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Infoleht

Geneetiliste uuringute tihtsus taimepopulatsioonide kaitsel ja taastamisel

Bakalaureuseto6 eesmirgiks on anda erinevate ndidete varal ilevaade geneetilise
mitmekesisuse rollist taimepopulatsioonide kaitses ja taastamises ning sellest, kuidas geneetilisi
uuringuid kaitse- ja taastamistodde planeerimiseks ja hindamiseks rakendada. Kaisitletakse
kolme suuremat teemat, milleks on (1) kasvukohtade killustumise mgju hindamine geneetiliste
meetoditega ning sellest tulenevalt optimaalsete kaitsemeetmete planeerimine ja hindamine, (2)
taimepopulatsioonide  kohastumisvdéime  hindamine seoses  kliima- ja  muude
keskkonnamuutustega ning (3) taksonoomia ja hiibridiseerumisega seotud probleemide
lahendamine. To66s késitletud uurimused kinnitavad, et geneetilisi aspekte tuleb
taimepopulatsioonide kaitsel ja taastamisel arvesse votta, sest see aitab ennetada suuremaid

ebadnnestumisi ning annab aluse paremaks erinevate 6koloogiliste protsesside moistmiseks.

Mairksonad: geneetiline mitmekesisus, populatsioonigeneetika, taastamine, kliitmamuutused,

hiibridiseerumine, kasvukohtade killustumine, taksonoomia
CERCS teadusalade koodid: B225 Taimegeneetika, B270 Taimeokoloogia
The importance of genetic diversity in plant population restoration and conservation

The purpose of this bachelor thesis is to give an overview about the importance of genetic
diversity in restoring and conserving plant populations and about the use of genetic tools in
planning plant population conservation and evaluation of restoration and conservation methods.
The thesis focuses on three following topics: (1) the use of genetic tools for assessing the impact
of habitat fragmentation and for planning and evaluating related conservation methods, (2) the
use of genetic tools in the evaluation of plant population adaptability regarding climate and
other environment changes and, (3) application of genetic tools in determining uncertainties in
taxonomy and hybridisations. The studies confirm that genetic aspects must be considered in
plant population restoration and conservation — it will help to avoid major failures and provide
opportunities to enhance understanding ecological processes involved in restoration and

conservation.
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Sissejuhatus

Kasvukohtade killustumine, voorliikide invasioon ja muutuvad keskkonnatingimused on peamised
elurikkust ohustavad tegurid. Uha enam uurimusi niitab, et ohustatud pole vaid haruldused, vaid ka
seni tavaliseks peetud liigid. Seetottu on taastamis- ja Kaitsetegevusel aina olulisem ja vastutusrikkam
roll elurikkuse pilisimajaamisel. Lisaks tuleks looduskaitses tavaparaselt eesmargiks seatud liigilisele
mitmekesisusele enam tihelepanu pdorata populatsioonide geneetilise mitmekesisuse taastamisele ja
hoidmisele, sest geneetiline mitmekesisus aitab taimepopulatsioonidel toime tulla muutuvate
keskkonnatingimustega, sealhulgas ka kdimasolevate kliimamuutustega. See on voimalik juhul, kui
taastamisel ei piirduta kohalikul tasandil sobivate kasvukohatingimuste taastamisega, vaid luuakse
soodsaid tingimusi populatsioonide vahelise sidususe loomiseks nii maastiku- kui ka suuremas
ruumiskaalas (Kramer & Havens 2009; Aavik & Helm 2017). Oluliste teadmiste rakendamiseks
peaks looduskaitsebioloogia ja taastamisokoloogia laiendama ka kasutavate meetodite valikut.
Looduskaitsegeneetika on too0riist, mille abil on vodimalik vastata paljudele erinevatele
looduskaitseliselt huvipakkuvatele kiisimustele. Muuhulgas aitavad geneetilised meetodid planeerida
optimaalseid viise taastamiseks ning hinnata nende edukust, véltimaks taimepopulatsioonide edasist
kadumist ja liikide véljasuremist ning tagades populatsioonide voimekust kohastuda muutuvate

keskkonnatingimustega.

Kéesoleva t00 eesmirgiks on teadvustada geneetiliste uuringute téhtsust eeskétt olulisemate
elurikkust mojutavate tegurite moju hindamisel, kuigi vOimalike looduskaitseliste kiisimuste
ampluaa, millele geneetilised uuringud vastata voimaldavad, on mérkimisvédrselt laiem. Enim
tahelepanu pooratakse taimepopulatsioonide kaitset ja taastamist holbustavate geneetiliste uuringute
tutvustamisele. To6 esimeses peatiikis keskendutakse kasvukohtade pindala vidhenemisest ja
killustumisest pdhjustatud geneetiliste probleemide tuvastamisele. Teises peatiikis arutletakse, kuidas
geneetilised meetodid aitavad hinnata taimede kohastumisvdimet kliima- ja muude
keskkonnatingimuste muutustega. Kolmandas peatiikis antakse iilevaate sellest, kuidas erinevad
geneetilised uuringud aitavad lahendada taksonoomia ja hiibridiseerumisega seotud probleeme.
Neljandas, tutvustatakse pogusalt looduskaitsegeneetikas enim kasutavaid geneetilisi markereid ning
mitmekesisuse indekseid ja analiiisimeetodeid. Lugemise holbustamiseks on toole lisatud enim
kasutavate moistete sOnastik, milles esinevad sdnad on esmamainimisel dra maérgitud tdrniga.
Ulevaade Eestis viimase kiimnendi jooksul libiviidud taimepopulatsioonide kaitset ja taastamist

puudutavatest looduskaitsegeneetilistest uuringutest on lisatud lisasse (lisa 1).



Toos enim kasutavate moistete sonastik (pohineb  Opikutel "Sissejuhatus
looduskaitsebioloogiasse™ (Primack et al. 2008) ja " Geneetika. Opik kérgkoolile" (Heinaru
2012).

Alleel (ingl allele) — kromosoomi lookuses olev iiks kahest vOi mitmest alternatiivsest
geeniteisendist.

Ex situ liigikaitse (ingl ex situ preservation) — liigikaitse tehistingimustes (loomaaedades,
akvaariumides, botaanikaaedades jm).

Fenotiiiip (ingl phenotype) — organismi vaadeldavad tunnused, mis on maératud tema genotiiiibi
ja keskkonnategurite koostoimes.

Geenitriiv (ingl genetic drift) — populatsiooni alleelisageduste muutus pdlvkondade vahel juhuslike
korvalekallete tottu.

Geenivool (ingl gene flow) — geneetilise info levik tihest populatsioonist teise isendite, seemnete ja
oietolmu leviku teel.

Genotiiiip (ingl genotype) — organismi geneetiline struktuur (geenilookuste alleelne koosseis).
Hardy-Weinbergi printisiip (ingl Hardy-Weinberg principle) — matemaatiline seadusparasus, mis
voimaldab maéérata populatsioonis juhuslike ristumiste korral genotiiiipide sagedusi ldhtuvalt
olemasolevates alleelisagedustest.

In situ looduskaitse (ingl in situ preservation) — liikide (populatsioonide) kaitse nende looduslikus
elupaigas.

Kaugristumissurutis ehk autbriiddepressioon (ingl outbreeding depression) — viga erineva
geneetilise materjaliga isendite (sugulasliikide, alamliikide voi ka eristunud populatsioonide
isendite) paaritumisel tekkiva jarglaskonna elujoetus, viljatus voi voimetus keskkonnaga kohaneda.
Kohasus (ingl fitness) — isendi keskkonnatingimustega kohastumise ja kohanemise aste, mis
véljendub paljunemisedukuses (paljunemisvoimeliste jarglaste arvus).

Lahiristumissurutis ehk inbriiddepressioon (ingl inbreeding depression) — omavahel
lahisuguluses olevate isendite ristumisel avalduv jarglaste viiksem elujoud ja vdhenev viljakus voi
iseqgi steriilsus.

Pudelikaelaefekt (ingl bottleneck effect) — geenitriivi erivorm, mille puhul populatsiooni arvukus
on ajutiselt drastiliselt alanenud.

Rajajaefekt (ingl founder effect) — populatsiooni pudelikaela erijuht, mille puhul

lahtepopulatsioonist irdunud voi eemaldatud tiksikud isendid panevad aluse uuele populatsioonile.




1. Kasvukohtade pindala kaost ja Kkillustatusest péhjustatud

probleemide tuvastamine

Kasvukohtade killustumine ehk fragmenteerumine on iiks olulisemaid elurikkust ohustavaid
tegureid (Haddad et al. 2015), mis voib mdjutada taimepopulatsioonide geneetilist
mitmekesisust ning sellega seotud kohasust* ja pikaajalisemat kohastumisvdimet mitmel moel.
Seetottu on looduskaitsegeneetika iiheks oluliseks iilesandeks tuvastada selliseid maastike
timberkujundamisest pohjustatud geneetilise mitmekesisuse muutusi ning olukorra
parandamiseks sobivaid tegevusi soovitada. Esiteks, kasvukohtade kadu védhendab
populatsioonide suurust (Young et al. 1996). Teiseks, kasvukohtade ruumiline Kkillustumine
suurendab taimepopulatsioonidevahelist ruumilist isolatsiooni, mille tulemusel véheneb
populatsioonidevaheline geenivool* (Honnay & Jacqyemyn 2007). Nii populatsioonide
suuruse kahanemine kui ka ruumiline killustumine vOib omakorda kaasa tuua
populatsioonidesisese geneetilise mitmekesisuse vdhenemise ja sellega seotud kohasuse
languse (Young et al. 1996). Kasvukohtade killustumise m&ju pole aga koikidele taimeliikidele

ithesugune ning soltub mitmetest erinevatest tunnustest.

Kéesolevas peatiikis antakse {iilevaate looduskaitsegeneetilistest uuringutest, mis aitavad
tuvastada kasvukohtade killustumise md&ju nii  populatsioonisisesele geneetilisele
mitmekesisusele kui ka geenivoolule, ja hinnatakse nende tegurite voimalikke looduskaitselisi
tagajirgi. Lisaks tuuakse vélja olulisemad taimede tunnused, mis elupaikade killustumise ja

geneetilise mitmekesisuse vahelisi seoseid voivad mojutada.

1.1. Populatsioonisisese geneetilise mitmekesisuse hindamine

Uks olulisemaid elupaikade killustumisega kaasnevaid populatsioonide —geneetilist
mitmekesisust mojutavaid tegureid on populatsioonide suuruse kahanemine. Mida suurem on
populatsioon, seda suurem on reeglina selle populatsiooni geneetiline mitmekesisus (Frankham
et al. 2004; Leimu et al. 2006). Viiksemad populatsioonid on iildjuhul haavatavamad, kuna
nendes suureneb geneetilise triivi* roll (peatiikk 1.1.1), kasvab ldhiristumise* tdendosus
(peatiikk 1.1.2), kahaneb geneetiline mitmekesisus ning kaasneb kahjulike mutatsiooni
kuhjumine (Young et al. 1996).



Populatsioonide suuruse ning geneetilise mitmekesisuse vahelist seost on nédidanud paljud
uuringud. llves et al. (2013) uurimuses selgus, et iiliharuldase taimeliigi hariliku kobarpea
(Ligularia  sibirica)  geneetiline  mitmekesisus  Eestis oli  positiivselt  seotud
populatsioonisuurusega. Leiti, et geneetiline mitmekesisuse kadumine aja jooksul (geneetiline
erosioon) vois osaliselt pohjustada vdiksemate populatsioonide madalamat kohasust. Sarnaselt
eelneva uuringuga leiti positiivne seos ka haruldase niiduliigi Dianthus sequieri ssp. glaber
populatsioonisuuruse ja geneetilise mitmekesisuse vahel (Busch & Reisch 2016). Leimu et al.
(2006) metaanaliitis, mis koondas suure hulga selleteemaliste uuringute tulemusi, niitas, et
taimepopulatsiooni suurus, kohasus ja geneetiline mitmekesisus on iiksteisega tdepoolest
enamikel juhtudest positiivselt seotud. Need nédited kinnitavad veelkord, et véiiksemaid
populatsioone iseloomustab sageli madalam geneetiline mitmekesisus. Tuleb aga silmas
pidada, et vihenenud taimede kohasust vdikestes populatsioonides mdjutavad lisaks kahanenud
geneetilisele varieeruvusele ka keskkonnafaktorid, demograafiline juhuslikkus (geenitriiv, vt
peatiikk 1.1.1), ldhiristumine (vt peatiikk 1.1.2), uuritavate taimede tunnused (vt peatiikk 1.3)
ja biootilisted interaktioonid (Leimu et al. 2006), mida tuleb looduskaitsetegevuse

planeerimisel samuti arvesse votta.

1.1.1. Geenitriiv

Geenitriiviks nimetatakse alleelisageduste juhuslikke polvkondadevahelisi muutusi, mille
erijuhtudeks on pudelikaelaefekt* ja rajajaefekt* (Heinaru 2012). Geenitriiv mojutab
tugevamalt eelkdige viikesed populatsioone (Primack et al. 2008). Alleelisageduste juhuslikud
muutused ja alleelide kadu populatsioonis toimuvate pudelikaelaefektide tdttu méngivad olulist
rolli taimepopulatsioonide geneetilisel vaesustumisel ja sellega seotud kohasuse ning
pikaajalisema kohastumisvdime kahanemises, kuna triivi tottu vOib populatsioonist kaduda
moni kohasuse ja adaptatsioonivoime seisukohast oluline geenivariant ehk alleel (Young et al.
1996; Honnay & Jacquemyn 2007). Samuti on protsessist mojutatud véikesed populatsioonid
tundlikumad ka teiste kahjulike geneetiliste mdjude suhtes, nagu ldhi- ja kaugristumissurutis®
(Reed & Frankham 2003; Primack et al. 2008; vt peatiikk 1.1.2.ja 1.1.3). Kuna viimase sajandi
jooksul asetleidnud kasvukohtade killustumisega kaasnenud olulisemaid elurikkust m&jutavaid
tegureid on olnud populatsioonisuuruste jarsk kahanemine, Siis vOib arvata, et viaga paljud

taimepopulatsioonid on pudelikaelaefekti poolt mdjutatud.
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Joonis 1. Populatsiooni suuruse Kiire vdhenemine aja jooksul pudelikaela tdttu. Ringi suurused téhistavad
populatsioonisuuruse kahanemist, vérvilise ringid aga erinevate isendite genotiiiipe*. Isendite arvukuse
kahanemisel kaovad juhuslikult populatsioonist rohelised ja kollased genotiiiibid ning muutub siniste ja punaste

genotiiiipide sagedus. Joonis on eestikeelseks kohandatud viljaande ‘’Naturschutzgenetik’” pdhjal (Holderegger
& Segelbacher 2016).

Jacquemyn et al. (2010) uurisid haruldase varretu ohaka (Cirsium acaule) geneetilist
mitmekesisust, eeldades, et kasvukohtade killustumise tagajarjel on populatsioonide geneetilist
mitmekesisust mojutanud eelkdige pudelikaclaefekt. Hinnates nii ajaloolist kui tdnapaevast
kasvukohtade pindala leidsid nad, et geneetilise pudelikaela olid ldbinud just need
populatsioonid, mis asusid kasvukohtades, mille pindala oli viimase sajandi jooksul
markimisvaarselt kahanenud. Samuti todeti, et geenivoolu puudumine fragmenteerunud
maastikus ei voimalda geenitriivi kaudu kaduma ldinud alleelide ehk geenivariantide levikut
pudelikaela ldbinud populatsioonidesse, mis voib omakorda peegelduda populatsiooni
kahanenud elujdulisuses (Couvet 2002; Jacquemyn et al. 2010). Sarnaselt eelnevaga tuvastasid
Aavik et al. (2017), et koik vaadeldud endeemse ja haruldase saaremaa robirohu (Rhinanthus
osilinesis) populatsioonid olid hilises minevikus kogenud olulist populatsioonisuuruse
viahenemist, mis viljendus geneetilises pudelikaclaefektis. Toendoline pdohjus seisnes
kasvukohtade (allikasood ja teised mérgalad) pindalade drastilises vahenemises viimase sajandi

jooksul ning populatsioonide vahelise sidususe kaos.

Teiseks geenitriivi erijuhuks on rajaefekt ehk asutajaefekt, mille kdigus populatsioonist
eraldunud isendid loovad reeglina vorreldes allikpopulatsiooniga vidiksema ja seega ka
geneetiliselt vaesema populatsiooni (Heinaru 2012), mistottu tuleks voimalikku rajajaefekti
teket nii olemasolevate populatsioonide kaitsel kui ka uute populatsioonide taastamisel (nt.
isendite timberistutamisel) kindlasti véltida. Mitmed uuringud aga néitavad, et uue kasvukoha
hoivamise kéigus voidakse teatud tingimustel asutajaefekt iiletada. Monel juhul ei teki seda
tildse ning siilib allikpopulatsiooniga sarnane korge geneetiline mitmekesisus. Niiteks eeldati

Helsen et al. (2013) poolt tehtud uuringus, et uued, hiljuti kolonisatsiooni 14bi teinud hariliku



pune (Origanum vulgare) populatsioonid kannatavad asutajaefekti all, kuid geneetiline uuring
tuvastas, et enamik geneetilise mitmekesisuse parameetreid olid sarnased n-6.
emapopulatsioonide vastavate niitajatega. Taimepopulatsioonide véimekus véltida efekti
soltus suuresti naaberpopulatsioonide arvust: mida rohkem leidus uute punepopulatsioonide
timbruses teisi geneetiliselt mitmekesiseid sama liigi populatsioone, seda viiksem oli
toendosus, et antud populatsioon pudelikaelaefekti all kannatab. Teise, Eestis 1dbi viidud
uuringu kadigus, vaadati halli kdpa (Orchis militaris) hiljutise kolonisatsiooni m&ju geneetilist
varieeruvusele n-6. vanades, geneetiliselt rikastes ja uutes populatsioonides. Leiti, et uued
populatsioonid ei kannatanud asutajaefekti all ning olid geneetiliselt tipris mitmekesised (llves
et al. 2015). Mdlema uuringu puhul voib eeldada, et efekti viltimise tagas piisavalt sidus

maastik ning teiste vdimalike allikpopulatsioonide sealne olemasolu.

1.1.2. Lihiristumine

Kui populatsioonis isendite arvukus mérkimisvaérselt vaheneb, suureneb tdendosus paljuneda
omavahel suguluses olevate isendite vahel (Young et al. 1996). Lahiristumisega kaasneb
enamasti suurenenud homosiigootsus, mis suurendab vdimalike Kkahjulike retsessiivsete
mutatsioonide avaldumist ja fikseerumist. See omakorda kahandab taimede kohasust (Reed &
Frankham 2003). Lé&hiristumise oluline mdju taimede kohasusele ja populatsioonide
elujoulisusele viljendub ldhiristumissurutises ehk inbriiddepressioonis (Charlesworth & Willis
2009). Kui ldhiristumine on populatsioonis toimunud pikka aega, v3ib tugevnenud loodusliku
valiku surve kahjulikud mutatsioonid populatsioonidest eemaldada (ingl genetic purging).
Pikaealisemate liikide puhul voivad aga muutused populatsioonide suuruses olla liiga kiired
ning keskkonnategurite muutuste poolt avaldatav hairing liiga tugev, mistdttu looduslik valik
ei joua negatiivseid kahjulikke mutatsioone piisavalt kiirelt eemaldada, nii et siiliks
populatsiooni pikaajalisem elujoulisus. Seetdttu on ldhiristumise tuvastamine ja negatiivsete
tagajdrgede viltimine iiks olulisemaid tegureid, millega viikeste populatsioonide Kaitsel

tegeleda tuleks.

Aavik et al. (2012) uurisid 26 kédokanni (Lychnis flos-cuculi) populatsiooni geneetilist
mitmekesisust, ldhiristumist ja geneetilist struktuuri. Uuritud populatsioonidest olid umbes
pooled looduslikku piritolu. Ulejdsinud populatsioonid olid taastatud seemnefirmadest périt
seemnesegude kiilvamise teel. Vaatamata taastamisprojekti seemnetega varustanud ettevotte

pingutusele sdilitada seemnesegudes geneetiline mitmekesisus, tdheldati taastatud
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kéokannipopulatsioonides kolm korda suuremat Ildhiristumiskoefitsenti kui looduslikes
populatsioonides. See vdis tuleneda peamiselt kahest asjaolust: (1) kas sellest, et seemnefirma,
kus taastamiseks kasutatud seemneid paljundati, kogus seemned paljundamiseks viikestest
populatsioonidest voi/ja kdrge lahiristumiskoefitsiendiga populatsioonist, vdi (2) kaasneb
lahiristumiskoefitsiendi paratamatu kasv sellega, et seemnefirmades samast allikast parit

seemnematerjali iile liiga paljude pdlvkondade paljundatakse.

Talve et al. (2012) jareldas oma uuringus, et saaremaa robirohu (R. osiliensis) kehv
idanemisvdime voib olla seotud kdrge ldhiristumisega. Nimelt iseloomustas liigi seemneid
vorreldes  teiste  robirohuliikidega maérkimisvéarselt vidiksem idanevus, madalam
heterosiigootsus ja kdrgem lahiristumiskoefitsent. Pole vélistatud, et madalat idanevust kui {ihte
kohasust indikeerivat tunnust pdhjustas ldhistumissurutis. Samuti leiti uuringus, mis keskendus
maastikumuutuste mdju hindamisele saaremaa robirohupopulatsioonide geneetilisele
mitmekesisusele, et vaadeldud populatsioonid kannatasid korge léhiristumise all. Seetottu
peaksid edaspidised uuringud vilja selgitama, kas korge ldhiristumisméér haruldase liigi
populatsioonides pdhjustab madalamat kohasust ning ohustab selle kaudu populatsioonide
pikaajalist plisimajdamist (Aavik et al. 2017). Ka teised uuringud on tuvastanud haruldaste
tundlikkust Idhiristumisele. Severns (2003) uuris, kuidas mojutab ldhiristumine ja populatsiooni
suurus haruldase taimeliigi Lupinus sulphureus ssp. kincaidii seemnete produktsiooni ja teisi
kohasuse tunnuseid. Leiti, et lahiristumissurutis pohjustas lahiristumisele tiiiipilisi simptomeid,

nt. madalat seemnete arvu.

Elupaigakao tagajirjel muutuvad taimepopulatsioonid vdiksemaks ja isoleeritumaks, mistottu
on hea levikuvdime sdilitamine geneetilise mitmekesisuse tagamiseks ddrmiselt oluline. Mix et
al. (2006) aga leidsid, et ldhiristumine vdib markimisvédrselt kahandada piisik-porsasheina
(Hypochaeris radicata) levikuvoimet. Niisiis ei mdjuta ldhiristumine negatiivselt mitte {iksnes

kohasust, vaid ka isendite maastiku skaalas levikut.

1.1.3. Geneetiline rikastamine ning kaugristumissurutis

Geneetiline rikastamine (ingl genetic rescue) ehk madala geneetilise mitmekesisusega
populatsioonidesse uute genotiilipide toomine on ks looduskaitselisi lahendusi
populatsioonide geneetilise vaesumise ning sellega seotud geenitriivi ja l&hiristumise

probleemiga tegelemiseks. Markimisvédrset positiivset mdju geneetiliselt vaesunud
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populatsioonide kohasusele on demonstreeritud paljudes looduskaitsealastes uuringutes
(Frankham 2016). Reynolds et al. (2012) niitasid mererohu (Zostera marina) naitel, et
geneetiline rikastamine tostab oluliselt taastatavate populatsioonide kohasust. Sarnaselt
eelnevaga uurisid Pickup et al. (2013) rikastamise mdju haruldase mitmeaastase taimeliigi
Rutidosis leptorrhynchoides kohasusele iile mitme pdlvkonna. Uurimuses selgus, et tegevusest
voidavad eeskétt viikesed populatsioonid, mida iseloomustas kdrge ldhiristumiskoefitisent.
Tulemus oli parim, kui populatsioonid, mida rikastamise doonorina kasutati, olid suured ja

geneetiliselt mitmekesisemad.

Uks vdimalikke negatiivseid nihtusi, mis geneetilise mitmekesisuse rikastamisega voib
kaasneda, on kaugristumine ehk autbriiding. Kaugristumissurutiseks (ingl outbreeding
depression) nimetatakse jarglaste kohasuse langust, kui vanemad on geneetiliselt liiga erinevad.
Sagedasem on see populatsioonidevahelisel ristumisel, mis on kohastunud erinevate
keskkonnatingimustega. Nad on geneetiliselt vdga erinevad ning mille levik on geograafiliselt
piiratud (Frankham et al. 2004). Kaugristumissurutist on tdheldatud ka mitmetes
looduskaitsealastes uuringutes. Fenster & Galloway (2000) uurimuses liigiga Chamaecrista
fasciculata leiti, et kaugristumissurutis avaldus alles siis, kui doonor- ja rikastatav populatsioon
asusid iiksteisest viga kaugel. Hilise generatsiooni hiibriididel (F3) vidhenes kohasus rohkem
vorreldes esimese pdlvkonna hiibriididega (Fenster & Galloway 2000). Tihtipeale avaldbki
Kaugristumissurutis  hilisemates pdlvkondades, kui epistaatilised (koadapteerunud)
geenikomplektid hakkavad rekombinatsiooni tagajarjel lagunema (Edmands 2006). Teisalt on
mitmed tlevaatet6dd ndidanud, et isegi kui ristuvate populatsioonide tulemuseks on ajutine
kaugristumissurutis, viib looduslik valik kiire kohasuse taastumiseni ja 16puks tihti paremagi
kohastumiseni (Frankham et al. 2004). Samas tuleks aga iga liigi puhul eraldi hinnata
voimalikke ldhiristumise ja kaugristamise ohte ja voimalusi, et kaugristumissurutise risk oleks

voimalikult viaike (Edmands 2006).

1.2. Populatsioonidevahelise geenivoolu tuvastamine

Geenivooluks nimetatakse populatsioonidevahelist geneetilise info vahetust (Heinaru 2012),
mis taimede puhul toimub seemnete ja Oietolmu leviku teel. Geenivoolu kiigus voivad
genofondi sattuda uued alleelid*, mis suurendavad populatsioonide geneetilist mitmekesisust
ja sellega kaasnevat kohasust (Frankham et al. 2004). Elupaikade killustumise tagajérjel ei

suuda vool paraku sageli enam tagada kaotatud alleelide taastumist (Honnay & Jacquemyn
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2007). Et aga taastuks populatsioonidesisene geneetiline mitmekesisus, on populatsioonide
taastamisel ja edasisel kaitsel adrmiselt oluline tagada nende vaheline geneetilise materjali levik

ning hinnata, kas elluviidud Kkaitse- ja taastamismeetodid seda ikka vdimaldavad.

(a) (b)
*.

S

w

Joonis 2. Skemaatiline joonis kujutab geneetiliste meetodite abil geenivoolu hindamist. Joonisel (a) on kujutatud
geenivoolu erinevate populatsioonide (ringide) vahel. Virvid tahistavad erinevaid genotiiiipe. Geneetilise uuringu
abil on vdimalik tuvastada, millised isenditest on hiljuti populatsiooni levinud (nt. 'punane’ ja 'roheline' isend
'siniste' genotiilipidega populatsioonis on levinud vastavalt 'punaste’ ja 'roheliste’ genotiilipidega populatsioonist).
Nooled tdhistavad rindamissuunda. Joonisel (b) kujutavad kahevarvilised punktid indiviide, kes on parinud oma
vanematelt erinevad geenivariandid ehk alleelid. Samuti on kujutatud praeguste populatsioonide jareltulijaid ja
vilja- ja sisserdandajad (polvnemise tuvastamise meetodid). Noolte paksus tdhistab geneetilise info vahetuse ulatust
(Csencsics & Gugerli 2017).

Paraku on taimede puhul geenivoolu raske ning paljude liikide puhul vdimatu tavapiraste
okoloogiliste meetoditega uurida. Uks looduskaitsepraktikas vihem kasutust leidnud vdimalusi
oietolmu ja seemnete leviku hindamiseks on geneetiliste meetodite kasutamine (Aavik & Helm
2017; joonis 2). Niiteks voib kasutada voolu indikaatorina populatsioonide vahelist geneetilist
erinevust (Holderegger et al. 2010). Moned meetodid voimaldavad aga konkreetsemalt hinnata,
millised analiilisitud isenditest on hiljaaegu populatsiooni levinud ning millised on n-6.

kohalikku péritolu (Manel et al. 2005; joonis 2).

Alati ei pruugi taimepopulatsioonide taastamine tagada maastikuskaalas populatsioonide
vahelist seemnete ja Gietolmu levikut. Aavik et al. (2013) uurisid geneetiliste meetodite abil
ligi 10 aastat tagasi taastatud ning looduslikku péritolu kdokanni (Lychnis flos-cuculi)
populatsioonide vahelist geenivoolu. Leiti, et kiilvatud ja looduslikku péritolu populatsioonide
vaheline geenivool oli viga piiratud. Uheks pdhjuseks oli tdenioliselt populatsioonide
ruumiline isolatsioon hoolimata taastamisest. See omakorda vois takistada taime seemneid ning

dietolmu levitavate vektorite (peamiselt tolmeldajate) litkumist populatsioonide vahel. Seetottu
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tuleks taastamisel tagada mitte iiksnes populatsioonide omavaheline ruumiline sidusus, vaid

tuleks luua ka tingimused levikuvektorite litkumiseks.

Ka mitmed teised looduskaitsegeneetilised uuringud on néidanud levikuvektorite olulisust
populatsioonidevahelise sidususe taastamisel. Niiduliigi kartuusia nelgi (Dianthus
carthusianorum) seemnetel puuduvad morfoloogilised tunnused, mis vdimaldaks neil levida
loomade voi tuulega. Siiski nditas Rico et al. (2014) uuring, et seemnete levimine karjatamise
kaudu oli iiks oluline uuritud populatsioonide geneetilist struktuuri mojutavaid tegureid.
Omavahel kariloomade kaudu iihenduses olnud taimepopulatsioonid olid geneetiliselt palju
sarnasemad kui need, mis ei olnud kariloomade liikumise abil funktsionaalselt ithendatud.
Kasutades geneetilisi meetodeid, leiti sarnane tulemus ka teise liigi hariliku karukella
(Pulsatilla vulgaris) puhul. Lammaste karjatamise kaudu paranes rohumaade sidusus ning
suurenes populatsioonide geneetiline mitmekesisus. Samuti tdheldati, et korgema geneetilise

mitmekesisusega populatsioonid tootsid rohkem ja raskemaid seemneid (DiLeo et al. 2017).

Populatsioonidevahelist geenivoolu vdivad takistada ka erinevad maastikuelemendid (joonis
3). Teadmised sellest, millised maastikuelemendid toimivad barjddrina, millised aga voolu
soodustavad, voivad méarkimisvaarselt looduskaitsetegevuste edukust tosta (Keller et al. 2015).
Aavik et al. (2017) uurisid haruldase endeemse saaremaa robirohu (R. osiliensise)
populatsioonide geneetilist mitmekesisust. Leiti, et populatsioone {imbritseva maastiku
vOsastumine ning metsastumine mdjutas alleelide sagedust negatiivselt ja vois suurendada ka
lahiristumist. Mets kaitus tdendoliselt kui dietolmu levikubarjaér, takistades tolmeldavate
putukate liikumist {ihest populatsioonist teise. Samale jareldusele jouti ka iihes teises uuringus,
kus hinnati erinevate maastikuelementide moju hariliku karukella (Pulsatilla vulgaris)
populatsioonidevahelisele tolmeldamisedukusele (DiLeo et al. 2018). Need t66d néitavad, et
maastikukujundus populatsioonide iimber ja vahel vdib méingida vdga olulist rolli taimede
geneetiliste mustrite kujundamisel (nt. geenivool, pudelikaelaefekt, lhiristumine) ning omavad

tahtsaid tagajargi taimepopulatsioonide kaitses ja taastamises.
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Joonis 3. Skemaatiline joonis, mis kujutab erinevaid geneetilisi gruppe (punased ja sinised ringid). Populatsioonid
on geograafiliselt eraldatud barjddriga (nt. maanteega vdi soltuvalt uuritavast liigist mone muu geenivoolu
takistava maastikuelemendiga; Csencsics & Gugerli 2017), mis takistab populatsioonidevahelist geenivoolu

hoolimata ruumilisest 1dhedusest.

1.3 Taimetunnuste moju kasvukohtade killustumise ja geneetilise mitmekesisuse

vahelistele seostele

1.3.1. Taimeliikide haruldus

Tavapiraselt on looduskaitsegeneetilised uuringud keskendunud peamiselt haruldaste liikide
uurimisele, eeldades, et kasvukohtade killustumise suhtes on koige tundlikumad just
haruldused. Geneetiliste meetodite laialdasem kasutuselevott on aga itha enam voimaldanud
kirjeldada ka tavalisemate liikide geneetilist mitmekesisust. Need uuringud on ndidanud, et ka
tavalised liigid on sama ohustatud elupaikade Killustatuse poolt nagu haruldased liigid
(Hooftman et al. 2004; Honnay & Jacquemyn 2007), andes tunnistust sellest, et kasvukohtade
killustumine mdjutab palju enamaid liike, kui me eelnevalt oleme arvanud. Seega tuleks

looduskaitsetegevuse fookust laiendada haruldastelt liikidelt ka tavalisematele.

Tavalise kasvukohaspetsialistist taimeliigi geneetiline varieeruvus voib tegelikult olla
paremakski kasvukohtade Killustumise moju indikaatoriks vorreldes liigirikkusega. Néiteks
leidsid Helm et al. (2009), et pool-looduslikele kooslustele iseloomuliku liigi keskmise
vériheina (Briza media) populatsioonide geneetiline mitmekesisus Ladne-Eesti loopealsetel oli
kasvukohtade pindalakaole juba reageerinud erinevalt samade loopealsete taimede
liigirikkusest. Seega voib oletada, et loopealsete kooslusi iseloomustas viljasuremisvolg (Helm
et al. 2006), mis taimepopulatsioonide edasise geneetilise erosiooni tottu ldhemas tulevikus

"tasutakse". Uuring Kinnitas taas, et ka tavalised liigid vdivad olla haavatavad kasvukohtade
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killustatuse poolt, kuid kohalike liikide viljasuremine ja populatsiooni geneetilise seisundi

halvenemine toimuvad erinevatel ajaskaaladel (Helm et al. 2009).

1.3.2. Paljunemisviis

Paljunemisviis voib oluliselt mojutada taimepopulatsioonide tundlikkust kasvukohtade
killustatuse geneetilistele tagajargedele (Leimu et al. 2006; Honnay & Jacqyemyn 2007).
Risttolmlevad liigid on elupaikade kao suhtes iildiselt rohkem tundlikud kui isetolmlevad liigid
(Honnay and Jacquemyn 2007). Eriti mdjutatud on putuktolmlevad risttolmlejad (Aguilar et al.
2008), kuna nende liikide edukas paljunemine soltub otseselt interaktsioonidest tolmeldajatega,
kelle mitmekesisus ja arvukus on maastikumuutuste tdttu mirkimisvdirselt kahanenud

(Valiente-Banuet et al. 2015).

Koelling et al. (2011) uurisid kahe endeemse seedripuu liigi (Leavenworthia alabamica ja L.
crassa) paljunemisviisi mdju geneetilisele mitmekesisusele. Leiti, et iseviljastuval sdsarliigil
oli madalam geneetiline mitmekesisus kui isesobimatul (ingl self-incompatibility) liigil.
Isesobimatute genotiitipide kadu vaib viia aga populatsioonide mitmekesisuse vahenemisele
(Koelling et al. 2011). Samas, kuigi iseviljastuvate liikide puhul esineb ldhiristumist
sagedamini kui risttolmlevatel liikidel, ei viita see alati populatsiooni elujdulisuse vihenemisele
(Frankham et al. 2004). Need liigid vdivad olla vidhem vastuvotlikumad populatsiooni vdiksuse
negatiivsetele mojudele, kui pika ajalooga lahiristumine on voimaldanud retsessiivsete alleelide

populatsioonist eemaldamist (Busch 2005).

1.3.3. Taimede ja seemnepanga eluiga

Taimepopulatsioonide geneetilise mitmekesisuse hindamisel ning sellele tuginevate
looduskaitseliste otsuste langetamisel tuleb arvesse votta nii taimede kui ka seemnepanga
eluiga. Pikaealisemate liikide populatsioonide geneetiline mitmekesisus vOib peegeldada
hoopis ajaloolist maastiku struktuuri vdi/ja mineviku keskkonnatingimusi, S.t. et esineb n-o.
geneetiline viljasuremisvolg (ingl genetic extinction debt; Vranckx et al. 2012). Geneetiline
mitmekesisus populatsioonis pole veel maastikumuutustele taimede pikaealisuse tottu joudnud
reageerida, mistottu voib jddda ekslik mulje, et neid populatsioone geneetilise mitmekesisuse

kadu ja sellega seotud negatiivsed tagajérjed ei mojuta. Sellisel puhul tuleks analiiiisi kaasata
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kindlasti ka ajaloolise maastiku mdju. Seega vdib eeldada, et {iheaastased ja teised lithema

elueaga liigid reageerivad toendoliselt maastikumuutustele kiiremini (Aavik et al. 2017).

Ka pikaealine seemnepank vOib maastikumuutuste negatiivset moju geneetilisele
mitmekesisusele puhverdada. Plue et al. (2017) uurisid timarlehise kelluka (Campanula
rotundifolia) seemenepanka ning seda, kuidas voiks see mojutada liigi geneetilist
véljasuremisvolga. Leiti, et kelluka fragmenteerunud populatsioonides esines tdepoolest
geneetiline viljasuremisvolg: maapealsete taimede geneetiline mitmekesisus oli seotud niidu
ajaloolise pindala ja sidususega. Samas seemnepanga roll véljasuremisvola tekkimisel oli
suhteliselt viike ning autorid jéreldasid, et see siiski ei vdimalda piisavalt puhverdada

kasvukohtade killustatusega seotud kahjulikke mdjusid geneetilisele mitmekesisusele.
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2. Taimepopulatsioonide kohastumisvoime hindamine

Taimepopulatsioonide taastamisel ja kaitsmisel on vdga oluline hinnata nende potentsiaali
kohastuda uute keskkonnatingimustega, sealhulgas kliimamuutustega, kuna nende voime
ebasobivate keskkonnatingimuste ilmnedes uutesse sobivamatesse kasvukohtadesse edasi
lilkuda on piiratud. Paraku on kasvukohtade killustatus mérkimisvaérselt kahandanud
taimepopulatsioonide vdimet kliimamuutustele reageerida (Leimu et al. 2010). Nende kahe
teguri, keskkonnamuutuste ja elupaikade killustatuse, vdimaliku negatiivse koosmdju tottu
tuleb taastatavate populatsioonide geneetilist mitmekesisust ning sellega seotud
kohastumisvoime hindamist pidada vdga oluliseks taimepopulatsioonide kaitse- ja
taastamistoode planeerimise etapiks. Populatsioonid, mille kaitsel ja taastamisel pole adaptiivse
potentsiaaliga arvestatud, voivad olla oluliselt vastuvotlikumad kahjuritele, haigustele ning
pikaajaliste kliimamuutuste kui ka ajutiste darmuslike ilmastikundhtuste suhtes (Jump &

Penuelas 2005).

Tinane Muutunud
clupaik keskkonnatingimustega
elupaik
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Kohastumisvdime

Joonis 4. Skemaatiline joonis populatsioonide kohastumisvoime hindamise kohta geneetiliste meetodite abil.
Joonisel (a) on kujutatud erinevate isendite kohastumust erinevate kasvukohatingimustega, mida tdhistavad
erinevad vérvid (punane ja sinine): “’punases’’ kasvukohas leiduvad isendid on véga tugevalt kohastunud vastavate
kasvukohatingimustega, kuid “’sinises’” kasvukohas leidub isendeid, kes on histi kohastunud nii lokaalsete
keskkonnatingimustega, kuid ka neid, kes suudavad toime tulla “’punases’ elupaigas, S.t. selle populatsiooni
adaptatiivne geneetiline mitmekesisus on kdrgem. Joonis (b) peegeldab erinevate populatsioonide vdimet
kohastuda uute kasvukohatingimustega (nt. kliimamuutustega). Ulemisel juhul kohastumisvdime toime tulla uutes
kasvukohatingimustes puudub, alumises populatsioonis leidub aga isendeid, kelle genotiiiip lubab toime tulla ka
keskkonnatingimuste muutudes. Joonis on eestikeelseks kohandatud véljaande ¢’Naturschutzgenetik’’ pdhjal
(Csencsics & Gugerli 2017).
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Senisest  efektiivsemad  geneetilised  meetodid  kombineerituna  maastiku-  ja
keskkonnatingimuste analiilisiga aitavad tuvastada erinevatele keskkonnatingimuste
muutustele reageerimist voimaldavaid geneetilisi markereid ning seega hinnata taastatavate ja
kaitstavate taimepopulatsioonide kohastumisvdime erinevust (Forester et al. 2016; joonis 4).
Kuni hilise ajani on taimepopulatsioonide geneetilise mitmekesisuse taastamisel aluseks voetud
eeskdtt geneetilist varieerumist genoomi mitteadaptiivses piirkonnas (n-6. neutraalne
geneetiline mitmekesisus), mis aga ei pruugi olla vastavuses keskkonnatingimustele
vastamiseks vajaliku adaptiivsega (Holderegger et al. 2006). Seetdttu tuleks
taimepopulatsioonide taastamise planeerimisel laialdasemalt kasutusele votta just adaptiivset
geneetilist varieerumise hindamist vodimaldavaid uudseid meetodeid. Korge adaptiivne
geneetiline mitmekesisus on oluliseks eeltingimuseks elujduliste ja hdiringutele vastupidavate

populatsioonide rajamisel (Mijangos et al. 2015).

2.1. In situ kohastumisvoime

Kédimasolevate kliimamuutuste ajastul on darmiselt oluline, et looduskaitsetegevus, sealhulgas
taastamisprojektid, tagaksid toimivad, jatkusuutlikud okosilisteemid, mis on héiringutele ja
keskkonnamuutustele vastupidavad (Toérok & Helm 2017). Taimed voivad kliimamuutustele
reageerida kolmel moel: migreeruda sobivamate keskkonnatingimustega kasvukohtadesse, in
situ* adapteeruda voi lokaalselt vilja surra (Christmas et al. 2016). Taimede levimine
(migratsioon) uutesse sobivatesse elupaikadesse saab toimuda dietolmu ja leviste leviku kaudu
(Aavik & Helm 2017). Luues sobivaid maastikke soodustatakse potentsiaalselt kasulike
genotiilipide litkumist, tagades omakorda taimede suutlikkuse toime tulla kaasneva
keskkonnasurvega ning seega aidates kaasa nende korge evolutsioonipotentsiaali sdilimisele
(Aavik et al. 2017). Kuid, nagu eelpool mainitud, on paljud looduslikud ja pool-looduslikud
kasvukohad tdnapdeva maastikes &drmiselt killustunud, mis mojutavad negatiivselt
kohastumisvoimet soodustavate geenivariantide levikut (Aavik & Helm 2017). Seetdttu on
populatsioonide in situ adaptiivse vOimekuse sdilitamine populatsioonide pikaajalise

elujoulisuse taastamisel {iha olulisema téhtsusega (Leimu et al. 2006).

Keskkonnatingimuste muutustele on voimalik vastata fenotiiiibilise plastilisusega, kus sama
genotiilip voib viia fenotiiiibiliselt erinevate isenditeni. Kuid ka selle puhul v3ib peamiseks
piiranguks kujuneda geneetilise varieeruvuse vdhesus, ehituslikud isedrasused ja ressursside

nappus, mis omakorda raskendab taastamist (Leimu et al. 2010). Seetdttu on geneetiline
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mitmekesisus oluliseks indikaatoriks taimepopulatsioonide kohastumisvdime hindamisel.
Veelgi enam, kasutades tuhandeid ja kiimneid tuhandeid uudsete geneetiliste meetodite abil
saadud iihenukleotiidseid poliimorfisme ehk SNP-e (ingl single nucleotide polymorphism; vt
tabel 1) ning genotiiiipide ja keskkonnatingimuste korrelatsioone tuvastavaid analiitise (ingl
genotype environment association analysis; Rellstab et al. 2015) on vodimalik analiiiisida
populatsiooni geneetilist varieeruvust just uurijat huvitavate keskkonnatingimuste, nt.
kliimamuutusi indikeerivate tingimuste osas. Sellised analiiiisid voimaldavad hinnata, kas
populatsioonides leidub prognoositud kliimamuutustega kohanemiseks vajalikke geenivariante
ehk alleele ning kas tdielikuks kohanemiseks vajaminevad alleelisageduste muutused on

realistlikud.

Rellstab et al. (2016) uurisid Sveitsis kolme tammeliigi Quercus petraea, Q. pubescens, Q.
robur populatsioonide adaptiivset geneetilist varieeruvust. Nende eesmérgiks oli hinnata
tammeliikide alleelide sageduste analiilisimise abil populatsioonide kohastumisvoimet, mis
tagaks nende vastupidavuse tulevastele kliimamuutustele. Molekulaarsete markeritena
kasutasid nad SNP-e. Nad tuvastasid mitmeid geenipiirkondi, mis osalevad populatsioonide
vastuses kliimamuutustele. Selgus, et kohanemiseks vajalikud alleelisageduste muutused
peaksid nii moneski populatsioonis olema viga ulatuslikud, mis pole arvestades olemasolevat
geneetilist varieeruvust realistlikud. Tammed on véga pikaealised (vt peatiikk 1.3.3) ning
kiirete kliimamuutuste poolt pShjustatud valikusurve ei joua seetdttu viia populatsioone
optimaalsete alleelisagedusteni. Seetdttu on darmiselt oluline tagada geenivoolu hdlbustamise
teel (kas siis seemnete voi dietolmu leviku kaudu) adaptiivsete alleelide joudmine sellistesse

populatsioonidesse (Rellstab et al. 2016).

Eelmise todga jouti sarnastele jéreldustele Austraalias ldbiviidud uuringus, mis késitles
eukaliipti Eucalyptus microcarpa adaptiivset geneetilist mitmekesisust (Jordan et al. 2017).
Leiti, et 26 uuritud populatsiooni iseloomustas vidga erinev adaptiivne potentsiaal: mdnede
populatsioonide olemasolev adaptiivne geneetiline mitmekesisus vOimaldaks neil
kliimamuutustele vastata, kuid monedes adaptiivne voimekus peaaegu et puudus. Nii selle kui
ka eelmise uuringu tulemuste pdhjal voib jirelda, kui tdhtis on identifitseerida lookused, mis
on olulised adapteerumisel ning selgitada vélja alleelid, mis on kasulikud vastavates
keskkonnatingimustes. Vaid nii vdoime prognoosida, kuidas taimepopulatsioonid tulevikus

voimalike keskkonnatingimuste muutustega toime tulevad ning sdltuvalt sellest valida
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sobivaimad meetodid populatsioonide taastamise ja kaitse korraldamiseks (Rellstab et al.
2016).

2.2. Taimede ex situ sailitamise ja paljundamise moju kohastumisvoimele

Taimepopulatsioonide taastamisel on oluline silmas pidada, kas taastamiseks kasutatavad
taimed/seemned périnevad tehistingimustes kasvatatud ja paljundatud populatsioonidest (ex
situ*; nt. botaanikaaias v0i seemnefirmas) voi looduslikest (in situ). Tihtipeale tuleb kummagi
lahenemisviisi puhul arvestada erinevate seaduspérasustega, mis voivad omakorda

mirkimisviarselt taastamise ja kaitse edukust mojutada.

Soltuvalt keskkonnatingimustest ex situ paljundamiskogudes voivad tehistingimustes viibitud
pdlvkondade jooksul toimuda mitmed elukdigutunnuste muutused. Niiteks leidsid Aavik et al.
(2014), et kohalikku péritolu kdokanni (Lychnis flos-cuculi) ning seemnefirmade seemnesegude
kiilvamise teel taastatud populatsioone iseloomustas erinev ditsemisaeg: kohaliku péritoluga
looduslikest populatsioonidest parit taimed Gitsesid iildjuhul varem kui seemnefirmadest parit
kiilvamise teel taastatud populatsioonidest ja seemnefirmadest périt seemnetest kasvatatud
taimeseemned. Seda voib pohjendada sellega, et seemnefirmadest parit taimedel pole niitmise
ndol valikusurvet varasemaks Oitsemiseks ja seega ka varasemaks viljumiseks. Seevastu
looduslikust populatsioonist périt taimed seisavad silmitsi valikusurvega (nt. niitmine), mistottu
on nad adapteerunud varem Oitsema, mis omakorda toetab varasemat seemnete valmimist.
Loodusliku péritoluga taimed investeerisid rohkem sugulisse paljunemisse, sdltumata mulla
niiskusest ja toitainete sisaldusest, seevastu seemnefirmadest périt kiilvatud taimed jiid pigem
vegetatiivseks.

Populatsioonide  taastamiseks kasutatavate taimede kohastumus sOltub  suuresti
keskkonnatingimustest ehk valikusurvest, mida taimed eelnevate pdlvkondade jooksul
tehistingimustes on kogenud, ning kultiveerimisajaloost. Samuti véivad ex situ kogudest
parinevad taimed reageerida erinevalt stressile, nditeks litkidevaheline konkurents ja pdud,
vorreldes looduslikku paritolu taimedega (Ensslin et al. 2015). Muutused voivad aset leida ka
idanemisvoimes ja taimede soikeseisundi pikkuses (Ensslin et al. 2018). Naiteks leidsid Ensslin
et al. (2018), et botaanikaaias hoitud ja paljundatud looduslike taimeliikide idanevusprotsent
vorreldes samade liikide looduslikest populatsioonidest pirit taimedega oluliselt kasvas.

Sellega aga kaasnes seemnete soikeseisundi oluline liihenemine. Seega tuleks arvestada, et
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tehistingimustes paljundatud taimede abil taastatud populatsioone iseloomustab liihemaealisem

seemnepank (vt peatiikk 1.3.3).

Populatsioonide taastamine vOib ebadnnestuda, sest taastamisel on kasutatud liiga kaugeid
mittelokaalseid genotiiiipe. Genotiiiibid ei pruugi olla kohastunud taastatava kasvukoha
keskkonnatingimustega vOi on kohastunud hoopis tehistingimustega, kus taastamiseks
kasutatavaid seemneid on paljundatud. Samuti vGidakse uute mittelokaalsete genotiitipide
sissetoomisel tdrjuda vélja juba kohapeal olevad genotiiiibid (McKay et al. 2005). Kiilviseemet
valides tuleks seega ldahtuda pdhimottest, et doonorpopulatsioonide keskkonnatingimused
voiksid olla vdimalikud sarnased taastamiskohaga. Sellega kindlustatakse, et sissetoodud
genotiilibid on paremini adapteerunud uute kasvutingimustega, vdhendades iihtlasi ka
kaugristumissurutise tdendosust (Frankham et al. 2011; vt peatiikk 1.1.3). Hindamaks, kas
taastamiseks kasutatavad taimed/seemned sobivad taastatava piirkonnaga, on seni kasutatud
neutraalseid geneetilisi markereid ning imberistutamise katseid (Pickup et al. 2012), kuid
arvatavasti voimaldab geneetiliste meetodite areng peatselt kasutada ka sobivaid adaptiivseid
geneetilisi markereid (sarnaselt eelpool mainitud téddele, kus hinnati populatsioonide vdimet

kohastuda kliimamuutustega).
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3. Taksonoomiliste iiksuste ja hiibridiseerumise tuvastamine

geneetiliste meetodite abil

Taksonoomiliste iiksuste tuvastamisel on looduskaitsebioloogias suur roll, kuna see voimaldab
paremini planeerida elurikkuse kaitset. Mone haruldasema taksoni markamata ja tuvastamata
jatmine voib I0puks viia selle taksoni viljasuremiseni. Eriti oluline on taksonoomilise
kuuluvuse mdistmine taastamisel, kus valede liikide vd&i erineva kohastumusega
alamliikide/populatsioonide ristamine vOib kaasa tuua taastamise ebadnnestumise. Teine
oluline looduskaitsebioloogia kiisimus on taksonite omavaheline hiibridiseerumine, mis
inimtegevuse tottu on muutumas iiha olulisemaks liikide kadumise pohjuseks. See omakorda
raskendab ka taksonoomiliste probleemide lahendamist (Allendorf et al. 2012). Kédesolevas
peatiikis antakse pdgus iilevaade hiibridiseerumise olemusest ja sellega seotud probleemide
tuvastamisest ning sellest, kuidas kasutatakse geneetilisi meetodeid kaitset vajavate taksonite

tuvastamisel.

3.1. Hibridiseerumise tuvastamine

Traditsiooniliselt on nii hiibridiseerumist kui ka taksonoomilisi {ihikuid tuvastatud peamiselt
isendite fenotiiiibi*/morfoloogiliste tunnuste varieerumise pohjal. Samas ei pruugi fenotiiiip aga
piisava tdpsusega peegeldada taksonite tegelikke fiilogeneetilisi suhteid ja taksonoomilist
kuuluvust. Morfoloogiliste tunnuste abil tuvastamisel eeldatakse, et hiibriidid esindavad
morfoloogiliste tunnuste poolest oma vanemtaksonite fenotiiiipilisi n-6. keskmisi, kuid ka see
ei pruugi paika pidada (Ducarme & Wesselingh 2005). Eriti raskeks voib osutuda nende
jarglaste identiteedi tuvastamine, kes on hiibriidi ja iihe vanemtaksoni jareltulijad (Kui on aset
leidnud introgressioon), sest {ihe vanemtaksoni fenotiilip (ja genotiilip) on isendis suuremal
maédral esindatud erinevalt teisest vanemtaksonist. Samuti on mone hiibriidse taimeliigi puhul
taheldatud, et introgressioon vdib viia nende suurema morfoloogilise varieeruvuseni, mis
omakorda rakendab tuvastamist veelgi (Kaljund & Leht 2013). Sellistel puhkudel tuleks lisaks
morfoloogilistele ja ka keskkonnatunnustele appi votta geneetilised meetodid. Enamasti on
selliste probleemide lahendamisel kasutatud neutraalsetel molekulaarsetel geneetilistel
markeritel pohinevaid analiiise (nt. allostitimid, mikrosatelliidid ja spetsiifilised DNA-

jarjestused; tabel 1), mis kombineerituna erinevate fiilogeneetiliste meetoditega voimaldavad
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anda iilevaatlikuma ning tdepédrasema vastuse probleemsete taksonite ning hiibridiseerumise

tuvastamisel (Edwards et al. 2008).

Taimeriigis on hiibridiseerimine virdlemisi laialt levinud (Whitney et al. 2010; joonis 5). See
on oluline looduslik protsess, millega kaasneb ka uute liikide evolutsioneerumine (Allendorf et
al. 2012). Uue liigi moodustamise v3ib anda touke ka hiibriididel avalduv heteroos, mille
tagajéarjel on nad paremini kohastunud oma elukeskkonnaga (Primack et al. 2008). Siiski ei
esine hiibridiseerumist koigil taimeliikidel {ihtlaselt ning juhuslik hiibridiseerumine on teatud
madral sagedamini levinud Kkindlates perekondades. Samuti ei pruugi modned liigid
hiibridiseeruda looduses (Whitney et al. 2010). Paraku on protsess iiha enam inimtekkeline, mis
on selle muutnud iiheks oluliseks looduskaitsebioloogia probleemiks (Abbott et al. 2016).
Sellisele sagedasele hiibridiseerumisele on kaasa aidanud paljud inimtegevusega seotud
tegurid: taime- ja loomaliikide introdutseerimine piirkondades, kus neid looduslikult ei leidu,
kasvukohtade killustumine ning kasvukohatingimuste looduslike tingimuste muutmine.
Probleemi teeb raskemaks ka eelpool mainitud asjaolu, et hiibriide ning oma vanemtaksoniga
tagasiristunud (introgressioon) isendeid on sageli viga raske tuvastada, nii et geneetiliste
markerite kasutamine on puhuti ainsaks vdimaluseks nende kahe protsessi tuvastamisel

(Ducarme & Wesselingh 2005).

Joonis 5. Skemaatiline joonis, mis kujutab hiibridiseerumise kulgu tavalise ja haruldase liigi vahel. Haruldase liigi
(punane ring) hiibridiseerumisel tavalisega (sinine ring) vdivad sdilida tema geenivariandid populatsioonis veel
modne pdlvkonna jooksul (sinise ringi sees punane tdpp; Holderegger & Segelbacher 2016), kuid tuvastatavad

voivad need muutused ning muutuste méar sageli olla vaid geneetiliste meetodite abil.

Hiibridisatsioon tavaliste ja ohustatud sdsarliikide seas kujutab endas teist olulist probleemi
looduskaitses, sest see vOib kaasa tuua haruldasemate liikide kadumise (Abbott et al. 2016;
joonis 5). Kook et al. (2015) uurisid oma t66s haruldase sinise kopsurohu (Pulmonaria

angustifolia) ja tavalisema tumeda kopsurohu (Pulmonaria obscura) geneetilist mitmekesisust.
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Leiti, et kdik uuritud sinise kopsurohu populatsioonid sisaldasid tumedalt kopsurohult parit
geneetilist materjali, viidates haruldase sinise kopsurohu hiibridiseerumisele tumeda
kopsurohuga. Voimalikule hiibridiseerumisele andsid autorid aga mitu pdhjendust. Esiteks,
Eestis asuvad sinise kopsurohu populatsioonid on viikesed ning {liksteisest isoleeritud, mistottu
tdendosus ristuda samast liigist parit isenditega on palju vdiksem kui ristumine tavalisema

sosarliigiga. Teiseks, tume kopsurohi vais olla ka sinise kopsurohu esivanem.

Tdendoliselt pole hiibridiseerumise eest kaitstud ka meie teine haruldus, endeemne saaremaa
robirohi (R. osiliensis). Talve et al. (2014a) tuvastasid, et monedes liigi populatsioonides leidus
selliseid muidu morfoloogiliselt saaremaa robirohtu meenutavaid isendeid, kes olid aga
geneetiliselt sarnased hoopis saaremaa robirohu sosarliigi suure robirohuga (R. angustifolius).
Hiibridiseerumine pole robirohtude perekonnas haruldane (Ducarme & Wesselingh 2005),
mistottu voib eeldada, et ka saaremaa robirohi moodustab hiibriide oma sagedasemate
perekonnakaaslastega. Kui sagedasti seda aga ette tuleb ning kas see kujutab ohtu meie

haruldasema liigi piisimajaamisele, peaks selgitama jargnevad geneetilised uuringud.

3.2. Geneetiliste meetodite kasutamine kaitset vajavate taksonite tuvastamisel

Kaitset vajavate taksonite (eeskatt litkide ja liigisiseste tihikute) defineerimine on viga oluline
eeldus looduskaitsetegevuse korraldamiseks ja hindamiseks. Taksonoomiline selgus hdlbustab
kaitsetegevuse planeerimise seadusliku raamistiku vormistamist. Siiski voib kaitset vajavate
taksonite tuvastamine kujuneda {pris keerukaks juba ainuiiksi erinevate liigidefinitsioonide
tottu (erinevatel liigidefinitsioonidel kdesolevas t66s eraldi ei peatuta, kuna selle kohta on
olemas palju lisamaterjali (Allendorf et al. 2012)). Geneetiliste meetodite kasutuselevott on nii
liikide kui ka liigisiseste taksonite tuvastamise teinud oluliselt lihtsamaks. Samas peitub vaid
tihele andmestikule (nt. geneetilisele andmestikule) toetudes oht, et kunstlikult tekitatakse liiga
palju erinevaid kaitset vajavaid iihikuid, mis omakorda voib viia rahaliste ressursside
mittepdohjendatud kasutamiseni. Seetdttu tuleks kombineerida erinevaid andmeid: geneetilisi,
morfoloogilisi ja keskkonnaandmeid. Kasuks tuleb ka erinevate molekulaarsete markerite
kombineerimine, kuna erinevad markerid vdivad viia erinevate jareldusteni (Allendorf et al.
2012).

Viir taksonoomiline médratlus voi {ihtse arusaama puudumine voib looduskaitsetegevuse

korraldamist takistada. Uhe niitena voib tuua ndmmnelgi (Dianthus arenarius L.), kelle
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alamliike on morfoloogiliste tunnuste abil raske eristada ning seetottu on kogu liigikompleks
koos alamliikidega, s.h. Euroopa Liidu loodusdirektiivi alusel kaitset vajav haruldane alamliik
D. arenarius ssp. arenarius, Eestis voetud kaitse alla (Oja et al. 2016). Siiski pole selge kas,
kus ja mil mééral haruldasemat alamliiki Eestis esineb. Kiisimuse lahendamiseks ning
soovituste andmiseks haruldasema alamliigi efektiivsemaks kaitseks, viidi hiljaaegu 14bi
ndmmnelgi oletatavate alamliigi populatsioonide geneetiline analiiiis. Pihu (2017) t66s selgus,
et mikrosatelliitide alusel ndommnelgi alamliigid siiski ei eristu ning silmaga néhtavatest
morfoloogilistest tunnustest aitavad alamliike eristada vaid moned. Vd&imalik, et esineb
geenisiiret ka alamliikide vahel, mis omakorda takistab haruldasema ja tavalisema alamliigi

vahelise piiri tdmbamist.

Enamik soontaimede taksonoomilisi médratlusi pdhineb herbaariumieksemplaridel, mis sageli
parinevad kiillalt ammusest ajast. Need ei pruugi olla aga vastavuses kaasaegsemate
morfoloogiliste méadratlustega ning vodivad vajada geneetiliste meetodite abil tdiendusi ja
parandusi (Marczewski et al. 2016). Perekond robirohi (Rhinanthus) on tuntud oma keerulise
taksonoomia poolest liigisisese morfoloogilise varieeruvuse ja ka lipris sagedase
hiibridiseerumise tottu (Ducarme & Wesselingh 2005; Ducarme et al. 2010). Saaremaa
robirohtu (R. osiliensis) peeti tiikkk aega iihe teise robirohu, rumeelia robirohu (R. rumelicus)
alamliigiks, kuigi nii nende taksonite geograafiline levik, erinevused kasvukoha eelistustes kui
ka mdned morfoloogilised tunnused andsid alust arvata, et saaremaa robirohi voiks olla omaette
liik. Samuti tekkis kahtlus, et hiljaaegu Gotlandil leitud robirohu isendid kuuluvad saaremaa
robirohuga samasse taksonisse. Nendele kiisimustele vastamiseks kasutati isoensiiiime ja
mikrosatelliitmarkereid. Molekulaarne analiilis niitas, et saaremaa robirohi eraldus selgesti nii
rumeelia robirohust kui ka Gotlandil leitud robirohuisenditest. Tulemused annavad alust arvata,
et saaremaa robirohu néol on tegu endeemiga, mis vélja kujunenud just Saaremaa allikasoodes

(Talve et al. 2014a; b).
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4. Looduskaitsegeneetikas enim kasutavad meetodid

Geneetilise mitmekesisuse all késitletakse enamasti liigisisest DNA jéarjestuste ehk alleelide
erinevust (Frankham et al. 2004). Taimepopulatsioonide piisimajadmine on otseselt seotud
geneetilise mitmekesisusega. Esiteks, korgem geneetiline mitmekesisus tagab parema kohasuse
(Leimu et al. 2006; vt peatiikk 1). Pikas perspektiivis tagab geneetiline mitmekesisus ka parema
evolutsioonilise potentsiaali ehk voime muutuvate keskkonnatingimustega toimetulekuks
(Leimu et al. 2010; vt peatiikk 2). Seetdttu on geneetilise mitmekesisuse taastamine ja

plisimajddmine liks looduskaitse olulisi eesmaérke.

Nagu eelpool toodud peatiikid néditavad, voimaldavad geneetilised meetodid lisaks geneetilise
mitmekesisuse hindamisele vastata paljudele sellistele looduskaitseliselt olulistele kiisimustele,
millele traditsioonilised 6koloogilised meetodid vastust ei leia. Tuleb aga silmas pidada, et ka
geneetilised meetodid ei pruugi alati 16plikke vastuseid anda ning parima tulemuseni joutakse,
kui kombineeritakse erinevaid meetodeid ja ldhenemisi. Kui aga on tekkinud vajadus
geneetilise uuringu jirele, on viga oluline hoolikalt 1ibi mdelda konkreetsed uurimiskiisimused
ja valida sobivad meetodid, et tulemused vdimaldaksid vastata looduskaitset huvitavatele
kiisimustele. Alljargnevalt on toodud pdgus iilevaade looduskaitsegeneetilise uuringu
etappidest (joonis 6) ning mdnedest looduskaitsegeneetilistes t66des enam kasutatavatest
meetoditest, kuid kindlasti pole tilevaade ammendav ning sobiva geneetilise meetodi ja markeri

valik sdltub konkreetsest uurimiskiisimusest.

Looduskaitsegeneetiline  uuring algab kiisimuse piistitamisest, mis leiab aset
looduskaitsepraktikute ja -teadlaste koostoos (joonis 6). Viga oluline on katse ja proovide
kogumise planeerimise etapp, mil otsustatakse, kui palju proove ja kui paljudest
kohtadest/populatsioonidest neid kogutakse. See soltub suuresti aga uurimiskiisimusest ning
kasutatavatest markeritest (vt peatiikk 4.1). Naiteks, kui eesmirgiks on vdetud hinnata
populatsioonisisest  geneetilist mitmekesisust mikrosatelliitmarkerite  abiga, tuleks
populatsiooni kohta proove koguda umbes 30-It isendilt; SNP-de kasutamisel piisaks aga 20-st
proovist populatsiooni kohta. Ka populatsioonide arv peab olema statistiliselt piisav, et
hilisemad tulemused oleksid usaldusvéddrsed. Proovide kogumisele jiargnevad edasised
laboratoorsed t66d ja geneetilised uuringud, mis voimaldavad saada vastuse huvipakkuvale

uurimiskiisimusele. Andmete analiiiisi ning tulemuste tolgendamise kdigus selgitatakse vilja

27



vastused esitatud kiisimustele ning tuuakse esile voimalikud murekohad (nt. kannatab
populatsioon 1dhi- voi kaugristumise all). Tulemusi voetakse arvesse ning piiiitakse teha
paremad jareldused/otsused arvestades nii looduskaitsepraktikute ja teadlaste seisukohtadega
taimepopulatsioonide jatkusuutliku kaitse ja taastamise korraldamisel (joonis 6). Ka jarelduste

pohjal elluviidud Kkaitsetegevuse efektiivsust voib geneetiliste meetodite abil seirata.

"y Katze Proovide Geneetilised

ARE ’ planeeriming ’ kogumine ’ analiliisid ’
Andmete

statistiline analiiiis

Rakendamine || Jarclduscd | | USRS

N

Joonis 6. Looduskaitsegeneetilise uuringu tegevusetappide iiksikasjalik Kirjeldus. Erinevate kastide taustavarvid
tihistavad asjaosaliste tegevust (sinine kast: looduskaitsepraktikud, punane: looduskaitsepraktikute ja -teadlaste
koostt0, hall: teadlased). Kahesuunaline sinine joon kehtib siis, kui soovitakse edaspidi geneetiliste meetodite abil
hinnata ka rakendamise moju looduskaitselisele tegevusele. Joonis on eestikeelseks kohandatud viljaande

“’Naturschutzgenetik. Ein Handbuch fiir die Praxis’’ pdhjal (Holderegger & Segelbacher 2016).

4.1. Looduskaitsegeneetilistes uuringutes sagedamini kasutatavad geneetilised

markerid

Looduskaitsegeneetilistes uuringutes kasutatakse erinevaid geneetilisi markereid (tabel 1),
kuna kogu genoomi jérjestamine pole rakendusuuringutes enamasti vajalik ega ka rahaliselt
voimalik. Milliseid markereid konkreetses uuringus kasutatakse, soltub uurimiskiisimusest, aga
ka olemasolevatest laboratoorsetest ja rahalistest vdimalustest. Mikrosatelliidid on
looduskaitsegeneetilistes toodes olnud iiheks enamkasutatavaks markeritiiiibiks. Nende abil on
voimalik  hinnata  populatsioonide  geneetilist ~ mitmekesisust  (peatikk  1.1),
populatsioonidevahelist geenivoolu (peatiikk 1.2), taksonoomilisi erisusi (peatiikid 3.1 ja 3.2)
ja muid parameetreid (vt tabel 1).

Geneetilised meetodid on aga viimastel aastatel markimisvédrselt arenenud. Kui
looduskaitsegeneetilistes toddes kasutatud mikrosatelliitmarkerite arv varieerub soltuvalt liigist
ja metoodikast viiest monekiimneni, siis uued geneetilised meetodid voimaldavad Kirjeldada

DNA erinevusi tuhandete iiksiknukleotiidsete poliimorfismide abil (SNP). Kuna erinevalt
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mikrosatelliitidest, mis asuvad reeglina DNA mittekodeerivas piirkonnas, voivad SNP-d
paikneda ka DNA kodeerivas regioonis. Nende laialdasem kasutamine on teinud voimalikuks
vastamise kohastumisvdimega seotud kiisimustele (peatiikk 2). Paraku on aga SNP-ide
kasutamine looduskaitsegeneetilistes toddes veel lisna harv, hoolimata palju laiemast kiisimuste
ringist, millele nende kasutamine vastata voimaldaks (Driscoll et al. 2014; Puckett 2017).
Lisaks mikrosatelliitidele ja SNP-idele on iisna laialdaselt kasutatud ka muid markereid, nt.
AFLP-sid (ingl amplified fragment length polymorphisms), mille kasutamine on vorreldes
eelnevatega odavam, kuid mille puhul ei pruugi erinevates laborites/uuringutes saadud
tulemused olla vorreldavad. Soltuvalt uurimiskiisimusest (nt. keskkonna-DNA analiiiis)
kasutatakse ka liigispetsiifilisemaid DNA jarjestusi, mille puhul liikide tuvastamiseks saadud
jarjestusi vorreldakse juba teadaolevate andmebaasides olevate liigispetsiifiliste jirjestustega

(ingl DNA-barcoding), ja muid markereid (Holderegger & Segelbacher 2016; vt tabel 1).
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Tabel 1. Ulevaade enim kasutavatest geneetilistest markeritest looduskaitsegeneetikas. Tabel on eestikeelseks kohandatud

véljaande ‘’Naturschutzgenetik. Ein Handbuch fiir die Praxis’’ pohjal (Holderegger & Segelbacher 2016).

Tiiiipiline arv

pikkuspoliimorfism)

kaugus, geneetiline struktuur

Geneetiline marker | Genoom Variatsiooni tiiiip . . Rakenduse néited Mirkused
markereid/uuring
Geneetiline mitmekesisus,
geneetilised erinevused
Peamiselt Liihikesed korduvad 1- geneetiline kaugus, geenivool, Kdige enam kasutatud
Mikrosatelliidid 6 nukleotiidsed 10-20 geneetiline struktuur, markeritiiiip
rakutuumas S 1 . : .
motiivid hiibridiseerumine, looduskaitsegeneetikas
paljunemissuhted/l4hiristumine,
populatsioonisuuruse kdikumised
Peamiselt Nukleotiidide s
s mitokondris | jarjestused konkreetse e Jay estuste
DNA jirjestused . ~ . 1-10 Taksonoomia, liikide sugulusanaliiiis sekveneerimisel
ja lookuse voi geeni iy .
. .. pohinevad meetodid
kloroplastis piires
Geneetiline mitmekesisus,
geneetiline erinevuse, geneetiline
SNP-id Peamiselt 2 (-4) erinevat kaugus, geenivool, geneetiline Jérjestuste
(ihenukleotiidsed rakUtUUMAS nukleotiidi lookuse |1 000-> 1 000 000 struktuur, hiibridiseerumine, sekveneerimisel
poliimorfismid) kohta paljunemissuhted/l&hiristumine, pohinevad meetodid
populatsioonisuuruse kdikumised,
geneetiline monitooring
DNA-jirjestuste asukoht
AFLP-d . . . AR
. . . s Geneetiline mitmekesisus, genoomis ei ole teada,
(amplifitseeritud Peamiselt DNA jérjestuste L ; - . .
. . 100- 1000 geneetiline erinevus, geneetiline heterosiigootsust ei saa
fragmentide rakutuumas | olemasolu/puudumine

hinnata, kdige vihem
kasutatav markeritiiiip
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4.2. Geneetilise analtisi meetodid

Populatsiooni geneetilist mitmekesisust on voimalik kirjeldada mitmete erinevate parameetrite
abil. Enim kasutatakse selliseid indekseid nagu poliimorfsete lookuste osakaal, alleelide arv,
eeldatud (Ho; ingl expected heterozygosity) ja vaadeldud heterosiigootsus (Hg; ingl observed
heterozygosity) ning ldhiristumiskoefitsient (Frankham et al. 2004). Poliimorfsed geenid (rohkem
kui tht alleeli omavad geenid) peegeldavad isendite heterosiigootide osakaalu populatsioonis
(Primack et al. 2008). Eeldatud heterosiigootsus viljendub heterosiigootide osakaalus vastavalt
Hardy-Weinbergi tasakaalule*, vaadeldud heterosiigootsus aga tegelikku heterosiigootide
osakaalu. Korvalekalded Hardy-Weinbergi  tasakaalust vodivad osutada mitmetele
looduskaitseliselt olulistele protsessidele, nt.  populatsiooni ldhiristumisele, killustumise,

geenivoolu ja selektsiooni mojule (Frankham et al. 2004).

Populatsioonide geneetilise erinevuse hindamiseks kasutatakse samuti mitmeid erinevaid
meetodeid. Geneetilise erinevuse indikaatoreid aga kasutatakse sageli populatsioonidevahelise
geenivoolu hindamiseks. Uks sagedasemaid geneetilise erinevuse indekseid on geneetiline
diferentseeritus (ingl genetic differentiation Fst). Geenivoolu hindamiseks kasutatakse ka alleelide
koosseisu ja sageduse pdhjal tehtavat struktuurianaliiiisi (Pritchard et al. 2000). Sama meetodit
voib kasutada taksonitevaheliste erinevuste leidmiseks ja hiibridiseerumise tuvastamiseks (Talve
et al. 2014b). Lisaks saab populatsioonide geneetiliste erinevust ja struktuuri analiiisimisele
hinnata isendite ja genotiitipide levikut spetsiifiliste testide (ingl assignment tests; Manel et al.,
2005; joonis 2) ja sugulustestide (n-6. isadus- ja emadustest) abil. Samuti aitavad uuritavate
taksonite omavahelisi erinevusi ning evolutsioonilisi seoseid selgitada fiilogeneesipuud
(Frankham et al. 2010). Eeldatavasti muutuvad peatselt tavalisemaks ka maastikugeneetika
meetodid, mis vdimaldavad tuvastada geneetilist varieerumist taimede kohastumisvoimet

peegeldavates genoomipiirkondades (vt peatiikk 2.1).

Nagu eelpool kisitletud uurimustes selgub, on erinevad geneetilised analiitisid aidanud leida
vastuseid paljudele looduskaitseliselt olulistele probleemidele. Ometi on mitmed iilevaatet6od

ndidanud, et geneetiliste meetodite potentsiaal looduskaitses pole veel ulatuslikumat kasutust
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leidnud, kuigi geneetilise info kaasamine taastamis- ja kaitsetegevuse planeerimisse tdstab

markimisvaérselt kaitsetegevuse edukust (Mijangos et al. 2015).
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Kokkuvote

Taimepopulatsioonide Kkaitsel ja taastamisel on oluline sdilitada populatsioonide korge geneetiline
mitmekesisus, kasvukohtade sidusus ning adaptiivne potentsiaal, et tagada populatsioonide
toimetulek muutuvate keskkonnatingimustega. Neid aspekte tuleks vaadelda koos, sest vaid nii on
populatsioonide kaitse ja taastamine jatkusuutlik ja edukas. Antud bakalaureusetdds anti iilevaade

sellest, kuidas aitab looduskaitsegeneetika neid erinevaid eesmirke saavutada.

Uha tidpsemate geneetiliste markerite/meetodite areng annab vdimaluse paremini mdista erinevaid
okoloogilisi protsesse, seaduspdrasusi ja seoseid, mis taimepopulatsioonide kaitset ja taastamist
mojutavad. Geneetiliste uuringute abil suudame tuvastada silmale nidhtamatut. Tanapdeva iiks
olulisemaid geneetilist mitmekesisust negatiivselt mdjutavaid tegureid on kasvukohtade
killustumine. Olulist rolli geneetilise mitmekesisuse sdilimisel méngib populatsiooni suurus, mida
kasvukohtade killustatus on valdavalt negatiivselt mojutanud. Vaikeseid populatsioone ohustavad
vorreldes suuremate populatsioonidega kahanenud geneetiline varieeruvus ja suurenenud
lahiristumine ning demograafiline juhuslikkus. Tundlikus killustumise poolt pohjustatud
geneetilise mitmekesisuse muutuste suhtes soltub aga erinevatest tunnustest, sealhulgas
paljunemisviisist ning haruldusest. Katsed populatsioone geneetiliselt rikastada vdivad
ebadnnestuda, sest teadmatusest rikastatakse geneetiliselt erinevaid taksoneid, mis voib kaasa tuua

jarglaste kohasuse languse.

Taastamistodde planeerimisel on oluline hinnata ka taimede vdimet kohastuda taastatava
kasvukoha keskkonnatingimustega kui ka kdimasolevate kliimamuutustega. Ténu geneetiliste
meetodite kiirele arengule on kohastumisvoime hindamine {iha enam vdimalik ka
looduskaitsegeneetilistes uuringutes. Geneetiline varieeruvus ja sellega seotud kohastumisvdime
soltub sellest, kas taastamiseks kasutatavad taimed on paljundatud kunstlikes (ex situ) voi

looduslikes (in situ) tingimustes.

Eduka looduskaitsetegevuse eelduseks on taksonoomiline selgus, mida aitavad saavutada lisaks
morfoloogial pdhinevatele meetoditele geneetilised uuringud. Uha suuremaks murekohaks on

looduskaitses kujunemas inimtegevuse poolt pohjustatud hiibridiseerumine, mille tulemusena
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voime mitmeid liike kaotada. Ka hiibridiseerumisprotsesside tuvastamisel on abiks geneetilised
uuringud. Kéesolevale toole tuginedes voib jireldada, et geneetilisi meetodeid tuleks rakendada
senisest julgemalt, sest kombineerides geneetilisi meetodeid traditsiooniliste 6koloogiliste
meetodite, vélivaatluste ja katsetega on voimalik vastata pShjalikumalt ning senisest suuremale

hulgale looduskaitseliselt olulistele kiisimustele.
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Summary

Plant population restoration and conservation needs to preserve populations with higher genetic
diversity, related adaptive potential and structural as well as functional connectivity between plant
populations to ensure that plant populations can cope with changing environmental conditions.
These aspects should be considered together, because only this way it is possible to safeguard that
restoration and conservation activities will be sustainable and successful. This bachelor thesis

gives an overview, how conservation genetic tools help to achieve these different goals.

Rapid development of more accurate genetic methods provides better understanding about
different ecological processes, laws and relationships potentially affecting plant population
restoration and conservation. Genetic tools help to determine the unvisible part of these patterns
and processes. Habitat loss and fragmentation are among the most important factors having a
negative impact on genetic diversity of plant populations. Habitat fragmentation often leads to
small population size. Smaller population are affected by decreased genetics variation, increased
inbreeding and demographical fluctations. However, the response of plant populations to genetic
consequences of fragmentation may also depend upon plant characteristics, such as reproduction
mode and rarity. Attempts to genetically rescue populations by adding novel genotypes to
genetically impoverished populations may fail due to not accounting for potential outbreeding
effects.

When planning restoration activities, it is important to consider the potential of plants to adapt to
the environmental conditions of the restored habitat as well as to changing climate. Due to rapid
advances in molecular tools, assessing adaptive potential is becoming more feasible in
conservation genetic studies. Genetic diversity of restored populations and related adaptive

potential may depend on whether plants originate from ex situ collections or in situ conditions.

Succesful nature protection requires taxonomical clarity, which is easier to reach with combining
methods based morphological and genetic approaches. Hybridisation due to human activities is an
increasing problem in conservation and, as a consequence, rare taxons may disappear. Genetic

tools are also very helpful in identifying hybridisation processes. It can be concluded that genetic
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methods should be implemented more widely for conservation purposes, because combining
genetic method with traditional ecological observations and experiments will give us more in-

depth answers to a wider range of important questions in nature protection.
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Tanuavaldused

Sooviksin siidamest tinada oma juhendajat Tsipe Aavikut heade nduannete, kannatlikkuse ja
toetuse eest to6 valmimisel.
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Lisa 1. Ulevaatetabel taimede

looduskaitsegeneetilistest uuringutest Eestis

(llevaade ei  holma
looduskaitsegeneetika alaseid bakalaureuse-, magistri- ja doktoritoid).

erinevaid
Viide Uuritud liik/liigid Uurimuskiisimus Liihidalt pohileid
(ladina keeles)
Aavik et al. 2017 | Rhinanthus osiliensis Maastlkumu_utuse maju geneetilisele Populatsiooni suuruse ja geneetlhs.e mltg"le.ksmuse vihenemine
mitmekesisusele pudelikaelaefekti tagajérjel
Helm et al. 2009 Briza media Fragmenteer_umlse mdju geneetilisele Popula_t3|oon|de gepeetlllqe mitmekesisus oli kasvuko_hta}d_e pindalakaole
mitmekesisusele juba reageerinud erinevalt samade loopealsete liigirikkusest
. o Populatsiooni vihemise mgju Geneetiline mitmekesisus on seotud populatsiooni suurusega, kuid mitte
llves et al. 2013 Ligularia sibirica geneetilisele variatsioonile ja .
. . geograafilise kaugusega
paljunemisedukusele
lIves et al. 2015 Orchis militaris Kolomsats1_oon1 mdju geneetilisele Uued populatsioonid ei kan.r)atgnud’ asutaja_efektl all ning olid
mitmekesisusele geneetiliselt ipris mitmekesised
Kaljund & Jaaska |Medicago sativa subsp. Fra_gmentegrumlse_mqu gene_etlllr_le Kombinatsioon kindlatest blolqoglllstest tunnus.te.st (nt.. pldeva}lt uuenev
mitmekesisusele ja populatsiooni seemnepank) on otsutava tihtsusega geneetilise mitmekesisuse
2010 falcata g . - S
suurusele sdilitamiseks véikestes ja isoleeritud populatsioonides
Kaljund & Leht | Medicago sativa ssp. T . Introgressiooni tagajérjel on hiibriidid muutunud morfoloogiliselt
Voéimalik hiibridiseerumine - . . ol s
2013 falcata mitmekesisemaks ning falcata on tugevalt hiibridiseerunud
Pulmonaria
Kook et al. 2015 angustifolia, P. Voimalik hiibridiseerumine Pulmonaria angustifolia on oletavasti hiibridiseerunud P. obscura-ga
obscura
Nommnelgi alamliikide tuvastamine,
Pihu et al. 2017 Dianthus arenarius geneetilise mitmekesisuse tagamiseks

Alamliigid ei eristu mikrosatelliitide alusel
vajalike soovituste véljatootamine
Talve et al. 2012 Rhinanthus osiliensis,

Seemnete idanemisvoime ja geneetilise
R. rumelicus

mitmekesisuse vahelise seose tuvastamine

Kehv idanemisvdime oli seotud ldhiristumisega

Talve et al. 2014a genus Rhinanthus

Saaremaa robirohu (R. osiliensis) populatsioonides tuvastati isendeid, kes
Taksonoomiline kuuluvus oli geneetiliselt sarnased nende sosarliigiga suure robirohuga (R.

angustifolius).
Talve et al. 2014b

Rhinanthus osiliensis

Taksonoomiline kuuluvus

Saaremaa robirohtu voib pidada Eesti endeemiks

45



Lihtlitsents 16putoo reprodutseerimiseks ja loputoo iildsusele kittesaadavaks tegemiseks

Mina, Kristin Pille,

(stinnikuupdev 15.07.1996)

1. annan Tartu Ulikoolile tasuta loa (lihtlitsentsi) enda loodud teose

"Geneetiliste uuringute téhtsus taimepopulatsioonide kaitsel ja taastamisel”,

mille juhendaja on Tsipe Aavik,

1.1. reprodutseerimiseks sdilitamise ja iildsusele kéttesaadavaks tegemise eesmirgil, sealhulgas
digitaalarhiivi DSpace-is lisamise eesmargil kuni autoridiguse kehtivuse téhtaja [oppemiseni;

1.2. iildsusele kittesaadavaks tegemiseks Tartu Ulikooli veebikeskkonna kaudu, sealhulgas
digitaalarhiivi DSpace’i kaudu kuni autoridiguse kehtivuse téhtaja 1dppemiseni.

2. olen teadlik, et punktis 1 nimetatud Gigused jadvad alles ka autorile.

3. kinnitan, et lihtlitsentsi andmisega ei rikuta teiste isikute intellektuaalomandi ega isikuandmete

kaitse seadusest tulenevaid digusi.

Tartus, 23.05.2018

46



