geneettisten klusterien (K) maaran. Ohjelman on herkka sille, ettd naytteiden joukossa on
paljon toisilleen sukua olevia yksiloita. Mikali tallaisia sukulaisjoukkoja on aineistossa, STRUC-
TURE-ohjelma voi maarittaa nama sukulaisryhmat geneettisesti omiksi ryhmikseen ja antaa tu-
lokseksi suuren maaran eri populaatioita. Jotta talta virheelta valtyttaisiin, mukaan otetiin aino-
astaan joko yksil6t, joista lahisukulaiset oli poistettu (N=77) tai vain laumojen lisdantyvat yksilot
eli alfasudet yhdelta naytteidenkerayskaudelta (N=27). Aineistosta |10ytyvat lahisukulaiset tun-
nistettiin kayttamalla ML-RELATE-ohjelmaa (Kalinowski ym. 2006) ja poistamalla aina toisen
lahisukulaisparista. Pelkastaan alfasusien sisallyttaminen ei varsinaisesti poista mahdollisuutta,
etta aineistossa on myos toisilleen sukua olevia yksilditd, mutta se karsii sukulaisten maaraa
koska laumojen pentuja ei oteta huomioon ja pienesta naytekoosta huolimatta se kuvaa hyvin
populaatiota juuri siksi, etta yksilot ovat niita, jotka lisdantyvat ja niiden jalkeldiset muodostavat
seuraavan sukupolven. Vuosi 2018 valittiin, koska kyseiselta vuodelta oli mahdollista saada ai-
neistoa mahdollisimman monesta alfasudesta (27 yksil6a). Analyysiin otettiin mukaan ruotsa-
laiset ja venalaiset susinaytteet (taulukko 14), jotta nahtiin, voidaanko eri maiden susiyksilot
erottaa toisistaan geneettisesti. Analyysiin sisallytettiin my0s aikaisemmissa tutkimuksissa tun-
nistetut immigranttisudet. STRUCTURE-analyysilla testattiin useita eri vaihtoehtoisia arvioita
populaatioiden maarasta (K 1-10) ja kullakin oletukselle tehtiin kolme toistoa. Ajoissa burn-in-
arvoiksi asetettiin 50 000 ja MCMC (Markov Chain Monte Carlo) toistojen maaraksi 500 000.
Tulosten avulla arvioitiin todennakoisin populaatioiden maara STRUCTURE HARVESTER-ohjel-
man (Earl & vonHoldt 2012) avulla kayttden Evanno-menetelmaa (Evanno ym. 2005).

RUBIAS-ohjelmaa (Moran & Anderson 2018) kaytettiin eri maiden susipopulaatioille tyypillisten
yksildiden geneettiseen tunnistamiseen. Aineistolle annetaan vertailuaineistoksi yksilot, jotka
geneettisesti edustavat kunkin maan populaatiota (Suomi, Skandinavia, Vendja). Tahan kaytet-
tiin suomalaisilla alfasusilla tehdyn STRUCTURE-ajon tuloksia arvolla K = 3, jolla tunnistettiin
kullekin alueelle tunnusomaiset yksilot niin, etta yksildiden todennakdisuus kuulua kyseiseen
populaatioon tuli olla yli 70 % (N=73). Tassa pitaa kuitenkin huomioida se, etta yli 70 % toden-
nakoisyydella suomalaisiksi maaritetyt alfasudet olivat padosin Lounais-Suomesta, eli edusta-
vat yhdelta maantieteelliselta alueelta pientd, mutta geneettisesti parhaiten erottuvaa joukkoa.
Taman vertailuaineiston avulla RUBIAS-ohjelmalla pystyttiin maarittamaan kaikille kannanseu-
ranta-aineiston yksil6ille todennakdisyys kuulua kuhunkin populaatioon. Vuoden 2019-2020
kannanseuranta-aineiston tuloksista piirrettiin karttakuva, johon merkittiin ne yksil6t, jotka ge-
notyypin perusteella olivat suomalaisille tai venalaisille susille tyypillisia yksiloita (99 % toden-
nakoisyys). Yksilot, joiden todennakoisyys kuulua kumpaankaan naista jai alle taman, merkittiin
genotyypiltadn sekoittuneiksi (engl. admixed). Kyseisena naytteidenkerayskautena ei ollut
skandinaavisiksi susiksi tunnistettavia yksiloita. Kartta tehtiin kayttamalla R-laskentaympariston
pakettia ggplot2 (Wickham 2016) niin etta varit kuvaavat kunkin naytteenottopisteen yksilon
todennakdisyytta kuulua suomalaisiin tai venaldisiin susiin. Naytteenottopisteeksi valittiin se
sijainti, jossa yksilo oli havaittu ensimmaisen kerran geneettisessa aineistossa. Yksiloita, joiden
sijaintitieto puuttui (N=13), ei merkitty karttaan.

Yksiloiden liikkumista Suomen, Ruotsin ja Venajan valilla arvioitiin Genepop- ja BayesAss-oh-
jelmilla (Wilson & Rannala 2003). Ohjelmien kayttamat oletukset aineistosta eroavat huomat-
tavasti toisistaan. GenePop-ohjelman kayttama menetelma migraatiotahdin arviointiin olettaa
muun muassa, ettei aineistossa ole sukulaisia. Taman vuoksi kaytettiin kannanseuranta-aineis-
toa, josta sukulaiset oli karsittu (N=77). Venaldisena vertailuaineistona kaytettiin vain uusimpia
naytteita Vendjan Karjalasta (v. 2015-2018) ja niistakin karsittiin [ahisukulaiset (n=20). Uusimpia

79



Luonnonvara- ja biotalouden tutkimus 66/2021

naytteita kaytettiin, jotta estimaatit kuvaisivat mahdollisimman hyvin tdmanhetkista tilannetta
ja ainoastaan Karjala sisallytettiin, koska se on todennakdisin lahdepopulaatio Suomeen tule-
ville migranteille. BayesAss-ohjelmalla ei puolestaan ole oletuksia aineistosta, joten analyysi
sopii paremmin kannanseuranta-aineistolle, joka aineisto koostuu pitkalti perhelaumoista ke-
ratyista naytteista ja tasta johtuen lahisukulaisten maara on aineistossa suuri. Analyysi tehtiin
kayttamalla kannanseuranta-aineiston uniikkeja yksiloita (N=697), jotka oli luokiteltu aina ke-
rayskausittain niin, etta yksilo oli havaittu kyseisena vuonna ensimmaista kertaa aineistossa.

Suomen susikannan efektiivinen populaatiokoko

Suomen susikannan nykyista efektiivistd populaatiokokoa (Ne) arvioitiin kannanseuranta-ai-
neistosta (2014-2020), seka kokogenomiaineistosta (2000-2016) kytkentaepatasapainoon pe-
rustuvalla menetelmalld kayttdaen NeEstimator v. 2.1 ohjelmaa (Do ym. 2014). Kytkentdepata-
sapainoa voidaan kayttaa efektiivisen populaatiokoon estimointiin, koska sen voimakkuus riip-
puu populaatiokoosta: mita pienempi populaatio, sitd enemman kytkentaepatasapainoa esiin-
tyy. Kokogenomiaineistolla pystyttiin myds arvioimaan efektiivisen populaatiokoon historial-
lista trendia (300 sukupolvea taaksepain) nykypaivan genomiaineistossa havaitun muuntelun
pohjalta kayttden ohjelmaa SNeP v.1.1 (Barbato ym. 2015). Kokogenomiaineistoa kayttaen voi-
daan katsoa historiaan, kun geneettiset prosessit ja niiden nopeus tunnetaan.

Kannanseuranta-aineistosta kaytettiin kaikkia yksiloita kaikilta naytteidenkerdysvuosilta
(N=979). Kokogenomiaineistona kaytettiin aiemmin julkaistua 95 suomalaisen suden kokoge-
nomidataa (Smeds ym. 2020) ja analyysit tehtiin kdyttaen kahta eri aineistoa: 1) kaikki 95 yksiloa
vuosilta 1994-2016 (koko aineisto) ja 2) 20 lisadntyvaa yksiloa, jotka olivat syntyneet vuosina
1994-2012. Koko aineisto jaettiin edelleen kolme perdkkaista vuotta sisaltéviin sukupolviin
(1994-1997, 1998-2000, 2001-2003, 2004-2006, 2000-2009, 2010-2012 and 2013-2016) sa-
malla tavoin kuin aiemmassa, Jansson ym. (2012) julkaisussa oli tehty. Suomen susikannan su-
kupolvenvaliksi on arvioitu 3,4 vuotta (Aspi ym. 2006), ja tassa ko. luku on pydristetty kolmeen
vuoteen. Ensimmadinen ja viimeinen sukupolvi sisaltavat poikkeuksellisesti nelja vuotta, koska
aineisto sisalsi vain yhden yksilon vuosilta 1994 ja 2016. Sen sijaan, ettd olisimme poistaneet
nama yksilot analyyseistd, sisallytimme ne seuraavaan/edelliseen sukupolveen (1995-1997 ja
2013-2015).

Populaatioissa harvinaisena esiintyvat alleelit (ts. alhaisen alleelifrekvenssin alleelit) voivat vaa-
ristaa efektiivisen populaatiokoon estimaatteja, joten analyysit tehtiin kayttden kolmea eri kri-
teerid naiden alleelien poistamiseksi aineistosta. SNeP-ohjelma ajettiin minimialleelifrekvens-
seilla (MAF, minimum allele frequency) 0,02 ja 0,05, jolloin naita arvoja pienemmilla frekvens-
seilla esiintyvat alleelit tulivat poistetuiksi. NeEstimator-ohjelmassa kaytimme lisaksi kriteerid,
joka poistaa vain sellaiset alleelit, jotka esiintyvat yksittdin yhdessa yksildssa. Valitsemamme
raja-arvot ovat laajasti kaytettyja ja suositeltuja arvoja Ne-analyyseihin (Waples & Do 2010).
Efektiivisen populaatiokoon ja kannankoon suhdeluku (Ne/Nc) laskettiin kayttamalla kannan-
kokona (Nc) Luonnonvarakeskuksen laatimia kanta-arvioestimaatteja ja sisallyttamalla lukuihin
tunnettu kuolleisuus. Kokogenomiaineistossa laskennassa kaytettiin kannankoon harmonista
keskiarvoa (144,6), joka oli laskettu edelliselle sukupolvelle (vuodet 2010-2012, kts. alla), koska
kaytetty Ne-estimaatti arvioi sukupolven vanhempien efektiivistéd populaatiokokoa.
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7. Sanakirja

50/500-saanto: lan R. Franklin esitti vuonna 1980 ns. 50/500-saanndn, jota kaytetaan paljon
pienten populaatioiden luonnonsuojelubiologiassa (Franklin 1980). Séannén mukaan efektiivi-
sen populaatiokoon tulisi olla véhintdan 50, jotta populaatio on suojassa sisasiittoisuuden hai-
tallisilta vaikutuksilta ja populaation geneettinen monimuotoisuus sdilyy lyhyelld aikavalilla.
Jotta populaatio sailyttaisi tarpeeksi geneettistd muuntelua voidakseen sopeutua muutoksiin
pitkalla aikavalilla, efektiivisen populaatiokoon tulisi olla vahintaan 500. Saantéa on kritisoitu
lian |0ysaksi ja on esitetty, etta lyhyelld ja pitkalla aikavalilla efektiivisten populaatiokokojen
tulisi pikemminkin olla 100 ja 1000 (esim. Frankham ym. 2014).

Alleeli: Alleelit ovat tietyn geenin vaihtoehtoisia muotoja.

Demografinen: Populaation ominaisuuksiin (kuten syntyvyys, kuolevuus, ika- ja sukupuolira-
kenne, muuttoliike) liittyva.

Demografinen stokastisuus: Populaation yksildiden syntymiin, kuolemiin ja siirtymisiin liittyva
satunnaisuus, joka vaikuttaa populaation dynamiikkaan.

Efektiivinen populaatiokoko (Ne): Efektiivisen populaatiokoon maaritelma auttaa tarkastele-
maan populaation geneettista elinvoimaisuutta. Efektiivinen populaatiokoko tarkoittaa sen ko-
koista nk. ideaalipopulaatiota, jossa geneettinen muuntelu vahenee yhta nopeasti kuin tutkit-
tavassa populaatiossa. Mita suurempi efektiivinen populaatiokoko on, sitd hitaammin populaa-
tion geneettinen muuntelu vahenee sattuman vaikutuksesta. Koska todellisuudessa mikaan po-
pulaatio ei vastaa teoreettista ideaalipopulaatiota (luonnonpopulaatioissa esiintyy ideaalitilan-
teesta poikkeavaa vaihtelua mm. yksildiden valisessa lisaédntymismenestyksessd, poikuekoossa
seka sukupuolijakaumassa), efektiivinen populaatiokoko on usein huomattavasti pienempi kuin
populaation todellinen yksilémaara.

Geneettinen muuntelu: Populaation yksildiden véalinen eroavaisuus DNA-tasolla.
Genomi: Elidn, esimerkiksi suden, koko perint6aines.

Heterotsygotia-aste: Heterotsygotia-aste kuvaa populaation geneettistda monimuotoisuutta.
Heterotsygootilla yksilélla on tietyssa merkkigeenissa kaksi eri alleelia. Homotsygootilla yksi-
[611a on puolestaan kaksi samaa alleelia samassa merkkigeenissa. Heterotsygotia-asteen lasku
ajan myota kertoo populaatiossa tapahtuvasta sukusiitoksesta.

Ideaalipopulaatio: Ideaalipopulaatio on teoreettinen populaatio, joka tayttaa tietyt kriteerit:
1) Populaatiossa on tasainen sukupuolijakauma, 2) populaation yksilgilld on yhtaldinen toden-
nakoisyys lisdantya, 3) populaation yksilot pariutuvat taysin satunnaisesti ja 4) populaatiokoko
on vakio sukupolvesta toiseen.

Kytkentaepatasapaino: Ei-satunnainen geenien alleelien assosiaatio, joka voi johtua paitsi
geenien sijainnista lahella toisiaan, myds monista populaatiogeneettisista prosesseista.

Lokus: Geenin sijaintipaikka elion genomissa.

Mikrosatelliitti: Yksiloiden perimassa esiintyvia vaihtelevan pituisia toistojaksoja, joissa tapah-
tuu paljon mutaatioita eli ne muuntelevat paljon yksiléiden valilla. Kun tallaisien toistojaksojen
pituuksia tutkitaan useampi samasta yksilosta, voidaan yksil6lle saada uniikki geneettinen sor-
menjalki, jolla se voidaan tunnistaa muista yksiloista.
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Ne/Nc-suhdeluku: Efektiivinen populaatiokoko on teoreettinen kasite, joka kuvaa ideaalipo-
pulaation kokoa vastaten todellisen populaation ominaisuuksia ja populaation todellinen yksi-
[6maara (Nc) on yleensd huomattavasti efektiivistéd populaatiokokoa (Ne) suurempi. Efektiivisen
populaatiokoon ja todellisen yksilémaaran valisen suhdeluvun (Ne/ Nc) on arvioitu olevan kes-
kimaarin 0,1-0,15 (esim. Palstra & Ruzzante 2008), mutta suhdeluku vaihtelee huomattavasti
lajien ja jopa saman lajin populaatioiden valilla.

Non-invasiivinen nadyte: Non-invasiivinen tarkoittaa ei-kajoavaa, eli noninvasiivinen nayte on
keratty pyydystamatta ja usein edes nakematta eldinyksilda. Tyypillisia non-invasiivisia naytteita
ovat ulosteet ja lumelta keratty virtsa.

Odotettu heterotsygotia: Populaation alleelifrekvenssien perusteella laskettu geneettisen
muuntelun maaraa kuvaava heterotsygotia, kun populaatio on Hardy-Weinberg-tasapainossa.
Tassa tasapainossa populaation geneettinen muuntelu ei muutu ajan kuluessa, jos evoluutio-
prosessit (mm. mutaatiot, luonnonvalinta, ei-satunnainen pariutuminen) eivat paase vaikutta-
maan.

Populaatio: Samalla alueella elavien saman lajin yksildiden joukko. Usein populaatio on yhtey-
dessa toisiin saman lajin populaatioihin eli populaatioiden valilla tapahtuu yksildiden siirtymi-
sia.
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Liitteet

Liite 1. Lisdesimerkkeja demografisista viitearvoista

Tassa liitteessa esitetaan lisdesimerkkeja susikannan demografisista viitearvoista, jotka on las-
kettu raportissa kuvatuilla menetelmilla. Esimerkkien tarkoitus on havainnollistaa sita, etta eri-
laiset paatokset esimerkiksi riskitasoihin, tarkastelujaksoihin ja tarkasteltavaan muuttujaan liit-
tyen johtavat erilaisiin viitearvoihin. Erilaisia mahdollisia paatésten yhdistelmia, joille viitearvo
voidaan laskea, on kymmenia tuhansia. Tassa liitteessa esitetaan siten vain murto-osa kaikista
mahdollisista yhdistelmista. Esimerkkeihin valittujen yhdistelmien ei ole tarkoitus ottaa kantaa
siihen, mita yhdistelmia tulisi kayttaa viitearvon pohjana. On myds huomattava, etta kaytetty
menetelma perustuu aikaa vievaan tietokonesimulaatioon, ja valiraporttia laadittaessa simu-
lointi ei ollut viela paatynyt lopulliseen ratkaisuun. Seuraavaksi esiteltdvit tulokset ovat siten
alustavia ja voivat vield muuttua.

1. Pienin elinvoimainen populaatio (PEP) ja paatoksentekijan riskiasenteeseen perus-
tuva viitearvo

Esitettavien skenaarioiden lahtokohtana on, etta eri kuolleisuustekijat Suomessa (luonnollinen
kuolevuus, poliisin paatoksiin perustuvat ja vahinkoperusteiset poistot, liikennekuolleisuus seka
laiton tappaminen) pysyvat ennallaan eikad kannanhoidollista metsastysta ole.

Kuviin L1.1-L1.3 on merkitty nakyviin PEP-arvot, kun hyvaksytty populaation haviamistodenna-
koisyys on 1 %, 5 % ja 10 %. Lisaksi kuviin on merkitty viitearvot tilanteelle, jossa populaation
hyvaksytty haviamistodennakdisyys on 10 % ja hyvaksytty riski PEP-arvon alitukselle on 5 %,
10 % ja 20 %. Kahdelle muulle PEP-tasolle vastaavat viitearvot (riskitaso PEP:n alitukselle 5 %,
10 % ja 20 %) |6ytyvat taulukosta L1.1. On kuitenkin huomattava, etta kuvissa nakyvilta kayrilta
on luettavissa PEP-arvot kaikille haviamistodennakoisyyksille valilla 0-100 %, ja vastaavasti vii-
tearvot kaikille hyvaksytyille PEP-tason alitustodennakdisyyksille 0-100 %.

Kuvissa L1.1-L1.3 esitetyissa esimerkeissa populaatiokoko on ilmaistu perhelaumoina, koska
laskenta reviirien (parit ja perhelaumat) osalta on viela kesken.
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Skenaario 1. Skenaariossa 1 tarkastelujakso on 100 vuotta ja Venajan Karjalan susipopulaation
ja nain ollen my®&s susien likkkumisen Venajalta Suomeen oletetaan pysyvan samalla tasolla
kuin viimeiset 10 vuotta.

(A) Haviamistodennakoisyys 100 vuoden aikana
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1

Haviamistodennakoisyys (%)
40

10% PEP = 27
| 5% PEP = 30
7 1% PEP = 38
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Populaatiorajoite (Perhelaumat maaliskuussa)

(B) TN, ettd popuulatio < PEP vahintdan kerran 100 vuoden aikana

5% PEP
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40 60 80
I 1
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0 20 40 60 80

Populaatiorajoite (Perhelaumat maaliskuussa)

Kuva L1.1. PEP (A) ja viitearvot (B) skenaariossa 1, kun populaatiokoko on maaritelty maalis-
kuun perhelaumoina. Kuvaan A on merkitty PEP kolmella eri haviamistodennakoisyydella (1 %,
5 % ja 10 %). Kuvassa B on viitearvokayrat vastaaville PEP-tasoille. Selkeyden vuoksi esimerkki-
viitearvot kuvassa B on merkitty vain tapaukselle, jossa PEP on maaritetty kayttamalla populaa-
tion haviamisriskille arvoa 10 %. Jos PEP-tason alitukselle hyvaksytaan esimerkiksi 5 % riskitaso,
niin tata vastaava viitearvo on talloin 51. Kahdelle muulle PEP-tasolle vastaavat viitearvot (ris-
kitaso PEP:n alitukselle 5 %, 10 % ja 20 %) esitetaan taulukossa L1.1. PEP = pienin elinvoimainen
populaatio. TN = todennakdisyys. Huom. Tulokset ovat alustavia ja voivat vielda muuttua.
Lahde: Luonnonvarakeskus.
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Skenaario 2. Skenaariossa 2 tarkastelujakso on 40 sukupolvea (suden sukupolveksi oletettu
3,4 vuotta, Aspi ym. 2006) eli 136 vuotta ja Venajan Karjalan susipopulaation ja nain ollen myds
susien lilkkkumisen Vendjalta Suomeen oletetaan pysyvan samalla tasolla kuin viimeiset 10
vuotta.

(A) Havidmistodennakoisyys 136 vuoden aikana
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(B) TN, ettd popuulatio < PEP vahintdan kerran 136 vuoden aikana
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Kuva L1.2. PEP (A) ja viitearvot (B) skenaariossa 2, kun populaatiokoko on maaritelty maalis-
kuun perhelaumoina. Kuvaan A on merkitty PEP kolmella eri haviamistodennakdisyydella (1 %,
5% ja 10 %). Kuvassa B on viitearvokayrat vastaaville PEP-tasoille. Selkeyden vuoksi esimerkki-
viitearvot kuvassa B on merkitty vain tapaukselle, jossa PEP on maaritetty kayttamalla populaa-
tion haviamisriskille arvoa 10 %. Jos PEP-tason alitukselle hyvaksytaan esimerkiksi 5 % riskitaso,
niin tatd vastaava viitearvo on talléin 52. Kahdelle muulle PEP-tasolle vastaavat viitearvot (ris-
kitaso PEP:n alitukselle 5 %, 10 % ja 20 %) esitetdan taulukossa L1.1. PEP = pienin elinvoimainen
populaatio. TN = todennakdisyys. Huom. Tulokset ovat alustavia ja voivat viela muuttua.
Lahde: Luonnonvarakeskus.
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Skenaario 3. Skenaariossa 3 tarkastelujakso on 200 vuotta ja Venajan Karjalan susipopulaation
ja nain my6s susien liikkkumisen Venajalta Suomeen oletetaan pysyvan samalla tasolla kuin vii-
meiset 10 vuotta.

(A) Haviamistodennékdisyys 200 vuoden aikana
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Kuva L1.3. PEP (A) ja viitearvot (B) skenaariossa 3, kun populaatiokoko on maaritelty maalis-
kuun perhelaumoina. Kuvaan A on merkitty PEP kolmella eri haviamistodennakoisyydella (1 %,
5 % ja 10 %). Kuvassa B on viitearvokayrat vastaaville PEP-tasoille. Selkeyden vuoksi esimerkki-
viitearvot kuvassa B on merkitty vain tapaukselle, jossa PEP on maaritetty kayttamalla populaa-
tion haviamisriskille arvoa 10 %. Jos PEP-tason alitukselle hyvaksytaan esimerkiksi 5 % riskitaso,
niin tata vastaava viitearvo on talloin 56. Kahdelle muulle PEP-tasolle vastaavat viitearvot (ris-
kitaso PEP:n alitukselle 5 %, 10 % ja 20 %) esitetdan taulukossa L1.1. PEP = pienin elinvoimainen
populaatio. TN = todennakdisyys. Huom. Tulokset ovat alustavia ja voivat vielda muuttua.
Lahde: Luonnonvarakeskus.
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2. Kaksinkertainen PEP

Taulukossa L1.1 esitetaan PEP-arvot ja “kaksinkertainen PEP"-viitearvot samoille skenaarioille,
jotka on esitelty liitteen 1 luvussa 1. Taulukossa esitetdaan PEP ja vastaavat viitearvot, kun po-
pulaation haviamisriski on 1 %, 5 % tai 10 %. On huomattava, ettd haviamisriski voidaan valita
my&s muuksi kuin taulukossa esitetyt kolme vaihtoehtoa. Taulukossa esitetdan myds todenna-
koisyys, etta kevaalla 2021 susikannan koko ylitti viitearvon.

3. Puolet kantokyvysta

Kuvassa L1.4 esitetadan todennakoisyysjakaumat kantokyvylle ja puolikkaalle kantokyvylle kah-
delle raportissa esitetylle elinymparistoskenaariolle (ks. raportin luku 6), kun populaatiokoko
ilmaistaan perhelaumoina.

Viitearvo:
A Kantokyky, skenaario 1 B 30 % kantokyvystd,
o skenaario 1
S -
o
— N -
w w e
= 8 4 2w |
g ° g o
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2 s 357
2 34 2
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- O 4 - O
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Kuva L1.4. Todennakoisyysjakaumat susipopulaation ympariston kantokyvylle (A) ja puolik-
kaalle kantokyvylle (B) kahdelle elinymparistomallinnuksessa kaytetylle skenaariolle (ks. tar-
kemmin raportin luku 6), kun populaatiokoko ilmaistaan perhelaumoina. Huom. Tulokset ovat
alustavia ja voivat vielda muuttua. Lahde: Luonnonvarakeskus.
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Taulukko L1.1. PEP, "kaksinkertainen PEP"-viitearvo ja kolme esimerkkia riskiperusteisista viitearvoista laskettuina skenaarioilla 1-3. Haviamisriski
= todennakdisyys, etta populaatio haviaa tarkastelujakson aikana. PEP = pienin elinvoimainen populaatio. TN = todennakadisyys. LK = laskentaa ei
vield aloitettu. Taulukossa esitetaan myo6s todennakadisyys, ettd Suomen susikannan koko ylitti viitearvon kevaalla 2021. Huom. Tulokset ovat

alustavia ja voivat viela muuttua.

Skenaariot

Havidamis-
riski

PEP

Viitearvo:
2 x PEP

TN viitear-
von ylityk-
selle kevit
2021

Viitearvo: TN
PEP:n alituk-
selle
20 %

TN viitear-
von ylityk-
selle kevat
2021

Viitearvo:
TN PEP:n
alitukselle
10 %

TN viitear-
von ylityk-
selle kevat
2021

Viitearvo:
TN PEP:n
alitukselle
5%

TN viitear-
von ylityk-
selle kevat
2021

Tarkastelujakso: 100 vuotta 10 % LK LK LK LK LK LK LK LK LK
Tulomuutto Vendjan Karjalasta: Pysyy sa- 5% LK LK LK LK LK LK LK LK LK
malla tasolla kuin viimeiset 10 vuotta 1% LK LK LK LK LK LK LK LK LK
Populaatiokoko: Maaliskuun reviirit (parit ja

perhelaumat)

Tarkastelujakso: 100 vuotta 10 % 27 54 0% 46 0% 49 0% 51 0%
Tulomuutto Vendjan Karjalasta: Pysyy sa- 5% 30 60 0% 49 0% 52 0% 54 0%
malla tasolla kuin viimeiset 10 vuotta 1% 38 76 0% 57 0% 60 0% 63 0%
Populaatiokoko: Maaliskuun perhelaumat

Tarkastelujakso: 40 sukupolvea 10 % LK LK LK LK LK LK LK LK LK
Tulomuutto Vendjan Karjalasta: Pysyy sa- 5% LK LK LK LK LK LK LK LK LK
malla tasolla kuin viimeiset 10 vuotta 1% LK LK LK LK LK LK LK LK LK
Populaatiokoko: Maaliskuun reviirit (parit ja

perhelaumat)

Tarkastelujakso: 40 sukupolvea 10 % 27 54 0% 47 0% 49 0% 52 0%
Tulomuutto Venajén Karjalasta: Pysyy sa- 5% 31 62 0% 51 0% 54 0% 57 0%
malla tasolla kuin viimeiset 10 vuotta 1% 39 78 0% 60 0% 62 0% LK LK
Populaatiokoko: Maaliskuun perhelaumat

Tarkastelujakso: 200 vuotta 10 % LK LK LK LK LK LK LK LK LK
Tulomuutto Vendjan Karjalasta: Pysyy sa- 5% LK LK LK LK LK LK LK LK LK
malla tasolla kuin viimeiset 10 vuotta 1% LK LK LK LK LK LK LK LK LK
Populaatiokoko: Maaliskuun reviirit (parit ja

perhelaumat)

Tarkastelujakso: 200 vuotta 10 % 29 58 0% 50 0% 53 0% 56 0%
Tulomuutto Vendjan Karjalasta: Pysyy sa- 5% 33 66 0% 54 0% 57 0% 60 0%
malla tasolla kuin viimeiset 10 vuotta 1% 41 82 0% 63 0% LK LK LK LK
Populaatiokoko: Maaliskuun perhelaumat
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Liite 2. Kokogenomianalyysien yksilokohtainen aineisto

Taulukko L2.1. Kokogenomiaineiston 95 suomalaisen suden yksilotiedot. Naita naytteita
kaytettiin efektiivisen populaatiokoon arvioinnissa. Lisdantymisstatus: 1 = lisddntynyt yksilo, O
= ei lisaantynyt yksilo, NA = ei tietoa.

ID ‘ Sukupuoli | Lisaanty- ‘ Kunta ‘ X ‘ Y Kuolin- | Syntyma-
misstatus vuosi vuosi
W43r naaras 1 Kuhmo 3611250 | 7096000 2002 1994
W5T7r uros 1 Kuhmo 3633050 | 7170000 2001 1995
W83r uros 0 Kuhmo 3661444 | 7112782 2015 1995
W54r naaras 1 Hyrynsalm | 3597350 | 7156850 2001 1997
i
W61r naaras 1 Sotkamo | 3568667 | 7087928 2004 1997
w18 naaras 1 Kuhmo 3588235 | 7131812 2013 1997
W45 naaras 1 Kuhmo 3658500 | 7128500 2001 1998
W53r uros 1 Hyrynsalm | 3597350 | 7156850 2001 1998
i
W14 uros 0 Lieksa 3638665 | 7065320 2015 1998
Wé2r naaras 0 Puolanka | 3549000 | 7235500 2000 1999
W58 uros NA Kuhmo 3668550 | 7130850 2001 1999
W42r naaras 1 Sotkamo | 3565131 | 7080615 2005 1999
W34r uros 1 Suomus- | 3634820 | 7174923 2008 1999
salmi
W46r uros 0 Kuhmo 3658500 | 7128500 2001 2000
Wé4r uros 0 Kuusamo | 3608350 | 7276000 2002 2000
WA40r naaras 1 Son- 3533350 | 7074450 2004 2000
kajarvi
W60 uros 0 Kuhmo 3606550 | 7148200 2001 2001
W55r naaras 0 Suomus- | 3624100 | 7223000 2003 2001
salmi
W56r naaras 0 Hyrynsalm | 3586300 | 7178100 2003 2001
i
W52r uros 0 Taivalk- 3574300 | 7264200 2003 2002
oski
W59 uros 0 Lap- 3554000 | 6765000 2004 2002
peenranta
W33 naaras 1 Sotkamo | 3570781 | 7139813 2008 2002
W35r uros 1 Lieksa 3636772 | 7054246 2008 2002
Wiéir uros 0 Nurmes 3614971 | 7061075 2005 2003
W38r uros 0 Oulainen | 3391500 | 7134950 2007 2003
W51r uros 1 Kaavi 3591201 | 6999078 2007 2003
W32 naaras 1 Poytya 3260782 | 6753404 2012 2003
WA4Tr naaras 0 Sotkamo | 3586199 | 7107997 2005 2004
w48 naaras NA Kajaani 3527040 | 7108240 2005 2004
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W49 naaras 1 Tohmajarv | 3683200 | 6893000 2005 2004
i

W50 uros 0 Nurmes 3609375 | 7074525 2006 2004

W37r naaras 1 Kuh- 3390200 | 6845600 2007 2004
moinen

W31r uros NA Kuusamo | 3633400 | 7296400 2009 2005

W17 uros 0 Lieksa 3652666 | 7052419 2013 2005

W36r uros 0 So- 3553860 | 7594699 2007 2006
dankyla

W6 uros 0 Savuko- 3569388 | 7559342 2013 2007
ski

W20 uros 1 Kuhmo 3598337 | 7109138 2015 2007

W10 uros 0 Salla 3611471 | 7496196 2012 2010

W29r naaras 0 Juuka 3598480 | 7034234 2012 2010

W16r naaras 0 Rau- 3573979 | 7066534 2013 2010
tavaara

W101r | uros 0 So- 3538570 | 7591629 2013 2011
dankyla

W19 uros 0 Simo 3441623 | 7330432 2013 2011

W97r | uros 0 Suomus- | 3627569 | 7176841 2013 2011
salmi

W84r uros 0 Sotkamo 3591012 | 7109222 2014 2011

W11 uros 0 Savuko- 3572495 | 7563790 2012 2012
ski

W5 uros 0 Pyhanta 3466633 | 7088003 2012 2012

W23 naaras 1 Manty- 3495055 | 6793657 2013 2012
harju

w8 uros 0 Salla 3611578 | 7510373 2013 2012

W100r | uros 0 Sotkamo 3560149 | 7128621 2014 2012

W90r uros 0 Kuusamo | 3623454 | 7284653 2014 2012

W91 uros 0 Kuusamo | 3623023 | 7314396 2014 2012

W12 uros 0 Kuhmo 3646351 | 7142865 2015 2012

WT7Tr uros 0 Savuko- 3563785 | 7509489 2015 2012
ski

W3 naaras 0 Kiuruvesi | 3483613 | 7079925 2016 2012

W64r uros 0 Sotkamo 3596091 | 7108787 2016 2012

W7 uros 1 Kuhmo 3642978 | 7131141 2016 2012

W96r uros 0 Suomus- 3617554 | 7177382 2013 2013
salmi

W88r uros 0 Savuko- 3604918 | 7521361 2014 2013
ski

W93r uros 0 Inari 3451411 | 7599334 2014 2013

W95r uros 0 Taivalk- 3552600 | 7276585 2014 2013
oski

W98r uros 0 Savuko- 3561786 | 7552292 2014 2013
ski

W13r uros 0 Joensuu 3660962 | 6920626 2015 2013

WT75r uros 0 So- 3524043 | 7543282 2015 2013

dankyla
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W79r uros 0 Savuko- 3591914 | 7554192 2015 2013
ski

W80r uros 0 Savuko- 3605464 | 7525266 2015 2013
ski

W81r uros 0 Savuko- 3540536 | 7507482 2015 2013
ski

W82r uros 0 Salla 3600578 | 7471366 2015 2013

W70r uros 0 Karsamaki | 3430441 | 7092430 2016 2013

W73 uros 0 Kuhmo 3640501 | 7139068 2016 2013

W87r uros 0 Kuhmo 3646443 | 7095864 2014 2014

W15r uros 0 Utajarvi 3471278 | 7177877 2015 2014

W27r uros 0 Kuhmo 3653494 | 7128339 2015 2014

W4 naaras 0 Kuhmo 3641419 | 7123573 2015 2014

W86r uros 0 Inari 3563392 | 7618392 2015 2014

W92r uros 0 Sotkamo 3590054 | 7101741 2015 2014

W63r uros 0 Sotkamo 3582357 | 7122674 2016 2014

W72r uros 0 Suomus- | 3609805 | 7231325 2015 2015
salmi

W85r uros 0 Kajaani 3513263 | 7100906 2015 2015

W69r uros 0 Siikalatva | 3430912 | 7144064 2016 2015

WT71r uros 0 Taivalk- 3550083 | 7260333 2016 2015
oski

W65r uros 0 Kuhmo 3653422 | 7127583 2016 2016

W30 naaras 1 Nurmes 3605610 | 7080082 2009 NA

w22 uros 0 Puolanka | 3517316 | 7216618 2011 NA

W24 uros 0 Kuhmo 3611841 | 7153970 2011 NA

W25 uros 0 llomantsi | 3680538 | 6993789 2011 NA

W26 uros 0 Hyrynsalm | 3561049 | 7197981 2011 NA
i

W28r naaras 0 Kuhmo 3636500 | 7126350 2011 NA

Wo4 uros 0 So- 3555759 | 7590573 2014 NA
dankyla

W67r uros 0 Sotkamo 3553251 | 7076831 2015 NA

W74r uros 0 Ristijarvi 3574095 | 7141473 2015 NA

W76 uros 0 So- 3517928 | 7572595 2015 NA
dankyla

W78r uros 0 Savuko- 3577755 | 7504082 2015 NA
ski

W21r uros 0 Nurmes 3598048 | 7042286 2016 NA

W66r uros 0 Oulu 3460465 | 7261571 2016 NA

W68r uros 0 Merijarvi 3378454 | 7131056 2016 NA
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