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Infoleht

Taimede geneetilise ja liigilise mitmekesisuse vahelised seosed

T66 eesmérgiks on uurida geneetilise ja liigilise mitmekesisuse vahelise seose olemust ning
analliiisida seda seost mdjutavaid mehhanisme ja tegureid. Vaadeldakse kolme pohilisemat
mehhanismi: paralleelsed protsessid, geneetilise mitmekesisuse moju liigilisele ja vastupidi.
Erinevate mehhanismide ja tegurite (nt kasvukohtade vaheline sidusus ja pindala) koostoimel
voib esineda nii positiivseid kui ka negatiivseid seoseid. Tulemust voivad mojutada ka nt
uuritud litkide omadused, uurimisala eripdrad ja proovide kogumise meetod. Kuna vaadeldud
uurimuste pdhjal voib jareldada, et geneetilise ja liigilise mitmekesisuse vaheline seos varieerub
soltuvalt kontekstist, ei tohiks ka looduskaitselises tegevuses konteksti arvesse votmata eeldada

nendevahelist positiivset seost. Selle eeldamine voib kahjustada elurikkuse kaitset.

Mirksonad: bioloogiline mitmekesisus, geneetiline mitmekesisus, koosluste geneetika, liigiline

mitmekesisus, liigilise-geneetilise mitmekesisuse vahelised seosed, looduskaitse

CERCS teadusalade koodid: B225 Taimegeneetika, B270 Taimedkoloogia

Relationship between genetic diversity and species diversity of plants

The purpose of this thesis is to analyze the nature of genetic and species diversity and
investigate the mechanisms and factors affecting these two components of diversity. Three
major mechanisms have been proposed: parallel processes, genetic diversity influencing species
diversity and vice versa. Interactions between the different mechanisms and factors (e.g.
connectivity between habitats, habitat area) can result in positive or negative correlations
between these diversities. Results may also be affected by the characteristics of the study
species, specifics of the study area and the method of collecting samples. Studies examined in
the current thesis indicate that the correlation between genetic and species diversity varies
depending on the context. Therefore, positive correlations between genetic and species diversity
without taking into account the context should not be expected in conservation activities.

Assuming this may jeopardize effective conservation of biodiversity.

Keywords: biodiversity, community genetics, conservation, genetic diversity, species diversity,
species-genetic diversity correlations (SGDC)
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Sissejuhatus

Elurikkusel ehk bioloogilisel mitmekesisusel on Bioloogilise mitmekesisuse konventsiooni
kohaselt kolm taset: oOkosiisteemide mitmekesisus, liigiline mitmekesisus ja geneetiline
mitmekesisus (“The Convention on Biological Diversity”). Kuigi liigisisene geneetiline
mitmekesisus mojutab oluliselt nii liikide kohasust kui ka evolutsioonilist potentsiaali ehk
voimet kohaneda muutuvate keskkonnatingimustega (Leimu et al. 2006; Reed & Frankham
2003) ja on seega iiheks eelduseks elurikkuse sdilimisele ka teistel bioloogilise mitmekesisuse
tasemetel, on enamik looduskaitsetegevusi keskendunud eceskitt liigilise mitmekesisuse
kaitsele, taastamisele ja hindamisele. Uheks pdhjuseks on eeldus, et taimede liigiline
mitmekesisus mingis kasvukohas peegeldab ka seal kasvavate taimede geneetilist
mitmekesisust (Vellend & Geber 2005). Kuna liigilist mitmekesisust on lihtsam ja odavam
modta kui geneetilist, oleks nendevahelise positiivse seose olemasolu igati kasulik
looduskaitselisele tegevusele: koosluste liigilist mitmekesisust saaks kasutada samas
kasvukohas kasvavate liikide geneetilise mitmekesisuse indikaatorina (Kahilainen et al. 2014).

Koosluste geneetika (community genetics) on valdkond, mis uurib geneetilise mitmekesisuse ja
koosluste okoloogilise struktuuri ning funktsiooni (nt liigirikkus ja produktiivsus) vahelisi
seoseid. Molekulaarsete meetodite kasutuselevott 6koloogias on voimaldanud i{iha sagedamini
hinnata paralleelselt koosluste omadustega ka kooslustes kasvavate liikide liigisisest geneetilist
mitmekesisust. Vastavates uurimustes on aga joutud vastakate tulemusteni (Taberlet et al. 2012;
Whitlock 2014): liigiline mitmekesisus ei ole alati geneetilise elurikkusega positiivselt seotud.
Niisiis ei pruugi liigilise mitmekesisuse kasutamine geneetilise mitmekesisuse indikaatorina

looduskaitses olla pohjendatud.

Kéesoleva to6 eesmargiks on anda tilevaade erinevatest uurimustest, mis on késitlenud taimede
liigilise ja liigisisese geneetilise mitmekesisuse vahelisi seoseid. TO0 esimeses ja teises peatiikis
tutvustatakse taimede geneetilise ja liigilise mitmekesisuse olemust ning peamisi mitmekesisust
mojutavaid protsesse, mis on olulised elurikkuse erinevate tasemete vaheliste seoste
mdistmiseks. Geneetilise ja liigilise mitmekesisuse vahelise seose olemasolu ja suunda vGib
olulisel madral mdjutada mitmekesisuse komponentide hindamise metoodika, mistottu
kdsitletakse t60s ka pohilisi geneetilise ja liigilise mitmekesisuse modtmise meetodeid.
Kolmandas peatiikis kirjeldatakse erinevaid geneetilise ja liigilise mitmekesisuse vahelist seost

mojutavaid 6koloogilisi mehhanisme ja muid tegureid. Neljandas peatiikis kisitletakse



geneetilise ja liigilise mitmekesisuse vahelise seose olulisust looduskaitsetegevuse
planeerimisel ja hindamises. Geneetilise terminoloogia moistmise hdlbustamiseks on
bakalaureuset6ole lisatud sonastik (Lisa 1), milles esinevad sdnad on esmamainimisel dra

margitud tarniga.



1. Geneetiline mitmekesisus

Geneetiline mitmekesisus seisneb sama liigi isenditevahelistes samades DNA piirkondades
(lookustes*) esinevates jarjestuste erinevustes (alleelides*) (Frankham et al. 2004). Korgem
geneetiline mitmekesisus tagab organismidele parema kohasuse (Leimu et al. 2006; Reed &
Frankham 2003) ning voime adapteeruda muutuvate keskkonnatingimustega (Hauser &
Loeschcke 1996). Mida korgem on geneetiline mitmekesisus, seda rohkem on olemas
geneetilist materjali, mis voib uutes keskkonnatingimustes kasulikuks osutuda. Hea
kohastumisvoime on eriti oluline taimede puhul, sest taimed on enamasti paiksed ehk sessiilsed
organismid ning seetottu on ebasobivate keskkonnatingimuste eest sobivamasse kasvukohta
litkumine killaltki keeruline voi voimatu. Keskkonnatingimuste muutustele on voimalik
vastata ka fenotiilibiliste* muutustega, kuid pikaajalises perspektiivis ei pruugi see jatkusuutlik
olla, sest fenotiilibiline plastilisus on geneetilise variatsiooni vahesuse, ehituslike piirangute voi
ressursside kéttesaadavuse tottu tihti piiratud (Leimu et al. 2010). Kuna ka fenotiiiibiline
plastilisus on positiivselt seotud geneetilise mitmekesisusega (Leimu et al. 2006), siis on

geneetilise mitmekesisus iiks litkide piisimajadmise eeldusi.

Kéesolevas peatiikis késitletakse erinevaid protsesse, mis geneetilist mitmekesisust mdjutada
voivad ning mis on olulised geneetilise ja liigilise mitmekesisuse vahelisi seoseid kujundavate
mehhanismide mdistmiseks. Kuna seoste esinemist vdib mdjutada geneetilise elurikkuse
hindamise metoodika, antakse iilevaade ka geneetilise mitmekesisuse hindamiseks

kasutatavatest markeritest ja moddikutest.

1.1. Geneetilist mitmekesisust mojutavad protsessid

Geneetilist mitmekesisust mojutavad peamiselt neli protsessi: geenitriiv*, geenivool*,
mutatsioonid ja looduslik valik. Taimede puhul so6ltub geneetiline mitmekesisus ka
paljunemisviisist: {ildjuhul on voortolmlevad liigid geneetiliselt mitmekesisemad kui
isetolmlevad liigid (Glémin et al. 2006; Koelling et al. 2011).

Geenitriiviks nimetatakse alleelide sageduste juhuslikke polvkondadevahelisi muutusi
populatsioonides. Geenitriivi suhteline mdju geneetilisele varieeruvusele on suurem viikestes
populatsioonides (Balkenhol et al. 2016). Geenitriivi erijuhtudeks on pudelikaelaefekt* ja

rajajaefekt*. Pudelikaelaefekti tulemusel vdheneb algselt suure geneetilise mitmekesisusega
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populatsiooni arvukus oluliselt, millega kaasneb geneetilise mitmekesisuse kahanemine.
Rajajaefekt esineb uute populatsioonide moodustumisel vihestest isenditest (Heinaru 2012),

mistottu iseloomustab selliseid populatsioone suhteliselt madal geneetiline mitmekesisus.

Geenivool on geenide liikumine populatsioonide vahel (Heinaru 2012). Taimepopulatsioonide
vaheline geenivool leiab aset seemnete ja dietolmu leviku teel. Geenivool aitab taastada
geenitriivi ja/voi loodusliku valiku survel viahenenud geneetilist mitmekesisust ning kahandab
geneetilisi erinevusi populatsioonide vahel (Frankham et al. 2004). Kaasaegsed muutused
maastiku struktuuris on aga pohjustanud populatsioonide ruumilist killustumist, mille
tulemusena on geenivool populatsioonide vahel mairkimisvadrselt kahanenud. See vdib
omakorda kaasa tuua populatsioonide sisese geneetilise mitmekesisuse vihenemise ja sellega

seotud kohasuse languse (Young et al. 1996).

Mutatsioonid, mis on organismi kindlas kromosoomilookuses toimuvad DNA muutused
(Heinaru 2012), on aluseks geneetilise mitmekesisuse kujunemisele (Frankham et al. 2004).
Mutatsioonid on olemuselt juhuslikud ning vdivad tekkida spontaanselt voi mutageensete
toimeainete kaasabil. Mutatsioonid vdivad olla neutraalse, positiivse vOi negatiivse efektiga.

Mutatsioonid on aluseks ka molekulaarsete markerite* leidmisel.

Looduslik valik on isendite ebavdrdne ellujddmine ja jérglaste andmine keskkonnas, mis
eelistab isendeid, kellel on selle keskkonna jaoks paremad kohastumused. Loodusliku valiku
tulemuseks on viahemkohaste isendite eemaldamine (Heinaru 2012). Looduslik valik on

pikaajaline mehhanism keskkonnamuutustega toimetulekuks (Frankham et al. 2004).

1.2. Neutraalne ja adaptiivne geneetiline mitmekesisus

Soltuvalt sellest, milliste DNA piirkondade jarjestuste erinevusi analiilisitakse, voib geneetilise
mitmekesisuse jagada kaheks: neutraalseks ja adaptiivseks geneetiliseks mitmekesisuseks.
Neutraalsete ja adaptiivsete geneetiliste erinevuste analiilis voimaldab kindlaks teha, milline on
erinevate geneetilist mitmekesisust mdjutavate tegurite (geenitriiv, geenivool, looduslik valik)

suhteline moju (Holderegger et al. 2006).

DNA jarjestused lookustes, mida kasutatakse neutraalse geneetilise mitmekesisuse
hindamiseks, ei kodeeri valke ning seega ei allu need DNA piirkonnad otseselt ka looduslikule
valikule (Holderegger et al. 2006). Neutraalse geneetilise mitmekesisuse mojutajateks on

pohiliselt geenivool ja geenitriiv (Balkenhol et al. 2016) ning seega aitab neutraalse geneetilise

8



mitmekesisuse hindamine analiiiisida muu hulgas néditeks maastiku struktuuri moju
populatsioonidevahelisele levikule (Holderegger et al. 2006). Neutraalset geneetilist
mitmekesisust ei saa aga kasutada adaptiivse geneetilise mitmekesisuse indikaatorina, kuna
neutraalsel geneetilisel mitmekesisusel pole otsest pohjuslikku seost organismide kohasusega

(Reed & Frankham 2001).

Neid DNA lookusi, mis osalevad valkude kodeerimises ja alluvad seega looduslikule valikule,
nimetatakse adaptiivseteks lookusteks ning alleelide varieerumine nendes lookustes kujundab
adaptiivset geneetilist mitmekesisust. Seega mojutab adaptiivne geneetiline mitmekesisus
otseselt isendite kohasust (Holderegger et al. 2008), tanu millele sobivad adaptiivsed markerid

isendi kohastumisvoimet puudutavatele kiisimustele vastamiseks (Holderegger et al. 2006).

Hiljuti ilmunud meta-analiitisis (Whitlock 2014) jéreldati, et nii liigilise mitmekesisuse kui ka
muude kooslust iseloomustavate parameetrite (nt produktiivsus) ja geneetilise mitmekesisuse
vahelise seose hindamiseks tuleks analiiiisida just adaptiivset geneetilist mitmekesisust. Tanini
on enamikes nii looduskaitsegeneetilistes toddes laiemalt kui ka geneetilise ja liigilise
mitmekesisuse vahelisi seoseid vaadelnud uurimustes kasutatud aga eeskitt neutraalset
geneetilist mitmekesisust, kuna neutraalse geneetilise mitmekesisuse hindamine on laborit66de
mahu ja maksumuse poolest olnud odavam kui adaptiivsete markerite iseloomustamine ja

nendel pShineva adaptiivse geneetilise mitmekesisuse hindamine.

1.3. Geneetilise mitmekesisuse moodikud

Geneetilise ja liigilise mitmekesisuse vaheliste seoste uurimisel v3ib oluliseks osutuda see,
millist geneetilise mitmekesisuse moddikut kasutatakse. Néiteks kasutasid He et al. (2008) oma
uurimuses nii alleelide mitmekesisust kui ka oodatavat heterosiigootsust. Selgus, et oodatav
heterosiigootsus oli seotud uuritava ala pindalaga, alleelide mitmekesisus aga mitte. Tihti
kasutatakse ka geneetilise ja liigilise mitmekesisuse mdddikuid, mis on iiksteisega analoogsed
(nt alleelide mitmekesisus ja liigirikkus, oodatav heterosiigootsus ja Simpsoni indeks; Wei &
Jiang 2012). Kuna t66s kasutatud uurimustes geneetilise ja liigilise mitmekesisuse vahelistest
seostest on hinnatud geneetilist mitmekesisust peamiselt populatsioonide tasemel, siis
tutvustatakse kédesolevas peatiikis olulisemaid populatsioonipohiseid geneetilise mitmekesisuse

indikaatoreid.



Alleelisagedus (allelic frequency) on kindla alleeli suhteline sagedus populatsioonis. Niiteks
kui populatsioonis on kaheksa isendit genotiiiibiga A1A; ja kaks isendit genotiiiibiga A1A2, on
alleelil A1 18 koopiat ja alleelil A> kaks koopiat. Seega on alleeli A; sagedus 0,9 ja alleeli A2
sagedus 0,1. Tihti kasutatakse ka alleelide arvu ehk alleelide mitmekesisust (number of alleles,
allelic richness A) (Frankham et al. 2004). Kuna alleelide mitmekesisust mdjutab olulisel
médral analiiisitud proovide arv populatsioonis, kasutatakse sageli sellist alleelide
mitmekesisuse indeksit (Ar), mille puhul on voetud arvesse ka proovide arvu (Kalinowski
2004).

Heterosiigootsus on mingi vaadeldud lookuse suhtes heterosiigootsete isendite osakaal
populatsioonis (Heinaru 2012). Populatsioonigeneetilistes toodes eristatakse enamasti
oodatavat heterosiigootsust (expected heterozygosity He) ja vaadeldud heterosiigootsust
(observed heterozygosity Ho). Oodatava heterosiigootsuse arvutamisel on aluseks Hardy-
Weinbergi tasakaal*. Kui lookuses on kaks alleeli, vdljendatakse oodatavat heterosiigootsust
vorrandiga He = 2pq, kus p ja g on alleelide sagedused. Kui lookuses on rohkem alleele, on

oodatavaks heterosiigootsuseks iiks miinus ruutu voetud alleelisageduste summa:

— alleelide arv _,2
H,=1-Xi] pi

kus pi on i-nda alleeli sagedus (Frankham et al. 2004).

Vaadeldud heterosiigootsus on heterosiigootide osakaal vaadeldud isendite seas. Kuna vaid
ithes lookuses esinev informatsioon ei kirjelda tdendoliselt viga tépselt liigi koikides lookustes
esinevat geneetilist mitmekesisust, on mdistlik kasutada kdigi analiitisitud lookuste keskmist

heterosiigootsust (Frankham et al. 2004).

Eelpool mainitud geneetilise mitmekesisuse indikaatoreid on kéesolevas t66s vaadeldud
uuringutes sagedamini kasutatud. Lisaks sellele on geneetilist mitmekesisust mdodetud ka
genotlilipide* mitmekesisuse (genotype richness), geneetilise erinevuse (gene differentiation
(Gst)), poliimorfsete  biandide (bands) arvu (A), amplifitseeritud fragmentide
pikkuspoliimorfismi (AFLP) béandide mitmekesisuse (AFLP band richness, AFLP band
diversity), keskmise juhuslikult amplifitseeritud poliimorfse DNA (RAPD) béandide (bands)

mitmekesisuse, Nei mitmekesisuse (h), Shannoni indeksi (I) ning Hilli indeksi abil.
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1.4. Geneetilise mitmekesisuse markerid

Kuna organismide kogu genoomi jirjestuste hindamine pole populatsioonide tasemel
geneetilise mitmekesisuse hindamiseks (veel) vdimalik, siis kasutatakse geneetilise
mitmekesisuse madramiseks teatud piirkondi DNA-st vdi DNA poolt kodeeritavaid
valgujérjestusi ehk markereid eeldades, et markerite varieeruvus peegeldab geneetilist

varieeruvust kogu genoomis.

Ténapdeval kasutataksegi geneetilise mitmekesisuse hindamiseks valdavalt DNA-pShiseid
meetodeid. Selliste meetodite eeliseks on organismide elutegevuse vdhene segamine: piisab
vaid viikesest organismi osast, mis ei pea olema vérske voi vérskelt kiillmutatud. Varasemalt
kasutatud ensiitimipohised meetodid, mis kujutavad endast sama geeni erinevate alleelide poolt
kodeeritud valgujérjestuste (ensiiimivariantide ehk allosiiimide) voi erinevate geenide eri
alleelide poolt kodeeritud samade valgujérjestuste (ehk isosiilimide) erinevuste hindamist,

vajavad aga virsket materjali (Frankham et al. 2004; Heinaru 2012).

Kéesolevas t60s vaadeldavates uurimustes on molekulaarsete markeritena kasutatud peamiselt
mikrosatelliite (SSR; Simple Sequence Repeats), iihenukleotiidseid poliimorfisme (SNP; Single
Nucleotide Polymorphisms;) ja amplifitseeritud fragmentide pikkuspoliimorfisme (AFLP;

Amplified Fragment Length Polymorphisms).

Mikrosatelliidid on tuuma DNAs olevate 2-6 nukleotiidi* pikkuste 15ikude kordused.
Erinevatel isenditel voib selliste korduste arv erineda. Néiteks voib iiks alleel olla {iheksa
kordusega, teine aga kiimne kordusega. Selliseid erineva pikkusega alleele saab modta
geelelektroforeesi abil (Holderegger et al. 2008). Geelelektroforees seisneb makromolekulide
eraldamises elektripotentsiaali gradiendil niiteks laengu voi pikkuse jargi (Frankham et al.
2004). Mikrosatelliitide kasutamisel on mitmeid eeliseid. Niiteks on nad genoomis iisna
arvukad ning kuna nad muteeruvad kiiresti, on nende alleelide mitmekesisus iildjuhul tisna suur.
Mikrosatelliitide kasutamise eeliseks on ka viljatootamise suhteline odavus. Mikrosatelliitide
puuduseks on aga mikrosatelliitide praimerite* liigispetsiifilisus, mille tottu peab iga liigi jaoks
uued praimerid vélja tootama (Selkoe & Toonen 2006; Varshney et al. 2005). Kui aga iihe liigi
jaoks on praimerid juba vilja tootatud, siis saab sama metoodikat kasutada ka teistes laborites,
mis tdhendab, et erinevates laborites tehtud uurimused sama liigi geneetilise mitmekesisuse

kohta on omavahel hasti vorreldavad.
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Uhenukleotiidsed poliimorfismid (SNP-d) on iile kogu genoomi esinevad iiksikute aluspaaride
variatsioonid. SNP-de rohkus genoomis muudab nendega tehtud analiiiisid vorreldes teistel
markeritel pohinevate toddega tipsemaks. DNA sekveneerimismeetodite iiha laialdasema
kasutamise tottu kasutatakse SNP-¢ {iha rohkem (Manel et al. 2010). Uuemad meetodid, nditeks
RAD-sekveneerimine (restriction-site associated DNA sequencing; Etter et al. 2011),
voimaldavad Kirjeldada tuhandeid SNP-e iihe uurimisliigi kohta, sealhulgas ka selliseid
markereid, mis asuvad DNA kodeerivas piirkonnas (ehk adaptiivseid markereid). Enamikes
geneetilise ja liigilise mitmekesisuse vahelisi seoseid analiilisivates to6des on aga kasutatud
neutraalseid markereid, mis ei pruugi anda seose kohta piisavat informatsiooni (Whitlock
2014). Seega voib arvata, et uued meetodid, mis vdoimaldavad analiiiisida adaptiivset geneetilist
varieeruvust palju hdlpsamalt kui seni, toovad ldhiaastatel uusi tulemusi ka koosluste geneetika

valdkonnas.

AFLP-de puhul paljundatakse poliimeraasahelreaktsiooni* (PCR) abil {ile kogu genoomi
esinevad sajad DNA fragmendid, mille pikkus isendite vahel varieerub. Geneetilise
mitmekesisuse hindamise aluseks ongi fragmentide pikkuste analiiiis. Meetodit kasutatakse tihti
just taimede geneetilise mitmekesisuse hindamiseks (Holderegger et al. 2008). AFLP-d on
dominantsed markerid, mis tdhendab seda, et heterosiigootsust pole vaadeldavates lookustes
voimalik hinnata. Erinevalt AFLP-dest on SNP-id ja mikrosatellidid kodominantsed (mdlemad
tunnused avalduvad iiheaegselt) markerid ning selliste markerite abil on vdimalik néditeks

diploidse organismi puhul eristada analiiiisitavates lookustes kummaltki vanemalt périt alleele

(Balkenhol et al. 2016).
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2. Liigiline mitmekesisus

Liigiline mitmekesisus on ilmselt kdige lihtsamini mdistetav osa bioloogilisest
mitmekesisusest, sest see on ndhtav ning vorreldes geneetilise mitmekesisusega kergemini
moddetav. Tihti kasutatakse bioloogilist mitmekesisust liigilise mitmekesisuse stinoniiiimina.
Liigilise mitmekesisuse siinoniitimina kasutatakse ka liigirikkust, kuid nagu jargnevates
alapeatiikkides kirjeldatakse, on liigirikkus vaid tiks liigilise mitmekesisuse komponente.
Erinevad komponendid vGivad geneetilise mitmekesisusega erinevalt seotud olla (Han et al.
2014) ning seetdttu peaks geneetilise ja liigilise mitmekesisuse vaheliste seoste uurimisel

arvestama ka liigilise mitmekesisuse erinevate komponentidega.

Liigilist mitmekesisust vOib vaadata erinevatel ruumilistel tasemetel. a-mitmekesisuse
moodustavad iihes koosluses leiduvad liigid. B-mitmekesisuseks nimetatakse samasuguste
koosluste omavahelist erinevust. y-mitmekesisus on erinevates kooslustes leiduvate liikide
summa (Levin et al. 2009). B-mitmekesisust voib matemaatiliselt vidljendada y- ja a-
mitmekesisuse jagatisena. Kéesolevas t00s kasutatud uurimustes on enamasti késitletud a-
mitmekesisust ehk lokaalset mitmekesisust (Nestmann et al. 2011; Simental-Rodriguez et al.
2014), kuid moned uurimused on késitlenud ka B-mitmekesisust (Kahilainen et al. 2014) ja y-
mitmekesisust ehk regionaalset mitmekesisust (Stewart et al. 2016; Taberlet et al. 2012).

2.1. Liigilist mitmekesisust méjutavad tegurid

Liigilist mitmekesisust voivad m&jutada paljud erinevad nii biootilised kui abiootilised tegurid.
Jargnevas alapeatiikis kirjeldatakse vaid neid, mis kdesolevas t66s vaadeldud uurimuste pohjal
on olulised geneetilise ja liigilise mitmekesisuse vaheliste seoste mdistmisel. Sarnaselt
geneetilist mitmekesisust mojutavatele protsessidele (geenitriiv, geenivool, mutatsioonid ja
looduslik valik) voivad liigilist mitmekesisust mojutada juhuslikud muutused liikide
sagedustes, migratsioon, liigiteke ja keskkonna heterogeensus. Lisaks voib liigilist
mitmekesisust eelnimetatud protsesside mojutamise kaudu suurendada voi kahandada ka
kasvukohtade pindala ja kasvukohtade vaheline sidusus ja pindala, hairing, fasilitatsioon ehk

soodustamine (facilitation) ja konkurents.

Kasvukoha pindala on iiks olulisemaid liigilist mitmekesisust mdjutavaid tegureid. Uldine

seaduspdra, mida kutsutakse ka liigirikkuse-pindala suhteks (species-area relationship SAR),
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iitleb, et pindala suurenedes kasvab ka liikide arv. Esiteks, taimede leviku tGendosus suuremale
alale on ildjuhul korgem. Teiseks, kuna taimepopulatsioonid on suurema pindalaga
kasvukohtades iildiselt suuremad, on taimeliigi kadumise tdendosus sellistel aladel madalam.
Lisaks voivad keskkonnatingimused suuremal alal rohkem varieeruda, pakkudes kasvukohta
erinevatele liikidele (Levin et al. 2009). Sidusus peegeldab kasvukoha ruumilist ldhedust teiste
sarnaste kasvukohtadega. Sidusus mojutab liigilist mitmekesisust isendite kasvukohtade
vahelise leviku kaudu. Parema sidususega aladele liigub leviseid rohkematest liikidest (Wei &

Jiang, 2012). Seega on suurema pindalaga ning sidususega kasvukohad enamasti liigirikkamad.

Keskkonna heterogeensus voib olla ruumiline, ajaline vai ajalis-ruumiline (Kahilainen et al.
2014). Kéesolevas to0s kasutatud uurimused on valdavalt analiiiisinud just ruumilise
heterogeensuse mdju liigilise ja geneetilise mitmekesisuse vahelisele seosele. Keskkonna
heterogeensus mdjutab liigilist mitmekesisust peamiselt valiku kaudu. Keskkonna
heterogeensuse suurenedes suureneb kasvukohtade ja seega ka liikide arv ning seega voib
heterogeensemates kasvukohtades kasvada rohkem liike kui homogeensetes kasvukohtades.
Samas voib keskkonna heterogeensus soodustada ka generalistlike liikide levikut ja
domineerimist ning selle kaudu véhendada liigilist mitmekesisust (Kahilainen et al. 2014).
Niisiis voib keskkonna heterogeensus liigilist mitmekesisust mojutada erinevalt, mis omakorda
voib pohjustada erinevaid geneetilise ja liigilise mitmekesisuse vahelisi seoseid (Vellend &

Geber, 2005).

Uldjuhul eeldatakse, et hiiringute mdju liigilisele mitmekesisusele on negatiivne. Tdepoolest
on viga korge hiiringute sagedusega kasvukohtade liigiline mitmekesisus madal. Madal voib
aga olla ka viga madala hiiringute sagedusega kasvukohtade liigiline mitmekesisus. Liigiline

mitmekesisus on kdrgeim just modduka héiringuga kasvukohtades (Rosenzweig 1995).

Liigilist mitmekesisust mdjutavad ka organismide omavahelised suhted. Geneetilise ja liigilise
mitmekesisuse vahelist seost késitlevates uurimustes on enim tdhelepanu podratud
taimedevahelisele konkurentsile (Ehlers et al. 2016) ja fasilitatsioonile ehk soodustamisele
(Brooker et al. 2008).
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2.2. Liigilise mitmekesisuse m6ddikud

Kéesolevas to6s vaadeldud uurimustes on pdohiliste liigilise mitmekesisuse indikaatoritena
kasutatud liigirikkust ja tihtlust ning indekseid, mis hdlmavad nii liigirikkuse kui ka tihtluse
komponenti: Shannoni, Simpsoni ja Hilli indeksit. Liigirikkus nditab mingil pindalal olevate
litkkide arvu, kuid ei vita arvesse erinevate liikide suhtelist osakaalu. Liikide tihtlus Kirjeldab
seda, milline on erinevate liikide osakaal. Naiteks kui tihe liigi isendeid on 500, teise liigi
isendeid aga 50, ei ole liigid vdga tlihtlaselt jaotunud. Kui aga vastavateks arvudeks on néiteks

50 ja 54, on tihtlus korgem (Levin et al. 2009).

Mitmed indeksid vdtavad arvesse nii liigirikkust kui ihtlust. Uheks levinumaks neist on

Shannoni indeks:

H=-=Y5_,p;Inp; vdi e,

kus  pioniliigi indiviidide osakaal koigist isenditest,
S on liikide arv koosluses.

Viga palju kasutatakse ka Simpsoni indeksit:

D=1- f=1pi2 voi D' = (Z§=1p2 H,

kus  pioni liigi indiviidide osakaal koigist isenditest,
S on liikide arv koosluses.

Vorreldes Shannoni indeksiga on Simpsoni indeks tundlikum liikide Tthtlusele kui

liigirikkusele, Shannoni indeks on aga tundlikum liigirikkusele (Levin et al. 2009).
Hilli indeks votab aga eelnevad indeksid ja liigirikkuse kokku:

Ny = ZizpHVED

kus  pioniliigi indiviidide osakaal kdigist isenditest,

S on liikide arv koosluses,

a on muutuja, mille tiiipilisemad véirtused on 0, 1, 2.

Andes a-le erinevaid véairtusi, muutub rohkearvuliste ja haruldaste liikide osatéhtsus.
Viiksemad véértused annavad haruldastele liikidele, suuremad viértused aga rohkearvulistele

liikidele suurema tdhtsuse. Andes a-le viirtuse 0, on tulemuseks liigirikkus, védrtuse 1 juures
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saame aga Shannoni indeksi eksponentsiaalse vormi ning véértuse 2 juures Simpsoni indeksi

(Tuomisto 2010).

Veel on antud t60s kisitletud uurimustes kasutatud jargnevat mitmekesisuse indeksit:
E=D"1/s,

kus D on Simpsoni indeks,

S on liikide arv koosluses (Puscas et al. 2008).
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3. Geneetilise ja liigilise mitmekesisuse vahelised seosed

Kéesolevas t60s vaadeldud geneetilise ja liigilise mitmekesisuse vahelisi seoseid kasitlevad
uurimused voib jagada kolmeks: (1) vaatlustel pohinevateks (Lisa 2, nt Avolio & Smith 2013;
Han et al. 2014; Odat et al. 2004; Puscas et al. 2008), (2) simulatsioonidel pShinevateks
(Vellend 2006, 2005) ning (3) meta-analiilisideks ja iilevaateartikliteks (Ehlers et al. 2016;
Kahilainen et al. 2014; Vellend et al. 2014; Whitlock 2014). Simulatsioonidel pohineva
analiiiisi eeliseks vorreldes looduses voi katseliselt 1dbiviidud uurimustega on see, et uurijal on
voimalik kontrollida erinevaid uuritavat seost mojutavaid protsesse ning hinnata erinevate
tegurite suhtelist moju modelleerimise tulemusel tekkivate liigilise ja geneetilise mitmekesisuse
mustritele. Tahelepanu tasub aga poorata asjaolule, et kuna tihti keskendutakse monele kindlale
protsessile, peaks nendesse tulemustesse suhtuma ettevaatlikult, sest looduses voib moni teine

protsess voi nende koosmdju anda hoopis teistsuguseid tulemusi (Vellend 2005).

Enamikes t66des on analiiiisitud iihe (Avolio & Smith 2013; Cserg6 et al. 2014; Han et al.
2014; Odat et al. 2004; Puscas et al. 2008) voi mitme (Stewart et al. 2016; Taberlet et al. 2012)
taimeliigi populatsioonide geneetilise mitmekesisuse seoseid samades kasvukohtades
kirjeldatud koosluste liigilise mitmekesisusega (Lisa 2). Paljudes uuringutes on Kkirjeldatud
positiivset seost geneetilise ja liigilise elurikkuse vahel (He et al. 2008; Odat et al. 2010;
Simental-Rodriguez et al. 2014; Stewart et al. 2016), kuid on ka leitud vastupidiseid seoseid
(Nestmann et al. 2011; Xu et al. 2016). Arvukates uuringutes seos geneetilise ja liigilise
mitmekesisuse vahel puudus (Avolio & Smith 2013; Odat et al. 2004; Puscas et al. 2008;
Silvertown et al. 2009; Taberlet et al. 2012). Kédesolevas peatiikis antakse {ilevaade geneetilise
ja liigilise mitmekesisuse seost kujundavatest okoloogilistest mehhanismidest ning teistest

teguritest, mis seda seost mdjutada voivad.
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3.1. Geneetilise ja liigilise mitmekesisuse vahelise seose mehhanismid

3.1.1. Paralleelsed protsessid

Geneetilise ja liigilise mitmekesisuse vahelist positiivset seost voivad pohjustada n-o.
paralleelsed protsessid (vt joonis 1.) ehk kasvukoha omaduste sarnane moju mdlemale
mitmekesisusele (Vellend & Geber 2005). Omadused, mis vdivad sarnaselt mojutada nii
geneetilist kui liigilist mitmekesisust, on néiteks kasvukoha suurus, sidusus ja keskkonna
heterogeensus (Kahilainen et al. 2014). Need omadused vd&ivad geneetilist ja liigilist
mitmekesisust mdjutada migratsiooni, geenitriivi ja valiku kaudu, avaldades mdju vastavalt

alleelide mitmekesisusele vai liikide arvule (Vellend & Geber 2005).

Suurema pindalaga kasvukohas esineb tildiselt rohkem liike. Tanu sellele vdheneb juhuslike
véljasuremiste tdendosus. Geneetilisele mitmekesisusele mdjub ala suurus analoogselt:
keskmine populatsiooni suurus iildjuhul kasvab pindala suurenedes, mille tulemuseks on
geneetilise mitmekesisuse suurenemine tdnu geenifondi paremale esindatusele ning geenitriivi

osakaalu viahenemisele (Kahilainen et al. 2014).

Suurema sidususega voib kaasneda nii korgem geneetiline kui ka liigiline mitmekesisus. Parem
sidusus iildjuhul holbustab nii seemnete kui dietolmu kasvukohtade vahelist levimist ning suure
sidususega alale jouab suurem hulk leviseid rohkematest liikidest. Parema sidususega
populatsioonidesse jouab leviste ja dietolmuga ka rohkem erinevaid alleele. Kui aga vaadelda
korraga mitut kasvukohta ning nendevahelisi mitmekesisuste erinevusi, siis voib parem sidusus
nii geneetilist mitmekesisust (s.t. populatsioonide vahelist geneetilist erinevust), kui ka liigilist
mitmekesisust (B-mitmekesisust) hoopiski vihendada. Suure sidususega maastikul voib edukas
levimine takistada stohhastilistel protsessidel ja valikul koosluste liigilises koosseisus ning
populatsioonide geneetilises koosseisus kasvukohtade vaheliste erinevuste tekkimist
(Kahilainen et al. 2014).

Keskkonnatingimuste heterogeensus mojutab liigilist mitmekesisust peamiselt valiku ning
geneetilist mitmekesisust valiku ja geenitriivi kaudu. Suurem heterogeensus annab rohkematele
litkkidele voimaluse leida sobivaid elupaiku ning voib valiku kaudu soodustada ka erinevate
keskkonnatingimustega kohastunud genotiiiipide esinemist ja seega suurendada geneetilist
mitmekesisust. See toob kaasa positiivse seose geneetilise ja liigilise mitmekesisuse vahel.

Keskkonna heterogeensus voib aga soosida generalistlike liikide levimist vdi genotiiiipe, mis
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on voimelised erinevaid elupaiku kasutama. Seega vdib keskkonna heterogeensus molemat
mitmekesisust ka vdhendada. Keskkonna heterogeensuse suurenemisega kaasnev kdrgem
liigirikkus voib aga kaasa tuua populatsioonide suuruse kahanemise, mis voib omakorda
pohjustada geneetilise mitmekesisuse vidhenemist (Kahilainen et al. 2014). Seega vdib
keskkonna suurem heterogeensus nii geneetilist ja liigilist mitmekesisust kui ka nende vahelisi

seoseid mojutada nii positiivselt kui negatiivselt (Kahilainen et al. 2014).

Geneetiline mitmekesisus

. A
Keskkonna
omadused
pindala Paralleelsed protsessid Otsigsed
sidusus moyud
keskkonna heterogeensus
jne
\ J Y

Liigiline mitmekesisus

Joonis 1. Geneetilise ja liigilise mitmekesisuse vahelised mehhanismid. (Vellend & Geber
2005)

3.1.2. Otsesed mojud
3.1.2.1. Geneetilise mitmekesisuse mdju liigilisele mitmekesisusele

Lisaks paralleelsetele protsessidele voivad geneetilise ja liigilise mitmekesisuse vahelist seost
pohjustada ka otsesed kahe mitmekesisuse vahelised mojud (vt joonis 1). Moju voib toimida
mdlemas suunas: geneetiline mitmekesisus vdib mdjutada liigilist voi vastupidi. Geneetiline
mitmekesisus voib liigilist mitmekesisust mdjutada mitmel viisil. Kui koosluses esineb
dominantne liik, voib selle liigi geneetiline mitmekesisus koosluse liigilist mitmekesisust

mdjutada vihemalt kahel moel. Esiteks voivad erinevad liigid olla eelistatud dominantse liigi
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erinevate genotiitipidega konkureerimisel ning seega suureneb dominandi kdorgema geneetilise
mitmekesisuse kaudu ka liigiline mitmekesisus. Dominandi kdrgem geneetiline mitmekesisus
vOib erinevate keemiliste iihendite tootmise kaudu tekitada ka vdiksemaskaalalisi erinevusi
keskkonnas, mis soodustab liigilise mitmekesisuse teket (Ehlers et al. 2016). Teisalt v3ib aga
koosluse dominandi geneetilise mitmekesisuse suurenemine suurendada voi tohustada selle
liigi ressursikasutust nii, et teised koosluses olevad liigid voivad kaduda (Vellend & Geber
2005).

Kui erinevate liikide populatsioonidiinaamika ei sdltu viga teiste liikide omast, voib geneetilise
mitmekesisuse kadu vihendada liigilist mitmekesisust seeldbi, et litkidel on suurem tdendosus
lokaalselt vilja surra (Vellend & Geber 2005). Viljasuremise tdoendosust suurendab asjaolu, et
geneetilise mitmekesisuse vihenemine voib viia ka kohasuse languseni (Reed & Frankham

2003), mis viib 16puks liigi kadumiseni.

3.1.2.2. Liigilise mitmekesisuse moju geneetilisele mitmekesisusele

Liigilise mitmekesisuse moju geneetilisele on selgitatud kahe hiipoteesi abil. NiSivariatsiooni
teooria (niche variation theory) kohaselt on populatsioonidel, millel on vihem teistest liikidest
konkurente ning mis omavad laiemaid ni$se, korgem geneetiline mitmekesisus (Van Valen
1965). Seega voib kdrgem liigiline mitmekesisus toimida stabiliseeriva valikuna ning takistada
selle kaudu uuritava liigi geneetilise mitmekesisuse kasvu. Vaid mdned liigi genotiiiibid on
teoreetiliselt voimelised paljude konkurentidega koosluses eksisteerima. Simulatsioonidel
pOhinev analiiiis nditas, et liigirikkus vaib uuritud liigi geneetilist mitmekesisust suurendada
kasvukoha heterogeensuse tostmise kaudu (Adams & Vellend 2011). Madalama liigirikkuse
ehk viiksema arvu erinevate konkurentidega suudab aga koos eksisteerida suurem arv erinevaid
genotiitipe (Vellend & Geber 2005). Sellisel juhul m&jutabki liigiline mitmekesisus geneetilist

mitmekesisust negatiivselt.

Vastupidiselt eelnevale vdidab kooseksisteerimise teooria (coexistence theory), et erinevad
liigid voivad eelistada erinevaid uuritava liigi genotiilipe ning seega peaksid geneetiline ja

liigiline mitmekesisus positiivselt korreleeritud olema (Aarssen 1983; Vellend & Geber 2005).

Lisaks eelpool mainitud kahele teooriale voib liigiline mitmekesisus geneetilist mitmekesisust
isendite muutumatu koguarvuga kooslustes mojutada ka populatsiooni suuruse kaudu.

Suurendades sellistes kooslustes liikide arvu, viheneb paratamatult ka populatsioonide suurus
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ja suureneb geenitriivi suhteline moju, mis voib omakorda kahandada geneetilist mitmekesisust
(Vellend & Geber 2005).

3.2. Teised geneetilise ja liigilise mitmekesisuse vahelist seost mojutavad

tegurid

Geneetilise ja liigilise mitmekesisuse vahelisi seoseid uurivad t66d on joudnud vastakate
tulemusteni: on leitud nii positiivseid kui negatiivseid seoseid. Paljudes t6ddes pole seose
olemasolu aga iildse tuvastatud. Ajaliselt varasemate uuringute puhul on negatiivseid voi
puuduvaid seoseid leitud vihem. Uheks pdhjuseks vdib olla asjaolu, et viheolulised ja
negatiivsed efektid jaetakse suure tdendosusega tihelepanuta voi avaldamata (Whitlock 2014).
Teiseks pdhjuseks vdib olla molekulaarsete meetodite kiire areng, mistdttu on geneetilise
mitmekesisuse hindamine paralleelselt liigilise mitmekesisuse modtmisega muutunud
tavalisemaks ning ajapikku tdiustuvad ka teadmised koosluse ja populatsioonide vahelistest
mojudest. Jargnevates alapeatiikkides kasitletakse voimalikke tegureid, mis lisaks eelpool
kirjeldatud mehhanismidele ja pShjustele voivad mojutada geneetilise ja liigilise mitmekesisuse

vahelise seose suunda.

3.2.1. Neutraalsed ja adaptiivsed markerid

Erinevad tulemused geneetilise ja liigilise mitmekesisuse vaheliste seoste kohta voivad sdltuda
sellest, kas to06s on geneetilise mitmekesisuse hindamiseks kasutatud markereid DNA
kodeerivast (adaptiivsed markerid) v3i mitte-kodeerivast piirkonnast (neutraalsed markerid; vt
peatiikk 1.2.). Teades, et adaptiivsel geneetilisel mitmekesisusel on otsene mdju isendite
fenotiiiibile, voib vaid adaptiivne geneetiline mitmekesisus liigilist mitmekesisust otseselt
mojutada. Neutraalne geneetiline mitmekesisus voib liigilist mitmekesisust mdjutada kaudselt,
kas siis immigratsiooni voi geenitriivi  kaudu. Niisiis voivad molemad geneetilised
mitmekesisused liigilist mitmekesisust mdjutada, kuid nende moju vaib olla erinev, sest seoseid
pohjustavad mehhanismid erinevad neutraalse ja adaptiivse geneetilise mitmekesisuse puhul.
Seega ei tohiks neutraalse geneetilise mitmekesisuse ja liigilise mitmekesisuse vahelist seost
kasutada adaptiivse geneetilise mitmekesisuse ja liigilise mitmekesisuse vahelise seose
hindamiseks voi vastupidi (Whitlock 2014).
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3.2.2. Liigirikkus ja liikide iihtlus

Lisaks sellele, et geneetilise ja liigilise mitmekesisuse vaheliste seoste suund voib sdltuda
sellest, kas t60s kasutatakse neutraalseid voi adaptiivseid markereid, voib tulemust mojutada
ka see, millist liigilise mitmekesisuse komponenti vaadelda. Whitlock (2014), kes analiiiisis
erinevaid geneetilise ja liigilise mitmekesisuse vahelisi seoseid késitlevaid uurimusi, leidis, et
adaptiivse geneetilise mitmekesisuse moju liigirikkusele ja thtlusele on erinev. Seos
liigirikkuse ja geneetilise mitmekesisuse vahel oli positiivne, liikide iihtluse ja geneetilise
mitmekesisuse vahel aga negatiivne. Samas joudsid Han ja teised autorid (2014) jareldusele, et
positiivne seos on hoopis populatsioonidevahelise geneetilise mitmekesisuse ja lokaalse liikide
iihtluse vahel, kuid liigirikkuse ja populatsioonidevahelise geneetilise mitmekesisuse vahelist
seost nad ei leidnud. Odat et al. (2004) aga jareldasid, et seos liikide lihtluse ja geneetilise
mitmekesisuse vahel puudub. Selles uurimuses saadud tulemust toetas ka simulatsioonidel
pohinev t60, kus leiti, et geneetilise mitmekesisuse seos liikide iihtlusega oli vdiksem kui
liigirikkusega (Vellend 2005). Seega peaks geneetilise ja liigilise mitmekesisuse uurimisel
arvesse vOtma erinevaid liigilise mitmekesisuse komponente, sest tulemused vdivad sellest

sOltuda.

Uurimused, kus kasutati selliseid liigilise mitmekesisuse moddikuid, mis arvestasid nii
liigirikkust kui thtlust, on samuti joudnud erinevate tulemusteni. Simental-Rodriguez et al.
(2014) joudsid Hilli indeksit kasutades jarelduseni, et geneetiline ja liigiline mitmekesisus on
positiivses seoses. Ka Wei ja Jiang (2012) leidsid Simpsoni indeksit kasutades, et looduslikes
kooslustes on geneetilise ja liigilise mitmekesisuse vaheline seos positiivne. Samas jareldasid
Xu et al. (2016) Shannoni ja Simpsoni indeksit kasutades, et geneetiline ja liigiline
mitmekesisus on negatiivselt seotud. Avolio ja Smith (2013), kes kasutasid Shannoni indeksit,
geneetilise ja liigilise mitmekesisuse vahelist seost ei leidnud. Seega voib erinevate tulemusteni

jouda ka siis, kui kasutada nii liigirikkust kui liikide iihtlust arvesse votvaid moddikuid.

3.2.3. Uuritud liikide arv ja omadused

Valdav enamus t6id on uurinud vaid iihe liigi populatsioonide geneetilise mitmekesisuse seost
liigilise mitmekesisusega ning vaid iiksikutes toddes on samaaegselt analiiiisitud mitmete
taimeliikide geneetilist elurikkust. Taberlet et al. (2012) uurimuses kirjeldati 39 Alpides ja

Karpaatides kasvava taimeliigi geneetilist mitmekesisust ning jouti ildisele jareldusele, et
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nendes piirkondades ei ole soontaimede geneetiline ja liigiline mitmekesisus omavahel seotud.
Kiill aga leiti iiksikute taimeliikide puhul positiivseid seoseid ja monede liikide puhul
negatiivseid seoseid. Seega ei pruugi vaid ithe liigi uurimine anda infot iildisemate

seaduspérade kohta.

Kui aga siiski uurida vaid iihe liigi geneetilise mitmekesisuse seoseid liigilise mitmekesisusega,
voiks uurimisliik olla koosluses pigem dominantne. Haruldasemad liigid on 6koloogiliste ja
juhuslike protsesside poolt kergemini mojutatavad ning vdivad seega kooslusest suurema
toendosusega kaduda kui suure ohtrusega dominantsed liigid, mille geneetiline mitmekesisus
vOib seega avaldada ka tdendoliselt suuremat mdju liigilisele mitmekesisusele (Wei & Jiang
2012). Seda niitas ka simulatsioonidel pShinev analiilis: geneetilise mitmekesisuse seos

liigirikkusega oli vaiksem just haruldasemate liikide puhul (Vellend 2005).

Uks pdhjuseid, miks Taberlet et al. (2012) uurimuses iildiselt kehtivat seaduspira geneetilise ja
liigilise mitmekesisuse vahel ei leidnud, voib seisneda taimede omaduste erinevustes. Naiteks
voib seose suunda ja olemasolu mdjutada uuritavate taimede eluiga. Hairinguga kasvukohtades
kasvavate liihema eluecaga taimede geneetilise mitmekesisuse ja koosluse liigilise
mitmekesisuse vahel on Kirjeldatud positiivseid seoseid (Vellend 2004), kuid sama seost
pikemaealiste taimede puhul ei leitud (Wei & Jiang 2012). Selle pohjuseks vaib olla asjaolu, et
hairinguga (nt kiirtee, turism) kooslustes kasvavatel pikaealistel taimedel ei ole veel hdiringu
negatiivsed mojud geneetilisele mitmekesisusele joudnud avalduda, kuid moju liigilisele

mitmekesisusele on juba olemas (Wei & Jiang 2012).

Mogjutada voib ka see, kas uuritavad taimed kuuluvad samasse funktsionaalsesse gruppi voi
mitte. He ja Lamont (2009) néitasid, et geneetilise ja liigilise mitmekesisuse vahelised seosed
on tdendolisemad samasse funktsionaalsesse gruppi kuuluvate liikide puhul. Uuritud liigi
(Daviesia triflora) alleelide mitmekesisus ja teiste sama funktsionaalse grupi taimede
liigirikkus olid positiivselt seotud. Kui lisati ka funktsionaalsesse gruppi mittekuuluvaid liike,
siis seost ei leitud. PGhjuseks voib olla asjaolu, et samas funktsionaalses grupis olevad taimed

reageerivad suurema toendosusega keskkonna omadustele ning heterogeensusele sarnasel viisil.

Erinevusi voib pohjustada ka liikide taksonoomiline kuuluvus. Néditeks soontaimede ja
sammaltaimede levimisvdoime on erinev ning seetdttu voib nende seos maastiku vanusega
jédajaaegsetes refuugiumites olla erinev, mis voib omakorda mojutada liigilise mitmekesisuse

seost geneetilise mitmekesisusega (Stewart et al. 2016).
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Lisaks eelnevale vdivad oluliseks osutuda ka taimede vahelised suhted. Vellend (2008) uuris
simulatsiooni abil konkurentsi ja fasilitatsiooni ehk soodustamise (facilitation) rolli geneetilise
ja liigilise mitmekesisuse vahelise seose kujunemisele. Tulemustest jareldus, et kui koosluses
domineerivad konkurentsisuhted, vidhendab lihe mitmekesisuse suurendamine teise oma labi
niSiruumi vdhenemise. Seega tekitab konkurents negatiivseid scoseid. Fasilitatsiooni
domineerides olid tulemuseks positiivsed seosed. Fasilitatsioon vdib positiivseid seoseid
pOhjustada, sest tugev soodustav taim (facilitator) on koosluses suurema tdendosusega olemas,
kui geneetiline mitmekesisus tduseb. Lisaks voib iiks mitmekesisus suurendada teise biootilist
heterogeensust. Mudelites, kus oli hinnatud paralleelselt nii konkurentsi kui ka fasilitatsiooni

moju, saadi aga mitmeid erinevaid tulemusi (Vellend 2008).

3.2.4. Uurimisala eripiarad

Geneetilise ja liigilise mitmekesisuse vahelist seost voivad m&jutada ka maastiku omadused ja
ajalugu. Stewart et al. (2016) leidsid, et regionaalne liigirikkus ja suuremaskaalaline geneetiline
mitmekesisus on positiivselt seotud ning neid mojutas omakorda positiivselt maastiku vanus.

Seega voib positiivse seose pohjuseks olla maastiku vanus.

Geneetilise ja liigilise mitmekesisuse vahelist seost ei leitud aga Alpi ja Karpaatide
taimekooslustes (Taberlet et al. 2012). Mdlemate piirkondade taimkatte kujunemist on
mojutanud jadaeg. Liigiline mitmekesisus oli mainitud uurimuses seotud kasvukoha
heterogeensusega, kuid geneetiline mitmekesisus oli seotud jddajaaegse ja -jargse liikide
ajalooga, mis on omakorda seotud jddaja refuugiumite keskkonna ja 6koloogiliste omadustega.
Viikestes refuugiumites vois kasvada palju liike, kui kasvukoha heterogeensus oli suur.
Refuugiumi tingimustes voOis populatsioonide suurus olla aga véike, mis viis omakorda
geenitriivi suurenemiseni. Sellised demograafilise ajaloo aspektid vodivad mdjuda veel
tanapdevalgi ning seetdttu ei pruugi potentsiaalne geneetilise ja liigilise mitmekesisuse vaheline
seos ilmneda (Taberlet et al. 2012).

Liigilise ja geneetilise mitmekesisuse vahelist seost voib mojutada ka inimtegevus. Frey et al.
(2016) leidsid, et 36-67% geneetilise ja liigilise mitmekesisuse vahelistest positiivsetest seostest
voib olla antropogeense hiiringu tagajarg. Inimmoju poolt tekitatud hdiringud voivad
geneetilist ja liigilist mitmekesisust vdhendada peamiselt kahel viisil: (1) kasvukohtade
kadumise tulemusena (nt infrastruktuuri ehitamine) ja (2) kasvukohtade keskkonnatingimuste

halvenemise tulemusena (nt tallamine ja risustamine) (Frey et al. 2016). Sellistes inimmoju
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poolt héiritud kooslustes v3ib geneetilise ja liigilise mitmekesisuse vaheline seos aga ka

kaduda, kuna geneetiline ja liigiline reageerivad hiiringule erineva kiirusega (Wei & Jiang

2012).

3.2.5. Proovide kogumise meetod ja skaala

Ka proovide kogumise meetod ning koht voib geneetilise ja liigilise mitmekesisuse vahelisi
seoseid mojutada. Uuringutes, kus proove on voetud ruumiliselt diskreetsetest tiksustest (nt
saared, metsafragmendid), on seos iildiselt olnud positiivne ning tugevam kui uuringutes, kus
proove on voetud pidevatest kasvukohtadest (Vellend et al. 2014). Naiiteks leidsid He et al.
(2008), et laiguliselt paiknevatel liivaluidetel leiduvate taimekoosluste liigiline mitmekesisus
oli positiivselt seotud taimepopulatsioonide geneetilise mitmekesisusega. Vastupidiselt
eelnevale nditele analiiiisisid Taberlet et al. (2012) aga taimede geneetilist ja liigilist
mitmekesisust Alpides ja Karpaatides, kus uurimisala oli pidev. Uuringu tulemuseks oli
geneetilise ja liigilise elurikkuse vahelise seose puudumine. Selline trend voib tuleneda
asjaolust, et killustunud kasvukoha liigilise mitmekesisuse kujunemisel omavad suhteliselt
suuremat moju kasvukoha suurus ja isolatsioon. Killustunud kasvukohtades leiduvate
taimepopulatsioonide neutraalse geneetilise mitmekesisuse kujunemisel véivad suuremat
tahtsust omada geenitriiv ja immigratsioon. Kuna aga suur osa geneetilise ja liigilise
mitmekesisuse vaheliste seoste uurimisest viiakse 14bi just neutraalset geneetilist mitmekesisust
uurides, tekibki olukord, kus diskreetseid {iksusi uurides on geneetilise ja liigilise

mitmekesisuse vaheline seos tugevam (Vellend et al. 2014).

Seose tugevust voib mojutada veel ruumiline skaala, milles mitmekesisusi uuritakse. Stewart et
al. (2016) joudsid jareldusele, et regionaalne liigirikkus ja suuremdotmeline geneetiline

mitmekesisus on omavahel tugevamas seoses kui lokaalne liigiline ja geneetiline mitmekesisus.

Ka makro- ja mikroevolutsiooni toimumise erinev kiirus vdivad pShjustada erinevusi liigilise
ja geneetilise mitmekesisuse vahelistes seostes. Liigilise mitmekesisuse mustrid tekivad tildiselt
isna pika aja jooksul, liigisisese geneetilise mitmekesisuse mustrid aga lithema aja jooksul
(Helm et al. 2006; Helm et al. 2009). Seega voivad kiill mustreid mojutavad protsessid olla
sarnased, aga kuna makro- ja mikroevolutsiooni md&jutavad protsessid toimivad erinevatel
ajaskaaladel, ei pruugi liigilise ja geneetilise mitmekesisuse vaheline seos makrodkoloogilisel

skaalal ilmneda (Fady & Conord 2010).
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3.2.6. Reageering keskkonna omadustele

Geneetiline ja liigiline mitmekesisus voivad reageerida erinevalt keskkonnatingimustele (mulla
niiskus, valguse hulk, toitainete hulk jne). Naiteks leidsid Avolio ja Smith (2013), et geneetiline
mitmekesisus voib olla negatiivselt korreleeritud mulla niiskusesisaldusega, liigiline
mitmekesisus aga hoopis valguse hulgaga ning seega ei olnud geneetiline ja liigiline

mitmekesisus omavahel seotud.

Xu et al. (2016) uurimuses muudeti mulla fosforisisaldust ning pH-d ja leiti, et kdrgema
fosforisisaldusega proovikohtade liigiline mitmekesisus tousis, geneetiline mitmekesisus aga
langes. Liigiline mitmekesisus tousis ning geneetiline mitmekesisus langes ka kdrgema pH
korral. Seega vdib mulla omaduste taimedele sobivamaks muutmine kiill suurendada liigilist
mitmekesisust, kuid vihendada geneetilist mitmekesisust. Pohjuseks voib olla kas suuremast
liigirikkusest tingitud keskmise nisi suuruse vihenemine voi konkurentsist tingitud efektiivse

populatsiooni suuruse viahenemine, mis mdlemad kahandavad geneetilist mitmekesisust.

Geneetilise ja liigilise mitmekesisuse sarnane reageerimine teatud keskkonnatingimustele voib
pOhjustada ka positiivset seost. Mitmetes uurimustes on oletatud, et piki kdrgusgradienti
sarnaselt varieeruvat geneetilist ja liigilist mitmekesisust mojutab eeskétt korgusgradiendiga

seotud niiskuse ja temperatuuri muutus (He et al. 2008; Wei & Jiang 2012).

3.2.7. Mutatsioonide esinemise sagedus

Tihti jaetakse geneetilise ja liigilise mitmekesisuse vaheliste seoste uurimisel mutatsioonide
ning liigitekke roll tihelepanuta, sest need on teiste 6koloogiliste protsessidega vorreldes lisna
aeglased. Laroche et al. (2015) uurisid lisaks immigratsiooniméérale ja konkurentsile
simulatsioonide abil ka mutatsioonimééra mdju liigilise ja geneetilise mitmekesisuse vaheliste
seoste kujunemisele. Ilmnes, et madala mutatsioonimééra korral tekitab migrantide hulga
varieerumine kasvukohtade vahel positiivseid geneetilise ja liigilise mitmekesisuse vahelisi
seoseid. Korge mutatsioonimddra korral vdivad mutatsiooni, migratsiooni ja konkurentsi
vahelised koosmdjud tekitada geneetilise ja liigilise mitmekesisuse vahel hoopis negatiivseid

seoseid.
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4. Geneetilise ja liigilise mitmekesisuse vahelise seose tihtsus

looduskaitses

Geneetilise ja liigilise mitmekesisuse vahelise positiivse seose olemasolu lihtsustaks
looduskaitselist tegevust olulisel méaral, sest liigilise mitmekesisuse kaitseks rakendatavad
looduskaitsetegevused voimaldaks tagada ka geneetilise mitmekesisuse pilisimajaamise. Lisaks
oleks voimalik hinnata geneetilist mitmekesisust liigilise mitmekesisuse abil, mille m&6tmine
on metoodiliselt lihtsam ja odavam (Taberlet et al. 2012). Juhul kui liigilist mitmekesisust on
raske moota, vOib kone alla tulla ka selle hindamine geneetilise mitmekesisuse kaudu

(Kahilainen et al. 2014).

Nagu kédesolevas t60s kasitletud uurimused néitavad, ei ole paraku kdik geneetilise ja liigilise
mitmekesisuse vahelised seosed positiivsed. Seetdttu peaks looduskaitselises tegevuses
positiivse suhte eeldamisse suhtuma adarmiselt ettevaatlikult. Selleks, et itht mitmekesisust
kasutada teise mootmiseks, peaks olema teada, mis on seose pdhjustajaks. Naiteks kui seost
pOhjustab kasvukoha pindala, on positiivse seose olemasolu iisna tdendoline. Kui seose
pohjuseks on keskkonna heterogeensus, ei ole seose suund aga nii kergesti miiratletav
(Kahilainen et al. 2014). Samuti vdib seose olemasolu vdi puudumist mdjutada maastiku
ajalugu, litkide eripdra ja muud pdhjused, mistdttu tuleks eelduse paikapidavust hinnates

lahtuda vaadeldava ala, aga ka uuritavate liikide kontekstist.

Kui tildised seaduspérad geneetilise ja liigilise mitmekesisuse vaheliste seoste kohta puuduvad,
voib geneetilise mitmekesisuse kaitse kannatada, sest suurem osa kaitsealadest on orienteeritud
peamiselt liigilise mitmekesisuse sdilitamisele. Selle véltimiseks voiks nditeks osade

kaitsealade eesmirgiks seada eeskitt geneetilise mitmekesisuse kaitsmise (Taberlet et al. 2012).

Arvatavasti on geneetilise mitmekesisuse kaitset negatiivselt mojutanud looduskaitsetegevuse
majanduslik aspekt: valdavalt piilitakse kaitsmis- ja taastamistegevuste kulutusi minimeerida.
See on ka iiks pohjuseid, miks tahetakse voimalikult palju erinevaid kasvukohti kaitsta
voimalikult vidiksel pindalal. Seetdttu eelistatakse suurema kasvukohtade heterogeensusega
alasid, mis aga voimaldab kaitsta just eeskatt liigilist mitmekesisust, mitte aga ilmtingimata
geneetilist mitmekesisust. Suurema heterogeensusega keskkonnas vdib kiill kasvada rohkem
liikke, kuid samal ajal v3ib vdheneda populatsioonide suurus, mis omakorda suurendab

geenitriivi ning ohustab geneetilist mitmekesisust (Kahilainen et al. 2014).
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Kuna geneetilise ja liigilise mitmekesisuse vahelised seosed ei ole alati samasugused, ei tohiks
eeldada, et liigilise mitmekesisuse sdilitamine tagab ka geneetilise mitmekesisuse
plisimajdédmise. Siiski voib delda, et hoolikas geneetilise mitmekesisuse sdilitamine vdib viia
fookuses olevate liikide populatsioonide parema jatkusuutlikkuseni ja selle kaudu tagada

liigilise mitmekesisuse parema kaitse (Whitlock 2014).
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Kokkuvote

Bioloogilise mitmekesisuse voib jagada kolmeks osaks: elurikkuseks okosiisteemide tasandil,
liigiliseks mitmekesisuseks ja geneetiliseks mitmekesisuseks ehk liigisiseseks varieeruvuseks.
Valdav osa looduskaitsetegevusest keskendub liigilise mitmekesisuse sdilitamisele, kuna
eelduste kohaselt peegeldab liigiline mitmekesisus ka elurikkuse geneetilist komponenti.
Kéesolevas bakalaureusetdos kasitletakse geneetilise ja liigilise mitmekesisuse olemust ning
analiiiisitakse teaduskirjanduse abil mehhanisme ja tegureid, mis nende kahe elurikkuse

komponendi vahelist seost mojutada voivad.

Toos vaadeldakse kolme pohilisemat geneetilise ja liigilise mitmekesisuse vahelisi seoseid
kujundavat mehhanismi. Esiteks, geneetilise ja liigilise mitmekesisuse vahelised seosed voivad
kujuneda paralleelsete protsesside tulemusena: kasvukoha omadused voi muud tegurid
mojutavad sarnaselt nii geneetilist kui liigilist mitmekesisust. Pohilised geneetilise
mitmekesisuse mojutajad on geenitriiv, geenivool, mutatsioonid ja looduslik valik. Analoogsed
protsessid (juhuslikud muutused liikide sagedustes, migratsioon, liigiteke ja keskkonna
heterogeensus) mdjutavad ka liigilist mitmekesisust. Lisaks vdivad nii liigilist kui geneetilist
mitmekesisust eelnimetatud protsesside mdjutamise kaudu sarnaselt suurendada voi kahandada
ka kasvukohtade vaheline sidusus ja pindala ning teised tegurid. Teiseks, geneetiline
mitmekesisus vOib otseselt mdjutada liigilist mitmekesisust dominantse liigi geneetilise
mitmekesisuse kaudu, mis v3ib erinevate liikide olemasolu vastavalt olukorrale kas soodustada
vO1 takistada. Kolmandaks, ka liigiline mitmekesisus voib avaldada otsest moju geneetilisele
mitmekesisusele. Selle mehhanismi seletamiseks on kaks vastanduvat teooriat. Esimene teooria
véidab, et populatsioonid, millel on vdhem teistest liikidest konkurente ning mis omavad
laiemaid ni$Se, on korgema geneetilise mitmekesisusega. Teise teooria kohaselt vdivad
erinevad liigid eelistada erinevaid uuritava liigi genotiilipe, seega kaasneks liigilise

mitmekesisuse kasvuga korgem geneetiline mitmekesisus.

Erinevate mehhanismide koostoimel v3ib geneetilise ja liigilise mitmekesisuse vahel esineda
nii posititvseid kui ka negatiivseid seoseid. Lisaks eelnevalt véljatoodule vdivad seose
olemasolu, suunda vai selle puudumist mojutada ka teised faktorid. Néiteks voib osutuda
oluliseks see, kas geneetilise mitmekesisuse hindamiseks kasutatakse neutraalseid voi

adaptiivseid markereid ning kas liigilise mitmekesisuse hindamisel on arvestatud nii
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liigirikkuse kui ka liikide tihtlusega. Tulemust vdivad mojutada ka uuritud litkide omadused,

uurimisala eriparad ning proovide kogumise meetod.

Kuna vaadeldud uurimuste pohjal voib jareldada, et geneetilise ja liigilise mitmekesisuse
vaheline seos varieerub soltuvalt kontekstist, ei tohiks ka looduskaitselises tegevuses eeldada
geneetilise ja liigilise mitmekesisuse vahelist positiivset seost. Positiivse seose eeldamine, ilma
et voetaks arvesse uuritava ala ja liikide konteksti ning voOimalikke seost pdhjustavaid

mehhanisme, voib kahjustada elurikkuse kaitset.
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Summary

Relationship between genetic diversity and species diversity of plants

Biological diversity can be divided into three components: ecosystem diversity, species
diversity and genetic diversity (intra-specific diversity). The majority of conservation activities
are focused on maintaining species diversity, because species diversity is expected to also
reflect genetic diversity. Current bachelor thesis addresses the nature of genetic and species
diversity, and with the help of scientific literature investigates the mechanisms and factors

affecting these two components of diversity.

Three major mechanisms shaping the correlations between genetic and species diversity have
been proposed. First, the relationship may be the consequence of parallel processes
encompassing the characteristics of a habitat or other factors that influence genetic and species
diversity in a similar way. The main processes influencing genetic diversity are genetic drift,
gene flow, mutations and natural selection. Analogous processes (random changes in the
frequency of species, migration, speciation, environmental heterogeneity) influence also
species diversity. In addition, genetic and species diversity can be increased or decreased by
connectivity between habitats, habitat area and other factors acting through processes
mentioned above. Secondly, genetic diversity can influence species diversity through the
genetic diversity of a dominant species, which can either promote or prevent the presence of
different species. Thirdly, species diversity may also directly affect genetic diversity. There are
two theories explaining this mechanism. The first theory declares that populations with less
competitors from other species and with broader niches have higher genetic diversity. However,
according to the second theory different species may prefer different genotypes of focal species

thus causing an increase in genetic diversity.

Interactions between the different mechanisms can result in positive or negative correlations
between genetic and species diversity. There are also other factors influencing whether the
correlation exists and which direction it has. For instance, the relationship may depend on the
type of markers (neutral or adaptive) and the measure of species diversity (species richness,
evenness or a measure combining both). Results may also be affected by the characteristics of

the study species, specifics of the study area and the method of collecting samples.
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Studies examined in the current thesis indicate that the correlation between genetic and species
diversity varies depending on the context. Therefore, positive correlations between genetic and
species diversity should not be expected in conservation activities. Assuming a positive
correlation between genetic and species diversity without taking into account habitat area and
species characteristics, and possible mechanisms causing the correlation may jeopardize

effective conservation of biodiversity.
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Tanuavaldused

Tdnan vdga oma juhendajaid Tsipe Aavikut ja Marge Thetloffi, kes andsid palju asjakohaseid

noduandeid ning olid t606 kirjutamisel suureks abiks.
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Lisad
Lisa 1. Sonastik (pohineb iildgeneetika dpikul (Heinaru 2012))

Alleel (allele) - Kromosoomi lookuses olev iiks kahest vOi mitmest alternatiivsest

geeniteisendist, mis téhistatakse sama pohisiimboliga (nt alleelid a+ ja a).

Fenotiitip (phenotype) - Organismi vaadeldavad tunnused, mis on méératud tema genotiiiibi ja

keskkonnategurite koostoimes.

Geenitriiv e. juhuslik geenitriiv (genetic drift; random genetic drift) - Alleelisageduste muutus

viikese ristuva populatsiooni pdlvkondades juhuslike korvalekallete tottu.

Geenivool (gene flow) - Geenide levik iihest populatsioonist teise isendite migratsioonil.
Sellega kaasneb tavaliselt alleelisageduste muutus, monikord uute (mutantsete) alleelide

sisenemine genofondi.
Genotiilip (genotype) - Organismi geneetiline struktuur (geenilookuste alleelne koosseis).

Hardy-Weinbergi tasakaal e. Hardy-Weinbergi printsiip (Hardy-Weinberg principle; Hardy-
Weinberg equilibrium) - Matemaatiline seadusparasus, mis voimaldab méérata populatsioonis

juhuslike ristamiste korral genotiitipide sagedusi ldhtuvalt olemasolevatest alleelisagedustest.
Lookus (locus) - Kindel koht kromosoomis, kus asub geen (iiks tema alleelidest).

Molekulaarne marker (molecular marker) - Spetsiifiline DNA-jarjestus, mida saab kasutada

tunnusena.

Nukleotiid (nucleotide) - DNA- ja RNA-molekuli alaiiksus, mis koosneb fosfaatgrupist,

suhkrust ja lammastikku sisaldavast orgaanilisest alusest.

Poliimeraasi ahelreaktsioon (PCR) (Polymerase chain reaction; PCR) - Kindla DNA-jérjestuse
amplifikatsioon in vitro tingimustes, mis toimub paljukordse denaturatsiooni,

oligonukleotiidsete praimerite hiibridatsiooni ja poliinukleotiidi siinteesi tsiiklite tulemusel.
Praimer (primer) - Liihike nukleotiidijarjestus, millelt initsieeritakse DNA siintees.

Pudelikaelaefekt (bottleneck effect) - Geenitriivi erivorm, mille puhul populatsiooni arvukus on

ajutiselt drastiliselt alanenud.

Rajajaefekt (founder effect) - Emapopulatsioonist irdunud indiviidide grupp, kes paneb aluse

uue populatsiooni tekkele. Geenitriivi erimehhanism.
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Lisa 2. Ulevaade toos kasutatud iiksikuurimustest

Geneetilise ja
liigilise

Adaptiivne/ - mitmekesisuse P,
e . - - . . Liigilise : Geneetilise ja liigilise
. Liik/liigid, mille geneetilist neutraalne Geneetilise mitmekesisuse . . vahelise seose ; . .
Viide . ) L - S mitmekesisuse mitmekesisuse vahelist seost
mitmekesisust uuriti geneetiline indikaator R suund . ~
. : indikaator L mojutav tegur voi protsess
mitmekesisus (positiivne +.
negatiivne -,
puuduv 0)
geneetilist mitmekesisust
genotiiipide mitmekesisus liigirikkus mdjutas negatiivselt mulla
Avolio & Smith . * (genotype richness), gIrTus, niiskus, liigilist mitmekesisust
Andropogon gerardii neutraalne A - tihtlus ja 0 ~ " .
2013 geneetiline erinevus - mdjutas negatiivselt valguse ja
L Shannoni indeks N . .
(genomic dissimilarity) lammastiku hulk, positiivselt
valguse heterogeensus
keskmine RAPD bindide
Csergo et al. Saponaria bellidifolia neutraalne* (bands) m|tmek?5|sus, liigirikkus + taimekoosluste arv
2014 oodatav heterosiigootsus
(He)
Cakile maritima, Linaria
thymifolia, Eryngium
maritimum, Galium
Frey et al. 2016 | arenarium, Hieracium neutraalne Shannoni indeks liigirikkus + valdavalt inimmaoju
eriophorum, Astragalus
baionensis, Alyssum
loiseleurii
poliimorfsete béndide
(bands) arv (A),
poliimorfsete lookuste
. - protsent (P,), oodatav liigirikkus ja iihtlusega +; erinevused liikide tihtluses,
Han etal. 2014 | Potamogeton pectinatus neutraalne heterosiigootsus (Hg), tihtlus liigrikkusega 0 keskkonna heterogeensus
geneetiline erinevus (gene
differentiation (Gsr)),
Shannoni indeks (1)
He et al. 2008 Banksia attenuata neutraalne* glleellde av lookuse kohta I"||g|r|kkus ja + luidete korgus
ja heterosiigootsus ithtlus
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funktsionaalse

He & Lamont L - alleelide mitmekeisus L . ) kuuluvus samasse
Daviesia triflora neutraalne L liigirikkus grupi sees +; . .
2009 (allelic richness (N,)) o funktsionaalsesse gruppi
grupist véljas 0
geneetiline erinevus (genetic
lz\l(;aistlmann etal Lolium perenne neutraalne* differentiation), oodatav liigirikkus - liigirikkus
heterosiigootsus (Hg)
oodatay heterosiizootsus kasvukoha omadused mdjutavad
Odat et al. 2004 | Ranunculus acris neutraalne* (Ho) & iihtlus 0 taimede geneetilist
E mitmekesisust
Odat et al. 2010 | Plantago lanceolata neutraalne* oodatav heterosiigootsus |"IIgII’IkkUS ja + abiootilised keskkonna
(Hg) iihtlus omadused
geneetiline ja liigiline
mitmekesisus reageerisid
Puscas et al AFLP béandide mitmekesisus | liigirikkus ja kvaternaari
2008 ' Carex curvula neutraalne* (AFLP band richness, AFLP | iihtluse indeks 0 temperatuurimuutustest
band diversity) (Ewp) pdhjustatud sobivate elukohtade
ruumilisele diinaamikale
erinevalt
Silvertown et ressursside hulk mojutas
al. 2009 Anthoxanthum odoratum pole teada Nei mitmekesisus (h) liigirikkus 0 geneetilist mitmekesisust
' positiivselt
Simental- SPtIr((:)ebal g:,:g:jsar;uszﬂz’ozg u; arvatavasti 6koloogiliste ja/voi
Rodriguez et al. menziesii an’d g adaptiivne Hilli indeks Hilli indeks + keskkonnafaktorite
2014 . kombinatsioon
Populustremuloides
mitmekesisus (D), hinnatud
Stewart et al 23 soontaimeliiki neutraalne* kui keskmine paaride liigirikkus + maastiku vanus

2016

erinevuste osakaal tiksikutes
AFLP profiilides

41




liigilist mitmekesisust
mojutavad
keskkonnatingimused,

indeks

Simpsoni indeks

Taberlet et al. 39 Alplde§_ja} Karpaatides neutraalne oodatav heterosiigootsus liigirikkus 0 geneetilist mitmekesisust aga
2012 kasvavat liiki (He) . S .
protsessid, mis pohjustasid
jaavabade alade asustamise
pérast jadaega.
alleelide mitmekesisus liigirikkus ia maakasutuse ajalugu ning
Vellend 2004 Trillium grandiflorum neutraalne* (allelic richness), oodatav ﬁh%lus ] + populatsioonide ja koosluste
heterostigootsus (Hg) suurus
- alleelide mitmekesisus liigirikkus ja | looduslik mets
Wei & Jiang . * (allelic richness (Ar)) ja . . s . .
Euptelea pleiospermum neutraalne . Simpsoni +; hdiritud mets | metsa majandamine
2012 oodatav heterosiigootsus .
indeks 0
(He)
alleelide mitmekeisus liigirikkus,
Xu etal. 2016 Beilschmiedia roxburghiana neutraalne (allelic n_c_hness (N?))’ . _Shannonl - mulla omadused
Shannoni indeks, Simpsoni indeks,

*Artiklis ei olnud otseselt vilja toodud, kas uuritud oli neutraalset voi adaptiivset geneetilist mitmekesisust, kuid kasutatud meetodite pohjal voib

eeldada, et uuritud oli neutraalset geneetilist mitmekesisust.
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