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ABSTRACT. A total of 2,411 sheep from the Estonian Whitehead
(N = 1301) and Estonian Blackhead (N = 1110) breeds were genotyped for
markers of scrapie risk in the period 2005-2017. Sanger sequencing was
used to identify nucleotide substitutions in the PRNP gene at codons 136,
141, 154 and 171 to determine corresponding amino acids in prion protein.
Sheep were divided into 13 groups according to their birth year to assess
the temporal changes on the genetic profile of the studied population.
Seven different alleles and 16 different genotypes (12 for Estonian
Blackhead and 16 for Estonian Whitehead) were identified. In the birth
year group 2007 (two years after the introduction of a scrapie eradication
programme) a statistically significant change in the allele ALRR
frequencies was found. The selective breeding for allele ALRR (the
scrapie resistant marker) increased in frequency from 0.40 to 0.70 during
the period 2006-2017. Significant declines in allele frequencies ALRQ
(0.40-0.20) and ALRH (0.13-0.03) were found. The frequency of the most
susceptible to scrapie allele (VLRQ) was low (< 0.03), and the decrease of
the frequency during the program was insignificant. Both sheep breeds
showed statistically significant changes in allele, genotype and risk group
frequencies between the birth year groups before the introduction of the
scrapie eradication programme and at its end. The effect on genetic profile
in terms of changed allele frequencies was statistically more significant in
the Estonian Whitehead sheep (p < 0.001) than in the Estonian Blackhead
sheep (p < 0.05).

© 2018 Akadeemiline P8llumajanduse Selts. Koik digused kaitstud. 2018 Estonian Academic Agricultural Society. All rights reserved.

Sissejuhatus

Alates 2004. aastast rakendatakse kd&igis Euroopa
Liidu liikmesriikides Uhist strateegiat lammaste trans-
missiivsete spongioossete entsefalopaatiate (TSE) re-
sistentsuse saavutamiseks (Euroopa Komisjoni otsus
2003/100/EU). Eestis on kehtestatud lammastele pri-
oonvalgu geeni PRNP geenitesti labiviimiseks kord
Riikliku loomataudit6rje programmi ja rakendusmeet
mete alusel. Geneetilistele markeritele pdhinev lam-
maste skreipi haigestumise riski védhendav programm
sai Eestile kohustuslikuks 1. mail 2004. Eestis kasva-
tatavast ligi 90 000 lambast on eesti tumeda- ja valge-
pealisi tbulambaid alla 5000 (ELKL, 2017; ETLA,
2016), lisaks on tunnustatud kihnu maalambad (alates
2016) ning uute imporditud tdugudena dorper ja lleyni

(alates 2018), keda on lisaks teistele parandajatGugu-
dele imporditud Eestisse alates 2009. ja 2012. aastast.

Skreipi on surmaga |8ppev neurodegeneratiivne
haigus lammastel ja kitsedel. Skreipi kuulub TSE-de
gruppi, kuhu kuuluvad ka veiste spongioosne entsefalo-
paatia (ingliskeelne lihend BSA,; "hullu lehma tdbi") ja
inimeste Creutzfeldt-Jakobi t6bi (inglisekeelne lihend
CJD). TSE haiguste teke on seotud raku prioonvalgu
isovormiga. Esimest korda diagnoositi skreipit ca 250
aastat tagasi Inglismaal (Prusiner, 1998).

2016. aastal diagnoositi skreipit kahekiimnes EL-i
liikmesriigis 685 juhul. Klassikalist vormi diagnoositi
Uheksas EL-i liitkmesriigis ja Islandil ning atupilise
skreipi vormi 18 liikmesriigis ja Norras. Ule 80%
skreipi juhtudest registreeriti Kreekas, Hispaanias,
Itaalias ja Rumeenias. Atilpilise skreipi juhtudest
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(122) enim registreeriti Portugalis, Ungaris, Uhend-
kuningriigis, Hispaanias ja Norras. Haiguse esinemine
oli Klassikalise skreipi puhul 97,2% juhtudest ja
atulpilise skreipi puhul 57,6% seotud riskigruppidega
R3, R4 vdi R5 (EFSA, 2017). Eestis on seniajani diag-
noositud kaks atldpilise skreipi juhtu, Uks 2010. ja
teine 2011. aastal (EFSA, 2016).

Hollandi (aastatel 2003-2008) nakatunud karjade
andmete pohjal labi viidud uuringu kohaselt oli lam-
maste vastuvdtlikkus skreipile véga erinev — sdltuvalt
prioonvalgu genotidbist erines nakatunute arv tuhande
lamba kohta 0-368,4 (Hagenaars jt, 2010) ja oli koos-
kdlas genotiilibipdhiselt satestatud riskirihmadega.
Pikaajalise selektsiooniprogrammiga on oluliselt muu-
detud karjade geneetilist profiili ja oodatud mdjuna on
saavutatud skreipiresistentsuse tdus. Samal ajal on eks-
perimentaalsed vordlusuuringud erinevast keskkonnast
(ja tdust) parit, kuid sama genotiiibiga lammaste puhul
olnud erineva kliinilise avaldumisega, mis viitab selle-
le, et teistest tbugudest sissetoodava materjali puhul ei
pruugi karjade resistentsuse ja genotlibi vaheline seos
endisel kujul kehtida (Houston jt, 2015).

Prioonvalk on signaali llekandes osalev kesknérvi-
ststeemi glikoproteiinvalk, mis asub rakumembraani
valispinnal. TSE tekitajaks on defektne proteaaside-
resistentne prioonvalgu vorm, mille tttu llisosoomi-
desse kuhjuvad lagundamata valgud (Diener jt, 1982).
Defektne valk seondub tervega ja muudab selle sekun-
daarstruktuuri, st a-heeliksid muudetakse B-lehtedeks.
Selle tagajarjel hakkavad defektsed valgud kuhjuma
lusosoomi, kuni see I6hkeb. See omakorda pGhjustab
raku surma ning aju muutub poorseks (kdsnjaks). Mida
poorsemaks aju muutub, seda raskemaks muutuvad
haigusndhud — lambal kaob koordinatsioon, lammas
hakkab ennast kratsima (siit ka eestikeelne nimi —
kratsimistdbi), halveneb né&gemine, esineb lihaste
varinat ja halvatust. Haigus I6peb surmaga.

Prioonvalgu siinteesi maédrav geen PRNP asub 13.
kromosoomis millelt kodeeritakse ja protsessitakse
209-aminchappeline valk. PRNP-geenis on avastatud
ule 20 polimorfismi, millest skreipile vastuvotlikku-
sega on seotud peptiidahela aminohapete positsioonid
136, 141, 154 ja 171. Teadaolevad mutatsioonid on
jargmised: koodonis 136 GCC — GTC ja ACC (pGh-
justavad peptiidahelas aminohappe alaniini asenduse
valiini vOi treoniiniga), koodonis 141 CTT — TTT
(leutsiin — fenuulalaniin), koodonis 154 CGT — CAT
(arginiin — histidiin), koodonis 171 CGG — CAG,
CAT vdi AAG (arginiin — glutamiin, histidiin vdi
lusiin). Prioonvalgu haplotiip/alleel esitatakse soltu-
valt geenitesti tulemusest, t&histades jarjest vastavad
aminohapped positsioonides 136, 141, 154 ja 171. Néi-
teks kui koodoni 136 nukleotiidide jarjestus on GCC,
on prioonvalgu haplotiibi esimene aminohape alaniin
(A), teine tahistatakse 141. koodoni nukleotiidse
jarjestuse jargi (TTT kodeerib fenudlalaniinini F),
kolmas 154. koodoni jargi (CGT kodeerib arginiini R)
ja neljandana 171. koodoni jargi (CAG kodeerib
glutamiini Q). Seega on neljataheline variant AFRQ
Uks prioonvalgu haplotulpidest (kasutatakse ka

terminit alleel) ja tahistatakse genotiilibi kujul AFRQ/
AFRQ. Topelt-heterosiigootide puhul méaratakse
haplotulbid vastavalt suurima tGendosuse pdhimdttele
(vOetakse arvesse haplotlipide esinemissagedused
populatsioonis) vdi kasutatakse meetodit, mis nditab
ara ainult uhe kromosoomi nukleotiidsest jérjestusest
tuleneva valguvariandi. Kuni 2007. aastani madrati
PRNP genotliiipe kolme koodoni alusel (136, 154 ja
171). Kuna tuvastati Uksikuid haigestunuid ka skrei-
piresistentse genotlilbiga ARR/ARR lammaste seas,
siis tdpsemate uuringutega avastati nende juhtumite
puhul seos poliimorfismiga koodonis 141 CTT — TTT,
mis viib leutsiini asendumisele fendlalaniiniga
vastavas peptiidahela positsioonis ja seda skreipi vormi
hakati nimetama atutpiliseks (Moum jt, 2005; Saun-
ders jt, 2006). Kuna selle mutatsiooni sagedus oli
madal, alla 1%, siis esialgu seda riskigruppide koosta-
misel ei arvestatud.

Kdige olulisemaks PRNP polimorfismiks on (klassi-
kalise) skreipi resistentsuse seisukohast muutus koodo-
nis 136, mis on kdrgema riskigrupi R5 madaravaks
markeriks. Kui koodon 136 kodeerib valiini (V) slintee-
si, on loomad skreipile kdrgeima vastuvotlikkusega.
Koige skreipi-resistentsem on R1 grupp, kuhu kuulu-
vad isendid genotutbiga ALRR/ALRR. Kui alleelidest
ks on ALRR, kuulub loom R2 gruppi, v.a juhul, kui
genotuiip on kombinatsioonis 136. koodoni V-varian-
diga (ALRR/V_ _ ). Sel puhul Klassifitseeritakse
loomad riskigruppi R4. R5 grupp moodustub
genotuiipidest, kus (ks alleel on V_ _ _ ja teine moni
muu variant kui ALRR. R3 gruppi Klassifitseeruvad
kdik Ulejaanud genotiiibid.

Skreipi-resistentsuse saavutamise programmides on
kesksel kohal aretusloomade genotipiseerimine, mis
vOimaldab skreipile vastuvotlike genotiilipidega lam-
maste karjast véljaselekteerimist. Eesti tumeda- ja eesti
valgepealiste lammaste aretusprogrammides on skrei-
pi-resistentsuse saavutamine Uheks aretuseesmargiks
(ELaS, 2014>"°; ETLA, 2015*"). ELKL ja ETLA are-
tusstrateegiatega on médratud lambakarjade skreipi-
resistentsuse kolm tasandit, kus 1 vdi Il taseme saami-
seks ei ole lubatud kasutada muid jaérasid kui madalai-
mast R1 riskigrupist (genotulbiga ALRR/ALRR).
Uldise p6himdttena on lubatud kasutada ainult R1 ja R2
aretuslambaid ja erandina R3 uttesid ning varem ka
jadrasid (kuni 01.01.2008), kui resistentse genotiiibiga
R1-R2 aretusloomi ei ole v8i on neid ebapiisavalt.
Valditakse R3 lammaste kasutamist aretuses, aga nende
lammaste Kkarjast eemaldamist ei nduta nagu on ette-
nahtud lammastega, kes kuuluvad riskigruppi R4 voi
R5. Sellise markerselektsiooni eesmérk on suurendada
skreipile resistentse ALRR ning véhendada vastu-
votliku VLRQ alleeli esinemissagedust.

Uuringu eesmargiks oli hinnata valikust tingitud
prioonigeeni geneetiliste variantide muutuse olulisust
populatsioonis. Hinnati spetsiifilist markerselektsiooni
mdju alleeli-, genotiiuibi- ja riskirihmade esinemissage-
duste muutuste alusel lammaste sunniaastate (1998-
2017) 16ikes, mis on kogutud Riikliku loomatauditdrje
programmi 2005-2017 rakendumise perioodil.
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Materjal ja metoodika

Lammaste skreipi-riski staatuse monitooringu raames
genotupiseeriti lambaid stinniaastatega 1998-2017.
Genotipiseeritud lammaste arv slinniaastate I18ikes oli
perioodil 2004-2014 keskmiselt 190. Vahem oli and-
metes 1998-2003 ja 2015-2017 siindinuid (tabel 1).
Analuusis oli veidi rohkem eesti valgepealisi (EV) kui
eesti tumedapealisi (ET) lambaid, vastavalt 1301 ja
1110 (sh ka ristandid parandajatdugudega), kokku 2411
lammast.

Riikliku loomatauditdrje programmi raames koguti
vastavalt lammaste aretusorganisatsiooni poolt koosta-
tud nimekirjade alusel igalt lambalt 5-10 ml KsEDTA
taisverd ja saadeti EMU VLI loomageneetika labora-
tooriumisse genotlpiseerimiseks. Tulenevalt Euroopa
Komisjoni maarusest, millega (sBltuvalt liikmesriigi
lambapopulatsiooni suurusest) kehtestati PRNP geeni-
seireks ndutav lammaste arv (Euroopa komisjoni
madrus 2245/2003), genotipiseeriti Eestis igal aastal
minimaalselt 100 lammast.

DNA eraldamiseks kasutati Miller jt (1988) modifit-
seeritud téisverest DNA eraldamise meetodit. DNA
saagikust kontrolliti Nanodrop 2000-ga (Thermo Fisher
Scientific, USA). Seejérel valmistati DNA todlahused
kontsentratsiooniga 35 ng/ul. PRNP geeni poliimorfis-
mid tuvastati koodonite 136-171 piirkonnas sekve-
neerimise meetodil. PRNP geenifragmendi paljunda-
miseks poliimeraasi ahelreaktsiooniga (PCR) voeti
reaktsioonisegusse 3 pl DNA-d, lisati 0,45 pl program-
miga Praimer3 disainitud 5 pM périsuunalist (5’-agc
cac atg gtg gtg gag-3°) ja vastassuunalist (5’-Ctc tct ggt
act ggg tga tgc-3°) praimerit, 1,5 pl 25 mM MgCl,
lisati 1,5 pl 10X puhvrit, 0,6 ul 5 mM dNTP-d, 0,25 pl
5 U Taq polimeraasi ning ddH20 kuni 15 pl mahuni.
PCR termotsukleri programm algas predenaturat-
siooniga 96 °C juures 5 min, millele jargnes 35X
tsikkel denaturatsiooniga 96 °C 15 sek, praimerite
seondumisega 66 °C 10 sek ja DNA siinteesiga 72 °C
45 sek. Sellele omakorda jargnes 18plik stintees 72 °C
juures 5 min ning I6puks 4 °C pusiva temperatuuri
séilitamine.

Tabel 1. Kogutud proovide arv siinniaastate ja tdugude |6ikes
Table 1. Number of collected samples by birth year and breed

Amplifitseeritud 414 bp pikkust produkti kontrolliti
2,5% agaroosgeelil, mis seejérel puhastati vabadest
nukleotiididest ja polimeraasist kasutades reagente
FastAP (Thermosensitive Alkaline Phosphatase) ja
Exol (Exonuclease 1) lisades 5 ul PCR-i produktile 1 ul
10X FastAP puhvrit, 1 pl 10X Exol puhvrit ning 0,9 pl
1 U FastAP ja 0,3 ul 20 U Exol reagente. Segu kuumu-
tati esmalt 30 min 37 °C juures, siis 20 min 80 °C
juures ning jaeti seisma 4 °C juurde.

Sangeri  sekvneerimisreaktsiooni jaoks kasutati
BigDye v3.1 kitti (Applied Biosystems, USA). Reakt-
siooniks kasutati 3 pl puhastatud PCR produkti. Sekv-
neerimisreaktsiooni produkti puhastamiseks ja vélja-
sadestamiseks kasutati 96% EtOH ja Na-atsetaati,
puhastatud produkt lahustati formamiidis. Geeni jérjes-
tuste madramiseks kasutati geenianaliisaatorit ABI
3130 (Applied Biosystems, USA), toored sekventsi
failid tehti loetavaks ja anallisiti Sequences Analyses
v5.2 (Applied Biosystems, USA), ja BioEdit program-
midega.

Mééaratud PRNP geeni jarjestuse pdhjal tehti geno-
tlpiseeritavatel lammastel kindlaks DNA polimorfis-
mid vastavalt koodonites 136, 141, 154 ja 171. Saadud
andmed kodeeriti genotiitipideks (prioon)valgu tasandil
(t&histati vastavalt aminohappelisele jargnevusele).

Vorreldi 13 stinniaastate gruppi nii populatsiooni kui
eesti valgepealiste ja eesti tumedapealiste lammaste
IGikes. Arvutati haplotiitibi-, genotiilibi- ja riskigrup-
pide esinemissagedused, gruppidevahelisi erinevusi
hinnati »? testi abil. Samuti kontrolliti populatsiooni
alleeli- ja genotulbisageduste vastavust Hardy-Wein-
bergi tasakaaluseadusele. Maarati efektiivsete alleelide
arv Ne ja heterosiigootsus ning fikseerumisindeks F.
Varasemad (1998-2003) ja hilisemad (2015-2017)
sunniaastate andmed summeeriti nende slinniaastatega
loomade vahese arvu téttu.

Antud artikli materjale on osaliselt kajastatud kogu-
mikus "Terve loom ja tervislik toit" (Sild jt, 2018).
Vardlusmaterjalina on kasutatud Euroopa Toiduohu-
tusameti avaldatud materjale (EFSA, 2017).

1998-2003 2004 2005 2006 2007 2008 2009

2010 2011 2012 2013 2014 2015-2017 Kokku / Total

ET 63 41 54 98 160 193 94
EV 84 53 58 107 143 109 150
Kokku 147 94 112 205 303 302 244

92 73 75 59 57 51 1110
122 105 90 86 77 117 1301
214 178 165 145 134 168 2411

ET - eesti tumedapealine lambat6ug / Estonian Blackhead sheep breed; EV — eesti valgepealine lambat6ug / Estonian Whitehead sheep breed

Tulemused ja arutelu

PRNP geeni varieeruvus ja alleelide esinemis-

sagedused

Analiusitud 2411 lambal méérati kokku 7 PRNP
haplotidpi (alleeli): ALRR, ALRQ, ALRH, ALHQ,
AFRH, AFRQ ja VLRQ, mis olid esindatud nii juhu-
valikuga aretuslammaste kui tootmiskarjade lammaste
hulgas.

Esinemissageduselt prevaleerisid alleelid ALRR ja
ALRQ (keskmised esinemissagedused 0,581 ja 0,306).
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ALRR alleelisageduste oluline tdus algas parast 2006.
aastat suindinud lammaste hulgas (joonis1). Skreipi suh-
tes kdige vastuvédtlikum alleel VLRQ esines Eesti lamba-
tdugudel suhteliselt harva ning monitooring nditas selle
langevat trendi (0,024-1t 0,014-ni). Erandiks oli 2014.
aasta, kus eesti valgepealistel lammastel tBusis VLRQ
esinemissagedus 0,060-ni. Joonisel 1 ndha olevad allee-
lisageduste kbikumised pérast 2011. aastat on seletata-
vad testitud loomade kontingendi muutusega, sest lisaks
tdulammastele genotipiseeriti ka tootmisfarmide lam-
baid.
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Joonis 1. PRNP alleelisageduste dinaamika Eesti lamba-
populatsioonis sunniaastate 1998-2017 Idikes ja kdrgema
esinemissagedustega alleelide esinemissagedused eesti
tumedapealistel (A) ja eesti valgepealistel (B) lammastel.
Figure 1. The dynamics of the PRNP allele frequencies by birth
year 1998-2017 in the Estonian sheep population and the
predominant allele frequencies for Estonian Blackhead (A) and
Estonian Whitehead (B) sheep.

Populatsiooni iseloomustas diversiteedinditajate —
efektiivsete alleelide arvu ja heterosiigootsuse (joo-
nis 2) langus. Téugude IGikes langes efektiivsete allee-
lide arv ja heterosligootsus mdélemas tdus, kuid algtase
nende nditajate osas oli erinev. Efektiivsete alleelide
arvu puhul oli langus 2013. aastaks vorreldes 2005.
slinniaastaga vastavalt 2,3-It 1,5-le eesti tumedapea-
listel ja 3,25-It 1,5-le eesti valgepealistel lammastel.
Heterosugootsus langes eesti tumedapealistel 0,56—
0,34 ja eesti valgepealistel 0,69-0,37.

Selektsiooni mdju oli statistiliselt oluline PRNP
prevalveerivatele alleelidele — olulisuse nivoo oli
kdrgeim eesti valgepealistel lammastel (P < 0,001),
sealhulgas koigi kolme korge esinemissagedusega

alleeli, ALRR, ALRH ja ALRQ puhul, ja tagasi-
hoidlikum eesti tumedapealistel lammastel (ALRQ ja
ALRR puhul P <0,01), kui v@rreldi ainult enne 2005.
ja pérast 2015. stndinud lambaid. Madala esinemis-
sagedusega alleelide grupist oli statistiliselt oluline ka
ALHQ alleelisageduse muutus (P < 0,01 eesti valge-
pealistel lammastel ja P < 0,05 tumedapealistel). Allee-
li ALRR esinemissageduse tdus oli oodatav ja selge
markerselektsiooni mdju.

50
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Joonis 2. PRNP efektiivsete alleelide arvu (Ne) ja hetero-
sligootsuse muutused slnniaastate 16ikes eesti tumeda-
pealiste (ET) ja valgepealiste (EV) lammaste populatsioonis.
Figure 2. Changes in the number of effective alleles in PRNP
(Ne) and heterozygosity by birth year in Estonian Blackhead
(ET) and Estonian Whitehead (EV) sheep.

Genotuubid

Kokku leiti 16 erinevat genotlipi, 12 eesti tumeda-
pealistel ja 16 eesti valgepealistel lammastel. Kdige
sagedasemad genotiibid olid ALRR/ALRR (mdlemal
téul 36%) ja ALRR/ALRQ (eesti tumedapealistel 39%,
valgepealistel 29%). Jargnevad genotliiibisagedused
olid tumedapealistel lammastel ALRQ/ALRQ (13%) ja
valgepealistel ALRR/ALRH (13%). Teisi genotliipe
esines sagedusega alla 10% (joonis 3 ja 4). Stinniaastate
I6ikes tdusis ALRR/ALRR genotiilibi sagedus 1998—
2005 aastate keskmise 27% juurest 2013-2017 aastate
keskmise 49%-ni. Drastilisem oli genotiillbi ALRR/
ALRR esinemissageduse muutus eesti valgepealiste
hulgas, kus genotulbisagedus tdusis 12%-It kuni 55%-
ni. Genotuibi ALRR/ALRQ puhul olid siinniaastate
I6ikes esinemissageduste muutused vaiksemad. VV6rrel-
des sunniaastagrupi lambaid jargneva siinniaastagrupi-
ga, oli statistiliselt oluline erinevus eesti valgepealiste
genotuiibisagedustes aastate 2006/2007 (P <0,01) ja
2013/2014 (P < 0,05) vahel. Alleeli- ja genotliibisage-
dused olid omavahelises vastavuses Hardy-Weinbergi
tasakaaluseadusega ja valik uldiselt ei peegeldunud.
Kdrvalekaldeid PRNP teoreetilise ja tegeliku geno-
tliibijaotuse vahel leiti Uksikutes siinniaasta/téug grup-
pides, kuid mitte kdrge esinemissagedusega geno-
tldpide puhul. Statistiliselt oluliseks osutus hélve
nditeks 2013. slinniaastaga eesti valgepealiste popu-
latsiooni, kus halvet teoreetiliselt mdjutas genotlilp
ALHQ/VLRQ (P < 0,001).

Agraarteadus : Journal of Agricultural Science 1 XXIX 2018 50-56
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Fikseerumisindeksi keskmine oli populatsioonis —
0,011 (sd 0,025), mis negatiivse véartusena nditab
PRNP heterosiigootsete genotlipide llekaalu alleeli-
sageduste pdhjal oodatavale ja viitab vélisaretusele/
introdutseeritud aretusmaterjali olulisusele. Ekstreem-
semad néitajad ulatusid F = 0,170-st (2005. stindinute
hulgas) kuni F =-0,166-ni (2012. ja 2013.). Kui eesti
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Joonis 3. Eesti tumedapealiste lammaste PRNP genotiiiibi-
sagedused slinniaastate I6ikes.

Figure 3. PRNP genotype frequencies in Estonian Blackhead
sheep by birth year.

Riskigrupid

Pidades silmas skreipiriski vahendamist on oluline
saavutada R1 grupi loomade v8imalikult suur osatahtsus
populatsioonis, mis tagaks kdrge skreipiresistentsuse
ning vaheneks skreipile vastuvotlike R3-R5 gruppi
kuuluvate lammaste osatahtsus. Uuring nditas, et lam-
mastel suurenes R1 osatéhtsus lle kahe korra, keskmiselt
49%-ni (sh eesti valgepealistel 55%-ni) ja vahenes R3-
R5 gruppide osatahtsus 40-50%-It perioodi alguses
10%-ni uuringuperioodi 16pul.  Slinniaastagruppide
jarjestikune paariviisiline vdrdlus nditas neis riskigruppi-
de proportsioonides erinevusi eesti tumedapealistel lam-
mastel stinniaastate 2005/2006, 2006/2007 ja 2008/2009
vahel (P <0,05) ning eesti valgepealiste lammaste
2010/2011 2012/2013 slnniaastate vahel (P <0,05).
Statistiliselt olulisem oli muutus 2006/2007 ja 2013/
2014 vahel valgepealistel lammastel (P < 0,001). Seega
avaldus selektsiooni mdju pisut varem eesti tumedapea-
liste lammaste populatsioonile, kuid oli olulisem eesti
valgepealistele lammastele. Eristades t6u- ja tootmiskar-
ju, oli mdju tootmiskarjadele statistiliselt madalama
tdepéraga kui tdukarjadele P < 0,05 ja P < 0,001.

Vorreldes EFSA 2016. aasta kohta avaldatud andmeid
Euroopa liikmesriikide ning Norra ja Islandi kohta, saab
véita, et Eesti lambapopulatsioon on koos Léti ja Leedu
populatsioonidega skreipiresistentsete gruppide R1 ja R2
osatahtsuselt Euroopas keskmisel tasemel (joonis 5).
Eesti lambapopulatsiooni R1 grupi osatéhtsus (30%) oli
2016. aastal testitute puhul madalam kui néiteks
Saksamaal ja Hollandis, kuid Eesti populatsioon oli
vorreldes Islandi, Soome ja Rootsiga ka oluliselt madala-
ma vastuvGtlike riskigruppide R3-R5 osatahtsusega
(25%). Madalama skreipiresistentsusega R2 lambaid oli
45%, mis on kooskélas Eestis R2 riskigruppi kuuluvate
jadrade aretusse lubamise ja kasutamisega (lisaks R1
jaaradele).
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valgepealiste populatsioonis olid peamiselt negatiivsed
F-véartused, siis eesti tumedapealiste lammaste puhul
esines slinniaastagruppide dikes &&rmiselt kdrgeid
positiivseid fikseerumisindeksi F vaartusi: 0,295
(2005. stindinutel), 0,173 (2011.) ja 0,283 (2015.—2017.
stindinutel), mis omakorda v8ib olla tingitud sugulus-
aretatud lammaste valikust neil puhkudel.
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Joonis 4. Eesti valgepealiste lammaste PRNP genotiiibi-
sagedused siinniaastate |6ikes.

Figure 4. PRNP genotype frequencies in Estonian Whitehead
sheep by birth year.
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Joonis 5. Euroopa Toiduohutusameti (EFSA, 2017) andmetel
koostatud tauditGrjeprogrammi  geneetilise  monitooringu
tulemused 10 liikmesriigi ning Norra ja Islandi 2016. aasta
kohta skreipi riskigruppide Iikes.

Figure 5. Scrapie genetic eradication programme monitoring
data for ten EU member countries and Iceland and Norway
from 2016 (EFSA, 2017).

Jareldused

Uuring néitas riikliku tauditérjeprogrammi marker-
selektsiooni olulist mdju Eesti lambapopulatsioonile.
Prioonvalgu geeni resistentsust ja vastuvdtlikkust
markeerivate variantide esinemissageduste muutused
ilmnesid pérast 2005. aastal rakendatud maarust, kus
paaride valiku suunatud mdju ilmnes 2007. slinniaas-
taga lammastel resistentsusmarkeri ALRR esinemis-
sageduse statistiliselt olulise tdusuna. Analtiusitud aja-
lised muutused olid 13 sunniaastagrupi alusel suhte-
liselt sarnased eesti valgepealiste ja eesti tumedapea-
liste lammaste osas, kuid olulisemad muutused alleeli-
ja genotiubisagedustes ning riskigruppide profiilis olid
toimunud eesti valgepealises lambatbus. Alates 2012.
slinniaastagrupist taheldati alleelisageduste suuremaid
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kdikumisi, mis seletuvad juhuslike statistiliste (vaik-
sem lammaste arv) ja valimi struktuuri (viimaste aasta-
te juhuvalikus olnud tootmisfarmide ristandlambad)
mdjudena. Viimaste siinniaastate gruppides oli rohkem
skreipile vastuvdtlike riskirthmade R3-R5 lambaid
ning algusaastaile iseloomulik valiku efekt ALRR-
alleeli suhtes jai vaiksemaks ning eesti tumedapealistel
lammastel pigem langes. Programmi rakendamisega on
saavutatud skreipi pariliku resistentsuse keskmine tase
vBrreldes naaberriikidega nii P&hja-Euroopas kui
Kesk-Euroopas. Pidades silmas impordi tahtsust meie
lambapopulatsioonile, oleks sellest lahtuvalt lammaste
skreipiresistentsuse geneetilise seire jatkamine riikliku
tauditérjeprogrammi raames véga oluline.
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Summary

In accordance with EU regulations, the scrapie
eradication programme started in Estonia in 2005. In
the current study, 2,411 sheep (Estonian Blackhead and
Estonian Whitehead sheep breeds) were included in the
analyses for scrapie susceptibility based on PRNP
genotypes. Polymorphisms in codons 136, 141, 154 and
171 of the PRNP gene were determined and the allele,
genotype and risk group frequencies were calculated.
Seven different alleles (haplotypes) and 16 different
genotypes where found in the Estonian sheep
population. The study showed a significant effect of the
marker selection on the Estonian sheep, between the
birth year groups of 1998-2017. Statistically signifi-
cant changes in the gene frequencies were found in the
sheep group born two years after the application of
marker-based selective breeding in 2007. In addition to
the temporal rise in the resistant ALRR allele
frequency, the genotype and risk group profile changed
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in the sheep population by the birth year groups’. The
analysed temporal changes were relatively similar
between the Estonian Whitehead and the Estonian
Blackhead sheep breeds. Higher significance in
changes in the allele and genotype frequencies and the
risk group distributions were estimated for the Estonian
Whitehead sheep compared to the Estonian Blackhead
sheep. From 2012, larger fluctuations in allele frequen-
cies were observed, partly due to random statistical
effects and the lower number of sheep in the more
recent birth year groups, as well as due to the inclusion
of a higher proportion of sampled (crossbred) animals
from commercial flocks. There was a slight rise in the
frequencies of sheep in risk groups R3-R5 susceptible
to scrapie in the last birth year groups as well as a lower
level of ALRR allele frequency, particular in the
Estonian Blackhead sheep. Compared to EFSA data on
the distribution of genotypes in the EU and other
reporting countries in 2016, the Estonian sheep
population showed an intermediate position between
Nordic and Central European countries in regard to
susceptibility to scrapie (R3-R5 groups). Due to the
active import of foreign breeding material it is of
utmost importance to continue the genetic monitoring
of the Estonian sheep population for scrapie resistance
in the framework of the National Infectious Animal
Disease Control Programme.
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