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Sissejuhatus

Hunt (Canis lupus) on tippkiskja, kel on oluline roll 6kostisteemis: ta reguleerib oma
saakloomade populatsioonitihedusi, avaldab mdju vaiksemate kiskjate arvukusele ning on
oluliseks patogeenide levitajaks (Randi, 2011). Ajalooliselt laius huntide areaal lle kogu
Euroopa, kuid ulatusliku inimesepoolse havitamise tulemusena on ténaseks Euroopa
hundipopulatsioonid fragmenteerunud ja arvukuselt mérgatavalt kahanenud (Hindrikson et
al., 2012; Randi, 2011). Inimasustuse laienemise t6ttu puutuvad sdilinud populatsioonid aina
sagedamini kokku inimeste ning koertega (Hindrikson et al., 2012), mistdttu on avanenud

rohkem v@imalusi huntide ja koerte hibridiseerumiseks.

Hibridiseerumine esineb juhul, kui geneetiliselt erinevatesse taksonitesse kuuluvad
isendid annavad jérglasi (Rhymer et al., 1996). Hubridiseerumine on sagedasem néhtus
taimede seas (Mallet, 2007) ning botaanikud peavad seda pigem positiivseks, taimede
evolutsiooni edasiviivaks jouks. Zooloogide hoiak on aga ettevaatlikum, kuna
hibridiseerumine kujutab ohtu eraldiseisvate genofondide séilimisele. (Rhymer &
Simberloff, 1996)

Labi loodusliku hibridiseerumise rikastub geneetiline mitmekesisus ning see vaib
aidata kaasa liigitekkele (Lorenzini et al., 2013), kuid juhtudel, kus metsikud isendid
ristuvad kodustatud isenditega, v8ib hiibridiseerumine kujutada olulist ohtu geneetilise ning
bioloogilise mitmekesisuse sdilitamisele. Vd0raste geenide sattumine populatsiooni vdib
pohjustada hdbridiseerunud isendite kohasuse langemist, suurenenud vastuvotlikkust
haigustele, populatsiooni geneetilise terviklikkuse kadumist ning ulelldist nérgenemist
(Leonard et al., 2014).

Kui hibridiseerumisele jargneb introgressioon ehk hiibriidsete isendite tagasiristumine
kas tihe vdi mdlema vanempopulatsiooniga, vbib metsikutesse populatsioonidesse lisanduda
alakohaseid geene. Enamikke imetajaliike on looduslik valik kujundanud véga pikka aega,
mil nad on kohanenud eluks kindlates keskkonnatingimustes. Kui aga populatsiooni
lisandub kiirelt suur hulk geene teiselt liigilt, mis on kohanenud teistsugustele
elutingimustele, vdib see tingida languse populatsiooni kohasuses. Kuigi looduses esineb ka
negatiivne selektsioon, vdivad siiski need vodrad geenid hakata tihedalt esinema metsiku
populatsiooni isendites ning l&bi juhusliku geneetilise triivi isegi pusima jadda. Need geenid

aga voOivad vahendada populatsiooni vdimalusi ellujadmiseks pikas perspektiivis, mistottu



kujutab sage hubridiseerumine ja tagasiristumine ohtu terve liigi geneetilise terviklikkuse
séilimisele (Leonard et al., 2014). Hubridiseerumine koos introgressiooniga on suureks
ohuks eriti vaiksematele populatsioonidele, kuna vGib pdhjustada nende héavimist
(Hindrikson et al., 2012). Halvimal juhul on hubridiseerumise téttu vdimalik ka tervete
liikide geneetiline valjasuremine (Rhymer & Simberloff, 1996). Véiksemad asurkonnad on
eriti tdsiselt ohustatud just seetdttu, et nendes pohjustab hiibridiseerumine vdga tugevalt
sobivate paariliste arvu vahenemist. Sel moel védheneb populatsiooni sigimispotentsiaal, mis
omakorda voib véhendada populatsiooni arvukuse sellise tasemeni, kus populatsiooni

pikaaegne ellujgd@mine muutub vahetdenéoliseks. (Leonard et al., 2014)

Perekonda Canis kuuluvad liigid on kdik lahedalt suguluses, neil koigil on 78
kromosoomi, téielikku ristumisbarjaéri nende vahel tekkinud ei ole ning nad on vdimelised
omavahel andma sigimisvdimelisi jarglasi (Hindrikson et al., 2012; Vila & Wayne, 1999).
Suurtest koerlastest on hunt (Canis lupus) ja koer (C. familiaris) evolutsioonilises mdttes
vaga lahedases suguluses. Koerad on huntidega korduvalt ristunud nii looduses kui ka
inimese kée labi (Vila & Wayne, 1999). Siiski on nuldseks hunt ja koer kaks eraldiseisvat
liiki, kel on erinevad geneetilised ja fenottbilised omadused.

Tana on huntide ja koerte hiibridiseerumine saanud olulise tdhelepanu osaks ning seda
eriti Euroopas. Kuna osad koeratbud on huntidega valimuselt (sha sarnased, on
hibridiseerunud loomi kindlaks teha vdrdlemisi keerukas (Godinho et al., 2014), kuid
hibridiseerunud isendeid on kittimise ja juhusliku vaatlemise kéigus taheldatud mitmetes
hundi areaali paikades. Geneetiliselt on hibriide kindlaks tehtud mitmelt poolt Euroopast:
Itaaliast, Bulgaariast, Rootsist, Latist ning Eestist (Hindrikson et al., 2012; Lorenzini et al.,
2013). Pohjuseid, mis hlbridiseerumisele viivad, on mitmeid, kuid kBige tahtsam neist on
see, et huntidel ja koertel peab olema vdimalus kokku puutuda — selleta ei ole
hibridiseerumine vdimalik. Piirkondades, kus see on vdimalik, on tihtipeale madal huntide
asustustihedus liiga suure jahisurve téttu, huntide sotsiaalne struktuur véib olla hairitud ning
ka vabalt liikuvate koerte suur arvukus v@ib hibridiseerumist soosida. (Lorenzini et al.,
2013)

Hundid ei ole ainsad koerlased, kes on vdimelised kodukoertega hubridiseeruma.
Téanaseks on koeraga hubridiseerumise tottu eriti ohustatud huntidest palju vdiksema
arvukusega koerlased nagu punahunt (C. rufus), magikoer (C. simensis) ning dingo (C. lupus

dingo) (Hindrikson et al., 2012). Mégikoera peetakse kdige ohustatumaks koerlaseks, kuna



sellest liigist on sdilinud vaid Uksikud killustunud populatsioonid, mille arvukus on véike
ning habridiseerunud isendite arv kaalukas (Leonard et al., 1994). Samamoodi on vdga
ohustatud dingo, kelle geneetiliselt puhtaid populatsioone on tdnaseks sageda ristumise tottu
vaga véhe sdilinud ning praeguse hubridiseerumise taseme jatkumisel ennustatakse 21.

sajandi 16puks geneetiliselt puhaste populatsioonide taielikku havimist (Elledge et al., 2006).

V0ottes arvesse seda, kuidas koertega ristumine on mojutanud teisi metsikuid koerlasi,
on oluline analiiisida hibridiseerumise mdju ja selle ulatust ka hundipopulatsioonides.
Kéesoleva t60 eesmaérgiks on kirjanduse pohjal tuua valja hibridiseerumist pdhjustavad
tegurid ning analliisida, kuidas ning millised hiibridiseerumise mdjud avalduvad erinevates

Euroopa hundiasurkondades.



Hundi bioloogia ja levik Euroopas

Bioloogia

Hunt kuulub sugukonda Canidae ning on selle suurim esindaja, kaaludes enamasti 32-
50 kg, emased seejuures isastest vdhem (Heptner & Naumov, 1998). Hundi turjakdrgus
ulatub 80-85 cm-ni (Heptner & Naumov, 1998). Rinnak on Kitsas ja kiilukujuline. Hundil on
pikad jasemed, esijalgadel on viis varvast ning tagajalgadel neli. Tugevad jalalihased ja
pikad jasemed vdimaldavad neil ette votta pikki rannakuid ning joosta Kkiirusega kuni 70
km/h (Mech, 1974). Hundil on suur ja piklik, ettepoole ahenev kolju. Joulised I6uad ja
vOimsad I6ualihased vdimaldavad saakloomast tugevalt haarata (Heptner & Naumov, 1998).
Kehakatte varvus vdib huntidel varieeruda valgest mustani, olles tavaliselt hallisegune. Tihe
aluskarv ja pikk pealiskarv vdimaldavad hundil elada ka paikades, kus temperatuur langeb

madalatesse miinuskraadidesse (Mech, 1974).

Sigimisperiood v6ib huntidel kesta jaanuarist aprillini. Tiinus kestab keskmiselt 63
paeva ning pesakonda sunnib tavaliselt aprillis kuus pimedat ja abitut kutsikat. Emane jaab
kutsikate kdrvale vahemalt kaheks kuuks, sel ajal varustavad emast ja tema poegi toiduga
isane ja teised karjaliikmed (Mech, 1974). Poegade suremus on kérgeim esimese kuue
elukuu jooksul (Kaartinen et al., 2010). Umbes Uheaastaselt on pojad sirgunud taiskasvanu
mdbtmetesse ning sugukipseks saavad nad keskmiselt 2- kuni 3-aastaselt (Mech, 2010).

Hunt on sotsiaalne loom ning liigub peamiselt karjadena. Karjaline eluviis vdimaldab
efektiivselt kasutada mitmesuguseid ressursse noorloomade toitmiseks ning aitab seeldbi
suurendada nende ellujag@mise vdimalusi (Hindrikson et al., 2013). Karjas on tavaliselt 5
kuni 8 liiget, kuhu kuuluvad dominantne paar, nende pojad ning lahisugulased (Mech, 2010;
Hindrikson et al., 2013). Tdiskasvanuks saanuna pojad enamasti eralduvad Kkarjast ning
elavad monda aega uksikuna, kuni leiavad kaaslase ja saavad oma pesakonna (Hindrikson
et al., 2013). Karjas sdilib kord kehtestatud hierarhia alusel: karja juhib alfa-isane, temale
jargneb alfa-emane ja seejarel teised karjaliikmed (Mech, 1974). Tugeva jahisurve
tingimustes voib karja loomulik sotsiaalne struktuur laguneda ning karjadesse voivad

koonduda tiksikud, sugulussidemeteta isendid (Hindrikson et al., 2013).

Huntide peamise toidulaua moodustavad suured herbivoorid (Mech, 1974). Euroopas
on nendeks enamjaolt metsikud sdralised — hirved, metskitsed, metssead, pddrad. VVdiksema

0sa saagist moodustavad janesed, pisemad nérilised, koprad ja kahrikkoerad (Kubarsepp &
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Valdmann, 2003). Huntide saakloomaks osutuvad tavaliselt noored, vanad voi vigased
isendid (Mech, 1974). Hundid eelistavad jahtida loomi, kelle kehakaal j4&b alla 100
kilogrammi. Karjas tegutsemine vdimaldab suurema saaklooma nagu pd&dra jahtimist.
Huntide kottimise tottu jadvad karjad véiksemaks ning moéned hundid vdivad seetGttu
uksikuteks jaada. Sellised isendid toituvad peamiselt vaiksematest nérilistest, k&hrikutest,
janestest ning raipest. On leitud, et Eesti hundid eelistavad saakloomana metssiga,
tdendoliselt seepérast, et metssead moodustavad kergelt margatavaid karju, kus on palju
vaikseid kaitsetuid noorloomi. Samuti on metssealiha rasvarikas, korge energeetilise
vadrtusega ning seega on huntide jaoks tasuvam jahtida metssigu kui hirvlasi, seda eriti
madalate temperatuuridega aladel, kus saagi toitevéartus on oluline tegur. Podrad langevad
huntide saagiks harvem, kuna nad suudavad end vaiksemate hundikarjade riinnakute eest
kaitsta. (Valdmann et al., 1998)

Levik Euroopas

Hundid on vaga liikuvad ning neil on suured kodupiirkonnad. Noored isendid on
vOimelised rdndama ule sadade kilomeetrite, erisuguse maastiku, lisaks suudavad nad
uletada ka looduslikke ja inimtekkelisi takistusi (Randi, 2011). Lisaks suurele
levimisvdimele taluvad hundid hésti ka véga erinevaid keskkonnatingimusi, mistéttu pole
imestusvaarne, et hunt on kdige laialt levinum suurkiskja Euroopas. Ajalooliselt levisid
hundid (le terve mandri, asustades mitmeid erinevaid biotoope (Randi, 2011). Sajandeid
kestnud ulatuslik kdttimine ja elupaikade hédvitamine fragmenteeris ja kahandas
hundipopulatsioone markimisvéarselt (Randi, 2011; Nicholls, 2014). Laane-Euroopas
havitati 18.-19. sajandi jooksul valdav osa huntidest ning (ksikud fragmenteeritud
populatsioonid séilisid vaid Plrenee poolsaarel ja Itaalias. Skandinaaviamaades olid hundid
1960ndateks aastateks tdielikult havinenud (Randi, 2011).

Viimaste aastakiimnete jooksul on paljud Euroopa hundiasurkonnad taastunud ning
aeglaselt taasasustanud oma varasemaid territooriume (Hindrikson et al., 2013). Taastumist
on soosinud suurkiskjate kaitset tagavate seaduste loomine ja soraliste arvukuse kasvamine.
Praegu on Euroopas suurtest kiskjatest hundid arvukuselt teisel kohal, hinnanguliselt on
kogu Euroopas ule 12 000 isendi (Chapron et al., 2014). Pisivalt on hunte 28 Euroopa riigis
ning nad jagunevad kiimneks populatsiooniks: Skandinaavia, Karjala, Balti, Kesk-Euroopa,

Karpaatide, Dinaari-Balkani, Itaalia, Alpide, Loode-Pirenee ning Sierra Morena. Viimaste

8



aastate jooksul on enamik populatsioone joudsalt taastunud, erandiks on Sierra Morena
populatsioon Hispaanias, mis on valjasuremise arel ning Karjala populatsioon, mis on
maérgatavalt kahanenud (Chapron et al., 2014). Taastumine on olnud erakordne Itaalias, kus
40 aastaga on hundid taasasustanud suurema osa oma ajaloolisest areaalist. Skandinaavia

populatsiooni taasasustasid Soomest sisse rannanud isendid. (Randi, 2011)

Eesti hundiasurkond on osa Balti hundipopulatsioonist, mis laiub tle kdigi kolme
Baltimaa ning on Uhenduses Ladne-Venemaa, Ida-Poola, PGhja-Ukraina ning Valgevene
hundipopulatsioonidega. Eesti hundid on viimase sajandi jooksul olnud tugeva jahisurve all:
1990ndatel kdtiti aastas 100-300 isendit. Sellest tulenevalt on populatsiooni suurus ja ulatus
aastate I0ikes tugevalt kbikunud. Eesti asurkonda tabas madalseis 1960ndatel aastatel, mil
kohaliku populatsiooni arvukuseks hinnati 9 isendit. 1970ndate teisel poolel hakkas
populatsioon taastuma ning 1990ndateks oli kasvanud 700 isendini (Hindrikson et al., 2013).
2002-2003 loendati Eestis vaid 9 pesakonda, kuid kittimispiirangu sétestamisega tousis
pesakondade arv 11-ni. Arvukuse tipphetkeks oli 2008. a, mil Eestis oli 32 hundipesakonda.
2010. a seisuga oli Eestis suurkiskjate ohjamis- ja kaitsekorralduskava kohaselt 24
hundipesakonda hinnangulise koguarvuga 230. (Keskkonnaagentuur, 2012)



Koer (Canis familiaris)

Koer Canis familiaris tekkis labi hundi kodustamise inimese poolt. Parinemist hundist
tOestavad nii koera geneetika, morfoloogia kui ka kaitumise uuringud (Leonard, 2002).
Huntide kodustamise tdpne algusaeg pole kill teada, kuid vanimad subfossiilsete koeraluude
leiud on ligikaudu 32 000 aastat vanad ning parit Belgiast (Germonpre et al., 2015).
Arvatakse, et intensiivsem huntide kodustamine sai hoo sisse kusagil 15 000 aastat tagasi
(Savolainen et al., 2002; Wayne & von Holdt, 2012). Vanu leide on ka mitmelt poolt mujalt
Euroopast ning Venemaalt (Germonpre et al., 2015). Kuna varajaste koerte luude jaénuseid
on sdilinud véhe, on tdendoline, et kodustamine algas varem, kui arheoloogilised andmed
viitavad (Vila & Leonard, 2007).

Intensiivsem kodustamine sai alguse perioodil, mil inimene oli peamiselt randava
eluviisiga kitt ning tingimused soosisid huntide ja inimese kokku puutumist. 10 000 aastat
tagasi agraaruhiskonna tekkega osutus valik selliste koerte kasuks, kes olid véiksemad ja
kaitumiselt inimesega elamiseks sobilikumad (Wayne & von Holdt, 2012). Kodustamine
toimus tdenéoliselt mitme erineva hundipopulatsiooniga erinevates kohtades ning véimalik,
et ka erinevatel ajaperioodidel. Aja jooksul on aset leidnud ka sihipédrane ristamine inimese
poolt ning juhuslikud tagasiristumised metsikute hundipopulatsioonidega, mis koera
geneetilist materjali rikastasid ning andsid osaliselt aluse koerte suurele fenotudbilisele
mitmekesisusele (Vila et al., 1997; Wayne & von Holdt, 2012).

Koera morfoloogilised tunnused hakkasid hundi omadest eristuma peale kodustamise
algust, mil isendid olid mdnda aega inimesega koos elanud (Vila & Leonard, 2007).
Varaseimate koerte sailmetest on ndha, et kodustamisega kaasnesid mitmed muutused hundi
vélimuses. Jaanustel on huntidega vorreldes véiksema suurusega kolju, alaldug ning
hambad. Koon on hundi koonuga vorreldes laienenud, kehasuurus uldiselt véhenenud,
karvkatte varvus ning muster muutunud. Samuti esineb neil huntidega vdrreldes teistsugune
kdrva- ja sabahoiak. (Spady & Ostrander, 2008)

Koer on morfoloogiliselt mitmekesine liik. Tanapdeval eksisteerib enam kui 350
erinevat inimese aretatud koeratdugu (Spady & Ostrander, 2008). Koeratdud erinevad
teineteisest nii kehakaalu, -kuju, kui ka kéitumise poolest. Erinevate koeratdugude kehakaal
varieerub tugevasti: 1 kg kaaluvast chihuahuast 100 kg kaaluva mastiffini. Samuti varieerub

skeleti ja kolju kuju koertel ronkem kui kdigi metsikute koerlaste seas (Wayne & von Holdt,

10



2012). Erinevatele tdugudele omased k&itumismallid, morfoloogilised tunnused ning ka

vBime BGppida ja tlesandeid sooritada on pikaaegse aretamise tulemus (Vila et al., 1997).

Soltuvalt tdust erinevad paljud koerad hundist markimisvéarselt, kuid leidub ka
hundile sarnaseid koeratbugusid. On (ksikud kindlad tunnused, mida esineb koertel, kuid
huntidel mitte: huntidel ei ole kunagi lontis kdrvad ega rongas saba. Need tunnused vdivad
koertel esineda, kuid mitte alati (Miklosi, 2007).

Sarnaselt huntidele on hulkuvate koerte seas tdheldatud karjas liikumist, kuid
karjaviisiline jahipidamine on harv ning erinevalt huntidest kasvatavad poegi hulkuvatest
koertest vaid emased (Marshall-Pescini et al., 2015). Kuigi koer on eristunud hundist nii
kaitumise, kui ka morfoloogia poolest, on nad endiselt huntidega paaritudes v6imelised

andma sigimisv@imelisi jarglasi nii vangistuses kui ka looduses (Randi, 2011).
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Hubridiseerumine

Huibridiseerumine ehk erinevatesse taksonitesse kuuluvate isendite ristumine (Rhymer
& Simberloff, 1996) on looduses l&hedalt suguluses olevate taksonite vahel tavaline néhtus
nii taimede kui loomade seas (Nolte & Tautz, 2009). Uldjuhul on populatsioonides hiibriidid
haruldased, kuid ka tksikud hubriidid véimaldavad alleelidel teise liigi geenifondi sattuda,
mistottu vOivad ka harvad hibridiseerumise juhud pdéhjustada isendite seas olulisi
evolutsioonilisi tagajargi. Hibridiseerumine on sagedasem soontaimede kui loomade seas —
taimede puhul esineb hubridiseerumist 25% liikide hulgas ning Euroopa imetajatest
hibridiseeruvad vaid umbes 6% (Mallet, 2005).

Botaanikute silmis on hibridisatsioon olnud eelkdige mitmekesisust loov néhtus,
sealjuures zooloogid on seda ndinud traditsiooniliselt mitmekesistamist limiteeriva
protsessina ning naevad seda reproduktiivse isolatsiooni tugevdajana. Allopoliploidsuse laia
levimise jargi taimedes, vdivad paljud taimeliigid olla otseselt hubriidse paritoluga voi
parineda lahiminevikust parit habriidsest liigist. V6ime mittesuguliselt paljuneda voib
seletada, miks allopoluploidsed hibriidid on taimedes levinumad kui loomades. (Seehausen
et al., 2004)

Hibridiseerumist ning tagasiristumist peetakse tldiselt negatiivseks, kuid nad vdivad
olla ka geneetiliste variatsioonide allikaks, mis vB8ivad mdningatel juhtudel olla kasulikud,
kuna edendavad kiiret mitmekesistumist ning vdivad olla aluseks ka liigitekkele. Kui
populatsioonid on suured, vbivad hubridiseerumine ja jargnev tagasiristumine lisada

geneetilist materjali, mille alusel looduslik valik toimub. (Leonard et al., 2014)

Perekonna Canis esindajatest on hunt ja koer koéige lahedasemalt suguluses
(Milenkovi¢ et al., 2006). Tavaliselt hdivavad hulkuvad koerad ja hundid erinevaid
Okoloogilisi nisSe, kuid nende suhted vdivad varieeruda kiskja-saaklooma suhetest
kooseksiseerimiseni, mis l16pptulemusena vGib viia hibridiseerumiseni (Andersone et al.,
2002). Vélivaatluste ja geneetiliste uuringute pdhjal arvatakse, et huntide ja koerte ristumine
on sagedasem Ida-Euroopas kui L&&ne-Euroopas (Milenkovi¢ et al., 2006), mis tuleneb
tdendoliselt asjaolust, et Ida-Euroopa populatsioonid on viimastel aastakiimnetel kahanenud
(Randi et al., 2000).

Hibridiseerumine ja introgressioon on Kkill seotud mdisted, kuid siiski

eritdéhenduslikud. Kui kaks erinevat liiki hibridiseeruvad ning annavad elujdulisi ning
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sigimisvoimelisi jarglasi, ei vii see alati introgressioonile. Introgressioon ehk tagasiristumine
tdhendab geneetilise materjali  Ulekannet habriidilt tagasi vanempopulatsiooni.
Introgressioon algab  hubridiseerumisega, kuid kui need hubriidsed jarglased
vanempopulatsiooniga uuesti ei ristu, siis ei toimu populatsioonidevahelist geenivoolu.
(Leonard et al., 2014)

Uldiselt peetakse hubridiseerumist harvaks ning selle mdju populatsiooni tasandil
tihiseks, kuid introgressiooni toimudes tekib suurem vdimalus negatiivse mdjuga geenide
sattumiseks vanempopulatsiooni ning kdige halvemal juhul vGib see viia liigi
valjasuremisele (Hindrikson et al., 2012). Selleks, et hibridiseerumisel oleks
hundipopulatsioonile oluline mdju, peab hubridiseerumine labima kaks etappi: hundi ja
koera ristumine, F1 generatsiooni stindimine ning nende hibriidide tagasiristumine
vanempopulatsiooni isenditega (Lescureux & Linnell, 2014). Kui tagasiristunud habriidid
on viljakad, on mdningane liikidevaheline geenivool véimalik ja tdendoline. Introgressiooni
esinemise sagedust on raske hinnata, kuna enamikke tagasiristunud hibriide on vdimatu
morfoloogiliste tunnuste jargi vanemliigist eristada. SeetOttu on tagasiristumise aste

looduses téendoliselt alahinnatud ning esineb sagedamini kui vdiks arvata. (Mallet, 2005)

Huntide ja koerte hibridiseerumiseks on mitmed eeldused. Huntide ja koerte
lahknemine ja kujunemine eraldiseisvateks liikideks toimus evolutsioonilises plaanis tsna
hiljuti: neil on identsed kartotulbid ning nende vahel ei ole tekkinud ristumisbarjaari (Vila
et al., 2003), mis tdhendab, et nad on vdimelised hiibridiseerudes andma sigimisvéimelisi
jarglasi. Lisaks on koerad laialt levinud kogu hundi areaalis, mis on eelduseks nende
sagedaseks kokku puutumiseks. (Hindrikson et al., 2012)

Andmed hibridiseerumisest looduses tulenevad hubriidse paritolu kahtlusega isendite
nagemisest looduslikes populatsioonides v8i loodusest plutud hubriidide morfoloogilistest
ja geneetilistest analutsidest. Hibriidide morfoloogiline maaramine on keerukas, kuna neil
ei ole kindlaid fenotddbilisi tunnuseid, mida huntidel ei esineks. Hibridiseerumise ja
introgressiooni uurimiseks véimaldab rohkem katseid molekulaarne geneetika. Uldiselt on
sellised uurimused kinnitanud, et hibridiseerumist esineb laialdasemalt, kui morfoloogia
alusel on méaratletud. Juhtumite puhul, kus hibridiseerumist kahtlustatakse morfoloogiliste

ja kaitumuslike tunnuste pohjal, kinnitavad seda ka geneetilised uuringud. (Mallet, 2005)

Huntide ja koerte vaheline hubridiseerumine on dldjuhul astimmeetriline, mis

tdhendab seda, et hiibridiseerumine on tavaliselt ihesuunaline ning toimub eelkdige, kuigi
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mitte alati, isaste koerte ja emaste huntide vahel. Enamikel uuritud hibriididel ei ole leitud
koera mtDNAd, mis pédrandub emaliini pidi. Nii kannavad hibriidid enamasti hundi
mtDNAd, mistbttu ei ole hlbridiseerumist vdimalik kinnitada tksnes mtDNA analusi
alusel. Sellisel puhul peab geneetiliste uuringute kaigus analttisima ka biparentaalseid (n.
autosomaalsed mikrosatelliidid voi SNPd) ja isaspoolelt paritud markerid (Y-kromosoomi
mikrosatelliidid vdi SNPd). (Hindrikson et al., 2012)

Astummeetriline hubridiseerumine ei ole siiski absoluutne ja Uksikutel juhtudel on
tuvastatud, et hibridiseerumine on toimunud ka isase hundi ja emase koera vahel (Munoz-
Fuentes et al., 2010; Hindrikson et al., 2012). Sellistel juhtudel vdib eeldada, et piirkonnas
on kas vahe voi tldse mitte emaseid hunte voi votab hiibridiseerumisest osa vana voi vigane
isahunt. See on Allee efekti ekstreemne ndide, kus isendil on kas raske voi ka téiesti voimatu
leida sobivat kaaslast (Leonard et al., 2014). Esimene tdestus Euroopas isase hundi ja emase
koera vahelisest hubridiseerumise juhust tdendati Latis 2008. aastal, mis tdendoliselt leidis
aset seetdttu, et piirkonnas oli palju hulkuvaid koeri (Hindrikson et al., 2012). Seletamaks
vaheseid tdendeid emase koera ja isase hundi ristumisest voib oletada, et loomulik ristumine
emase koera ja isase hundi vahel on véga haruldane voi sellisest ristumisest stindivad
hibriidid ei suuda populatsiooni sobituda, jadvad Uksikuks paarilist leidmata ega paranda nii

oma geene edasi vdi surevad kiiresti. (Hindrikson et al., 2012)

Hibridiseerumise asimmeetrial v6ib olla mitmeid p&hjuseid. Huntide puhul vdib
hlbridiseerumise astimmeetriline muster tuleneda sellest, et huntide ja koerte sigimisperiood
ei lange kokku. Enamikel metsikutel koerlastel esineb innaaeg korra aastas ning samal ajal
tbuseb ka isasloomade testosteroonitase, testiste suurus ning sperma hulk. Samas on emastel
koertel innaaeg kaks korda aastas ning isasloomad on seejuures valmis paarituma labi aasta.
Seega kui emasel hundil v6i koeral on sobiv aeg paaritumiseks, on isane koer samuti
paaritumiseks valmis. Isased hundid aga on paaritumiseks valmis vaid luhikesel perioodil
ning paljudel emastel koertel ei pruugi just sellel ajal innaaeg olla — see takistab
nendevahelist ristumist (Leonard et al., 2014). Et isased koerad on potentsiaalselt véimelised
paarituma aastaringselt, siis kohtudes karjast eraldunud emastega nende innaajal on
ristumine vaga voimalik (Vila & Wayne, 1999). Samuti on teada, et esineb juhte, kus isased
hundid jahivad koeri, mist6ttu vOivad koerad nende ees hirmu tunda ega otsi huntidega
kontakti. Samas on emased hundid isastest vaiksemad ega ole nii agressiivsed, mistdttu on
koera paaritumine emase hundiga tden&olisem. Emase hundi hubriidsetel jarglastel on ka

suurem tdendosus looduses ellu jaada kui hulkuvale koerale sundinud hubriidil, kuna
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hulkuvate koerte hulgas on kutsikate suremus kérgem. Valistada ei saa ka olukorda, kus
hulkuvale koerale stundinud hubriid jd&b inimestele markamatuks, kuna nad voivad elada
inimeste lahedal teiste hulkuvate koertega ning valimuselt vdib neid olla raske tavaparastest

segaverelistest koertest eristada. (Hindrikson et al., 2012)

Peamiseks eelduseks huntide ja koerte hiibriidide tekkeks on madal huntide arvukus ja
nende sage kokkupuutumine koertega (Hindrikson et al., 2012). Viimaste sajandite valtel
kestnud tugeva jahisurve ning elupaikade hadvitamise tdttu on peaaegu kdik Euroopa
hundiasurkonnad ajaloolise seisuga vorreldes oluliselt kahanenud ning Kkillustunud
(Hindrikson et al., 2012; Verardi et al., 2006). Intensiivne kittimine vahendab
hundipopulatsioonide tihedust ja hadvitab hundikarjade struktuuri (Leonard et al., 2014,
Hindrikson et al., 2012). Seejuures esineb koeri kogu huntide levila ulatuses ning seetdttu
on huntide ja koerte hubridiseerumiseks palju vdimalusi (Godinho et al., 2014).
Huibridiseerumist peetakse sagedasemaks aga inimasulate laheduses levila piirialadel, kus
hunte on vahe ning hulkuvaid koeri palju, v8i juhtudel, kus karjast eralduvad hundid ei leia
endale sobivaid kaaslasi (Leonard et al., 2014; Vila & Wayne, 1999). Viimane on eriti
tdendoline juhul kui huntide asustustihedus on hore ja esineb vigaseid vdi vanu isendeid, kes

ei leia paaritumiseks sobivat liigikaaslast (Hindrikson et al., 2012).

Hundi ja koera hubriidi tunnused

Huibriidide kindlaks tegemine on védga keerukas, kuna huntkoertel vdivad esineda nii
tldpilise koera kui ka hundi fenotlubid (Godinho et al., 2014; Hindrikson et al., 2012).
Madramist raskendab ka asjaolu, et koeratduge leidub vaga paljude erinevate fenotiiibiliste
tunnustega. Hubriidile v6ivad osutada moéningad morfoloogilised erisused, kuid Uhtki
kindlat tunnust, mille alusel hibriidi kahtlusteta maaratleda, ei ole ning sel pdhjusel on
kindlaim votta hibriidide tdendamiseks kasutusele geneetilised analtitisid. Koer ja hunt on
liikidena hésti eraldatud, nende geenijarjestuses esineb kull samasuguseid alleele, kuid
uldjuhul  erineva sagedusega.  Geneetilise  mé&é&ratlemise  kdigus  vorreldakse
hibriidikahtlusega looma genotlipi eelnevalt kogutud koerte ja huntide geeniproovidega.
Esimese generatsiooni hubriididel esineb nii koera kui hundi alleele. Koera alleelid on
sellised, mida esineb koertes, kuid puuduvad huntides, ning vastupidi. Introgressiooni korral

on isendi geneetiline maaratlemine veelgi raskem, kuna iga jargneva generatsiooni isendi
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geneetilistest markeritest néaitavad hundi- ja koerageenide segunemist ainult pooled, mist&ttu
on vajalik suure arvu lookuste analiits. (Leonard et al., 2014)

Hubriidide k&itumisomadused voOivad laialt varieeruda ning parinevad molemalt
vanempoolelt. Paljud kaitumiskarakteristikud on geneetiliselt méaratletud ning need on
metsikute ja kodustatud isendite puhul erinevad. Kuna hibriidid on kombinatsioon kahest
genofondist, on hubriidide kaitumisomadused tGendoliselt segu vanemliikidele omastest
tunnustest. Tanapaevane molekulaargeneetika on leidnud seoseid geenide, ajufunktsioonide
ja paljude sotsiaalsete kaitumisomaduste vahel. Soltuvalt sellest, kui palju on erinevate
liikide geenid hibriidis segunenud, ja sellest, milliseid alleele ta on périnud, vGivad hibriidis
avalduda paljud erinevad tunnused. Sellest tulenevalt v@ib hubriididel esineda palju
erinevaid kaitumuslikke isearasusi. Uldiselt on nad ettearvamatud — hiibriidide kaitumist on
raskem kontrollida ning ette ennustada kui koertel. Tavaparaselt ei ole nad eriti kartlikud
ning voivad olla agressiivsed nii loomade kui inimeste vastu. Hubriididel on tugevam
jahiinstinkt kui koertel ning sellest tulenevalt on nad ka altimad mets- ja kariloomi murdma.
Koeri on tuhandete generatsioonide véltel aretatud taltsaks ja inimesesdbralikuks, kuid
hundiga hubridiseerumine vbib muuta véljaarenenud geenikombinatsioone ka sel moel, et
hlbriide vdib olla raske taltsutada. Hibriidid vivad parida méningaid koerte kditumuslikke
tunnuseid, mis raskendavad hubriididel huntide seas oma koha leidmist, kuna need tunnused
kutsuvad esile kaitumist, mis erineb tavapérasest huntide kaitumisest. Naiteks ei osale isased
koerad kutsikate kasvatamisel ning paarituvad valimatult pisivaid paarisuhteid loomata.
Selliste tunnustega isenditel ei ole vBimalust huntide seas kdrgesse staatusesse tdusta.
(Leonard et al., 2014)

Hibridiseerumine vdib pohjustada ka vanemliikidest erinevaid flisioloogilisi omadusi.
Sigimisperioodi ajastus on emastes geneetiliselt madratud, hubridiseerumine vo6ib seda
muuta ning sellest tulenevalt vdib hibriidsel isendil olla innaaeg nihkes. Kui selline
hibriidne isend suudab ikkagi leida paarilise, v6ib tekkida olukord, kus pojad sunnivad
hiljem ning ei kasva talveks piisavalt suureks, et see edukalt tle elada. (Leonard et al., 2014)
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Hubridiseerumise moju hundipopulatsioonidele

Huibridiseerumisel koos introgressiooniga v@ivad olla pikaajalised evolutsioonilised
tagajarjed, mida on raske ette ennustada. V0drgeenide sattumine populatsiooni voib
vahendada selle geneetilist mitmekesisust, rikkuda liikidevahelist tasakaalu ja kohastumusi

ning viia populatsioonid vai terved liigid geneetilise valjasuremiseni. (Randi, 2014)

Hubridiseerumine vdib loodust mdjutada mitmel moel, neist enimteatud ning -
réhutatud on negatiivsed méjud. Nende seas: sigimispotentsiaali kadumine, hubridiseerunud
isendite kohasuse vahenemine, kohanemisele halvasti mdjuvate alleelide sattumine
populatsioonidesse, geneetilise terviklikkuse kadumine ja suurem vastuvotlikkus haigustele,
aga ka oOiguslikud tagajérjed, mis vdivad mdjutada isendi vdi kogu populatsiooni
kaitsestaatust. (Leonard et al., 2014)

Hibridiseerumisel on potentsiaal 16hkuda kohastumusi nii liigi kui populatsiooni
tasemel. Enamikel suurtel koerlastel on valja kujunenud tugev populatsioonistruktuur,
millele hibridiseerumine ohtu kujutab. Vaikestes populatsioonides vdib hibridiseerumine
pohjustada liigisiseste paaritumisvdimaluste véhenemist ja seetbttu ka sobivate paariliste
arvu kahanemist. Seeldbi kaob populatsiooni sigimispotentsiaal ning selle kasvukiirus voib
vaheneda tasemeni, mis ei toeta asurkonna ellujaamist pikas perspektiivis. Sel moel on
hibridiseerumine liigile vBi populatsioonile ohuks, isegi kui hibriidid surevad ega ristu

tagasi vanempopulatsiooni. (Leonard et al., 2014)

Hibridiseerumisele jargnev introgressioon voib populatsioonidesse tuua halva mdjuga
geene. Iga populatsiooni ja liigi geenifond on kujunenud vastavalt Kkindlatele
keskkonnatingimustele pikaaegse valiku ja kohanemise tagajarjel. Kindlatele tingimustele
kohanenud liigile vdib teise liigi geenide kiire sissevool pbhjustada kohasuse langemist ja
seda eriti siis, kui keskkonnatingimused muutuvad ebasoodsamaks. On vdimalik, et teatud
geenikombinatsioonid muutuvad populatsioonis sagedaseks ning 1&bi juhusliku geenitriivi
vBivad nad populatsioonides isegi Kkinnistuda. Sellised geenid vdivad véahendada
populatsiooni elujoulisust karmimate olude saabudes. Juhul kui hibridisatsioon ja
introgressioon on sagedased, omab see olulist ohtu liigi geneetilisele terviklikkusele
(Leonard et al, 2014). Kodustamisega kaasnenud geenide  sattumine
hundipopulatsioonidesse  vOib  héirida kohastumusi vdi  suurendada geneetilist

homogeniseerumist labi introgressiivse hibridiseerumise (Godinho et al., 2014).
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Siiski ei ole hlbridiseerumise negatiivne mdju populatsioonile reegel. Kuna juhtpaar
domineerib karjas paljunemise tle, lahkuvad teised emased oma sunnikarjast ning uritavad
oma paarilisega luua uue karja. Kui need emased paarituvad koeraga, on poegade suremuse
oht suur, kuna isased koerad ei abista emast jarglaste lleskasvatamisel ega loo nendega
tugevaid sidemeid. Isegi kui hubriidsed jarglased suudavad ellu jd&da, siis ei saa kindel olla,
et nad suudaksid hundikarjaga integreeruda. Sellest tulenevalt ei ole senini taheldatud, et
huntide ja koerte vaheline hubridiseerumine oleks hundipopulatsioonide geneetilist
ulesehitust oluliselt mdjutanud. Seejuures on emase koera ja isase hundi vastupidine
ristumine haruldane, kuna huntide ja koerte sigimisperioodid ei lange kokku. (Vila &
Wayne, 1999)

Oluline ohutegur koerageenide sattumisel hundiasurkonda on huntide vastupanuvdime
vahenemine erinevatele haigustekitajatele ning seetdttu koerte seas levinud erinevate
haiguste edasikandumine huntidele. Koerte ja huntide geneetilise sarnasuse tdttu jagavad
nad mitmeid samasuguseid parasiite ja haiguseid. Peamised patogeenid, mis huntidele ohtu
kujutavad, on marutaud (RABV), koerte katku viirus (CDV) ja koerte parvoviirus (CPV)
(Lescureux & Linnell, 2014). Suureks mureks on marutaudi levimine, kuna see mgjutab ka
inimeste tervist. Huntidel areneb tldjuhul tdsine marutaudi vorm ning murettekitav on ka
nende vdime pikkade vahemaade taha rénnata ning haigust sel moel edasi levitada. Koerte
katku ja koerte parvoviiruse levimisel hundipopulatsioonis on t&heldatud suurt suremust
(Leonard et al., 2014) ning ka hundikutsikate suremuse téusu. Nende haiguste intensiivne

levimine v@ib viia jarsule populatsiooni kahanemisele. (Lescureux & Linnell, 2014)

Ka muutused hundi sotsiaalses ja diguslikus staatuses vdivad kujutada liigile ohtu.
Paljud hundipopulatsioonid on kaitstud seaduste ja lepingutega, kuid hiibridiseerumise juhud
neis populatsioonides vdivad selle digusliku kaitse &ra votta. Populatsioonid, mis vajavad
kdige rohkem Kkaitset, on ka kdige tdendolisemad hubridiseeruma. Hibridiseerumise
tdheldamine populatsioonis on uldjuhul populatsiooni tervise halvenemise indikaator.
Tavapérane protokoll hubriidide leidmisel on nende mdju vahendamine hubriidsete isendite
eemaldamise 1&bi populatsioonist (Leonard et al., 2014). Hiibriidide hdvitamine on prioriteet
mitmetes Euroopa riikides ning seda on réhutatud ka Euroopa huntide kaitseprogrammis
(Boitani, 2000). Hubriidide h&vitamine vdib samas omada negatiivset mdju. Hubriidsed
isendid ei suuda tihtipeale metsikutes populatsioonides hakkama saada ega paljune. Sel juhul
vOib suurenenud jahisurve ja hibriidide eemaldamise katsed viia hundikarjade struktuuri

lagunemisele ning sellest tulenevalt rohkematele hubridiseerumise juhtumitele, mis
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probleemi hoopis siivendab (Leonard et al., 2014). Samuti on probleemne habriidsete
isendite tuvastamine valimuse abil: hibriidide valimatu kuttimise lubamine vdib viia
mittehubriidsete huntide arvukuse kahanemisele, kuna hibriidset péaritolu saab enamasti
kinnitada vaid parast kittimist. Seetdttu vottis Berni konventsiooni komitee 2014. aastal
vastu otsuse, et hlbriide vdib héavitada vaid juhul, kui paddevad isikud on kindlaks teinud, et
tegu on kahtlemata hubriididega. Huibridiseerumise vahendamiseks satestati ka kohustus
hulkuvate koerte arvukust vahendada ning piirata hibriidide pidamist lemmikloomadena.
(Linnell, 2014)

Huntide ja koerte vaheline hibridiseerumine ei ole véga sage (Tabel 1; Joonis 1).
Killustunud Euroopa populatsioonides, kus on hiibriide kindlaks tehtud, on hiibridiseerumise
sagedus umbes 3-5%. Uuringud nditavad, et geneetiliselt on hunt ja koer eraldiseisvad liigid,
millest vBib jareldada, et geneetiline segunemine (introgressioon) vdib olla harvem, kui on
hibridiseerumise maéar (Leonard et al., 2014). Hubridiseerumise ja introgressiooni ulatuse
hindamine reaalajas on piiratud, kuna juhtumite korrektseks hindamiseks on vajalik loomade
proove koguda. See on aegandudev ja kulukas protsess, mistdttu tehakse hiibridiseerumise
juhte kindlaks vodrdlemisi vahe. (Godinho et al., 2014)

Hundi ja koera hibriide on vaadeldud ning geneetiliselt kindlaks tehtud Plrenee ja
Apenniini poolsaarel, Skandinaavias, Balti riikides ning mitmel pool Ida-Euroopas (Randi
et al., 2014), kus peamiseks hubridiseerumist soosivaks teguriks on inimtekkelised
hairingud. Itaalias on hubridiseerumist esinenud mitmete generatsioonide véltel. Suur
segunemise tase sai alguse tdendoliselt Itaalia hundipopulatsioonide taastumise
algetappides, mil sealsed isendid asustasid uusi alasid ning selle kaigus tekkis rohkelt
vOimalusi koertega paaritumiseks, kuna hulkuvaid koeri oli rohkesti. Sellest tulenevalt
selgub, et hubridiseerumist esineb rohkem laienevates populatsioonides kui stabiilsetes ning
hlbridiseerumise ja introgressiooni dinaamika on ajas muutuv. Hubridiseerumine on
sagedasem uue ala asustamise algetappides, millele jargneb hibriidide osakaalu tdus ning
introgressioon. Kuigi Itaalia populatsioonis esineb palju tagasiristunud isendeid, on huntide
ning koerte geenifondid piirkonnas vaga selgesti eristatavad. Probleemiks on kohaliku
populatsiooni vaike geneetiline mitmekesisus, mille on pdhjustanud nende isoleeritus teistest
hundipopulatsioonidest. Sellistes tingimustes on eelkdige vajalik piirata metsistunud koerte

arvukust, et hiibridiseerumise sagedust vahendada. (Randi et al., 2014)
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Serbias on huntide arvukust mdjutanud tugev jahisurve ning marutdve levimine
populatsioonis — need on pdhjustanud huntide sotsiaalse struktuuri lagunemist ning soosinud
koerte ja huntide ristumist. Kuna sigimisv@imelised hlbriidid eelistavad kaaslastena puhtaid
hunte, leidub piirkonnas mitmete generatsioonide hibriide. Seni ei ole Loéuna-Karpaatia
populatsioonis tdheldatud muutusi huntide kaitumises ega hibriidsete karjade
moodustumist, millest voib jareldada, et koerageenid ei ole populatsioonis laialt levinud.
(Milenkovi¢ et al., 2006)

Purenee poolsaarel soodustab huntide ja koerte hibridiseerumist hulkuvate koerte
rohke arvukus — neid on ligi 1000 korda rohkem kui hunte. Samuti on piirkonnas
hundipopulatsioonid killustunud ning isendite arv varasemaga vorreldes vahenenud. 2002.
aastal hinnati hubriidsete isendite osakaalu huntide seas 5%. Hunte oli hinnanguliselt 2000
ning nad elasid kolmes populatsioonis — tiks suur ja pidev populatsioon ning kaks isoleeritud
populatsiooni. Kohalikud hundid elavad inimese poolt mdjutatud elupaikades ning toituvad
peamiselt kariloomadest. Selline inimese keskkonna ldhedane eluviis soodustab nende
kokku puutumist koertega ning seel&bi ka hubridiseerumist. Geneetiliselt on Plrenee
poolsaare hundid siiski koertest eraldiseisvad ning selgub, et olenemata populatsioonis
esinevast introgressioonist, ei ole hubridiseerumine hundi geenifondile olulist mdju
avaldanud. (Godinho et al., 2011)

Geneetiliste analulsidega on tbendatud hibriidsete isendite leidumine ka Laétis
(Andersone et al., 2002; Hindrikson et al., 2012) ja Eestis (Hindrikson et al., 2012). Latis
on vdga korge vabalt liikuvate koerte arvukus: palju on nii hundikoera tttpi hulkuvaid koeri,
kui ka koeri, kelle omanikud lasevad nende lemmikloomadel vabalt liikuda.
Kattimisintensiivsusest sdltuvalt on huntide asustustihedus aastakiimnete 18ikes tugevalt
kdikunud ning tugev jahisurve on huntide arvukust markimisvéérselt kahandanud, mis on
loonud eeldused koertega hiibridiseerumiseks (Andersone et al., 2002). Hoolimata tugevast
jahisurvest ja hulkuvate koerte olemasolust, on leitud Eesti ja Lati huntide puhul, et
populatsioon ei ole siiski koertega margatavalt segunenud ning on jaanud geneetiliselt
eraldiseisvaks, millest voib eeldada, et introgressiooni takistavad kaitumuslikud faktorid.
(Hindrikson et al., 2012)
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Tabel 1. Huntide ja koerte hibridiseerumise juhud Euroopa hundipopulatsioonides

(A — hibridiseerumine emase hundi ja isase koera vahel; B — emase koera ja isase hundi

vahel; + — populatsioonis esineb introgressiooni; 0 — ei uuritud; ~ — tdendoline, kuid
tbestamata).
Populatsioon Juhud Hlbriidide  Habridis.  Introgressioon Allikas
arv suund populatsioonis
Balti: 1999 12 A 0 Andersone et al., 2002
e 2008 2 B ~ Hindrikson et al.,
Lati 2012
Eesti 2008/09 6 A ~ Hindrikson et al.,
2012
Apenniini: 1997 1 B
Itaalia 1999 2 A
2000 1 A
2001 1 A
2002 1 A _
2006 4 A + Randi et al., 2014
2007 3 A
2009 3 A
2010 1 A
2011 4 A
2012 3 A
Loode-Piirenee: 2004 1 A
Hispaania 2007 1 A + Godinho et al., 2011
2008 2 A
2011 9 A + Godinho et al., 2014
Skandinaavia:
Norra 1999 1 A 0 Vila et al., 2003
Dinaari- — 2 A 0 Randi et al., 2000
Balkani: 2000-11 10 0 + Moura et al., 2014
Bulgaaria
Gruusia 2008-11 5 0 + Kopaliani et al., 2014
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- Piisiv - Geneetiliste analttsidega
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D Juhuslik

(O Hiubridiseerumine

Joonis 1. Hundipopulatsioonide paiknemine, hlbridiseerumise juhud ning introgressiooni

esinemine Euroopas. (Populatsioonide paiknemine Chapron et al., 2014 jargi.)
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Arutelu

Hunt on oluline tippkiskja kogu Euroopas, mistottu on tema kaitse prioriteet kogu
levila piires. Kuigi ajalooliselt esines liik Ule terve Euroopa, on sajanditepikkune
inimestepoolne negatiivne hoiak huntide suhtes ja sellega kaasnenud tugev kittimissurve
nende arvukust véhendanud. Intensiivse kuttimise tulemus on naha nutd, mil le Euroopa
on populatsioonid fragmenteerunud ning kimnest populatsioonist kahe arvukus on
langustrendis. Tanaseks kaitseb hunti Berni konventsioon ning mitmed Kkaitse-eeskirjad eri
riikides, mis on aidanud kaasa liigi arvukuse madalseisust véljumisele. Siiski on kasvavate
populatsioonidele uueks ohuks hibridiseerumine koertega. Kuna inimesed on hdivanud
paljud metsloomade elupaigad Euroopas, on paratamatu, et hunt satub ka inimasulate
ldhedastele aladele, kus ta ka koertega kokku puutub. Nii hulkuvate koerte kui lihtsalt vabalt
liikuvate koerte hulk on Euroopas véga suur, olles ménes piirkonnas mitmekordselt suurem
kui huntide arv. Koeri esineb hundi levila kdigis paigus ning seetdttu on hubriidseid isendeid
dokumenteeritud terve hundi levila piires. Seni ei ole teadlased téiesti kindlad, kui suur on
hibridiseerumise aste looduses ning tdendoliselt vOib see olla suurem, kui pelgalt

morfoloogiliste vaatluste pdhjal on hinnatud.

Huibridiseerumisele v@ivad viia mitmed p8hjused, mis kbik algavad inimesest. Hunt
on sotsiaalne loom, kelle karjad on keeruka sotsiaalse struktuuriga, mille purunemisele
inimene tugevat jahisurvet osutades kaasa aitab. Sellistes tingimustes kahaneb
hundiasurkondade asustustihedus, mistottu voivad karjast eralduvate isendite paarilise
otsingud ebadnnestuda. Sel juhul vdivad loomad paarituda hoopis koertega, kuna ei leia
sobivamat kaaslast. Tavaliselt toimub hundi ja koera vaheline hibridiseerumine
uhesuunaliselt — paarituvad emane hunt ning isane koer. See vdib tuleneda mitmest asjaolust
nagu sigimisperioodide kokkulangevus, hundikutsikate suurem ellujgdmispotentsiaal voi

emaste koerte hirm agressiivsete isaste huntide ees.

Hunt on praeguste teadmiste valguses koera ainus eelkéija ning nende liikide
lahknemine toimus evolutsioonilises plaanis alles hiljuti. Kuna nende vahel sigimisbarjaari
tekkinud ei ole, on liikidevaheline ristumine vdimalik, kui nad kohtuvad. Hunt ja koer
annavad sigimisvdimelisi jarglasi, mistéttu on hibriidide vanempopulatsiooni tagasi
ristumine voimalik. Introgressiooni toimudes vdivad koerageenid populatsiooni pidama
jadda ning populatsiooni kohasust véhendada. Peamised ohud hibridiseeruvatele

populatsioonidele on geneetiline homogeniseerumine, liigilise tasakaalu purunemine ning
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kohastumuste kadumine (Randi, 2014). Eelkdige kujutab hibridiseerumine ohtu vaikestele
populatsioonidele, kus sage koertega ristumine ning introgressioon vodivad viia kindlate
kohastumuste kadumisele, populatsiooni kohasuse langemisele ning halvimal juhul
havinemisele. Seejuures ei avalda hlbridiseerumine markimisvaarset mdju suurematele
populatsioonidele, kuna nendes on isenditel rohkem vdimalusi sobiva paarilise leidmiseks
ning hdbriidide vanempopulatsiooniga tagasiristumise voimalused vdhem tdendolised.
Seeldbi sdilib populatsiooni geneetiline terviklikkus, kuna hibriidid ei avalda

populatsioonile olulist mdju.

Huibriidsete isendite korrektne tuvastamine on keerukas protsess, kuna hibriidid
parivad tunnuseid mdlemalt vanemliigilt. Tulenevalt huntide ja koerte sarnasusest on
hibriididel ning segaverelistel koertel raske vahet teha. Samuti raskendab morfoloogilist
madratlemist asjaolu, et tdnaseks on aretatud tle 350 erineva koeratdu, mistdttu ei saa Uhegi
hlbriidse péaritolu kahtlusega isendi puhul valistada, et tegu ei ole koeraga. Hubriididel ei
esine kindlaid fenotlubilisi tunnuseid, mille alusel saaks nende hibriidset paritolu
kahtlusteta tdendada. Kindlamaks tdendamiseks on edukaimad geneetilised testid, mille
kaigus uuritakse kahtlusaluse isendi geenijarjestusi ning vorreldakse neid koerte ning
huntide homoloogiliste lookustega. Sel moel selgub, kas isendi genoomis on segunenud

hundi ja koera alleelid.

Eesti huntide seas ei ole senini tdheldatud sagedast hlbridiseerumist koertega:
esimesed hundi ja koera hubriidid leiti 2008. aastal. Ténase seisuga on Eesti hundid
geneetiliselt koertest eraldiseisvad ning nende geneetiline terviklikkus ei ole koerte poolt
ohustatud (Hindrikson et al., 2012). Sellest vdib oletada, et hibridiseerunud isendid ei ole
looduses edukad. Neil on tdendoliselt raske huntide seas kbrgesse staatusesse tbusta — neis
voivad avalduda kaitumuslikud omadused, mis ei ole huntide seas levinud. Paarilise valikul
voivad hundid valiste tunnuste pdhjal hiibriidsed isendid hinnata k6lbmatuks, mistottu ei leia
nad endale kaaslasi ning seelébi ei paase voorgeenid populatsiooni geenifondi. Isegi juhul,
kui habriidid vanempopulatsiooniga ristuvad, vbivad madala kohastumusega alleelid
geenifondis kaduma minna. Tagasiristumise astme hindamiseks Eesti huntide seas on vaja

l&bi viia pdhjalikemaid populatsioonigeneetika uuringuid.

Kuigi hubridiseerumise juhte on dokumenteeritud hundi levila piires mitmel pool
Euroopat, ei ole populatsioonide geneetilised analiilisid tdendanud laialdast segunemist

koertega. Koertega hubridiseerumist on soosinud huntide arvukuse langemine ning
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hulkuvate koertega kokkupuutumine nii lda-Euroopas, Itaalias, Plrenee poolsaarel kui
Karpaatides (Tabel 1; Joonisl). Uuringutes on selgunud, et huntide ja koerte geenifondid on
ka hibridiseerumiseks  soodsates tingimustes pusinud eraldiseisvana  koigis
populatsioonides. Silmapaistvad on Plrenee poolsaare, Itaalia ning Dinaari-Karpaatia
populatsioonid, kus on taheldatud ulatuslikumat introgressiooni kui mujal. Itaalia
hibriididest leidub tagasiristunud isendeid rohkemgi kui F1 v6i F2 generatsiooni hibriide
(Randi et al., 2014). Sellest vdib eeldada, et hibridiseerumine on Itaalias aset leidnud
mitmete generatsioonide valtel. Sealset hundipopulatsiooni ohustab eelkBige geneetilise
mitmekesisuse véhenemine tulenevalt nende paiknemisest Alpidest l6unapool, teistest
hundipopulatsioonidest eraldatuna. Geneetiliselt vaesele hundipopulatsioonile on
hibridiseerumine koertega potentsiaalselt ohtlik, mistdttu on sealse populatsiooni
séilitamisel prioriteediks hulkuvate koerte arvukuse vahendamine (Randi et al., 2014).
Olukord on sarnane Pirenee poolsaarel, kus hiibridiseerumise sagedus on ldhedane Itaalia
populatsioonile ning hubridiseerumine leiab aset peamiselt hundipopulatsiooni darealadel
(Godinho et al., 2011).

Selleks, et hlbridiseerumise sagedust looduses véhendada, on eelkdige vajalik tagada
hundipopulatsioonide kasvamine peamiselt labi jahisurve vahendamise. Kui populatsioonil
on vbimalus loomulikul teel suureneda, taastuvad karjade sotsiaalsed struktuurid, kasvab
populatsiooni asustustihedus ning seelébi tduseb ka sigimispotentsiaal. Karjast eralduvad
isendid ei pea paariliseks koeri valima ning seeldbi on ka hundikutsikate ellujadmine
tdendolisem. Kahtlemata oleks tarvilik ka vdhendada hulkuvate koerte arvukust hundi levila
piires ning koeraomanikud ei tohiks lemmikloomadel lasta omasoodu ringi liikuda. Eelkdige
on parim viis hundi kaitseks vahendada inimtekkelisi hdiringuid ning lubada
populatsioonidel saavutada stabiilsus.
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Kokkuvote

Hunt on oluline suurkiskja mitte ainult liigi vaid terve dkoslisteemi tasemel. Seetottu

on hundiasurkondade terviklikkuse séilitamine prioriteet.

Tulenevalt tugevast jahisurvest ja inimeste Uldisest negatiivsest suhtumisest
huntidesse on Euroopa populatsioonid aja jooksul tunduvalt kahanenud ning killustunud.
Koosmdjus hulkuvate koerte suure arvukusega on huntide arvukuse kahanemine (ks
hlbridiseerumist soodustav tegur. Hibridiseerumine on huntide jaoks moodus populatsiooni
arvukuse hoidmiseks ekstreemsetes tingimustes, kuid koerageenide populatsioonis levides
kujutab see pikas perspektiivis ohtu populatsiooni pisima jaamisele. Oluline tegur
koerageenide levimisel populatsioonis on tagasiristumine, mille esinedes vdivad koertelt
parit madala kohasusega alleelid populatsioonis aina sagedamini avalduda ning sel moel
langeb kogu populatsiooni kohasus. Hubriidide levimine véiksemates populatsioonides
tdhendab kvaliteetsete sigimispartnerite arvukuse véhenemist ja seeldbi kogu populatsiooni
sigimispotentsiaali langust. Seega kujutab hibridiseerumine populatsioonidele ohtu nii
tagasiristumise esinedes kui ka juhul, kui seda ei toimu — seda peamiselt vaikesearvuliste

populatsioonide korral.

Hibridiseerunud isendeid on kindlate morfoloogiliste tunnuste puudumise tottu
keerukas kindlaks teha ning hibriidide maaratlemisel on edukaimad geneetilised analtdsid.
Kuna hubriide on looduses raske tabada, on populatsiooni tasemel Kkeeruline

hlbridiseerumise astet ning esinemise sagedust hinnata.

Hibridiseerumise esinemise sageduse véhenemiseks on eelkdige vajalik lasta
hundipopulatsioonidel kasvada. Nii saavad hundikarjad séilitada oma sotsiaalse struktuuri ja
saavutada stabiilsuse, mille korral ei ole populatsioon héiritud ning eeldused
hibridiseerumiseks on véiksemad. Arvestades, et tugevad hundipopulatsioonid on ka
jahisurve all suutelised jaama geneetiliselt koertest eraldiseisvaks, vdib arvata, et
hibriidsetel isenditel ei ole suurtele populatsioonidele suurt mdju. Siiski on vajalik
arvestada, et tdnasel paeval toimuvate hiibridiseerumise juhtude mdju ei avaldu kohe ning

neil vBivad olla evolutsioonilises plaanis ettearvamatud ja hoopis tésisemad tagajarjed.
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HYBRIDIZATION BETWEEN CANIS LUPUS AND CANIS FAMILIARIS AND ITS
EFFECTS ON WOLF POPULATIONS IN EUROPE

Kadi Viinapuu
Summary

Conservation of wolf populations is a priority because the gray wolf (Canis lupus) is
an important carnivore not only as a species but also as a part of the ecosystem. European
wolf populations have significantly decreased and fragmented due to decades of intensive
hunting. There are two main factors that cause hybridization: high hunting pressure and a
large number of stray dogs. Hybridizing with dogs may cause the spreading of dog genes in
the population’s genepool and in the long run it could pose a threat to the survival of the
population. Introgression has an important role in the spreading of dog genes. When
introgression occurs, it can cause the spread of maladapted alleles and loss of fitness of the
population. In smaller populations hybridization causes the loss of suitable mates and

decreases its chances of survival.

There are no specific morphological features that are only common in hybrids which
is why genetic tests are most successful in the identification of hybrids. A problem arises
when it comes to assessing the rate of hybridization on population level because it is difficult
to identify hybrids.

To keep the rate of hybridization under control, it is best to let wolf populations grow
naturally so they can rebuild their natural social structure. When the population is large and
stable, there is no need for wolves to seek mates in dogs. Studies have shown that large
populations that are under an intense hunting pressure and frequently meet dogs have
managed to keep their genetical integrity which probably means that hybrids do not have an
important impact on larger populations. It is still important to consider the impact of
hybridization on small populations and that the effects of hybridization events today might

have serious consequences in the future.
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téhtaja 16ppemiseni;

1.2.0ldsusele kattesaadavaks tegemiseks Tartu Ulikooli veebikeskkonna kaudu, sealhulgas
digitaalarhiivi DSpace’i kaudu kuni autoridiguse kehtivuse tahtaja I6ppemiseni.

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

3. kinnitan, et lihtlitsentsi andmisega ei rikuta teiste isikute intellektuaalomandi ega
isikuandmete kaitse seadusest tulenevaid digusi.

Tartus, 21.05.2015
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