Kuhakantojen geneettinen kartoitus

— kuinka suuret ovat kuhakantojemme viliset perinnélliset erot?

Marjatta Saisa, Matti Salminen, Marja-Liisa Koljonen, Jukka Ruuhijarvi ja Pekka Hyvarinen

RIISTA- JA KALATALOUS — SELVITYKSIA

8/2008



RIISTA- JA KALATALOUS

SELVITYKSIA

8/2008

Kuhakantojen geneettinen kartoitus
— kuinka suuret ovat kuhakantojemme
valiset perinndlliset erot?

Marjatta Saisa, Matti Salminen, Marja-Liisa Koljonen,

Jukka Ruuhijarvi ja Pekka Hyvarinen

Riista- ja kalatalouden tutkimuslaitos, Helsinki 2008



O RIISTAN- JA KALANTUTKIMUS

Julkaisija:
Riista- ja kalatalouden tutkimuslaitos
Helsinki 2008

Kannen kuvat: Jukka Ruuhijarvi

Julkaisujen myynti:
www.rktl.fi/julkaisut

www.juvenes.fi/verkkokauppa

Pdf-julkaisu verkossa:
www.rktl.fi/julkaisut

ISBN 978-951-776-619-7 (painettu)
ISBN 978-951-776-620-3 (verkkojulkaisu)

ISSN 1796-8887 (painettu)
ISSN 1796-8895 (verkkojulkaisu)

Painopaikka: Tampereen Yliopistopaino Oy — Juvenes Print


www.rktl.fi/julkaisut
www.juvenes.fi/verkkokauppa
www.rktl.fi/julkaisut

Sisallys

LI Y301 L = RS 5
1= T4 014 T T T [T 6
Y 13 4Tt PSSR 7
1. Onko Suomessa viela alkuperaisia kuhakantoja?.........cccccmireeecmerircecree e s 8
2, Yhdeksan kuhakantaa tutkittiin.......ccc.cccciemieccciiinccc e 9
2.1 RaNNikon KanNat ...t 9
2.2 Sisavesien Kannat.......ceiiiininie i 10
B T 0 1\ 4 o T 1
2.4  Monimuotoisuuden Mittaus........cciiermiierninr i ————— 1
2.5 Kantojen erojen mittaus........ccccmiriniminimnnnnnn e 12
2.6  Kantojen viliset geneettiset etaisyydet .........ccceoerrricmrincrrnsse e 12
3. Kuhakantojen perimassa suurta vaihtelua..........cccoveecmrnccmrcccsccre s 12
3.1 LY o T = (=Y L SR 12
307 11474 0T 1 Y 13
3.3 Kantojen VAlISEt @rot .......cccoiirireirieie e e 13
3.4 Kantojen viliset geneettiset etaisyydet.........ccccurrmririiminnnnnsne e 13
3.5  Vertailua aiempiin tutkimuksiin........cccceciimeeininceereccee s 15
4, Yhteenveto ja johtopaatokset.........cccviricririiiirisr i 16
Qo 1= 16

R L == 17



Kuhakantojen geneettinen kartoitus 5

Tiivistelma

Tyossé tutkittiin mikrosatelliitti-DNA-analyysilld kuuden jarven, Averian, Lohjanjirven, Pai-
nion, Vanajanseldn, Oulujérven ja Kemijarven sekd kolmen rannikkoalueen, Vanhankaupun-
ginlahden, Vistanfjéardin ja Taivassalon kuhakantojen geneettistd monimuotoisuutta ja kantojen
vilisid eroja. Lohjanjdrven, Oulujérven ja Vanajanseldn kuhakantojen alkuperdistd monimuo-
toisuutta kartoitettiin ndytteistd, jotka oli kerétty ennen viimeaikaisia laajoja ja pddosin vierail-
la kannoilla tehtyjd istutuksia. DNA eristettiin suomu- tai evanaytteista, ja siitd tutkittiin 12 eri
geenipaikan eli lokuksen muuntelua. Seki kuhakantojen sisdinen ettd niiden vilinen muuntelu
oli huomattavan suurta. Sisédvesien kannat olivat muuntelevampia kuin rannikon kannat. Eni-
ten muuntelua oli Vanajanseldn ja vdhiten Vanhankaupunginlahden kannassa. Siirtoistutuk-
sin aikoinaan perustettujen Painion ja Averian kantojen monimuotoisuus oli yhti suurta kuin
alkuperaltddn luonnonvaraisten kantojen. Geneettisiin etdisyyksiin perustuvassa ryhmittelys-
sd rannikkoalueen kannat asettuivat omaksi tiiviiksi ryhmékseen. Sisédvesikannat muodostivat
hajanaisemman ryhmén, jossa Oulujirven ja Kemijarven kannat erottuivat selkeimmin muis-
ta. Perinndllisesti erilaisimmat olivat Taivassalon ja Kemijérven kannat. Kuhakannoissamme
jdljelld oleva perinnéllinen monimuotoisuus tulisi turvata kdyttamalla istutuksissa vain kunkin
vesiston tai alueen omaa kantaa olevia poikasia.

Asiasanat: kuha, kalakannat, erot, mikrosatelliitti-DNA, perinnéllinen muuntelu, istutukset

Saisd, M., Salminen, M., Koljonen, M-L., Ruuhijarvi, J. & Hyvérinen, P. 2008. Kuhakantojen
geneettinen kartoitus: kuinka suuret ovat kuhakantojemme véliset perinnélliset erot? Riista- ja
kalatalous — Selvityksid 8/2008. 19 s.
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Sammandrag

Genom analys av fiskars mikrosatellit-DNA undersoktes den genetiska mangformigheten och
skillnaderna mellan de olika bestdnden i sex insjoar, Averia, Lojo trdsk, Painionjérvi, Vana-
janselkd, Ule trask och Kemi trdsk samt i tre kustomraden, Gammelstadsviken, Véastanfjard
och Taivassalo. Den ursprungliga mangformigheten kartlades hos bestdnden i Lojo tréask, Ule
trask och Vanajanselkd utgdende fran prover, som samlats in fore de omfattande utsittningar,
som gjorts under senare tid, huvudsakligen med frimmande stammar. Man isolerade DNA fran
fjéll- och fenprover och undersokte mutationer i 12 olika genlokus. Bade inom gésbestanden
och mellan olika bestdnd var variationen betydande. Insjobestanden var mer varierade &n kus-
tens olika bestand. Flest mutationer fanns i Vanajanselkés bestand och minst i Gammelstads-
vikens. Mangformigheten hos bestanden i Painio och Averia, som i tiden grundades genom
overflyttning av fisk, var lika stor som hos bestdnd med naturligt ursprung. I den gruppering,
som baserades pa genetiskt avstand, utgjorde kustens bestand en egen sammanhallen grupp.
Insjobestanden bildade en mer spridd grupp, dar bestanden i Ule trask och Kemi tréask tydligt
skiljde sig fran de ovriga. Mest genetiskt atskilda var bestdnden i Taivassalo och och Kemi
trask. Man bor trygga den aterstdende genetiska mangformigheten hos véara gosbestand genom
att vid utsittningar enbart anvanda yngel fran det aktuella vattendraget eller omradet.

Nyckelord: gos, fiskbesténd, skillnader, mikrosatellit-DNA, genetisk variation, utséttning av fisk

Séisd, M., Salminen, M., Koljonen, M-L., Ruuhijérvi, J. & Hyvérinen, P. 2008. Kuhakantojen
geneettinen kartoitus: kuinka suuret ovat kuhakantojemme viéliset perinndlliset erot? Riista- ja
kalatalous — Selvityksid 8/2008. 19 s.
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Abstract

Microsatellite DNA-analysis was applied to investigate the pattern of genetic diversity among
six freshwater and three coastal stocks of pike-perch. The DNA for the 12-loci microsatellite-
analysis was extracted from scale or fin samples. The results indicated marked genetic diversi-
ty both within and between the stocks. In general, the freshwater stocks showed higher genetic
diversity than the coastal ones. The two stocks originally established through stockings (Pain-
i0, Averia) grouped near to the source stock of Lohjanjarvi and their diversity level was nearly
the same. In terms of genetic distance, the coastal stocks (Vanhankaupunginlahti, Véstanfjard
and Taivassalo) grouped tightly together. The freshwater populations formed a looser group,
in which the northern lakes Oulujdrvi and Kemijédrvi showed great distance from each other
and from the southern lakes.

Keywords: DNA microsatellite variation, pike-perch, genetic diversity, fish stocking

Séisd, M., Salminen, M., Koljonen, M-L., Ruuhijérvi, J. & Hyvirinen, P. 2008. Preliminary
study on the genetic diversity among Finnish pike-perch stocks. Riista- ja kalatalous — Selvi-
tyksid 8/2008. 19 s.
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Onko Suomessa viela alkuperaisia kuhakantoja?

Kuhaistutuksissa on kéytetty laajasti vieraista vesistdistd perdisin olevia kantoja. Suuri osa
etenkin pienempien tai keskikokoisten jarvien kuhakannoista on perustettu 1900-luvun alku-
puolella siirtdmélld emokaloja tai métid toisista vesistdistd (Ruuhijdrvi ja Salminen 1992).
Kuhanviljelyn menetelmien kehittelyvaiheessa 1980-luvulla Riista- ja kalatalouden tutkimus-
laitoksen (RKTL) hoitama kuhan médinhankinta keskittyi Karjaanjoen vesiston Hiidenveteen
laskevaan Averiajirveen ja Vanajaveden reitille (Vanajanselkd ja useita pikkujarvid). Kuhan
vastakuoriutuneiden poikasten tuotanto siirtyi 1990-luvulla pidasiassa yksityisille kalanvil-
jely-yrityksille ja emokalojen pyynti keskittyi Someron Painioon Karjaanjoen latvoilla seka
Pirkkalan Pyhéjéarveen, joka sijaitsee alavirtaan Vanajavedesti. Poikastarpeen kasvaessa néisté
paikoista perdisin olevia poikasia kéytettiin ja kdytetdén edelleen istutuksissa koko maassa sa-
doissa jarvissd sekd rannikolla. Monessa uudemmassakin madinhankintavesistdssd emokuhat
ovat alun perin Averiasta, Painiosta tai Vanajaveden vesistostd perdisin. Esimerkiksi Kainuun
istutuksiin tuotettavat kuhanpoikaset ovat piédosin olleet perdisin Kuhmon Kivijarvesti, johon
on kotiutettu Vanajaveden kuha.

Alkuperdiset kuhakannat vaarantava istutuskdytdntd on perustunut myos siihen, ettd ku-
hakantojen perinnélliset erot on tunnettu huonosti ja otaksuttu véhéisiksi. Tuoreet entsyymi-
geeneihin (Poulet ym. 2004) ja mikrosatelliitti-DNA:han (Bjorklund ym. 2007) perustuvat
tutkimukset ovat kuitenkin osoittaneet, ettd kuhakantojen vililld on huomattavaa perinnollistd
erilaistumista. Erilaistumisen asteeseen vaikuttavia tekijoitd ovat mm. levidmishistoria, kan-
tojen vélinen geenivirta (vaellukset ja istutukset) sekéd pienissd populaatioissa sukupolvesta
toiseen siirtyvien geenien satunnainen vaihtelu. Ndiden tuloksena on syntynyt ns. kvalitatiivi-
sia perinndllisid eroja mm. mikrosateliittigeenien frekvensseihin. Kuhakantojen vélilld voisi
siten olla merkittdvid eroja myds paikallisiin oloihin sopeutumisen seurauksena kehittyneissa,
lisddntymismenestyksen kannalta tirkeissd ns. kvantitatiivisissa perinndllisissd ominaisuuk-
sissa, kuten kasvussa, sukukypsyysidsséd ja kudun ajoittumisessa. Kuhakantoja hoidettaessa
istutuskantojen valinnalla voi siten olla suuri merkitys paitsi monimuotoisuuden sdilymisen,
my0s istukkaiden menestymisen ja istutusten tuloksellisuuden kannalta.

Pitkdin jatkuneiden siirtojen ja poikasistutusten vuoksi suurin osa Suomen alkuperiisis-
td kuhakannoista lienee sekoittunut, ja osa kannoista on saattanut hévitd kokonaan. Tilanteen
kartoittamiseksi RKTL ja Helsingin yliopiston kotieldintieteen laitos ovat kdynnistaneet kak-
sivuotisen (2007-2008) yhteistyohankkeen, jossa mikrosatelliitti-DNA:ssa esiintyvin muun-
telun avulla tutkitaan kuhakantojemme geneettistd rakennetta ja viime vuosikymmenten laajo-
jen istutusten siind mahdollisesti aiheuttamia muutoksia. Tutkimustuloksia voidaan hyddyntaa
kuhakantojen hoitoa ja niiden monimuotoisuuden suojelua koskevassa suunnittelussa ja paa-
toksenteossa.

Téssd raportissa esitetddn tuloksia tutkimuksen ensimmdiisestd vaiheesta, jossa kartoi-
tettiin kuuden kalastuksen tai midinhankinnan kannalta tirkeén kuhajirven ja kolmen ran-
nikkoalueen kuhakannan vilisid alkuperdisid perinnéllisid eroja. Tutkimuksen vuonna 2008
toteutettavassa toisessa vaiheessa tutkitaan tarkemmin istutusten vaikutuksia kuhakantojen pe-
rinndlliseen monimuotoisuuteen.
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2.

2.1

Yhdeksan kuhakantaa tutkittiin

Mikrosatelliitti-DNA:ssa esiintyvdd muuntelua tutkittiin yhdeksdssé eri kuhakannassa. Ran-
nikolta tutkittavina olivat Vanhankaupunginlahden, Vistanfjédrdin ja Taivassalon kuhakannat.
Sisdvesid edustivat kalastuksen kannalta merkittdvit Lohjanjdrven, Vanajanseldn, Oulujdrven
ja Kemijédrven kuhakannat ja istutuskantoina tirkeédt Vihdin Averian ja Someron Painion kan-
nat (taulukko 1, kuva 1). DNA eristettiin evé-, lihaskudos- tai suomunéytteistd, jotka mahdolli-
suuksien mukaan edustivat kunkin vesiston tai alueen alkuperiisid kuhakantoja (Toivonen ym.
1981). Yhteensa tutkittiin 511 kuhaa.

Rannikon kannat

Vanhankaupunginlahti, Vistanfjdrd ja Taivassalo ovat kuhan ammatti- ja virkistyskalastuksel-
le térkeitd rannikkoalueita, joiden kuhakantoja ei juuri ole sekoitettu istutuksin. Tdmén vuoksi
analyysit voitiin tehdd hyvin tuoreista, vuosina 2001-2005 kerétyistd saalisndytteistd, jotka
edustivat vuosiluokkia 1994-2002.

Merkintitutkimusten perusteella rannikon eri kutulahtien kuhakantoja voidaan pitdé erilli-
sind (Lehtonen 1985). Saaristomeren alueen kuhien (Véstanfjérd ja Taivassalo) Suomenlahden
(Vanhankaupunginlahti) kuhia hitaampi kasvu (Lehtonen 1985, Vanninen 2006) viittaa mahdol-
lisesti kasvuominaisuuksien perinndllisiin eroihin. Kantojen todenndkdinen perinndllinen eriy-
tyminen saattaa nakyd myos mikrosatelliittimuuntelussa. Analyysien kiinnostavuutta lisad myds
tieto siité, ettd Saaristomereltd 1900-luvun alkupuoliskolla siirretyt kuhat ovat mahdollisesti ol-
leet useiden Eteld-Suomen pikkujarvien kuhakantojen perustajia. (Hakola ja Juvonen 1964).

Taulukko 1. Tutkimuksen kuhakantojen naytetiedot

Vesistd N Pyyntivuosi Vuosiluokat

Rannikkoalueen kannat

! Vanhankaupunginlahti 60 2004-2005 1997-2002 nykyinen
2 Vastanfjard 60 2003-2004 1995-2001 nykyinen
3 Taivassalo 60 2001-2005 1994-1999 nykyinen
Jérvikannat
4 Lohjanjai 60 1982-1986 1979-1981 alkuperdinen
5 Kemijarvi 61 1959 ikia ei maaritetty alkuperdinen
6 Oulujarvi 15 1946 1936-1943 alkuperdinen
7 Vanajavesi 60 1988-1991 1984-1986 alkuperdinen
8 Averiajarvi 63 1984 1979-1982 alkuperdinen
9 Painiojarvi 74 2006 ikid ei maaritetty nykyinen

Yhteensa 513
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Ruotsi

3 o
oY ’ . It
8= ! 25 ¢ 0 100km
1 Vanhankaupunginlahti 4 Lohjanjarvi 7 Vanajavesi
2 Véastanfjard 5 Kemijarvi 8 Averiajarvi
3 Taivassalo 6 Oulujarvi 9 Painiojarvi

Kuva 1. Tutkittujen kuhakantojen kotivesistdjen sijainti.

Sisavesien kannat

Lohjanjdrvessd on kalastukselle tirked, alun perin luonnonvaraisesti syntynyt kuhakanta (Toi-
vonen ym. 1981), johon istutukset mm. Vanajaveden, Averian ja Painion kannoilla ovat vuo-
desta 1991 alkaen vaikuttaneet (Salminen ym. 2005). Tdmén tutkimuksen néiytteet edustavat
alkuperdistd, istutuksin sekoittamatonta kantaa 1980-luvulta (vuosiluokkaan 1990 saakka).

Kemijdrven luonnonvarainen kuhakanta (Toivonen ym. 1981) on aikoinaan ollut kalas-
tukselle tdrked, mutta sittemmin se on taantunut ja ldhes hidvinnyt. Kantaa ei vield liene istu-
tuksilla sekoitettu, mutta suunnitelmissa on ollut runsaiden elvytysistutusten aloittaminen. Ta-
voitteena on ollut poikastuotannon kidynnistdminen Kemijarvestd pyydystetyistd emokaloista
(Kiuru 2006). Tdmaén tutkimuksen néytteet vuodelta 1959 edustavat Kemijarven alkuperidistad
kuhakantaa.

Oulujérven luonnonvarainen (Toivonen ym. 1981) kuhakanta on ollut kalastukselle 1950-
ja 1960-luvuilla tirked, mutta sittemmin se on hiipunut. Kantaan ovat 1985 alkaen vaikutta-
neet runsaat istutukset, joissa on kdytetty piddasiassa Kuhmon Kivijarvestd hankitusta madista
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2.3

24

kasvatettuja poikasia. Kivijarvi on emokalajarvi, jonka kanta on perdisin Vanajanseléstd. Té-
mén tutkimuksen néytteet vuodelta 1946 edustavat Oulujirven alkuperiisti kantaa. Suomut on
saatu RKTL:lle aikoinaan Kalataloussédtiolta. Ndistd suomusta méadritettyjd kasvutietoja ovat
aiemmin raportoineet Sutela ja Hyvérinen (1998).

Kokemienjoen vesiston Vanajanseldssd, sen ylé- ja alapuolisella vesireitilld ja siithen las-
kevissa pienemmissa jarvissé eldd useita luonnonvaraisia (Toivonen ym. 1981) ja runsaita kalas-
tukselle térkeitd kuhakantoja, joita on myos kéytetty 1980-luvulta alkaen laajasti muiden jérvien
istutuksiin. Viime vuosina itse Vanajanselkéin on jarven oman kannan sijaan kuitenkin istutettu
Painion kuhaa. Vanajanselédn alkuperdiskantaa edustavat ndytteet ovat vuosilta 1988—1991.

Vihdin Averia Karjaanjoen vesistossd on Lohjanjarven yldpuolinen kuhanviljelylle tarkea
emokalajarvi, jonka omaa runsasta kuhakantaa ei ole istutuksin sekoitettu. Kanta ei ole alku-
perdltddn luonnonvarainen (Toivonen ym. 1981), vaan se on aikanaan (1930-1950-luvuilla)
perustettu tuntematonta, mahdollisesti Lohjanjédrven tai Hiidenveden kantaa istuttamalla (Hal-
me 1961-1962, Toivonen ym. 1981). Tamén tutkimuksen néytteet on kerétty vuonna 1984 ja
ne edustavat vuosiluokkia 1979-1982.

Paimionjoen latvoilla Somerolla sijaitseva Painio on toinen kuhanviljelylle tirked emo-
kalajérvi, jonka omaa kuhakantaa ei liene istutuksilla sekoitettu. Tadmékain kanta ei ole al-
kuperdinen, vaan se on perustettu siirtdmailléd jarveen emokaloja (1932) ja matid (1938) Loh-
janjarvestd (Halme 1961-1962). Naytteet analyysiin kerattiin kevddan 2006 madinhankinnan
yhteydessé, ja ne edustanevat vuosiluokkia 1990-2003.

DNA-analyysit

Kuhien perinnédllinen muuntelu mééritettiin eva-, lihaskudos- tai suomuniytteestd kiyttien
mikrosatelliitti-DNA-analyysid. Néytteistd eristettiin DNA DNeasy 96 Blood & Tissue Kit
-menetelmalld (Qiagen), ja kustakin kalasta monistettiin 12 DNA-mikrosatelliittialuetta (liite
1). Mikrosatelliitit ovat lyhyitd DNA:n jaksoja (esim. (GT),), jotka toistuvat genomissa. Tois-
tojaksot ovat yleensd 1-6 emésparia pitkid, eivdtkd ne tuota mitddn varsinaista geenituotetta,
vaan ne voivat olla esim. geenien vilisilla alueilla. Mikrosatelliittien eri geenimuodot ovat eri-
pituisia toistojaksoja ja ne periytyvét normaalisti mendelistisesti.

Yhtend tutkimuksen tavoitteena oli 10ytdd 10—16 mikrosatelliittialuetta, jotka ovat muun-
televia ja kdyttokelpoisia kuhakantojen geneettisissé analyyseissé.

Monimuotoisuuden mittaus

Monimuotoisuuden tunnuslukuina kéytettiin havaittua geenimuotojen (alleelien) maéraa, seka
otoskoon suhteen korjattua alleelimaérad (alleelirikkaus, allelic richness, A ), jonka avulla alun
perin erisuuruisia otoksia on mahdollista verrata keskenédén. Lisdksi monimuotoisuutta arvioi-
tiin kdyttdmilld apuna havaittua heterotsygotia-astetta (H ), joka kuvaa erilaiset geenimuodot
omaavien yksildiden suhteellista osuutta populaatiossa, ja odotettua heterotsygotia-astetta eli
geenidiversiteettid (H,), joka on populaation teoreettinen laskennallinen diversiteettitaso. Jos
odotettu ja havaittu heterotsygotia-aste ovat yhtd suuria, yksilot lisddntyvét kannan sisilld sa-
tunnaisesti, eikd sukusiitos (pieni H ) tai populaatioiden sekoittuminen (suuri H ) ole aiheutta-
nut voimakkaita muutoksia genotyyppijakaumassa.
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Kantojen erojen mittaus

Kantojen vilisten erojen mittaus perustuu eroihin niiden geenimuotojen suhteellisissa osuuk-
sissa (frekvensseissd) ja méddrissd. F_-arvo kertoo kantojen vilisestd suhteellisesta erilaisuu-
desta. Se kuvaa, kuinka suuri osuus kantojen perinnéllisestda kokonaismuuntelusta on seurausta
kantojen vélisistd perinndllisistd eroista. Esim. F = 0.05 tarkoittaa sitd, ettd 5.0 % kokonais-
muuntelusta on seurausta kantojen valisistd perinnéllisistd eroista, ja loput yksildiden vilisista
eroista kantojen sisélla.

Kantojen valiset geneettiset etdisyydet

Kantojen viliset geneettiset etdisyydet on laskettu kédyttdmalla alleelifrekvenssiaineistoon pe-
rustuvaa D, etdisyys—-menetelmédd (Nei ym. 1983). Simulaatioilla on osoitettu D, -etéisyyk-
sien sopivan erittdin hyvin mikrosatelliittien avulla tehtdvdan populaatioiden sukupuun sel-
vitykseen. Eri menetelmien avulla laskettujen etdisyysmatriisien tulkinnan helpottamiseksi
etdisyysmatriiseista muodostetaan graafinen esitys. Yleinen tapa on muodostaa etdisyyksista
fylogeneettinen puu eli ns. dendrogrammi, joka kertoo eri kantojen suhteellisen geneettisen
etdisyyden toisistaan. Dendrogrammien muodostamiseen on kehitetty erilaisia laskentamalle-
ja, algoritmeja. Téssi tydssa kdytettiin NJ- algoritmia (neighbour joining; Saitou ja Nei 1987).
NJ-algoritmia kdytettdessd muodostetaan populaatioista ryhmid pyrkien 16ytdméan etiisyys-
puu, eli dendrogrammi, jonka oksien kokonaispituus saa pienimmén mahdollisen arvon. Ok-
sien pituudet kuvaavat populaatioiden ainutlaatuisuutta suhteessa muihin populaatioihin. Oksia
yhdistévien viivojen pituudet kuvaavat populaatioiden vilisid perinndllisid eroja. Mitd lahemmaés
toisiaan kannat sijoittuvat puussa, sitd samankaltaisempia ne ovat. Muodostettujen kantaryhmien
varmuutta (todennékdisyyttd, ettd ne ovat oikeita) testataan bootstrap-menetelmalld, jossa toiste-
taan analyysi useita kertoja. Jokaisessa haarautumiskohdassa oleva numero kertoo kuinka toden-
ndkdistd on, ettd kanta sijoittuu juuri kyseiseen kohtaan, eli kuinka suuressa osassa toistoja ryh-
mittyminen vastasi kuvattua ryhmittymaé, kun laskenta on toistettu 1000 kertaa. Mikéli luku on
yli 50, tarkoittaa se yli 50 %:n todenndkdisyyttd, ja sijoittumista voidaan pitdd melko varmana.

Kuhakantojen perimadssa suurta vaihtelua

Mikrosatelliitit

Kuhan ja sen ldhisukuisten kalojen geneettisid analyysejd varten julkaistuja mikrosatelliitti-
alukkeita etsittiin kirjallisuudesta, ja niistd lupaavimmat valittiin testattavaksi. Kaiken kaik-
kiaan testattiin 19 mahdollista lokusta, joista kantojen monimuotoisuutta kuvaamaan valit-
tiin kaksitoista muuntelevaa mikrosatelliittilokusta (liite 1). Hylkddmisperusteina lokuksille
oli joko huono monistuvuus PCR-olosuhteissa tai muuntelun vihaisyys. Erilaisten havaittujen
geenimuotojen maérd vaihteli vélilld 3 (Svi33)—19 (Svi6) (liite 2). Alleelimédrissa ja -frekvens-
seissd oli kantojen valilld eroja.
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3.2

3.3

34

Kahden historiallisen populaation, Oulujirven (vuodelta 1946) ja Kemijarven (vuodelta
1959) vanhat suomunéytteet olivat odotusten mukaan hieman haasteellisempia laboratorio-
tyon kannalta, mutta jopa néistd vanhoista niytteistd onnistuttiin saamaan geneettisté tietoa
kannoista. Tietyt lokukset osoittautuivat kuitenkin vanhojen niytteiden osalta laboratoriotek-
nisesti vaikeammiksi (lokukset Pfla2, Pfla9 ja Svi9).

Tunnusluvut

Erilaisia geenimuotoja (alleeleja) havaittiin kaiken kaikkiaan yhteensd 134 (liite 2). Eniten
geenimuotoja havaittiin Vanajaveden kannassa (69) ja vahiten historiallisessa Oulujarven kan-
nassa (19). Oulujarven kantaa edustava ndyte oli kuitenkin hyvin pieni, vain 15 kalaa, joten
luku ei tdssd mielessd ole vertailukelpoinen suurempiin ndytteisiin ndhden (taulukko 1). Kun
havaitut alleelimiérat korjattiin otoskoon suhteen vertailukelpoisiksi, vihiten alleeleja 16ytyi
Vanhankaupunginlahden kannasta (10,6 alleelia yhteensé viidessa lokuksessa, tai 37,4 alleelia
kahdessatoista lokuksessa; liite 3). Eniten alleeleja 10ytyi Vanajaveden kannasta (17,1 alleelia
viidessd lokuksessa, tai 54,9 alleelia kahdessatoista lokuksessa). Rannikkoalueiden kannoissa
oli ndin arvioituna keskimdérin hieman vihemmain alleeleja (keskimédrin 11,2 alleelia viiden
lokuksen keskiarvona, ja 37,7 kahdentoista lokuksen keskiarvona) kuin jérvialueiden kannois-
sa (keskimidrin 14,9 alleelia viiden lokuksen keskiarvona, ja 48,4 kahdentoista lokuksen kes-
kiarvona). Vanhankaupunginlahden kanta poikkesi geenimuotojen méirdn suhteen tilastolli-
sesti merkitsevisti Vanajaveden kannasta.

Havaittu heterotsygotia-aste (H ) oli 24-45 %, ja geenidiversiteetti (H)) 29-46 % (lii-
te 2). Minkéan kahden kannan geenidiversiteetit eivit poikenneet tilastollisesti merkitsevésti
toisistaan. Rannikkoalueen kantojen keskimédrdinen geenidiversiteetti oli hieman alhaisempi
(33 %) kuin jérvikantojen (41 %). Myoskaén tutkittujen kantojen havaitut (H ) ja odotetut (H )
heterotsygotia-asteet eivit poikenneet tilastollisesti merkitsevésti toisistaan

Kantojen valiset erot

Kaikkien tutkittujen kantojen alleelijakaumat poikkesivat tilastollisesti merkitsevésti toisis-
taan. Yli kaikkien kantojen laskettu F_-arvo oli huomattavan korkea 0,20, ja kun kantoja tar-
kasteltiin ryhmiteltynéd rannikkoalueen kannoiksi ja jédrvikannoiksi, molempien ryhmien F -
arvo oli edelleen 0,11. Kahden kannan vélilld suurin havaittu F_-arvo oli 0,33 (Taivassalo
— Kemijarvi) ja pienin 0,01 (Taivassalo — Vistanfjérd; taulukko 2).

Kantojen valiset geneettiset etdisyydet

Kantojen viliset geneettiset D, -etdisyydet olivat 0,02-0,28 (taulukko 2). Pienin havaittu ge-
neettinen etiisyys oli kahden Saaristomeren kannan, Taivassalon ja Vistanfjardin vélilla (0,02).
Suurin havaittu etdisyys oli Taivassalon rannikkoalueen kannan ja historiallisen Kemijarven
kannan vililla (0,28). Yli kaikkien kantojen ja lokusten laskettu keskimaérdinen etdisyys oli
0,17, rannikkoalueen kantojen keskiméaérdinen etdisyys toisiinsa oli 0,07 ja jarvikantojen 0,15.
Jarvikantojen keskimédérdinen etdisyys toisiinsa ilman historiallisia Oulujdrven ja Kemijérven
kantoja oli 0,08. Historiallisen Kemijdrven kannan etdisyys muihin kantoihin oli keskimédérin
0,23 ja Oulujéarven 0,21. Oulujérven ja Kemijarven kantojen keskindinen etéisyys oli 0,23.
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Taulukko 2. Ylakolmiossa kantojen valisia eroja kuvaavat F_ —estimaatit ja alakolmiossa kantojen
véliset geneettiset etdisyydet.

£

g - _ _ -

S = - < g = s 5 o

= S = = g o ik = 2

< = g 3 < = & < e
Vanhankaupunginlahti i 0,20 0,30 0,22 0,17 0,22 0,20 0,13 0,17
Lohjanjdrvi 0,17 0,20 0,10 0,09 0,01 0,04 0,27 0,31
Kemijérvi 0,26 0,18 0,07 022 020 023 031 0,33
Oulujarvi 0,23 0,15 0,23 0,13 0,12 0,19 0,21 0,21
Vanajavesi 0,17 0,11 0,23 0,21 009 009 019 0,22
Averiajarvi 0,17 0,04 0,20 015 0,11 002 027 031
Painiojarvi 0,16 0,06 0,21 0,18 0,09 0,07 0,25 0,29
Vastanfjard 0,09 0,19 0,26 027 016 0,18 015  *** 0,01
Taivassalo 0,10 0,19 0,28 026 017 020 017 0,02

D, -etdisyyksien perusteella piirretyssd dendrogrammissa rannikkoalueen kannat ja jér-
vikannat erottuivat selvisti toisistaan (kuvat 2 ja 3). Kaksi Saaristomereltd perdisin olevaa
kantaa, Véstanfjérd ja Taivassalo muodostava oman ryhmansé, johon Suomenlahdelta peréisin
oleva Vanhankaupunginlahden kanta liittyy. Jarvikannoista Lohjanjérven ja Averiajarven kan-
ta ryhmittyvét lahimméksi toisiaan, ja samaan ryhméén yhdistyvit myods Painiojdrven ja Va-
najaveden kannat. Averiajdrven kanta on aikanaan, 1930-1950, perustettu mahdollisesti istut-
tamalla Lohjanjarven kantaa, samoin Painiojirven kanta on perustettu 1930-luvulla siirtdmélla
sithen emokaloja ja méatid Lohjanjarvestd. Historialliset Kemijérven ja Oulujérven kannat erot-
tuvat selvimmin omiksi omaleimaisiksi haaroikseen, jotka eivét ryhmity keskenddn eivitka

87 o
84 —__ Lohjanjarvi

3 Averiajarvi

100

Painiojarvi

Vanajavesi
100

Vanhankaupunginlahti

90 1~ vastanfjard

Taivassalo

Kuva 2. Dendrogrammi kuhapopulaatioista piirrettynd 11 DNA-mikrosatelliitti-lokuksen aineiston
perusteella. Puiden haarojen sijainnin todenndkoisyys on ilmaistu prosentteina. Populaatioi-
den vilisten viivojen pituudet kuvastavat niiden vélisid perinndllisid etdisyyksid.
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3.5

Kemijarvi

Oulujarvi

Lohjanjarvi
66
56
Averiajarvi Vanajavesi
50
P ainiojarvi
929
97 Vanhankaupunginlahti
Vastanfjard
Taivassalo

Kuva 3. Juureton dendrogrammi tutkituista kuhapopulaatioista. Puiden haarojen sijainnin todenna-
koisyys on ilmaistu prosentteina. Populaatioita yhdistdvien viivojen pituudet kuvastavat nii-
den vilisid perinnollisid etdisyyksid.

minkdidn muunkaan kannan kanssa yhteen. Puun rakenteen tilastollinen varmuus on erittdin
suuri, kun historialliset kannat jétetdén pois analyysisté (alhaisinkin todennékdisyys on 84 %;
kuva 2), ja kohtuullisen suuri kun historialliset kannat ovat mukana analyysissé (kuva 3).

Vertailua aiempiin tutkimuksiin

Pyrkimyksend oli kdyttdd analyyseissd samoja geenilokuksia kuin Ruotsissa kdynnissé olevas-
sa Skandinavian kuhakantojen levinneisyyshistoriaa koskevassa hankkeessa. Tama pyrkimys
saavutettiin lukuun ottamatta yhté lokusta, Svi/0, joka osoittautui laboratorioteknisesti hanka-
laksi. Ruotsalaisessa hankkeessa kdytdssé on ollut kahdeksan mikrosatelliittilokusta.

Tassd tutkimuksessa havaitut alleelikoot vastasivat hyvin Bjorklund ym. (2007) havait-
semia alleelikokoja. Verrattaessa muihin tutkimuksiin, havaitut alleelikoot saattoivat poiketa
huomattavastikin, mutta kuhalaji on ollut toinen (esim. Borer ym. 1999 tutkimuksessa Stizo-
stedion vitreum, valkosilmakuha).
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Yhteenveto ja johtopaatdkset

. Ty0ssa tutkittiin kuuden eri jarven (Averia, Lohjanjérvi, Painio, Vanajanselkd, Oulujdrvi,

Kemijérvi) ja kolmen eri rannikkoalueen (Vastanfjard, Taivassalo, Vanhankaupunginlah-
ti) kuhakantojen alkuperiisti, ennen viime vuosikymmenten laajoja istutuksia esiintynytté
perinnollistd muuntelua.

. Ty0ssa testattiin kaikkiaan 19 mikrosatelliittialuetta eli lokusta, joista 12 osoittautui ana-

lyysien kannalta riittdvin muunteleviksi ja myos laboratorioteknisesti kayttokelpoisiksi.

. Tutkimuksen tulokset osoittivat, ettd suomu-, evd- tai lihaskudosnéytteistd eristetysté

DNA:sta on mikrosatelliitti analyysin avulla mahdollista saada kéyttokelpoista tietoa ku-
hakantojen geneettisestd monimuotoisuudesta ja kantojen vilisisti eroista.

4. Tutkittujen kuhakantojen sisdinen ja myds niiden vilinen muuntelu oli huomattavan suurta.
. Muuntelevin (monimuotoisin) kuhakannoista oli Vanajanseldn kanta, ja véhiten muunte-

leva Vanhankaupunginlahden kanta. Jarvikannat olivat keskimédrin muuntelevampia kuin
rannikkoalueen kannat, vaikka missddn tutkituista kannoista havaittu muuntelu ei ollut va-
héista.

. Alunperin siirtoistutuksin perustettujen kantojen (Painio ja Averia) perinnéllisen moni-

muotoisuuden mééra oli yhta suuri kuin alkuperéltdan luonnonvaraistenkin kantojen (kaik-
ki muut).

. Geneettisten etdisyyksien analyysissd rannikkoalueen kannat asettuivat omaksi tiiviik-

si ryhmikseen. Sisdvesikannat muodostivat heterogeenisemman ryhmain, jossa varsinkin
Oulyjarven ja Kemijarven kuhakannat erottuivat muista. Kaikista kannoista kauimpana
toisistaan olivat Taivassalon ja Kemijérven kannat.

. Lohjanjérven, Vanajanseldn ja Oulujdrven kuhakantojen nykyinen geneettinen rakenne

saattaa merkittdvasti poiketa tdssa tutkitusta, historiallisesta rakenteesta, silld ndihin jarviin
on viime vuosikymmenind tehty laajoja kuhaistutuksia, joissa on pddosin kédytetty vieraita
kuhakantoja. Istutusten vaikutuksia analysoidaan projektin seuraavassa vaiheessa.

. Kuhakannossamme jiljelld oleva perinndllinen monimuotoisuus tulisi joka tapauksessa

turvata kayttdmalla istutuksissa kunkin vesiston ja alueen omaa kantaa olevia poikasia.

Kiitokset

Kiitimme kalanviljely-yrittdjad Jukka Kummunsaloa Painion ja Olli Piiroista Kokemédenjoen
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sen suoritti Karl Sundman. Nina Peuhkurilta, Jari Raitaniemelti ja Tapio Kiurulta saimme
hy6dyllisid kommentteja ja parannusehdotuksia késikirjoitukseen.
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LITE 1

Tutkimuksessa kaytetyt mikrosatelliittilokukset. Toistojakson tyyppi, havaittujen alleelien maara
ja koko, alkuperainen julkaisu ja laji jolle aluke on julkaistu. Perca flavescens on amerikkalainen
kelta-ahven, Stizostedion vitreum, nyk. Sander vitreus on amerikkalainen valkosilmakuha.

Lokus Toistojakso Alleeleja Koko Julkaisu Laji
1 Pfla2 (CA)23 9 197-271 Leclerc ym. 2000 Perca flavescens
2 Pfla3 (TG)18 8 95-117 Leclerc ym. 2000 Perca flavescens
3 Pflag (TG)39 16 167-203 Leclerc ym. 2000 Perca flavescens
4 Pflag (TG)24 10 166-234 Borer ym. 1999 Stizostedion vitreum
5 Svid (AC)16 17 98-166 Borer ym. 1999 Stizostedion vitreum
6 Svi6 (AC)6 19 115-165 Borer ym. 1999 Stizostedion vitreum
7 Svi7 (TG)22 18 201-249 Borer ym. 1999 Stizostedion vitreum
8 Svi8 (TG)22 8 104-140 Borer ym. 1999 Stizostedion vitreum
9 Svi9 (CA)18AA(CA)3A(AQ)4 " 167-235 Borer ym. 1999 Stizostedion vitreum
10 Svi11 (TG)26G(TG)8 5 107-121 Borer ym. 1999 Stizostedion vitreum
1 Svi18 (AO)18 10 132-182 Borer ym. 1999 Stizostedion vitreum
12 Svi33 (AC)14 3 75-83 Borer ym. 1999 Stizostedion vitreum
LITE 2

Havaitut alleelimaarat, H_: Havaittu heterotsygoottisten yksiléiden osuus (heterotsygotia-aste)
ja sen keskivirhe. H_: Odotettu heterotsygoottisten yksildiden osuus (geenidiversiteetti) ja sen
keskivirhe.

Kanta S o b ~ 5 0 Q@ W M xm @} =2 Ho% He%
3 3 & & & & B T E T &5 & =

Vanhankaupungin- 2 2 4 8 6 3 3 4 3 5 1 4 45 38+3 37+2
lahti

Lohjanjarvi 3 2 8 7 7 4 3 3 4 10 3 5 5 40=+3 39+2
Kemijarvi 4 9 7 7 3 4 - 5 8 2 56 32+4 44 +3
Oulujarvi 2 - 4 3 2 2 - - 2 1 2 1 19 24 +6 377
Vanajavesi 3 1 9 9 8 3 4 5 5 12 2 8 69 45+ 3 46 +£3
Averiajarvi 3 4 7 6 7 3 5 3 5 8 2 5 58 38+3 39+2
Painiojarvi 3 4 9 9 6 3 4 4 4 6 2 6 60 36 3 372
Vastanfjérd 2 2 6 N 4 4 3 5 4 9 2 6 58 38+3 34+2
Taivassalo 3 1 5 8 6 2 3 3 3 6 2 5 47 34+£3 29+2
Yhteensé 5 11 19 18 17 8 10 9 8 16 3 10 134 38+ 1 46 + 1
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LIITE 3

1

9

Otoskokokorjatut alleeliméarat kannoittain 9 ja 21 yksilon naytteille (alleelien rikkaus, A).

Otoskokona 9 yksiloa

— - n
Kanta 5 2 F £ & £
Vanhankaupunginlahti 1,2 2,2 4.1 2,2 1,0 10,6
Lohjanjérvi 1,9 5,1 43 1,6 2,1 15,1
Kemijarvi 1,9 4,9 3,9 2,7 2,0 15,4
Oulujarvi 1,8 4,0 2,0 2,0 2,0 11,8
Vanajavesi 2,2 5,1 4,6 3,3 1,8 17,1
Averiajarvi 1,9 4,8 4,6 1,9 2,0 15,2
Painiojarvi 2.2 42 43 2,2 18 14,7
Vastanfjard 1,8 2,6 2,5 29 1,5 11,3
Taivassalo 1,9 2,5 3,1 2,4 1,7 1,7
Otoskokona 21 yksiloa
Vanhankaup. 14 20 27 61 47 27 30 29 24 46 10 40 374
Lohjanjarvi 23 20 65 49 51 29 30 24 23 70 24 43 451
Kemijarvi — — — — — — — — — —
Oulujdrvi _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ —
Vanajavesi 26 10 68 75 62 21 36 44 43 80 20 66 549
Averiajarvi 25 40 59 43 59 29 45 24 29 62 20 49 483
Painiojarvi 27 32 56 55 48 19 37 27 32 49 20 52 452
Vastanfjdrd 20 16 38 70 31 30 29 31 33 50 18 36 403
Taivassalo 26 10 38 58 42 18 30 24 28 30 20 31 354
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