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Värske teadusuuring tuvastas, et lisaks tavapärastele kiskjate­
le ohustab maaspesitsevaid linde ka metssiga.

Egle Soe, Ragne Oja, Maret 
Kaljulaid, Harri Valdmann, Urmas 
Saarma – Tartu ülikooli ökoloogia 
ja maateaduste instituudi zooloogia 
osakonna terioloogia õppetool

Karli Ligi, Hardi Tullus – Eesti maa-
ülikooli metsandus- ja maaehitusins-
tituudi metsakasvatuse osakond

Metsis on Eesti suurim 
kanaline, kes elutseb pea-
miselt vanades sooäär-

setes männikutes. Nagu ka mitmel 
pool mujal Euroopas, on meilgi met-
sise arvukus vähenemas. Kui kunagi 
oli metsis Eestis tuntud jahilind, siis 
nüüd kuulub ta II kategooria kaitsta-
vate liikide hulka. 

Metsise arvukuse languse pea
miseks põhjuseks peetakse inimtege-

vust, ent järjest enam on hakatud täht-
sustama kiskjate rolli. Eestis võivad 
metsist ohustada eelkõige kährikkoer, 
nugis, rebane ja ilves, samuti vareslased 
ja röövlinnud. Üks oluline ohustaja võib 
olla ka metssiga, kuid selle liigi tähtsust 
pole seni veel piisavalt uuritud. 

Eri imetajatest kiskjate mõju hin-
damiseks viidi Tartu ülikooli ja Eesti 
maaülikooli vahelises koostöös ning 
riigimetsa majandamise keskuse 
(RMK) toel läbi teadusprojekt, mille 
ühe osana uurisime, kui palju leidub 
metsist ja teisi linde kiskjate toidus 
ning kas metssiga võiks olla nende 
üks ohustaja. 

Toitumisuuringut on võimalik 
mitut moodi läbi viia. Kõige parem on 
mitteinvasiivne proovide kogumise 

metoodika, mis ei häiri loomi või teeb 
seda väga vähesel määral. Näiteks väl-
jaheidete kogumisel ja uurimisel saa-
dakse looma kohta teada väga olulist 
infot (joonis 1). 

Projekti käigus kogusime kiskjate 
väljaheiteid nii metsise mängupaika-
dest kui ka nende ümbrusest. Mitmed 
hiljutised teadusuuringud on näidanud, 
et pelgalt väljaheite kuju ja suuruse järgi 
otsustades eksitakse sageli kiskjaliigi 
määramisel, valesti võib olla määratud 
isegi üle poole proovidest (Davison … 
2002; Janecka … 2008; Monterosso ... 
2013; Mumma … 2016). 

Seetõttu on oht, et erinevate kisk-
jaliikide mõju võidakse valesti hin-
nata. Eriti palju vigu tehakse met-
sikute koerlaste väljaheidete erista-
misel, nemad on paraku metsise ja 
teiste maaspesitsevate linnuliikide 
(näiteks teder, laanepüü) ühed kõige 
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Kiskjatel, aga ka metsseal 
on väga oluline roll metsise suremuses
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olulisemad ohustajad. Teistest 
potentsiaalsetest ohustajatest 
on vaid metssiga väljaheite mor-
foloogia alusel üsna hõlpsasti määra-
tav. Paraku pole lihtsam ka väljahei-
tes leiduvate saakloomade tuvasta-
mine ja jäänuste järgi pole võima-
lik sageli liiki määrata, kuna need on 
juba liiga lagunenud. Seega oli juba 
projekti planeerides selge, et meil 
tuleb kasutada metoodikat, mis oleks 
teaduslikult pädev ja võimaldaks väl-
jaheite põhjal usaldusväärselt tuvas-
tada nii kiskjaliigi kui ka tema söödud 
linnuliigid. Selleks töötasime projekti 
käigus välja uue geneetilise meetodi, 
mis seda kõike võimaldas.

Välitöödel väljaheiteid kogumas
Käisime kolmel aastal (2013–2015) 
metsise mängualadel väljaheiteid 
kogumas, kokku 27 korda. Välitööd 
viidi läbi kevadel ja varasuvel, sest 
kiskjad mõjutavad metsise arvukust 
enim pesitsusperioodil, mil munad ja 
noorlinnud on kõige arvukamalt kät-
tesaadavad.

Kogusime metsisemängudest ja 
nende lähiümbrusest potentsiaalselt 
metsist ohustavate loomaliikide, seal-
hulgas metssea väljaheiteid. Välitöid 
tegid peamiselt terioloogia töörüh-
ma liikmed, aga kaasasime ka vaba-
tahtlikke (65), kelledest enamik olid 
Tartu ülikooli tudengid. Alad läbi-
ti transektidena või kõnniti läbi väi-
keste rühmadena, lisaks otsiti väl-
jaheiteid ka mahalangenud puudelt 
ja metsateedelt. Väljaheited koguti 
eelnevalt nummerdatud kilekottides-
se ja nende leiukoht salvestati GPS 
koordinaadiga.

Kiskja- ja linnuliikide 
tuvastamine
Kogutud väljaheidetest määrati DNA 
analüüside abil nii kiskja liik, kelle-
le väljaheide kuulus, kui ka selles lei-
duvad linnuliigid. Kiskjaliik õnnestub 
geneetiliste meetoditega kindlaks mää-
rata seetõttu, et väljaheide sisaldab selle 
omaniku sooleepiteeli rakke, milles lei-
dub DNAd. Määrates DNA järjestusest 
teatud kindlate geenide järjestused, on 
võimalik tuvastada, millisesse loomalii-
ki väljaheite jätja kuulus. 

Söödud lindude jäänused on mor-
foloogilise analüüsi abil väljaheites 
vahel tuvastatavad, aga enamasti 
siiski mitte, kuna on sedavõrd see-
dunud (eriti kui kiskja on söönud 
linnumune või tibusid), mistõttu on 
oht, et seni laialt kasutusel olnud 
morfoloogilised meetodid alahinda-
vad kisklussurvet maaspesitsevate-
le lindudele. Samuti on morfoloo-
gia põhjal pea võimatu tuvastada, 
millisesse liiki söödud lind kuulus. 
Geneetilised meetodid võimalda-
vad enamasti aga tuvastada söödud 
linnu liigi. Vaid siis, kui DNA on 
väljaheites väga lagunenud (näiteks 
on vana või pikalt päikese käes seis-
nud), ei õnnestu geneetilist meeto-
dit kasutada. Et saada maksimaalsel 
hulgal infot kogutud väljaheidetest, 
on mõistlik kombineerida geneetilist 
metoodikat morfoloogilisega.    

Igast väljaheitest eraldati ja puhas-
tati spetsiaalset metoodikat kasuta-

des genoomne DNA. Kiskja- ja lin-
nuliikide geneetiliseks identifitsee-
rimiseks disainiti taksonispetsiifili-
sed praimerid ning kõigi proovide-
ga viidi läbi PCR-reaktsioonid, mis-
järel PCR-positiivsed proovid sek-
veneeriti (määrati DNA primaarjär-
jestus). Saadud DNA järjestuse alu-
sel tuvastati esmalt, kasutades ime-
tajatele spetsiifilisi praimereid, mil-
lisele kiskjaliigile väljaheide kuulus. 
Seejärel analüüsiti eraldatud DNAd 
lindudele spetsiifiliste praimeritega, 
et teada saada, kas ja millist linnuliiki 
kiskja oli söönud. Lisaks viidi läbi ka 
morfoloogiline uuring, mille käigus 
analüüsiti kõigist väljaheidetest leitud 
toiduobjekte. 

Metsis ja teised maaspesitsevad 
kanalised kiskjate toidus
Aastatel 2013–2015 koguti metsise 
elupaikades tehtud välitööde käigus 
kokku 389 väljaheidet. Väljaheite jät-
nud kiskja õnnestus geneetiliselt lii-
gini määrata kolmandikust proovi-
dest, milledest enamuse moodusta-
sid metsnugise väljaheited, mille arv 
(N) oli 78, lisaks punarebase (N=25) 
ja kährikkoera (N=17) väljaheited. 
Tuvastati ka üksikuid hundi, saar-
ma ja tuhkru väljaheiteid. Ülejäänute 
omanik jäi kindlaks tegemata, sest 
väljaheide oli kas liiga vana või oli sel-
les sisalduv DNA lagunenud erineva-
te keskkonnategurite mõjul.

Joonis 1. Looma väljaheide sisaldab tema kohta väga olulist informatsiooni, mille 
põhjal saab lahendada erinevaid teaduslikke probleeme. 

Üks osa laborivarustusest, mis on vajalik 
geneetiliste analüüside tegemiseks.

potentsiaalsetest ohustajatest 
on vaid metssiga väljaheite mor-
foloogia alusel üsna hõlpsasti määra-
tav. Paraku pole lihtsam ka väljahei-
tes leiduvate saakloomade tuvasta-
mine ja jäänuste järgi pole võima-
lik sageli liiki määrata, kuna need on 
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Linde tuvastati geneetiliselt 55 väl-
jaheitest, neist moodustasid kanali-
sed 56,4% (N=31), kelledest omakor-
da metsis 25,4% (N=14). Kiskjad olid 
söönud ka teisi linde, enamasti vär-
vulisi. Vaadeldes ainult neid proove, 
kus geneetiliselt tuvastati kiskja liik, 
esines linde 32,3% (N=41) väljahei-
tes. Kõige rohkem olid linde toiduks 
tarbinud metsnugis (esinemissagedus 
ES=38,4%) ja kährikkoer (ES=29,4 %). 
Rebase toidus sisaldus linde pisut 
vähem (ES=24%; joonis 2).

Metsist leidus metsnugise ja käh-
rikkoera väljaheidetes sarnaselt (vas-
tavalt 10,2% ja 11,7%) ning mõlema 
liigi puhul moodustasid kanalised üle 
poole tarbitud lindudest, mis näitab, 
et mõlemad liigid on potentsiaalseks 
ohuks metsisele. Neljal juhul jäi met-
sist söönud kiskjaliik kindlaks tegema-
ta. Punarebase väljaheidetes leiti linde 
24%, enamjaolt oli tegemist värvulis-

tega. Metsise osas jäi tulemus lahti-
seks, sest geneetiline analüüs tuvas-
tas väljaheitest küll ühe kanaliste seltsi 
kuuluva linnu, ent liiki ei õnnestunud 
kindlaks teha. Teisi kanalisi, nagu laa-
nepüüd ja tetre, tarbisid samuti enim 
metsnugis ja kährikkoer (joonis 2). 
Siiski ei saa välistada, et metsisele on 
potentsiaalseks ohuks kõik kolm eel-
mainitud kiskjat, mistõttu tuleks edas-
pidi väljaheiteid koguda senisest veelgi 
suuremas mahus. 

Morfoloogilise analüüsiga leiti 
lindude jäänuseid enim kährikkoe-
ra (ES=30,7%), vähem metsnugise 
(ES=22,8%) ja punarebase (ES=17,4%) 
väljaheidetest. Kuigi morfoloogiline 
analüüs andis mõningaid lisaandmeid 
lindude sisaldumise kohta kiskjate 
toidus, ei olnud leitud materjali või-
malik määrata, kuna need olid väga 
lagunenud. Kahe meetodiga kokku 
tuvastati linde 41% väljaheidetest. 

Analüüsitud 106 proovist kolmeteist-
kümnes tuvastati nii morfoloogiliselt 
kui ka geneetiliselt lindude sisaldumi-
ne. Ainult geneetilise analüüsiga leiti 
linde kahekümnes ja ainult morfoloo-
gilisega kümnes väljaheitest.

Kui võrrelda neid varasemalt läbi 
viidud kiskjate toitumisuuringutega, 
mis olid tehtud sügistalvisel perioodil 
(meie uuringud olid kevadel ja vara-
suvel), siis selgus, et sügistalvel esi-
nes kolme kiskja toidus linde tundu-
valt vähem – leiti vaid 6% metsnugis-
te, 13% kährikkoerte ja 16,3% puna-
rebase maosisust (Soe 2012; Süld … 
2014; Ausmeel 2015). Kanalisi leiti 
neis uuringutes vaid 2% metsnugi-
se ja 6,9% kährikkoera maosisust 
(Ausmeel 2015; Süld … 2014), mis 
näitab, et ilmselt on kanalised oluli-
ne toit pigem kevadel. Rebase toidus 
leidus kanalisi sügistalvisel perioo-
dil 4,6% (Soe 2012). Kuigi metsist me 
rebase väljaheidetest ei tuvastanud, 
võib see tuleneda suhteliselt piira-
tud arvust valimist, mistõttu tuleks 
rebast ka edaspidi potentsiaalse vaen-
lasena käsitleda. Ka Leedus läbi vii-
dud toitumisuuringus, kus võrrel-
di kõiki kolme kiskjat, leiti, et linde 
sööb soojal perioodil enim metsnugis 
(ES=23,6%) ning kährikkoer ja puna-
rebane tunduvalt vähem (ES vasta-
valt 7% ja 7,8%; Baltrūnaitė 2002). 
Mujal läbi viidud uuringud on näi-
danud, et linnumunad ja noorlinnud 
võivad kevadel ja suvel olla metsnu-
gisele isegi sageduselt teine tarbi-
tav toidukategooria peale imetajate 
(Sidorovich … 2010). Metsnugised 
tarbivad linde sagedamini toiduks 
põhjapoolsetel aladel (Zhou … 2011). 

Eri uuringute võrdlemise teeb kee-
rukaks aga asjaolu, et varasemaid 
uuringuid ei viidud läbi metsise elu-
paikades, vaid tegu oli üldiste toitu-
misuuringutega. Samuti juhime luge-
ja tähelepanu asjaolule, et kõik vara-
semad uuringud põhinesid toiduob-
jektide morfoloogilisel analüüsil, mis-
tõttu võis lindude osa olla neis ala-
hinnatud. Seetõttu võib sügistalvisel 
perioodil olla kiskjate surve lindude-
le suurem, kui morfoloogial põhine-
vad meetodid näidata võimaldavad ja 
kisklussurvet lindudele tuleks hinnata 

Joonis 2. Kiskjaliste ja metssea väljaheidetes sisaldunud linnud – morfoloogilise 
ja geneetilise meetodi võrdlus. Geneetiline meetod osutus oluliselt pädevamaks 
kui morfoloogiline, võimaldades usaldusväärselt tuvastada nii kiskja kui ka nende 
söödud linnud (enamasti liigi tasemeni). Morfoloogilise meetodiga ei õnnestunud 
tuvastada ühtki kiskja söödud linnuliiki. Samuti võimaldas geneetiline meetod 
tuvastada näiteks metssea väljaheidetest 4,5 korda enam söödud linde kui morfo-
loogiline meetod. 
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lisaks kevadsuvele ka muul ajal, kasu-
tades teaduslikult oluliselt pädevamat 
geneetilist metoodikat.

Metsis ja teised kanalised 
metssea toidus
Käesoleva projekti kestel uuriti Eestis 
esmakordselt lindude, sealhulgas 
metsise ja teiste kanaliste, sisaldumist 
metssea kevadsuvises toidus. Kolme 
aasta jooksul koguti 109 metssigade 
väljaheidet, mida analüüsiti käesoleva 
projekti käigus väljatöötatud geneeti-
lise meetodiga. Lisaks kasutati klassi-
kalist morfoloogilist analüüsi, et hin-
nata uue geneetilise meetodi headust 
ja võrrelda meie tulemusi varasemate 
metsseatöödega.

Geneetiline meetod oli tulemuslik 
52 väljaheite puhul, milles DNA oli 
piisavalt hästi säilinud. Kokku tuvas-
tati metssea väljaheidetest linnu söö-
mist üheksal juhul (joonis 2), neist 
kolmel oli tegu metsise, ühel tedre 
ja ühel laanepüüga. Ülejäänud jär-
jestused määrati perekonna taseme-
ni – metsist kolm ja varest üks. Seega 
näitas geneetiline meetod, et lindu-
de esinemissagedus metssea toidus 
on ES=17,3%, seejuures kanaliste esi-
nemissagedus ES=15,4%. Seega on 
kanaliste esinemissagedus metssea 
kevadsuvises toidus võrreldav nugise 
ja kährikkoera omaga. 

Morfoloogilise analüüsiga tuvas-
tati linnu tarbimine vaid 3,8% proo-
videst, kusjuures morfoloogia põhjal 
ei õnnestunud ühelgi juhul jäänuste 
põhjal linnuliiki tuvastada. 

Siit võib järeldada, et geneetiline 
meetod osutus metssea puhul enam 
kui 4,5 korda täpsemaks, tuvastades 
oluliselt kõrgema lindude, sealhulgas 
metsise ja teiste kanaliste, esinemis-
sageduse metssea toidus. See annab 
alust arvata, et ka varasemates töö-
des, kus metssea toiduobjektid on 
määratud morfoloogiliselt, on lindu-
de leidumist metssea toidus tugevalt 
alahinnatud. 

Metssiga – kas kiskja või 
raipesööja?
On hästi teada, et metssiga sööb vaja-
dusel ka raibet, mistõttu kerkib küsi-
mus, kui suur roll on metsseal lindu-

de otsese kiskjana ja millise osa sööb ta 
raipena. Allpool selgitame, miks mets-
siga on eelkõige kiskja, kujutades reaal-
set ohtu nii metsisele kui ka teistele 
maaspesitsevatele kanalistele, seda eel-
kõige kevad-suvisel perioodil linnumu-
nade ja noorlindude kiskluse läbi. 

Projekti käigus kogusime kiskjate 
ja metssea väljaheited kevadel ja vara-
suvel, mil metsise ning teiste maas-
pesitsevate lindude munad ja noor-
linnud on metsseale potentsiaalne 
saak. Et metssiga hävitab maaspe-
sitsevate lindude kurnasid, on näi-
datud nii tehis- kui ka pärispesade 
jälgimisega (joonis 3), samuti võib 
metssiga murda noorlinde (Ballari … 
2013). Ka hiljutises Pärnu rannanii-
tudel läbiviidud uuringus tuvastati, 
et 6% linnupesadest rüüstas metssi-
ga (Mägi 2017). Saksamaal läbi viidud 
uuringus, kus jälgiti videokaamera-
tega linnupesi, tuvastati metssiga kui 
pesade rüüstaja (O. Keuling, suulised 
andmed). Metssea magusid analüüsi-
des oleme samuti leidnud munakoo-
ri ja linnulooteid, vahel ka väga suu-
rel arvul.

Noorlindude ja loodete luustik on 
veel suures osas kõhreline ja lagu-
neb metssea seedetrakti läbides, mis-

tõttu on visuaalsel vaatlusel võima-
lik väljaheidetest tuvastada vaid täis-
kasvanud lindudele kuuluvaid suu-
remaid sulgi, küüniseid ja luukilde. 
Enamikus meie analüüsitud proovi-
des ei esinenud silmaga nähtavaid 
linnujäänuseid ja määramine õnnes-

tus ainult geneetilisel 
analüüsil, mis viitab 
selgelt, et metssead 
olid enamasti söönud 
mune ja tibusid. See 
on heas kooskõlas 

metssea väljaheidete kogumise ajaga 
(kevad, varasuvi), mil metsise kurnad 
ja tibud on kättesaadavad. 

Seega on meie projektis geneetili-
se analüüsiga tuvastatud linnud eel-
datavalt metssea kiskluse tulemuse-
na söödud, mistõttu võib teda arvata 
metsise munade ja noorlindude hävi-
tajate hulka.

Geneetilise analüüsiga nii kiskja 
kui ka tarbitud linnu tuvastamine eel-
dab, et kiskja väljaheide oleks värske. 
Kui kiskja on söönud raibet, on DNA 
selles suure tõenäosusega juba seda-
võrd lagunenud, et geneetilise ana-
lüüsiga pole enam söödud lindu või-
malik tuvastada. Seega, nii kiskja kui 
ka linnu DNA peavad olema hästi säi-
linud, et neid üldse oleks geneetilisel 
analüüsil võimalik tuvastada. Kiskja 
söödud linnu puhul tuleb arvestada, 
et jäänused läbivad seedesüsteemi, 
mis lagundab DNAd. Seetõttu peab 
metssea tarbitud lind olema kas tema 

Joonis 3. Eri kiskjate osakaal tehispesade rüüstel metsise elupaikades Venemaal 
(Ekonomov 2016). 

Geneetilise analüüsiga nii kiskja kui 
ka tarbitud linnu tuvastamine eeldab, 
et kiskja väljaheide oleks värske.
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enda murtud või on linnu äsja tapnud 
mõni teine loom. Kui metssiga sööks 
linde vaid raipena, siis sedavõrd suurt 
söödud lindude osakaalu (17% mets-
sea väljaheidetest sisaldasid lindu) 
poleks meil olnud geneetiliselt või-
malik tuvastada. Samas õnnestus pro-
jekti käigus läbi viidud geneetilised 
analüüsid edukalt läbi viia alla pooltel 
juhtudel, mis näitab, et enamik proo-
videst olid juba kas liiga vanad või oli 
DNA neis keskkonnamõjude tõttu 
lagunenud (näiteks olid päikese käes, 
mistõttu DNA oli UV-kiirguse tõttu 
kahjustunud). 

Seega peaks metsseal olema võrd-
lemisi harv võimalus raibet süüa ja ka 
sel juhul tulevad kõne alla eelkõige 
täiskasvanud lindude raiped.

Vaid külmal perioodil on võimalik, 
et murtud lind ja tema DNA säilivad 
looduses pikemat aega. Et sel perioo-
dil on kiskjatel toitu aga raske leida ja 
nad on pidevas näljas, siis sööb kiskja 
murtud linnu reeglina kohe ära, nii et 
järgi jäävad vaid suled ja vähesel mää-
ral skeletti (sõltub kiskjast). Ja isegi kui 
ta osa jätab söömata, siis on raipele 
konkurents suur, sest pea kõik metsist 
ohustavad kiskjad söövad meelsasti 
raibet, eriti külmal perioodil. Reeglina 
leiavad teised kiskjad raipe märga-
tavalt kiiremini kui metssiga. Teiste 
kiskjate konkurentsi tõttu on mets-
seal võrdlemisi harva võimalus leida 
linnu raibet, kust veel midagi võtta 
on. Ka meie välitöödel leitud üksikute 
täiskasvanud metsisekukkede jäänuste 
lähedalt tuvastasime mitme eri kiskja 
(rebane, nugis, kährikkoer) väljahei-
teid, aga ei kordagi metssea oma, mis-
tõttu pole põhjust arvata, et ta raibete 
leidmises eelnimetatud kiskjatest edu-
kam on, ikka vastupidi. 

Kiskjad söövad lindude munad ja 
noorlinnud enamasti tervikuna ära. 
Seda nägime ka pesakatsetes, kus vaid 
üksikutel juhtudel õnnestus pärast 
kiskjate rüüstet munakoori leida. Ära 
söödud ja metsa alla jäänud munade 
koori võib metsise aladel küll vahel 
kohata, aga kui oletada, et metssiga on 
söönud mitte linnumune, vaid üksnes 
teiste kiskjate vedelema jäetud muna-
koori, siis sellisel juhul poleks geneeti-
lise analüüsiga väljaheitest lindu või-

malik tuvasta-
da, kuna DNA 
on reeglina liiga 
lagunenud. Selleks, et 
munakoorest saaks edu-
kalt DNAd eraldada, pea-
vad need olema värsked, aga kui 
metssiga on koori söönud, siis läbivad 
need veel lisaks tema seedesüstee-
mi, kus DNA laguneb juba sedavõrd, 
et geneetilisel analüüsil pole võimalik 
lindu tuvastada.

Lisaks metsseale uurisime samas 
piirkonnas lindude leidumist teiste 
kiskjate (eelkõige kährikkoer, nugis ja 
rebane) toidus (joonis 2). Kui gi prot-
sentuaalselt oli kanaliste esinemissa-
geduses kiskjate vahel väikseid eri-
nevusi, ei saa väita, et nugis, rebane 
või kährikkoer ohustaks metsist ja 
teisi kanalisi rohkem kui metssiga – 
kõik nad on olulised vaenlased, kuid 
metssea osatähtsust on varasemalt 
selgelt alahinnatud. Meie uurimus 
näitas selgelt, et metssea roll on seni-
arvatust palju suurem – tervelt 15,4% 
väljaheiteid sisaldas kanaliste jäänu-
seid, sealhulgas metsise omi. 

Metssiga on seega metsisele ja 
teistele maaspesitsevatele lindudele 
ohtlik kiskja, seda peamiselt linnu-
munade ja noorlindude hävitajana. 

Vaid täiskasvanud kanalistele ei kuju-
ta metssiga arvatavasti kuigi suurt 
ohtu ja tarbib neid pigem teiste kisk-
jate murtud raipena. 

Kokkuvõtteks – kiskjatel on suur 
roll metsise suremusel
Praegune metsise kaitse põhineb 
mängupaikade säilitamisel ja häiri-

matuse tagamisel, kuid tänu projek-
ti käigus väljatöötatud uue geneetili-
se meetodi rakendamisele tuvastasi-
me, et kiskjatel on samuti väga olu-
line roll metsise suremuses. Metsist 
ja teisi kanalisi ohustavad erinevad 
kiskjad, meie uurimisaladel olid neist 
olulisemad metsnugis ja kährikkoer. 
Uudse tulemusena saime geneetilise 
analüüsi abil teada, et lisaks neile võib 
metssiga olla metsise tõsine ohus-
taja, kelle osa metsiste suremuses, 
peamiselt munade ja tibude sööjana, 
on siiani selgelt alahinnatud mitte 
ainult Eestis, vaid ka mujal maail-
mas. Metsise projekti toitumisuurin-
gu tulemuste põhjal oleme rahvusva-
helises teadusajakirjas publitseerinud 
teadusartikli (Oja … 2017) ja mõned 
on veel valmimas. Lisaks moodusta-
vad projekti tulemused osa Ragne Oja 
2017. aasta augustis kaitstud doktori-
tööst (Oja 2017) ja Egle Soe käimas-

olevast doktoritööst.       

Kuidas edasi 
talitada?
Erinevate kiskjate 
roll metsise ja teiste 
kanaliste suremuses 
vajab kindlasti eda-

sisi uuringuid. Käesolev projekt oli 
vaid üks samm mõistmaks, millist 
ohtu kujutavad endast kiskjad nii 
metsisele kui ka teistele kanalistele. 
Üks oluline probleem, mida tuleks 
teaduslikult analüüsida, on kiskjate 
ruumilised liikumised eri aastaae-
gadel metsise elupaikades, liikumis-
te sesoonsed muutused ning mõju 

metssea maost leitud 
linnulooted ja muu 
loomne materjal. 

malik tuvasta-
da, kuna DNA 
on reeglina liiga 
lagunenud. Selleks, et 
munakoorest saaks edu-
kalt DNAd eraldada, pea-
vad need olema värsked, aga kui 
metssiga on koori söönud, siis läbivad 
need veel lisaks tema seedesüstee-
mi, kus DNA laguneb juba sedavõrd, 
et geneetilisel analüüsil pole võimalik 

matuse tagamisel, kuid tänu projek-
ti käigus väljatöötatud uue geneetili-

metssea maost leitud 
linnulooted ja muu 
loomne materjal. 
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Metssiga on metsisele ja teistele 
maaspesitsevatele lindudele ohtlik 
kiskja, seda peamiselt linnumunade 
ja noorlindude hävitajana. 
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metsise ja teiste kanaliste arvuku-
sele. Edasised uuringud selles vallas 
annaksid väga vajalikku teavet, kui-
das ja millal erinevad kiskjad metsi-
se elupaikades liiguvad ja kas esineb 
perioode (näiteks mängu- ja pesit-
susperiood), mil kiskjad metsise elu-
paikadesse suisa koonduvad. See 
oleks väärtuslik infot nii RMKle kui 
ka looduskaitsega tegelevatele insti-
tutsioonidele metsise ja teiste maas-
pesitsevate kanaliste kaitse pare-
maks planeerimiseks. 

Täname kõiki projekti „Metsise 
elupaigakvaliteeti määravate tegurite 
kompleksuuring” osapooli ning neid, 
kes abistasid välitöödel! Käesolevat 
uuringut finantseerisid RMK ja Eesti 
Teadusagentuur (IUT20-32).   
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