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Hundipopulatsioonid Euroopa kesk-, ida- ja pohjaosas: struktuur, seotus
ning peamised ohufaktorid

18. ja 20. sajandi vahel kiititi hunte massiliselt, mistottu liik kadus mitmetest riikidest.
Sellest hoolimata on hunt iiks edukamaid suurkiskjaid Euroopas ning taastab oma endist

asurkonda.

Paljud populatsioone mdjutavad protsessid ja nende mdju ulatus on veel teadmata., kuid
itha arenevad geneetilised uurimismeetodid voimaldavad avastada uusi kiilgi tuttava kiskja
elu kohta. Hundipopulatsioonide geneetiline struktuur on oodatust mitmekesisem ja samas
ka tihtsem. Neid struktuure mdjutavaid tegureid piiiitakse rohkem tundma Oppida, et

paremini moista hundipopulatsioonide toimimist ning seelidbi neid paremini kaitsa.

Hundid on kiskjate ja inimeste vahelise konflikti siimboliks, mistottu tekib vana areaali
taasasustamisel probleeme. Hirmust ajendatud suur jahisurve, elupaikade hidvitamine ja
hiibridiseerumine koertega on vaid osa probleemidest, millega hundid antropogeenses

keskkonnas kokku puutuvad.

Wolf populations in central, eastern and northern Europe: structure,
connectivity and main threats

Between the 18th and 20th century wolves were eradicated from several countries due to
hunting. Despite that, wolves are one of the most successful large carnivores in Europe and

they are recolonizing their old habitat.

Many of the processes affecting populations and their effect are still unknown, but
constantly developing genetic research methods enable to discover new aspects of a
familiar predator. The genetic structure of wolf populations is more diverse and at the same
time more unified than expected. We are trying to learn more about the factors that affect
those structures, to better understand how wolf populations function and how to better

defend them.

Wolves are the symbol of human-carnivore conflict, which is why recolonization causes
problems. Fear-driven strong hunting pressure, habitat destruction and hybridization with

dogs are just a part of the problems that wolves face in an anthropogenic environment.
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Sissejuhatus

Hunt (Canis lupus) on suurim koerlaste sugukonda kuuluv metsik imetaja. Ta on sotsiaalne
loom, kellel on tugevad karjasidemed. Tavaliselt koosneb kari {ihest sigivast paarist ning
nende kidimasoleva aasta jarglastest. Sotsiaalsus teeb hundid eriti haavatavaks tugevale

jahisurvele, mis 16hub karja struktuure.

Hundid on olulised tippkiskjad, kel on suur mdju ka neid iimbritsevatele organismidele
ning kogu Okosiisteemile. Liigiliselt mitmekesiste koosluste sdilitamisel on suurte kiskjate
olemasolu soosiv faktor (Sergio ef al. 2008). Kui nende populatsioonides toimuvad suured
iimberkorraldused, juhtub sama ka saakloomadega ning mdjutatud saab kogu toiduahel
(Ripple et al. 2014). Seetdttu tuleks huntide ja ka teiste suurkiskjate populatsioonide

kéekaigule palju tdhelepanu pdorata.

Populatsioonil 1dheb hésti, kui isendeid on piisvalt palju ja genofond on mitmekesine.
Geenitriiv teiste populatsioonidega véldib sugulusristumist ning populatsiooni kohasuse
vihenemist. Geneetiline mitmekesisus on eriti oluline muutuvates keskkonnaoludes.

(Hindrikson et al. 2016)

Suurel osal Euroopa hundipopulatsioonidest on mérke pudelikaelaefektist ja hiljutistest
piirangutest geenisiirdele (Pilot ef al. 2006). Erinevatest geneetilistest uuringutest on
selgunud, et ka ndiliselt pidevad ja seotud populatsioonid vdivad olla osadeks jaotunud.
Voimalik, et lisaks geograafilistele takistustele ja kaugusele tekitavad taolist peidetud
jaotust ka Okoloogilised aspektid, nagu toiduvalik (Pilot et al. 2006, 2012; Randi 2011).
Selliste tegurite uurimine on oluline, et mdista populatsioonide diinaamikat ning mérgata

murekohti looduskaitses.

Hundid kiill laiendavad oma areaali, ent sellest ei saa jireldada, et kdigil populatsioonidel
hésti ldheks. Pohiprobleem taasasustamisel on inbriidingu oht, kui populatsioon on veel
viike ning kontakt asutajapopulatsiooniga pole hea (Liberg et al. 2005). Néiteks
Skandinaavia populatsioonis on korduvalt mdddetud vdga madal heterosiigootsus, kuid

siiani on aeg-ajalt saabuvad sisserdndajad Karjalast populatsiooni paéstnud.

Probleeme esineb ka populatsioonides, kus geenisiire on pidev. Konflikt inimestega on

suurim probleem huntide arvukusele (Hindrikson ef al. 2016). Koik pdhilised ohud



hundipopulatsioonidele taanduvadki 16puks inimmdjule, olgu ohuks siis kdrge jahisurve,

hiibridiseerumine koertega voi elupaikade kadumine.

Oma t06s kirjeldan, millises olukorras on hundipopulatsioonid Euroopa kesk-, ida- ja
poOhjaosas: mil médral nad ruumiliselt ja geneetiliselt seotud on, ning mis on praegusel

hetkel suurimad ohud nende pilisimajidémisele.



1. Populatsioonide struktuur ja omavaheline seotus

Euroopas on umbes 12 000 hunti. Suurkiskjatest on nad arvukuselt Euroopas teisel kohal,
jdddes alla vaid karudele. Nad taluvad iisna hésti inimeste lihedust ja saavad hakkama ka
tihedalt asustatud aladel. Seda illustreerib tdsiasi, et Euroopas on hunte poole rohkem kui
Pdhja-Ameerikas, kuigi siin on kaks korda vihem ruumi (vastavalt 4,3 mln km? ja 8 min
km?) ja rahvastikutihedus iile kahe korra suurem (97 inimest/km’ ja 40 inimest/km?).

(Chapron et al. 2014)

Kui varasemad mitokondriaalse DNA uuringud néitasid, et maailma tasemel pole huntide
populatsioonid geneetiliselt struktureeritud (Vila et al. 1999), siis uuemad analiilisid, mis
pohinevad oluliselt pikematel mtDNA jérjestustel, nditavad emaliinide jaotumist paljudesse
eri klaadidesse. Samas ei jaotu hundid klaadidesse geograafiliste piirkondade kaupa. Nii ei
moodusta Euroopa, Aasia ega Ameerika hundid monofiileetilisi riihmi, vaid paiknevad
evolutsioonipuul ldbisegi (Koblmiiller et al. 2016). Teisalt nditavad tuumageenide uuringud
populatsioonide struktureeritust isegi kohalikul tasandil, mis on tdendoliselt pdhjustatud

hiljutistest piirangutest geenisiirdele (Pilot ez al. 2006).

Euroopa hundid saab populatsioonideks jaotada erinevalt. Chapron et al. (2014) tdid vilja
10 populatsiooni: Skandinaavia, Karjala, Balti, Kesk-Euroopa tasandike, Karpaatide,
Dinaari-Balkani, Itaalia poolsaare, Alpide, Loode-Ibeeria ja Sierra-Morena. Stronen et al.
(2013) lugesid aga iiheks suureks populatsiooniks hundid, kelle levila ulatub Pdhja-
Soomest Ukraina pdhjaosani ning lddne-ida suunal Saksamaast Venemaa lddneosani.
Ilmselt on seda tehtud sellepdrast et sellesse alasse jadvad populatsioonid on omavahel iisna
heas ilihenduses. Oma t00s ldhtun pigem esimesest jaotusest, kuna see vdimaldab

arusaadavamalt rddkida muidu véga suurest iiksusest.

Massilise hdvitamise tagajirjel on iithendused mitmete populatsioonide vahel katkenud v&i
ndrgenenud (Hindrikson et al. 2016). Loode-Ibeeria ja Sierra-Morena populatsioonid on
teistest tdiesti eraldatud. Alpi populatsioonis on ithendus ja geenisiire nii Itaalia poolsaare
kui ka Dinaari-Balkani isenditega. POhja- ja Louna-Euroopa asurkondi tihendab Karpaatide
populatsioon, mis on seotud nii Dinaari-Balkani, Ukraina kui Kesk-Euroopa
populatsioonidega. Karpaadid on ka iiheks tdhtsamaks pelgupaigaks huntidele ning seal on

suur populatsioon, mis on kogu ulatuses pidev (Gula ef al. 2009).
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Joonis 1. Huntide jaotus ja geenisiirde suunad Euroopas. Rohelisega mérgitud huntide alalised
populatsioonid, tumehalliga juhuslikud esinemised. Nooled tdhistavad kinnitatud hajumist
populatsioonide vahel ja sees. Joonis voetud Hindrikson et al. (2016) t66st, mis omakorda
modifitseeritud Chapron et al. (2014) to0st.

Hoolimata geograafilisest ldhedusest, on mikrosatelliitide ja mtDNA uuringutega néidatud,
et Karpaatide hundid on nii Dinaari-Balkani kui Kesk-Euroopa tasandike huntidest
geneetiliselt erinevad (Pilot et al. 2006; Czarnomska ef al. 2013). Pdhja pool paikneb Kesk-
Euroopa tasandiku populatsioon, mis on kiill seotud Balti populatsiooniga, kust tulid
esimesed asutajad, kuid siiski on nad geneetiliselt eristunud (Pilot et al. 2006). Balti

populatsiooni kaudu on iilejdinud Euroopal iihendus Valgevene ja Venemaa
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populatsioonidega, mis on head allikad geneetilise mitmekesisuse tekkeks. Karjala
populatsioon on ndrgalt seotud Skandinaavia populatsiooniga ning itha vihem on ka

geenisiiret Venemaalt (Jansson ef al. 2012).

Uuringud mikrosatelliitidega niitavad, et Euroopa tasandil ilmneb populatsioonide vahel
iisna tugev eristumine, mis on tingitud kunagisest huntide massilisest hdvitamisest. Sellest
tulenevalt katkesid ihendused asurkondade vahel, ning geenisiire kadus (Hindrikson et al.
2016). Geograafiliselt iiksteisest eraldatud tiksuste vahel on geneetiline diferentseerumine
isna loogiline, kuid maérgatavaid erinevusi on leitud ka ldhedaste ja ruumiliselt seotud
populatsioonide, nagu Balti (Eesti, Léti, Leedu ja Kirde-Poola) ja Kesk-Euroopa tasandiku
populatsiooni (Poola ja Saksamaa) vahel, kuigi pole otseseid ndhtavaid fiilisilisi takistusi,

mis levikut oluliselt piiraks (Pilot et al. 2006).

(Pilot et al. 2006) pakkusid vilja, et lisaks distantsile ning geograafilistele ja
inimtekkelistele toketele vOib noorloomade hajumist ja geenide levimist muude
Okoloogiliste faktorite seas piirata ka toiduvalik. Kuna kutsikad dpivad oma vanematelt,
saab nende peamiseks saakloomaks tdendoliselt sama liik, mida nad on harjunud ja dppinud
pliidma. Vastavalt oma meelistoidule valivad nad lahkudes uue territooriumi ega pruugi
kokku sattuda huntidega, kes peavad jahti peamiselt teistele saakloomadele ja eelistavad
seetOttu teistsugust maastikutiitipi. Hilisemates uuringutes on sama hiipoteesi ka kinnitatud,

kui ndidati tugevat seost geneetilise kauguse ja toiduvaliku vahel (Pilot et al. 2012).

Kogu Euroopat vaadates ilmnes, et heterosiigootsuse niitajad on oluliselt kdrgemad
kirdeosas ja madalamad edelas, alleelide mitmekesisus on igal pool iipris {ihtlane. Euroopas
on tugev kirdesuunaline heterosiigootsuse gradient, mis on arvatavasti tingitud Euroopa
kirdeosas paiknevate populatsioonide heast ithendatusest Venemaa huntidega. PShja- ja
Kesk-Euroopas on suurimad heterosiigootsuse vdartused Eestis ja Latis, vdikseimad Poolas
ja Saksamaal, kuid sellest hoolimata ei ndidanud uuringud viimastes tugevat inbriidingut.

(Hindrikson et al. 2016)
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1.1 Skandinaavia populatsioon

Skandinaavia populatsioon on jaotunud Kesk-Rootsi ja Kagu-Norra vahel, koosneb umbes
460 isendist, kes on jagunenud 49 peregruppi, kellest suurem osa (umbes 90%) paikneb
Rootsis (Hindrikson et al. 2016). 1960. aastatel hivitati sealne asurkond tdielikult, kuid
1980. aastatel taasasustasid iiksikud hundid Karjalast selle ala ning panid aluse uuele
populatsioonile (P. Wabakken ef al. 2001; Vila, Sundqvist, et al. 2003). Skandinaavia
huntidel on suur oht inbriidingule ning aastatel 1983—-2002 siindinud huntidel mdddeti viga
madalad niitajad (Liberg et al. 2005), kuid piisas iihest uuest Karjala sisserdndajast, et
populatsioon geneetilisest mandumisest moneks ajaks paista (Vila, Sundqvist et al. 2003).
Sarnane posititvne efekt ilmnes taas, kui 2008. ja 2013. aasta vahel rdndas idast sisse neli
hunti (Akesson et al. 2016). Seega iihendus Karjala populatsiooniga on kiill olemas, kuid

see pole pidev.

1.2 Karjala populatsioon

Karjala populatsioon jaguneb Soome ja Venemaa vahel ning on koduks 220-245 hundile
(Soome Loodusvarade Instituut 2015). Nagu mujalgi Euroopas, hévitati ka Karjalas hunte
ning alleelisageduste jaotuses on siiani tugevad margid pudelikaelaefektist (Jansson et al.
2014). Geneetiliste protsesside ja struktuuri uurimiseks on kasutatud mikrosatelliite (Aspi

et al. 2006, 2009; Jansson et al. 2012).

Soomes hakkas huntide arvukus 1990. aastate keskel tdusma, kui seadusega neid rohkem
kaitsma hakati (Bisi ef al. 2007; Kojola et al. 2014). Aastate 1996 ja 2006 vahel kasvas
karjade arv neljast 25ni (Kojola ef al. 2014), kuid pérast 2006. aastat hakkas arvukus taas
langema ning kuna geenitriiv Venemaa osast oli vdike (Aspi et al. 2006, 2009), sagenes

sugulusristumine ning vihenes geneetiline mitmekesisus (Jansson et al. 2012).

2000. aastate alguses asustati Soome ladneosas ala, kus iile 100 aasta polnud hunte olnud
(Kojola et al. 2006). Seal on aga inimasustus palju tihedam ning maastik rohkem
fragmenteerunud nii talude kui ka teede tottu, mis voib viia huntide ja inimeste vaheliste

konfliktideni (Kojola ef al. 2016).
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1.3 Balti populatsioon
Balti populatsioon on koduks 900-1400 hundile ning jaotub Eesti, Liti, Leedu ja Kirde-

Poola vahel, olles ithenduses nii Venemaa ja Valgevene ning kaudselt ka Ukraina
populatsioonidega (Hindrikson et al. 2016). 1960. —1970. aastatel kiititi populatsioon
peaaegu olematuks (Jedrzejewski et al. 2005; Baltrunaite ef al. 2013). Aastate 1966 ja 1970
vahel hinnati nditeks Eesti ja Lati huntide arvukust vastavalt {iheksa ja 13 isendini
(Hindrikson et al. 2013). Mirke pudelikaelaefektist leidub nii Eestis, Latis (Hindrikson et
al. 2013; Plumer et al. 2016) kui ka nendega piirneval Venemaal (Sastre et al. 2011). Tanu
heale geenitriivile riikide vahel, mida toetavad sisserdndajad Venemaalt, Valgevenest ja
Ukrainast, on populatsioon praeguseks hésti taastunud ning heterosiigootsusniitajad on
paljude teiste Euroopa populatsioonidega vorreldes korged (Jedrzejewski et al. 2005;
Baltrunaite et al. 2013; Czarnomska et al. 2013; Hindrikson et al. 2013), kuigi jahisurve on
tugev (Jedrzejewski et al. 2005; Hindrikson et al. 2013).

1.3.1 Eesti

Hoolimata véiksest pindalast, on ka siin mairgata populatsioonide geneetilist
struktureeritust. Uuring mikrosatelliitidega nditas, et Eestis saab eristada nelja geneetiliselt
erinevat gruppi, millest liks jddb pohiliselt Saaremaale ja Hitlumaale ning iilejddnud kolm
Mandri-Eestisse. Kesk-Eestis on ala, kus eri grupid segunevad. Saartel ja Edela-Eestis on
vihem heterosiligootsust ja erinevaid alleele ning Kesk-Eesti pohjaosas on need niitajad

keskmisest margatavalt korgemad.

Saared taasasustati alles aastate 2010 ja 2011 kiilmadel talvedel, kui jad voimaldas viiksel
hulgal huntidel mere iiletada. Kuna uute isendite ja seega ka geenide juurdepédids on
piiratud, on loogiline jireldada, et saartel ei esine suurt geneetilist mitmekesisust. Edela-
Eestis Soomaa rahvuspargis ja sellega piirnevatel aladel on juba iile kiimne aasta jaht
huntidele keelatud. Ténu sellele on sealne populatsioon piisinud véga stabiilne. POhja-Eesti
keskosas eri geneetilised grupid kattusid ning selle peamine pdhjus on tdendoliselt
kvaliteetne elupaik ja tugev jahisurve. Nii palju kui jahimehed hunte maha lasevad, tuleb

neid sinna ka juurde ning karjad on pidevas muutuses. (Plumer et al. 2016)
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1.4 Kesk-Euroopa tasandiku populatsioon

Kesk-Euroopa tasandike populatsioon paikneb pohiliselt Saksamaal ja Poolas (Hindrikson
et al. 2016), kuid viimastel aastatel on iiksikuid isendeid mérgatud ka Taanis (Andersen et
al. 2015), Hollandis ja Tsehhis (Gravendeel et al. 2013). Nende riikide vahel jagunevad
300-400 looma, kes hdivavad umbes 24 000 km? suuruse ala. Populatsioon sai alguse
1990. aastate 10pus (Andersen et al. 2015), kui viike salk hunte Kirde-Poolast (Czarnomska
et al. 2013) asustas ala Saksamaa ja Poola piiril. Kuigi Balti ja Kesk-Euroopa
populatsioonid on omavahel iihendatud ning geenisiire on tdestatud, on nad siiski
geneetiliselt lahknenud ning esineb tugev asutaja efekt (Czarnomska et al. 2013; Andersen

et al. 2015).

1.5 Valgevene populatsioon

Valgevene lihendab peaaegu koigi Ida-, Pohja- ja Kesk-Euroopa populatsioone, kuna on
otseses lhenduses Balti riikide, Poola, Ukraina ja Venemaaga. Lisaks pole suuri
mairgatavaid geograafilisi takistusi, mis segaks huntide levimist, kiill aga voib leiduda

peidetud 6koloogilisi tokkeid (Pilot et al. 2006; Randi 2011).

Valgevene on koduks umbes 1500 hundile, kes véljaspool looduskaitsealasid on tugeva
jahisurve all (Sidorovich et al. 2007). Hunt on jahiuluk, keda on lubatud kiittida aasta ringi,
kevaditi otsitakse pesakohti, kus enamasti on alla kuu vanused kutsikad. Iga tapetud looma
eest makstakse jahimeestele tasu (Sidorovich et al. 2007). Stronen et al. (2013) uurisid
Euroopa hundipopulatsioonide geneetilist struktureeritust, kasutades SNP-sid (ingl. k.
single nucleotide polymorphisms), ning leidsid, et Valgevene hundid on geneetiliselt
mitmekesisemad, kui esialgu oodati. Kaks Pohja- ja Kesk-Euroopa enim erinevat genotiiiipi
olid just Valgevene pdhja- ja lddneosas. Toendoline pohjendus vdib olla, et korge jahisurve
voib soodustada kaugete sisserdndajate tulekut, kes on geneetiliselt viga mitmekesised.
Pohjuste tdpsemaks viljaselgitamiseks tuleb uuringuid jitkata ning eriti lisada proove ida

poolt (Stronen et al. 2013).
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1.6 Ukraina populatsioon

Ukrainas on umbes 2000 hundist koosnev stabiilne, kuid kaitseta populatsioon, mis tildiselt
jaotatakse kaheks: piirkond Lédne-Ukrainas Karpaatide miestikus ja teine riigi ida- ja
Idunaosa steppides. Peale selle leidub hunte ka Pohja-Ukrainas, kus nad saavad kokku
Valgevene populatsiooniga. Sinna jddb ka TSernobdli keelutsoon, kus pédrast inimeste
lahkumist on loomapopulatsioonid kasvanud suuremaks kui enne katastroofi ning huntide
arvukus on suisa seitse korda suurem (Deryabina et al. 2015). Viga védhe uuringuid on, mis
nditavad, milline mdju on Ukraina huntidel naaberpopulatsioonidele ning kuidas mojub
sealsele asurkonnale jahisurve ja hiibridiseerumine (Hindrikson et al. 2016). Uuringud
SNP-dega niitasid, et Karpaatide hundid on Ukraina steppide huntidega sarnasemad kui
Kesk-Euroopa populatsiooniga, kuigi Ukraina stepid on geograafiliselt palju kaugemal kui
néiteks Pohja-Poola, mis paikneb Kesk-Euroopa populatsiooni piirkonnas (Stronen et al.

2013).

Euroopa hundipopulatsioonid on nii geograafiliste kui 0©koloogiliste teguritega
viaiksemateks osadeks jaotatud ning siiani mérkamatud erinevused on ténu jarjest
arenevatele geneetilistele meetoditele niiiid ndhtavaks saanud (Pilot ef al. 2006; Randi
2011). Populatsioonide seisukord on vordlemisi hea, kuna asurkond pigem laieneb, ent
koikjal on veel mérke eelmise sajandi massilisest hidvitamisest ning ka praegu on jahisurve
paljudes piirkondades korge (Hindrikson et al. 2016). Tuleb veel uurida, mis tekitab erisusi
populatsioonide vahel ja millest tuleneb geneetiline struktureeritus. On teada, et hunt on hea
levimisvoimega (Wabakken et al. 2007, Andersen et al. 2015), kuid liigi efektiivseks

kaitsmiseks on oluline ka mdista, kuidas ta levib.
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2. Ohud

Huntidel pole looduslikke vaenlasi, peale nende enda liigikaaslaste ja inimeste. Kui
liigisisene kisklus populatsioone ei ohusta, siis {iha kasvava inimkonnaga kaasneb ka jérjest
suurem surve huntidele. Enim on huntide arvukust mdjutanud jahipidamine, mille tottu
hdvisid paljud Euroopa hundipopulatsioonid ning mitmed Ildbisid vdga tugeva
demograafilise pudelikaela (Chapron et al. 2014; Hindrikson et al. 2016). Kaasaegseid
populatsioone mojutavad enim jahipidamine (sh. salakiittimine), mis vdib hundid ohtu
seada eelkdige seal, kus tekib konflikt inimesega, niiteks kariloomade murdmise tottu.
Samuti ohustab hunte jérjest enam elupaikade ja saakloomade arvukuse vihenemine ning

hiibridiseerumine koertega.

2.1 Koerad

Inimeste hirmud on tihti seotud nende koduloomadega. On palju nditeid sellest, et hundid

on tapnud koeri, kuid koerad ise voivad huntidele palju suuremaks ohuks olla.

Koer on populaarsemaid koduloomi, keda leidub 27% Euroopa majapidamistest. Arvukus
Euroopas on hinnanguliselt 74 miljonit (Hughes ja Macdonald 2013). Inimesega koos on
koertel ligipdés paljudesse dkosiisteemidesse (Gompper 2014; Hughes ja Macdonald 2013;
Young et al. 2011), kuid nende mdjuga pole tihti arvestatud ning seda on ka vdga vihe
uuritud (Hughes ja Macdonald 2013; Lescureux ja Linnell 2014; Ritchie et al. 2014).
Hulkuvad koerad voistlevad saagi ja korjuste parast metsikute kiskjatega ning monikord ka
tapavad nad (Butler ja du Toit 2002; Vanak ja Gompper 2009; Vanak et al. 2014). Koerad
voivad olla patogeenide kandjad ja levitada haigusi, nditeks koerte parvoviirus, marutaud ja

koerte katk, mis voivad olla ohtlikud nii metsloomadele kui ka inimestele (Knobel et al.

2014).

Hulkuvad koerad, olgu nad siis tdiesti omanikuta vOi1 lihtsalt ketist lahti, kes
maapiirkondades ringi kédivad, on suur oht nii mets- kui kariloomadele ning seetdttu ka
huntidele. Hulkuvad koerad ohustavad kohalikku faunat ja eriti imetajaid (Hughes ja
Macdonald 2013; Ritchie e al. 2014; Vanak ja Gompper 2009; Young et al. 2011).
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Seepédrast voivad koerad osutuda olulisteks tippkiskjateks kohtades, kus looduslikke suuri

kiskjaid on vdga vihe vdi puuduvad nad sootuks (Ritchie et al. 2014).

Hulkuvad koerad peavad muuhulgas jahti ka kariloomadele. Uuringuid kariloomade
riinnakute kohta on véhe, kuid see on peamine pdhjus, miks inimeste pahameel on suunatud
huntide vastu. Kuna koduloomi murravad ka koerad ja teised kiskjad, tuleks kasutada
geneetilisi meetodeid, et tuvastada tegelik siiiidlane ning méérata huntide osa. Pérast teadet
koerlase riinnakust lammastele Rootsis votsid teadlased lammastelt hammustuskohtadest
stiljeproove, et kindlaks teha, kas tegu oli hundiga. Analiiiisidest selgus, et kdik proovid
parinesid thelt koeralt. (Sundqvist et al. 2008) Vastavalt sellele saab teha otsuseid
kaitsemeetmeteks. Kuni puudub adekvaatne info riinnakute kohta, pole voimalik vélja
tootada strateegiat nende vihendamiseks. Alati pole aga vdimalik DNA-proove votta ning
puhtalt loomale tekitatud vigastuste pohjal on keeruline kindlaks teha, kas tegu oli hundi
vOi1 koeraga, ning enamasti tuleb siilid kanda huntidel. Seetdttu on Euroopas laialt levinud

ebaseaduslik huntide tapmine, mis ohustab suuresti nende arvukust (Randi 2011).

Hulkuvate koerte arv on seotud nii huntide kui ka saakloomade arvukusega. Piirkondades,
kus hunte pole, on koeri see-eest rohkem ning mida rohkem leidub saaki, seda rohkem on
ka koeri. Kuni 1997. aastani pidid jahimehed Poolas jahipiirkondades hulkuvad koerad ja
kassid maha laskma, kuid uus loomakaitseseadus lubas seda vaid erandjuhtudel ning 2013.
aastal joustunud seadus lubab seda vaid juhul, kui on otsene oht inimestele voi

metsloomadele. (Wierzbowska et al. 2016)

Jahisurve huntidele on iisna korge ning seda eelkdige inimeste ja kariloomade kaitsmiseks.
Samas on omad huvid ka jahimeestel, kes iitlevad, et hundid vdhendavad oluliselt teiste
jahiulukite arvukust, nagu metskits (Capreolus capreolus) voi metssiga (Sus scrofa). See
védide on aga kaheldava véirtusega, kuna Poolas ldbi viidud uuringus selgus, et hulkuvad
koerad tapavad oluliselt rohkem metssigu ja -kitsi kui hundid. Aastatel 2006-2011 murdsid
koerad aastas keskmiselt 7979 metskitse ja 1076 metssiga, samal ajal kui hundid tapsid
vaid 1305 metskitse ja 392 metssiga. Punahirvi (Cervus elaphus) jahtisid hundid kiill
rohkem kui koerad, vastavalt 537 ja 283, kuid koerte panus oli ikkagi vdga suur. Seega
véide, nagu mdjuks hundid oma saakloomade iildisele arvukusele laastavalt, ei ole kuidagi

oigustatud. (Wierzbowska et al. 2016)
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Kuna koeri leidub koikjal hundi levila piires ning nende arvukus iiletab hundi oma
kordades, on iisna tGendoline, et nad omavahel rohkemal vOi vdhemal méiral kokku
puutuvad (Hughes ja Macdonald 2013). Lisaks kaudsematele hiiringule saavad koerad
hunte negatiivselt mdjutada ka siis, kui ise otseses konfliktis kaotajaks jadvad. Just koerte
murdmise tottu on niiteks Skandinaavia maapiirkondades tdusnud vastumeelsus huntide ja
nende populatsioonide kaitse suhtes (Skogen ja Krange 2003; Bisi ef al. 2007; Sjolander-

Lindqvist 2009). On oluline, et koerte mdju looduslikele kooslustele uuritaks rohkem.

2.2 Hiibridiseerumine koertega

Euroopas on palju vabalt ringi liikkuvaid koeri, kes ohustavad véhenevat
hundipopulatsiooni, kuna on suur tdendosus hiibridiseerumiseks ehk kahe erinevasse
taksonisse kuuluva isendi ristumiseks (Randi 2008; Rhymer ja Simberloff 1996).
Hiibridiseerumine ei toimu vaid huntide ja koerte vahel: vdhemalt 6% Euroopa
imetajaliikidest esineb mingil mééral hiibridisatsiooni (Mallet 2005). Kdigil perekonda koer
(Canis) kuuluvatel koerlastel on sama palju kromosoome (78) ning nad on voimelised

omavahel elujoulisi jarglasi saama (Vila ja Wayne 1999).

Hiibridiseerumine koerte ja huntide vahel on sooliselt asiimmeetriline. See tdihendab, et
enamasti toimub see emase hundi ja isase koera vahel (Randi et al. 2000; Andersone et al.
2002; Verardi et al. 2006; Vila, Walker, et al. 2003; Godinho ef al. 2011; Randi 2008),
kuid see pole absoluutne reegel. Esimene emase koera ja isase hundi vaheline
hiibridiseerumine Euroopas avastati Latist, kui hiibriididel tuvastati koera mtDNA
(Hindrikson et al. 2012). Tulemust kinnitas ka Y kromosoomi ja autosomaalsete
mikrosatelliitide uurimine. Astimmeetrilise hiibridiseerumise pdhjused pole péris selged,
kuid on mitmeid tdendolisi tegureid, mis sellesse panustada vdivad. Esiteks murravad
hundid vahel koeri ning enamasti teevad seda isased hundid (Andersone ef al. 2002), kes on
emastest suuremad ja voib-olla ka agressiivsemad. Seetdttu vdivad koerad neid viltida ning
paaritumist ei toimu. Teiseks, isased hundid on paaritumisvoimelised vaid lithikese aja
jooksul talvel, kuid isased koerad on valmis aasta ldbi ning saavad seetdttu viljastada emase
hundi, kes liigikaaslasest paarilist ei leidnud (Vila ja Wayne 1999). Tdendosus, et emase

koera jooksuaeg langeb kokku isase hundi valmisolekuga, on pigem véike.
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Hundi-koera hiibridiseerumist juhtub koige sagedamini asurkonna &direaladel ning
piirkondades, kus inimmdju on tugev ning huntide suremus selle tottu korge (Andersone et
al. 2002; Vila, Walker, et al. 2003; Godinho et al. 2011; Hindrikson et al. 2012; Leonard et
al. 2014). Riski suurendab ka tugev jahisurve, kuna see 16hub karja sotsiaalseid struktuure
(Jedrzejewski et al. 2005). Eriti ohtlikult vdib see populatsioone mdjutada introgressiooni
(tagasiristumise) puhul, mil alakohased geenid pddsevad populatsiooni (Leonard et al.

2014).

Iga populatsiooni ja liigi genofond on tekkinud tuhandete vOi miljonite aastate jooksul,
kohastudes kindlatele keskkonnaoludele. Kui #kitselt jouab populatsiooni palju geene
voorast liigist vOi populatsioonist, kes on teistsugustele tingimustele kohastunud, langeb
nimetatud populatsiooni kohasus. Kuigi voorastel geenidel lasub tugev negatiivne valik,
voivad need viikestes populatsioonides geenitriivi tottu siiski kdrge sageduseni jouda vo1
isegi kinnistuda. Alakohased geenid voivad pikas perspektiivis liigi sdilimise kahtluse alla
seada ning sagedase hiibridiseerumise ja introgressiooni tingimustes voib kaduda liigi

geneetiline terviklikkus. (Leonard et al. 2014)

On leitud, et mitmed kéitumuslikud eripdrad on périlikud, ning kuna hiibriidid périvad
geenid nii hundilt kui koeralt, on nende kditumine tihti ettearvamatu (Leonard et al. 2014).
Moned neist kaitumismustritest loovad olukorra, kus hiibriidne isend ei sobitu
hundipopulatsiooni. Niiteks votavad isased hundid osa jirglaste iileskasvatamisest ja
loovad pikaajalised paarisuhted, kuid isased koerad seda ei tee. Kui hiibriidne loom kiitub
pigem koera moodi, jdéb ta huntide hulgas torjutuks, mis vélistab tema geenide joudmise
populatsiooni (Vila ja Wayne 1999). Seega on kéitumine huntide kui sotsiaalsete loomade

seas véga oluline tegur.

Hiibriidide ettearvamatu kéitumise hulka kuuluvad omadused, nagu taltsutamatus, hirmu
puudumine, antisotsiaalne kditumine ja agressiivsus nii loomade kui inimeste suhtes, isegi
juhul, kui hiibriid on nendega koos kasvanud. Hiibriidid on nii mets- kui kariloomadele
suuremaks ohuks kui tavalised koerad, kuna neil on tugevam jahiinstinkt. Monel juhul on
nad riinnanud valveta jaetud lapsi, mille tagajdrjel viimased on hukkunud. (Leonard et al.

2014)
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Huntide ja koerte hiibridiseerumist soodustavaid tegureid on mitmeid (Randi 2008; Vila ja
Wayne 1999). Enamasti on hiibridiseerumisjuhtumid dokumenteeritud olukorras, mil
hundipopulatsioon on viike, kui hajuvad noorloomad ei leia sobivat partnerit voi kui
hundid on oma populatsiooni dérealadel. Neid juhtumeid saaks vdhendada, kui metsikute
koerlaste populatsioonil lastakse kasvada piisavalt suureks, et see oleks geneetiliselt ja

demograafiliselt jatkusuutlik (Wayne ja Brown 2017; Gottelli et al. 2013).

Lisaks mainitule tdstab hiibridisatsiooni sagedust ka inimtegevus, nagu maastiku
iimberkujundamine ning huntide jahtimine, mis tdstab nende suremust ja toendoliselt hdirib
populatsiooni sotsiaalseid struktuure (Hailer ja Leonard 2008; Koblmiiller et al. 2009;
Rutledge et al. 2010; Stronen et al. 2012; vonHoldt ef al. 2011). Eriti oluline tegur on see
véiikeste, eraldatud voO1 &érealadel asuvate populatsioonide puhul, mis on niigi

hiibridisatsioonile avatumad (Andersone et al. 2002).

Pérast hiibriidide tuvastamist on tavaline, et neid isendeid piilitakse eemaldada, viltimaks
nende negatiivset moju iilejidnud populatsioonile. Suur osa uuringutest aga nditab, et voib-
olla pole selleks pohjust, kuna enamasti ei suuda nad niikuinii piisavalt edukalt 14bi liiiia, et
karja sobituda ja jirglasi anda (Vila ja Wayne 1999). Piiiides hiibriide eemaldada,
tekitatakse kogu populatsioonile jahisurve ja sotsiaalsete struktuuride hdiring, mis voivad
aga hiibridiseerumise tdoendosust veelgi tdosta ja mdju kaotamise asemel seda hoopis
voimendada. Tohusam ja odavam on lasta populatsioonil kasvada ning stabiliseeruda, et see

suudaks ise hiibriidide mdju vihendada. (Leonard et al. 2014)

Hiibridisatsiooniriski aitaks piirata koerte ja huntide kontakti vihendamine (Randi 2008).
Selleks tuleks kontrolli alla saada wvabalt liikuvate koerte populatsioonid ja lasta
viahearvukatel hundipopulatsioonidel kasvada suuremaks, et need funktsioneeriksid
normaalselt. Pikaajalise koerte arvukuse langetajana on vdga edukalt toiminud
steriliseerimine (Young ef al. 2011). Aitaks ka see, kui koeraomanikud ei laseks oma loomi

vabalt litkuma, eriti ajal, mil hundid kaaslast otsivad.

Hiibridisatsioon ja introgressioon on iildiselt negatiivsed siindmused, kuid mdnikord vdib
neist ka kasu olla. Nad vodivad olla geneetilise muutlikkuse allikaks, soodustada
mitmekesistumist ja aidata kaasa liigitekkele, tuues sisse kohasust suurendavaid alleele

(Cadieu et al. 2009; Grant ja Grant 2008; Larsen et al. 2010; Pardo-Diaz et al. 2012). Kui
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populatsioonid on suured, annavad hiibridisatsioon ja jirgnev introgressioon alust
looduslikule valikule. Nii on tdendoliselt juhtunud Pdhja-Ameerikas, kus nii huntide kui
koiottide (Canis latrans) genofondi on joudnud geen, mis teeb nende karva oluliselt
tumedamaks, kui huntidel voi koiottidel tavaliselt esineb (Anderson et al. 2009). Kdne all
olev mutatsioon tekkis koertel ilmselt juba mitu tuhat aastat tagasi ning joudis
hiibridiseerumise teel metsikutesse populatsioonidesse millalgi enne 15. sajandit.
Mutatsiooni korge esinemissagedus mones populatsioonis viitab mutatsiooni suhtes
positiivsele valikule. Koertele omased geenid, mis esialgu kaasa tulid, on kadunud.
Viikestes populatsioonides sellist olukorda suure tdendosusega ei tekiks. (Leonard et al.

2014)

Euroopa kesk-, ida- ja pdhjaosas on hiibridiseerumine tuvastatud Eestis, Litis, Poolas
(Andersone et al. 2002; Hindrikson et al. 2012; Stronen et al. 2013), aga iillatuslikult
Leedus mitte (Baltrunaite et al. 2013). Samuti on tdendeid Soomest ja Norrast (Vila,
Walker, et al. 2003). Tdendoliselt on hiibridiseerumist toimunud mujalgi, kuid seda pole
dokumenteeritud. Laieneva Skandinaavia ja Kesk-Euroopa tasandiku populatsiooni puhul
voib eeldada, et uutele aladele joudes tuleb ette kokkupuuteid koertega, kuna hunte voib
paarilise leidmiseks olla liiga vihe (Andersone et al. 2002; Vila, Walker, et al. 2003;
Godinho et al. 2011; Hindrikson et al. 2012; Leonard et al. 2014). Samuti mdjutab suurt
osa populatsioonidest korge jahisurve, mis hiirib sotsiaalseid struktuure. Kuna jahihooaeg
langeb paljudes riikides kokku huntide jooksuajaga, vdivad paarilisest ilma jadnud hundid
otsida partnerit koerte hulgast (Hindrikson et al. 2012). Vaja on iileeuroopalisi uuringuid, et
hinnata, mil mééral on hiibridiseerumine ja introgressioon hundipopulatsioone mdjutanud

ning kuidas seda paremini véltida.

2.3 Elupaikade vihenemine ja saakloomade kittesaadavus

Inimkond kasvab pidevalt ning aeglustumist pole margata. Mida rohkem on inimesi, seda
rohkem ressursse kulub ning seda rohkem maad tuleb kasutada nende vajaduste katmiseks.
Hunte leidus varasemalt iile kogu mandri, kuid praeguseks on alles vaid killustunud
populatsioonid, millest suurem osa on dnneks hakanud tasapisi taastuma (Hindrikson et al.

2016; Randi 2011). Selline olukord on kiill podhiliselt tingitud massilisest sihilikust
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hdvitamisest, kuid taastumist aeglustab oluliselt sobivate elupaikade puudumine voi

maastiku liigne mosaiiksus.

Hundid piitiavad oma territooriumi valides viltida nii inimesi kui nende loodud struktuure,
nditeks teid ja elamuid (Karlsson et al. 2007; Kaartinen et al. 2015), kuid elades tihedalt
asustatud voOi killustatud aladel, on inimeste lihedusse sattumine peaaegu véltimatu.
Sobilike elupaikade jitkuv fragmenteerumine intensiivse metsamajandamise ning karja- ja
pollumaade rajamise tottu on populatsioonidele suur oht. Lisaks mangib rolli infrastruktuuri
arendamine, nagu uute kiirteede vOi nditeks Rail Balticu rajamine. Eesti populatsiooni
seisukorda voib oluliselt halvendada ka Eesti-Vene piiri tarastamine, mis takistab loomade
litkumist ja geenisiiret Venemaa suure populatsiooniga (Hindrikson et al. 2016). Aimar
Koss, Eesti esindaja piirildbirddkimistes, kinnitas Maalehe intervjuus (Internet 1), et
loomade vabaks litkumiseks jddvad tarasse teatud kohad, mis on paika pandud koostdds

Keskkonnaameti ja kohalike jahimeestega. Lisaks saavad hundid talvel iile Peipsi jarve jaa.

Hunt on viga kohanemisvdimeline liik. Pohja-Euroopas on asustustihedus suhteliselt madal
(Chapron et al. 2014) ning hundid saavad timberkujundatud metsades {isna histi hakkama.
Naiteks Soomes on enamik hunte dppinud litkumise hdlbustamiseks kasutama laudteid ja
valtima asfaltteid (Gurarie ef al. 2011). Kuigi hundid kasutavad inimese loodud teid, teevad

nad seda pigem 00siti, et vihendada konfliktiohtu (Benson ef al. 2015).

Mida suurema ala inimesed hdivavad, seda sagedamini esineb metsloomadega vastuolusid
ja kokkupuuteid. Kui pole enam suurt metsa, kus leiduks piisavalt saakloomi, siis suundub
ndljane hunt suurema tdendosusega lambakarja poole. Harjumuspérane elupaigatiilip ja
saakloomade kooslus voivad mdjutada huntide jahistrateegiat ja noorloomade territooriumi

valikut hajumisel (Randi 2011).

Saakloomade arvukus voib kdikuda ka inimesest sdoltumata. Kui metskitsede populatsioon
on pdrast 2010. ja 2011. aasta kiilmasid talvesid jélle kasvama hakanud, siis metssigu jddb
jarjest vahemaks. Eesti Jahimeeste Seltsi andmeil jdi 2016. aastal iiheksas Eesti maakonnas
kiittimismaht tditmata, kuna sigade Aafrika katk oli juba arvukuse viga madalaks viinud.
Seakatk pdhjustab probleeme kogu Balti populatsiooni ulatuses, lisaks Venemaal ja

Valgevenes.
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Osa hunte voib litkkuda majade ligi lootuses aedades elavaid koeri murda. Seetdttu on hundi
taasastustatud aladel hakatud koeri 60seks tuppa laskma voi on neile ehitatud kaitsvad
aedikud, mis on tavaline komme piirkondades, kus hundid on pidevalt elanud (Bisi et al.
2007; Kojola et al. 2016). Kui selline kéditumine oleks laialdasemalt levinud, juhtuks
koertega Onnetusi ilmselt vihem. Sama vdib ilmselt Oelda ka kariloomade kaitseks.
Piirkondades, kus looduslikke saakloomi on kiillaga, on riinnakud kariloomadele harvad,
eriti juhul, kui loomi ei lasta niisama vabalt ringi lilkkuma. See on tavaline teguviis nditeks

Valgevenes (Sidorovich et al. 2017).

2.4 Ulekiittimine

Liigne kiittimine, nii seaduslik kui ebaseaduslik, on probleem {ile kogu Euroopa. Peamine
pOhjus on negatiivne suhtumine huntidesse, mis tuleneb nii kariloomade tapmisest kui
hirmust koerte ja inimeste ohutuse parast. Isegi ohtlikud nakkushaigused, nagu marutdbi,
pole huntide arvukusele nii laastavalt mdjunud, kui negatiivsest hoiakust tingitud jahisurve,
mistottu paljud populatsioonid havitati tiielikult (Hindrikson et al. 2016). Aladel, kus pikka
aega pole suurkiskjaid olnud, on tugev vastumeelsus nende tagasituleku suhtes, kuna
nendega ei osata enam arvestada (Chapron et al. 2014; Kojola et al. 2016). On hakatud
protesteerima seaduste vastu, mis on inimeste arvates liialt looduskaitsele suunatud ega
arvesta piisavalt elanike vajadustega (Skogen et al. 2008). Ka salakiittimine on laialt
levinud. Norra maapiirkondades isegi soositakse taolist isetegevust (Gangaas et al. 2013),

see aga takistab Skandinaavia populatsiooni taastumist (Liberg et al. 2012).

Uks olulisemaid pdhjuseid jahilubade viljastamiseks on huntide liikumine majade
ldhitimbruses. Kui hunt valib omale territooriumi peamiselt antropogeensel maastikul, on
oht jahimeeste ohvriks langeda suurem, kuna tdendosus sattuda elamute ligidusse kasvab
suurema asustustiheduse korral (Kojola ef al. 2016). Hirm huntide ees on suur, kui mitte
alati pdhjendatud, kuna hundid pigem véldivad inimeste ldhedust (Karlsson et al. 2007,
Kaartinen et al. 2015). Kojola et al. (2016) on ndidanud, et suurem tdendosus majade
ligidal mdnd hunti kohata on 66sel, kuna nad on pigem Oise eluviisiga loomad. Samuti on
toendolisem mone isendiga kokku porgata suvel, kui noored hundid on hdivanud uue

territooriumi ja alles Opivad seda tundma. Talveks on neil kogemusi juba piisavalt, et
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tdiskasvanutega erinevusi ei esineks. Huntide 6ine eluviis vdib olla ka kohastumus
inimestega koos elamiseks, kuna viimased on aktiivsed pdeval. Suurem 6ine aktiivsus aitab
inimasustuste piiril elavatel huntidel kasutada inimeste liheduses paiknevaid ressursse
vabamalt ning samal ajal vihendada voimalike konfliktide tdendosust (Hebblewhite ja

Merrill 2008).

Kuna hunt on véga sotsiaalne liik, voivad jahipidamine ja teised inimestest tingitud
ohutegurid pdhjustada muutusi liigi genofondis (Allendorf et al. 2008; Creel ja Rotella
2010). Olulisim tagajidrg on geenisiirde piiramine, mille tulemusel voib tekkida tugev
geenitriiv ja inbriiding, mis populatsiooni kohasuse alla viivad. Inbriidingut tuleb suurema
toendosusega ette vdikestes populatsioonides. Selle tottu vaib arvukus veelgi kahaneda ning
16puks vdib nimetatud iiksus iildse vilja surra (Liberg et al. 2005). Uhenduste kadu nii
populatsioonide sees kui vahel on oluline tegur, mis siivendab probleemi ning seda on eriti
keeruline parandada piirkondades, kus jahisurve on juba pikka aega korge olnud (Jansson et

al. 2014; Chapron ja Treves 2016; Plumer ef al. 2016).

Hundijahil véivad olla ootamatud negatiivsed tagajdrjed, nagu Okoslisteemide tasakaalust
vilja minek, rohkem riinnakuid kariloomadele ja sagenenud salakiittimine (Wielgus ja
Peebles 2014; Chapron ja Treves 2016; Poudyal et al. 2016). Kuna hunt on véga sotsiaalne
loom, mojutavad igasugused hdiringud teda iisna tugevalt ning tema tippkiskja staatus

tahendab muudatusi ka teistele loomariihmadele.

Ulekiittimine, vidhene sallivus ja konfliktid kariloomade pirast on peaaegu koikide
hundipopulatsioonide {ihised ohuallikad, mis on tdendoliselt pdhjustatud {ildisest
teadmatusest, aga ka siigavalt sisse juurdunud hirmust hundiriinnakute ees (Hindrikson et
al. 2016). Moodunud sajandil hévitati suur osa huntidest ning kui praeguste
populatsioonide eest hoolt ei kanta, vdivad ka need aja moddudes hiddbuda. Kui
populatsioonidel ei lasta kasvada piisavalt suureks, ei Onnestu huntidel kanda oma
tippkiskja rolli, mis aitaks hoida 6koloogilist tasakaalu (Estes et al. 2011; Ordiz et al.
2013). Samuti tuleks rangemalt kontrollida hulkuvate koerte hulka ning informeerida
inimesi nende vabalt litkuma lastud loomade vdimalikust mdjust (Hughes ja Macdonald

2013; Ritchie et al. 2014; Vanak ja Gompper 2009; Young et al. 2011).
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Tabel 1. Ohud erinevatele hundipopulatsioonidele. +, oluline oht populatsioonile; —, oht
pole oluline; +/—, oht populatsioonis paiguti oluline. (Hindrikson et al. 2016)

Kesk-Euroopa

Balti . Skandinaavia Karjala
tasandik
Ulekiittimine
. + + + +/—
(sh salakiittimine)
Vihene sallivus + +/— + +
El?pgllfade L N B B
hidvimine
Inbriiding +/— +/— + +/—
Konfliktid
. + + + +
kariloomade pérast
) qurtega ' e e _ B
hiibridiseerumine
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Kokkuvote

Hundid on védga kohanemisvoimelised kiskjad, kes tulevad toime ka antropogeenses
keskkonnas. Tippkiskjatena on neil oluline roll 6koloogilise tasakaalu sdilitamisel. Hundid
jaotuvad mitmetesse geneetilistesse klaadidesse, kuid mitte geograafiliste piirkondade

kaupa. Geneetiline struktureeritus esineb isegi kohalikul tasandil.

Paljud populatsioonid on hakanud taastuma méodunud sajandil toimunud hiavitamisest ning
hundid on tagasi siirdunud aladele, kus neid juba mitu pdlvkonda olnud pole, nagu
Saksamaal, Skandinaavias, Lddne-Soomes vO0i Saaremaal. See aga loob konflikte

inimestega, kes peavad jélle huntidega harjuma hakkama.

Hundid tekitavad inimestes hirmu, olgu siis kartus iseenda voi koduloomade pérast.
Vastumeelsus huntide suhtes kariloomade murdmise pérast on laialt levinud, kuid sama
laialt on levinud ka hulkuvad koerad, kes tihti ise kahju tekitavad ning siiti huntide kanda
jatavad. Negatiivsest suhtumisest tulenev suur jahisurve mojub huntidele raskelt, eriti kuna
neil on keerulised karjasidemed. Tugeva karja puudumisel voivad hundid rohkem riinnata
kariloomi. See aga Ohutab viha huntide vastu veelgi ning tekib nn. surnud ring. Kui
hundipopulatsioonidel ei lasta rahulikult kasvada piisavalt suureks, ei saa hundid tédita oma

rolli tippkiskjana.

Héiringud pere struktuurides voivad viia hiibridiseerumiseni koertega. Eriti tihti juhtub seda
olukorras, kus hunte on liiga vihe, et populatsioon saaks normaalselt toimida, ja hulkuvaid
koeri palju. Siindinud hiibriidid on tihti agressiivsed ning inimese suhtes kartmatud. Kui
hiibridiseerumisele jargneb introgressioon, voib see hundipopulatsiooni kohasuse alla viia,
kuna populatsiooni genofondi saastavad alakohased geenid. Lisaks vdib hiibridiseerumine

jahisurvet veelgi suurendada, kui piititakse hiibriide populatsioonist eemaldada.

Huntidele sobivaid elupaiku jadb jérjest vihemaks ning sobivad killustatakse. See viib
taaskord kokkupodrgeteni inimestega. Samuti vdheneb metsade mahavOtmisega
saakloomade arvukus, mistottu on riinnakud kariloomadele toendolisemad. Maastiku
killustatus segab ka vaba geenisiiret, mis on iilioluline, et viltida populatsioonide

geneetilist mandumist.
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Olenemata asukohast, on hundipopulatsioonide probleemid {iildjoontes samad. Tdstes
inimeste teadlikkust nende loomade olulisusest vdib olukord paraneda. Piirates hulkuvate
koerte arvu, vdheneb ilmselt oht hiibridisatsiooniks. Populatsioonidel tuleks lasta rahus

kasvada, et need oleks stabiilsed ja geneetiliselt jatkusuutlikud.
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Summary

Wolves are highly adaptable predators who can cope with anthropogenic environment. As
apex predators they play an imprtant role in keeping the ecological balance. Wolves are
divided into several genetic clades that are not in accordance with geograpfical regions.

There is genetic structuring even on local level.

Many populations have started to recover from the eradication that took place in 20th
century and wolves have recolonised areas where they have been absent for generations,
like Germany, Scandinavia, western Finland or Saaremaa. This creates conflicts with

people who have to start getting used to wolves again.

Wolves induce fear among people, whether it be for themselves or their domestic animals.
Reluctance towards wolves due to livestock depredation is wide-spread, but the same can
be said about free-ranging dogs, who often cause damage but leave the guilt to wolves.
Strong hunting pressure induced from negative attitude is hard on wolves especially
because of their complicated social structure. Without a strong pack wolves may attack
livestock more frequently. This will incite even more hatred against wolves and create an
endless loop. If wolf populations are not allowed to grow in peace until they get big enough

then they cannot play their role as apex predators.

Disturbances in family structures may lead to hybridisation with domestic dogs. This
happens more often if there are not enough wolves for the population to function normally
and free-ranging dogs are abundant. Hybrids that are born are often more agressive and
fearless towards people. When hybridisation is followed by introgression then it can reduce
the fitness of the wolf population, because maladapted genes are contaminating the gene
pool. Furthermore, hybridisation can increase hunting pressure, when people try to remove

hubrids from the population.

There are less and less suitable habitats for wolves and the ones that are suitable are more
and more fragmented. This again can lead to a collision with humans. With deforestation
numbers of prey animals go down as well, which increases the probability on attacks on
livestock. Landscape fragmentation also interrupts free gene flow, which is very important

to keep populations from deteriorating.

27



Regardless of location, problems of wolf populations are generally the same. By raising
people’s awareness of the importance of these animals the situation might improve. By
limiting the number of free-ranging dogs, the risk of hybridisation will probably reduce.
Populations should be allowed to grow in peace in order to achieve stability and genetic

sustainability.
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Tanuavaldused

Ténan oma juhendajat Urmas Saarmat kannatlikkuse ja vastutulelikkuse eest, ilma milleta

see to60 poleks valminud.

Samuti tdnan oma perekonda ja sdpru innustavate sdnade ja hea nou eest.
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