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INFOLEHT 

Hübridiseerumine on protsess, mille käigus toimub kahe liigi ristumine. See võib ohustada 

geneetilist terviklikkust, kui sellele järgneb introgressioon. Hübridiseerumise ja 

introgressiooni idendifitseerimine hundi populatsioonides on oluline, sest see võib 

vähendada hundipopulatsiooni kohasust, ellujäämist ja pikaajalist püsimist. Käesolevas 

magistritöös kasutati hundi ja koera hübriidide identifitseerimiseks esmakordselt Eestis uue 

põlvkonna markersüsteemi, 96 SNP-markeriga paneeli. Hübriidide identifitseerimiseks ja 

suguluse määramiseks kasutati programme PCA, ADMIXTURE, HYBRIDLAB, 

NewHybrid ja ML-Relate. Kui varasemates töödes on määratud tagasiristumised 1. 

põlvkonnani, siis käesolevas töös suudeti tuvastada hübriidid kuni 4. põlvkonnani ning leida 

hübriidsete isendite vaheline sugulus, mis näitab, et toimunud on vähemalt kaks 

hübridiseerumisjuhtumit. Kokku tuvastati üheksa hübriidi, kellest üks teise põlvkonna 

hübriid, kaks kolmanda põlvkonna ja kuus neljanda põlvkonna hübriidi, kes kõik olid 

tagasiristunud hundipopulatsiooni.  Introgressiooni määr meie valimis oli ~ 1,64% . 

Märksõnad: hunt (Canis lupus), koer (Canis familiaris), hübridiseerumine, introgressioon, 

Eesti, SNP genotüpeerimine 

Abstract 

Hybridization is the process of mating between two species or subspecies. It can pose a 

threat to genetic integrity of a species if followed by introgression. The identification of 

hybridization and introgression in wolf populations is important because these processes can 

reduce the fitness, survival and long-term persistence of this population. In this Master 

Thesis, a new generation marker system, a panel of 96 SNP markers was used for the first 

time in Estonia to identify wolf-dog hybrids. The programs PCA, ADMIXTURE, 

HYBRIDLAB, NewHybrid and ML-Relate were used to identify the hybrids and determine 

their relatedness. While in previous works backcrosses up to generation 1 have been 

determined, in the present work it was possible to identify hybrids up to generation 4 and to 

find relatedness between them, indicating that at least two hybridization events occurred. A 

total of 9 hybrids were identified, one of which was a second-generation hybrid, two of 

which were third-generation and six of which were fourth-generation hybrids, all were 

backcrossed into the wolf population. The rate of introgression in our study was ~1.64%. 

Keywords: wolf (Canis lupus), dog (Canis familiaris), hybridization, introgression, Estonia, 

SNP genotyping. 
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SISSEJUHATUS 
 

Hundi (Canis lupus) leviala on viimastel aastakümnetel jõudalt suurenenud soodustades 

konflikti inimese ja hundi vahel eelkõige kari- ja koduloomade murdmise tõttu (Kuijper et 

al., 2019). Kõikjal maailmas kiirelt kasvav inimeste arv, inimmõju ning koduloomade arvu 

oluline suurenemine ning metsloomadele sobilike elupaikade vähenemine toovad kaasa 

metsloomade ja nendega lähedases suguluses olevate koduloomade hübridiseerumise 

potentsiaali tõenäolise suurenemise (Donfrancesco et al., 2019; Hindrikson et al., 2012). 

Hübridiseerumist koertega (Canis familiaris) kui ka sellele järgnevat introgressiooni ehk 

tagasiristumist kohalikku hundipopulatsiooni peetakse üheks suuremaks ohuks Euroopa 

killustunud hundipopulatsioonidele, lisaks laialadasele küttimisele ja sobivate elupaikade 

hävitamisele. Märkimisväärne introgressioon võib mõjutada hundipopulatsiooni 

negatiivselt, vähendades hundi kohasust looduslikus keskkonnas (Nussberger et al., 2023).  

Käesoleva magistritöö eesmärgiks oli määrata nii hübridiseerumise kui ka introgressiooni 

määr Eesti hundiasurkonnas ja tagasiristumised kuni 3. põlvkonda tagasi viimase üheksa 

aasta jooksul kütitud huntide seast, kasutades selleks uudset SNP (üksiku nukleotiidi 

polümorfism) markerite paneeli, mida saab komplektina kasutada kõigi Euroopa 

hundipopulatsioonide uurimiseks (Harmoinen et al., 2021) ning mida on rakendatud mitu 

aastat nii Saksamaa (Kraus et al., 2015) kui ka Soome hundipopulatsioonide monitooringus.  

Töös püstitatud hüpoteesid: 

1) hübridiseerumise ja tagasiristumise tase on suhteliselt madal; 

2) SNP-paneeliga on võimalik Eesti hübriide määrata kõrge efektiivsusega; 

Käesoleva magistritöö tulemused annavad teadmise, kui palju hübriide on Eesti 

hundipopulatsioonis viimase üheksa aasta andmete põhjal ning kui palju esineb hübriididel 

tagasiristumist. Lisaks aitavad saadud teadmised mõista paremini Eesti hundipopulatsiooni 

olukorda, läbi mille on võimalik paremini prognoosida selle edaspidist seisundit ning võtta 

neid teadmisi  arvesse kaitse– ja ohjamiskavade koostamisel.  
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MÕISTED 
 

1. Hübridiseerumine - evolutsiooniline protsess (Stronen et al., 2022), mille käigus 

toimub kahe erineva liigi, alamliigi või populatsiooni indiviidi ristumine (Rhymer & 

Simberloff, 1996), see võib suurendada looduslike liikide kohasust (Brennan et al., 

2014) või vähendada nende ellujäämist ja pikaajalist püsimist (Hirashiki et al., 2021) 

2. Introgressioon ehk tagasiristumine - hübriidse isendi ristumine ühega 

vanemliikidest (Lescureux & Linnell, 2014)  

3. SNP - (single nucleotide polymorphism) ühenukleotiidsed polümorfismid, on DNA 

järjestuse variatsioonid ühe genoomi nukleotiidi (A, T, C või G) vahetumisel 

4. Inimtekkeline hübriidsus - kahe liigi vahelise reproduktiivse isolatsiooni 

lagunemine inimtegevuse tagajärjel, mis hõlmab muu hulgas ka liikide sissetoomist, 

elupaikade häirimist ja koduloomade vabadusse pääsemist (McFarlane & 

Pemberton, 2019) 
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1. HUNT JA KOER 
 

Hunt ja koer kuuluvad mõlemad perekonda Koer (Canis) perekonda ning on omavahel 

lähedased sugulased (Wayne et al., 1997). Hunt on koera (Canis familiaris) esivanem (Vila, 

1999) ning kodustamine oli pikaajaline protsess, mis kordus iseseisvalt maailma eri jagudes 

(WOJTAŚ et al., 2018). Koerte kodustamist nähakse kui metsiku looma kohanemist uue ja 

inimese poolt tugevalt mõjutatud ökoloogilise niššiga (Morey, 1994), millega kaasnes ka 

inimese selektiivse surve avaldamine koerte evolutsioonile, suunates seda vastavalt oma 

soovidele ning vajadustele (Range & Marshall-Pescini, 2022). Hundi ja koera põhilised 

erinevused on  toodud tabelis 1.  

1.1 Kehaehitus 

Hunt  on suurim kaasajal elav metsik koerlane, kes võib kaaluda kuni 62 kg. Kehapikkus on 

isastel 100-130 cm ja emastel 87-177 cm ning kehakujult meenutab hunt saksa lambakoera, 

kuid tema jalad on pikemad ja suuremad kui koeral, kõrvad väiksemad, silmad viltused ning 

saba on sirge. Karvavärvus võib sõltuvalt elupaigast varieeruda valgest või punasest mustani 

(Wilson & Mittermeier, 2009). Eestis jääb täiskasvanud looma kehakaal tavaliselt 30-45 kg 

ja tüvepikkus 110-140cm vahele (Remm et al., 2015). 

Maailmas on tunnustatud üle 400 erineva koeratõu (Parker, 2012), kes olenemata ühisest 

esivanemast hundist (Vila, 1999) erinevad tänapäeval üksteisest välimuse poolest väga palju  

(Mehrkam & Wynne, 2014). Vastavalt koeratõu omadustele võivad koerte suurused jääda 

vahemiku 0,5 kg – > 100 kg ning karvkate värvus erinevate tõugude vahel varieerub valgest 

mustani, laigulisest täpiliseni. Lisaks suurusele, kehaehitusele ja värvile on kodustamine 

mõjutanud koeral kolju anatoomilisi tunnuseid, mis on tingitud hundi ja koera toitumisviisi 

erinevusest  (Coli et al., 2023). Lisaks on kodustamine mõjutanud ka soolestiku, muutes 

selle paremini tärklist seedivamaks, mis on seotud inimese poolt pakutava toidu tarbimisega 

(Xu et al., 2021).  
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1.2  Eluviis 

Hundid on öise ja karjalise eluviisiga ning hundikarja suurus võib varieeruda 2-36 isendini, 

kuid tavalisemad on 5-12 liikmelised karjad (Wilson & Mittermeier, 2009). Karjas on 

tavaliselt domineeriv monogaamne paar ja nende järglased, kuid lisaks võivad karja kuuluda 

ka teised suguküpsed isendid ning mittesugulased (VONHOLDT et al., 2008). 

Koer on peamiselt inimkaasleja ning ajalooliselt kui ka tänapäeval on koerad täitnud  olulist 

rolli tööloomana -jahi-, karja-, kelgukoera või lemmikloomana (Jung & Pörtl, 2019). Vabalt 

elavad koerad elavad hierarhialiste gruppidena (Cafazzo et al., 2010) peamiselt inimasulate 

läheduses (Butler & du Toit, 2002). 

 1.3 Sigimine 
 

Huntide paaritumine toimub olenevalt laiuskraadist jaanuarist aprillini (Wilson & 

Mittermeier, 2014), Eestis peamiselt jaanuari lõpust veebruari lõpuni (Remm et al., 2015). 

Tiinus kestab 9 nädalat ning ühe pesakonna suurus varieerub 1-11 kutsikani, keskmiselt on 

ühes pesakonnas 6 kutsikat. Kutsikate kasvatamises osalevad mõlemad vanemad ja ka 

mõned eelmise pesakonna kutsikad (Wilson & Mittermeier, 2009). 

Erinevalt huntidest võib koerte sigimine toimuda aastaringselt (Ruvinsky & Sampson, 

2001), kuid hulkuvate koerte sigimises on mõningates maailma piirkondades tuvastatud ka 

hooajalist paaritumist. Näiteks Indias on kindlaks tehtud, et hulkuvate koerte sigimisperiood 

langeb kokku vihmaperioodiga (Pal, 2001).  

 

1.4 Toitumine 

Toidubaas on huntidel väga mitmekesine, kuid koosneb peamiselt suurtest sõralistest nagu 

põder (Alces alces), hirv (Cervus), metskits (Capreolus capreolus) ja metssiga (Sus scrofa) 

(Valdmann et al., 2005; Wilson & Mittermeier, 2009). Nad söövad ka väiksemaid loomi, 

kariloomi ja on võimelised toituma ka raipest (Remm et al., 2015; Wilson & Mittermeier, 

2009). Talvel peetakse jahti suuremates karjades, suvel üksikult, paarides või väiksemates 

gruppides. Keskmine päevane toidutarbimine varieerub 2-6 kg vahel (Wilson & 

Mittermeier, 2009). 

Koerte, kui lemmikloomade toitumine sõltub suurel määral tema omaniku valikutest, kuid 

nagu hundid, võivad ka koerad aeg-ajalt murda kariloomi, näiteks lambaid (Plumer et al., 
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2018). On näidatud, et hulkuvad koerad eelistavad jääda inimasulate lähedusse, kus saavad 

toituda inimeste poolt tekitatud jäätmetest (Butler & du Toit, 2002), ilmselt seetõttu, et 

kodustamise käigus on neil tekkinud parem kohastumus tärkliserikka toidu seedimisega, mis 

võimaldab neil toituda hõlpsasti inimtoidust (Xu et al., 2021). Laialt on levinud arvamus, et 

kodustamine muudab liigi temperamenti, muutes ta vähem kartlikuks (Hansen Wheat et al., 

2019) ja ka vähem agressiivseks ning vastupidi, rohkem sotsiaalseks, edendades seeläbi 

tema sotsiokognitiivseid võimeid. Teadusuuringud seda arvamust ei kinnita - koerad ei näita 

kõrgemaid sotsiokognitiivseid oskusi ning nad ei ole vähem agressiivsed kui hundid (Range 

& Marshall-Pescini, 2022). Hundi ja koera hübriididel on võrreldes koertega tuvatsatud 

madalam mänguhimulisus ja suurem kartlikus (Hansen Wheat et al., 2018).  

 

1.3 Elupaik 
 

Elupaigana eelistavad hundid vähese inimmõjuga alasid – metsi, soid ja rabasid, aga on 

võimelised saama hakkama ka tugeva inimmõjuga piirkondades (Remm et al., 2015). Nad 

on territoriaalsed ja kodupiirkonna suurus varieerub sõltuvalt saagitihedusest, jäädes 75-

2500 km2 vahele (Wilson & Mittermeier, 2009). Eestis on huntide kodupiirkonna suurus 

tavaliselt 250-500 km2 (Remm et al., 2015). 

Koerad on inimese lemmikloomad, elavad peamiselt koos inimesega. Koerad püüavad 

võrreldes huntidega rohkem vältida konflikte, eriti kõrgema positsiooniga liigikaaslastega 

ja samuti inimestega, ning neil võib olla suurem kalduvus järgida reegleid, mis muudab nad 

inimesele meeldivaks sotsiaalseks partneriks ning lemmikloomaks (Range & Marshall-

Pescini, 2022). 

 

 1.4 Ökoloogiline roll 

Varasemalt on hundipopulatsiooni kogu maailmas hinnatud 175 000 isendi suuruseks 

(Ripple et al., 2014), kuid World Population Review hinnangul jääb huntide arvukus 2024 

aastal 200 000-250 000 isendi juurde (World Population Review, 2024). Huntidel on oluline 

roll bioloogilise mitmekesisuse säilitamisel ning ökosüsteemide toimimisel (Ripple et al., 

2014). Nende peamiseks rolliks ökosüsteemides peetakse hundi saakloomade, kelleks 

peamiselt on sõralised, arvukuse reguleerimist. Näiteks on tehtud uuring, kus analüüsiti 
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huntide poolt murtud põtru ning tuvastati, et hundid eelistavad küttida eelkõige vanemaealisi 

või nooremaid haigeid põtru: nii hoiavad hundid põdrapopulatsiooni tervena, eemaldades 

haigeid isendeid ning takistades nõrgemate geenide edasikandumist põdra populatsioonis 

(Hoy et al., 2022). Saakloomade populatsioonide reguleerimisel erinevate haiguste või 

parasiitide vähendamise eesmärgil on hunt märksa efektiivsem, eetilisem ja loomulikum 

variant, kui seda on küttimine (Hoy et al., 2022). Hunt mõjutab oma saakloomi või 

konkurentide elu juba oma kohalolekuga piirkonnas. Näiteks on tehtud katse, kus imiteeriti 

kiskja kohalolu ning nähti märgatavat muutust pesukarude ööpäevases liikumisaktiivsuses 

ja nende saaklooma arvus (Suraci et al., 2016). Neil on oluline roll ka parasiitide elutsüklis, 

olles nende lõppperemehed nagu näiteks paelussidel Echinococcus ja Diphyllobothrium 

perekonnast (Moks et al., 2006) . Hundid mõjutavad oma elutegevusega ka märgalade 

ökosüsteeme küttides kopraid, kes märgalasid kujundavad. Hundil peale inimese vaenlasi ei 

ole ning nende arvukuse peamiseks mõjutajaks on küttimine (Moks et al., 2015).  

Tänapäeval on koerte arvukus maailmas hinnanguliselt 700 miljonit, millest umbes 75% 

liigitatakse hulkuvateks. Kui järelvalveta liikuvate koerte arv on suur, võib sellel olla 

märkimisväärne mõju rahvatervisele, kuna nad võivad olla zoonootiliste haiguste kandjad 

(Jiménez et al., 2002). Samamoodi on neil mõju ka loomade heaolule ja elusloodusele 

(Smith et al., 2019), levitades erinevaid haiguseid nagu parvoviirus, marutaud ja koertekatk 

(Woodroffe, 1999). Kuna koerad on kiskjad, avaldavad nad oma elutegevusega mõju ka 

metsikutele konkurentliikidele, nagu hunt ja rebane, aga ka saakloomadele (Young et al., 

2011).  

1.1. Hundi ja koera omavahelised suhted 

 

Suurim otsene oht koertelt huntidele, mis on teaduslikult kinnitust leidnud, tuleneb 

hübridiseerumisest ning selle ulatusest (Lescureux & Linnell, 2014). Kuid on teada ka 

erinevate haiguste edasikandumine huntide ja koerte vahel nagu koertekatk (Beineke et al., 

2015) ja marutaud (Woodroffe, 1999). Huntide poolne mõju koertele on eelkõige läbi nende 

murdmise (Tikkunen & Kojola, 2020).  
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Tabel 1. Hundi ja koera erinevuste kokkuvõte. 

 Hunt Koer 

Kehaehitus 

kaaluvad kuni 62 kg, kehapikkus on 
isastel 100-130 cm ja emastel 87-
177 cm  

välimus ja keha suurus väga 
varieeruv 0,5 - 100 kg 

Eluviis karjaline, öiselt aktiivne 
inimkaasleja, hierarhialiste 
gruppidena 

Sigimine 
jaanuar – veebruar, kutsikate 
kasvatamisel osaleb terve kari 

Aastaringselt, isane koer ei osale 
kutsikate kasvatamises 

Toitumine 
peamiselt suured sõralised, 
kariloomad 

loomatoit, inimese toidujäänused, 
kariloomad 

Elupaik 
vähese inimmõjuga alad - metsad, 
rabad inimese kõrval, inimmõjuga alad 

Ökoloogiline 
roll 

tippkiskja, saakloomade 
reguleerija 

konkurent metsikutele liikidele, 
inimese kaaslane, zoonootiliste 
haiguste kandja 

2. HÜBRIDISEERUMINE JA INTROGRESSIOON 
 

Hübridiseerumine on protsess (Stronen et al., 2022), kus toimub kahe erineva liigi, alamliigi 

või populatsiooni indiviidi ristumine (Rhymer & Simberloff, 1996) ja mis võib suurendada 

looduslike liikide kohasust (Brennan et al., 2014) või vähendada nende ellujäämist ja 

pikaajalist püsimist (Hirashiki et al., 2021). 

Looduslike ja kodustatud vormide vahelist hübridiseerumist on teada mitmete liikide vahel, 

nagu näiteks metskass (Felis silvestris) ja kodukass (Felis catus) (Hertwig et al., 2009; Randi 

et al., 2001) ning metssea ja kodusea (Lorenzini et al., 2020) vahel. Teada on ka koerlaste 

(Canidae) sugukonna esindajate omavaheline ristumine, millest kõige tavalisem on koera ja 

hallhundi ristumine (Galov et al., 2015; Ninausz et al., 2023), aga on teada ka  koera ja 

šaakali (Canis aureus) omavahelist hübridiseerumist (Ninausz et al., 2023).  

Introgressioon ehk tagasiristumine (Joonis 1) on geneetilise materjali ülekanne ühelt liigilt 

teisele ning selleks, et saaksime rääkida introgressioonist, peab hübriidne isend sigima ja 

järglasi saama ühega vanemliikidest (Lescureux & Linnell, 2014). Introgressioon on 

hübridiseerumisega lähedalt seotud, kuid igale hübridiseerumisele ei järgne introgressioon. 

Näiteks on Saksamaal tehtud uuring näidanud, et sealse metskassi ja kodukassi omavaheline 

hübridiseerumine on kestnud pikka aega ning hübriidsed isendid on tagasiristunud metskassi 

populatsiooni (Hertwig et al., 2009). Itaalia hundipopulatsioonis on tuvastatud väga kõrge 
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introgressioonimäär, hinnanguliselt kuni 50% (Tabel 4) (Salvatori et al., 2019), ning see on 

tõsiseks ohuks sealsele hundi populatsioonile (Bassi et al., 2017). 

 

Joonis 1. Hübridiseerumine ja introgressioon. Hübridiseerumine on kahe liigi (F) ristumine 

(joonisel F(W) hunt (kollane) ja F(D) koer (sinine)) ning introgressioon on hübriidi 

tagasiristumine ühe vanemliigiga (F1 x F(W) või F1 x F(D)), mille järel tekivad teise 

põlvkonna hübriidid F2 joonisel F2(W) - tagasiristumine hundiga ja F2(D)  tagasiristumine 

koeraga.  

2. 1 Hübridiseerumise negatiivsed mõjud 

Inimtekkelist hübriidsust (anthropogenic hybridization) (McFarlane & Pemberton, 2019) 

peetakse üheks peamiseks ohuks looduslikele populatsioonidele, kuna see võib põhjustada 

muutusi looduslike liikide geneetilises koosseisus ja tuua kaasa looduslike genoomide 

väljasuremise (Nussberger et al., 2023). Looduslike liikide ja koduloomade vaheline 

hübridiseerumine soodustab kodustamise käigus soositud tunnuste levikut ja sagedust, mis 

võivad looduslikes tingimustes olla selektiivselt ebasoodsad, mõjutades negatiivselt 

looduslike isendite elujõulisust (Gering et al., 2019). Näitena võib tuua etioopia hundi 

(Canis simensis), keda peetakse kõige ohustatumaks koerlaseks maailmas ning kelle väheses 

säilinud populatsioonis on toimunud ristumine emaste huntide ja isaste koerte vahel ning see 

on ohuks populatsiooni geneetilise säilimisele (GOTTELLI et al., 1994). Teise näitena saab 
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tuua Sierra Morena hundipopulatsiooni, mis on hübridiseerumise tõttu koertega väljasurnud 

(Gómez‐Sánchez et al., 2018). 

2.2 Hübridiseerumise positiivsed mõjud 

Hübridiseerumine koos geneetilise informatsiooni püsiva ülekandumise ehk 

introgressiooniga liikide või geneetiliselt diferentseerunud populatsioonide vahel toob sageli 

kaasa positiivseid mõjusid nagu geneetiline rikastumine ja evolutsiooniline uuenemine 

(Brennan et al., 2014). Näiteks metskasside populatsioonide suure geneetilise 

mitmekesisuse taga arvatakse olevat kodukasside haplotüüpide korduv introgressioon  

metskasside populatsioonidesse (Hertwig et al., 2009).  

Looduslike liikide ja koduloomade hübridiseerumine võib ka suurendada looduslike liikide 

kohasust (Hirashiki et al., 2021) järjest enam linnastuvas keskkonnas ning suurendada 

seeläbi nende ellujäämist (Adavoudi & Pilot, 2021). Näiteks alpi mägikitsel (Capra ibex 

ibex) suurenes hübridiseerumise ja introgressiooni tagajärjel kodukitsega (Capra aegagrus 

hircus) geneetiliselt vaesunud liigi mitmekesisus immuunsüsteemi võtmekomponendi osas 

(Grossen et al., 2014). 

Hundi ja koera hübridiseerimisel on samuti leitud positiivseid mõjusid, kus hundi geenide 

introgressioon hulkuvate koerte populatsiooni annab neile kohasuse eelise tasakaalustades 

mõningaid kodustamise negatiivseid mõjusid (Pilot et al., 2021). 

 

3. HUNDI JA KOERA HÜBRIIDID 

Kõik perekonna Koer (Canis) liigid, sealhulgas ka koer ja hunt, on evolutsiooniliselt 

lähedased liigid (Wayne et al., 1997), omavad 78 kromosoomi ning on võimelised omavahel 

sigima ja saama elujõulisi järglasi (Vilà & Wayne, 1999). Hübridiseerumist erinevate 

perekonna liikide vahel on teada mitmeid - hundi ja koera  (Dziech, 2021; Hindrikson, 2016 

jpt.), kus enamasti toimub ristumine isase koera ja emase hundi vahel, aga haruldastel 

kordadel ka vastupidist (Hindrikson et al., 2012). Veel šaakali ja koera (Galov et al., 2015; 

Ninausz et al., 2023), koioti (Canis latrans) ja hundi, koioti ja koera (Monzón et al., 2014) 

ning koioti ja punahundi (Canis rufus) omavaheline ristumine (Bohling & Waits, 2011). 

Siiski võib suurenenud hübridiseerumissagedus olla hundipopulatsioonidele kahjulik, mis 

omakorda rõhutab vajadust geneetilise seire järele, et hinnata hiljutise segunemise tulemusel 

tekkinud isendite sagedust ja levikut (Pilot et al., 2018). 
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Hundi ja koera hübriide võib olla välisel vaatlusel keeruline eristada, kuna hübriidid võivad 

olla väga sarnased ühele vanemliigile (Joonis 2), ent võivad välja näha ka unikaalsed 

(Lorenzini et al., 2014).  

 

Joonis 2. Hundi ja koera F1 hübriidid Ida-Poolas Kadzidłowo looduspargis. Vasakul: 

vanemateks emane hunt ja isane poola spanjel; paremal: vanemateks emane hunt ja isane 

Lääne-Siberi laika. Fotod: A. Krzywinski (Hindrikson et al., 2012). 

Hübridiseerumist hundi ja koera vahel on täheldatud rohkem Euraasias ning vähem 

Ameerikas (Pilot et al., 2018). Euroopas on pea kõigis hundipopulatsioonides tuvastatud 

hundi ja koera hübriide (Hindrikson et al., 2017). Kuigi Euraasias on hübridiseerumine 

toimunud  ilmselt alates koera kodustamisest Siberi aladel (Perri et al., 2021), on 

hundipopulatsioonid säilitanud geneetilise eristumise koertest, mis näitab, et madala 

sagedusega hübridiseerumine ei vähenda hundi genofondi eripära (Pilot et al., 2018).  

Hiljuti tehtud üleeuroopalises huntide ja koerte hübridiseerumise uuringus leiti, et 28-st 

uuritud ja küsitletud riigist esines hundi ja koera hübriide 21 riigis. Samas näevad väga 

vähesed riigid ette geneetilist seiret hübriidide tuvastamiseks hundi populatsioonides. Samas 

uuringus toodi välja, et vaid 11 riigis 21-st, kus esines hundi ja koera hübriide, on hübriide 

käsitlev poliitika olemas, mille kohaselt tuleb hübriidsed isendid populatsioonist eemaldada 

ehk maha lasta. Mõned riigid, nagu näiteks Prantsusmaa näeb ette hübriidide seiret koos 

vabalt liikuvate koerte kontrollimisega, Itaalias tuleb hübriidid vangistada või steriliseerida 

ning vabastada, seevastu Horvaatias on hübriidsed isendid kaitse all  (Salvatori et al., 2020). 

Eestis tuleb huntide ja koerte hübriidide tuvastamisel väliste tunnuste põhjal nad esimesel 

võimalusel küttida ning hundiga seotud DNA uuringute tegemisel tuleb kahtluse korral 

analüüsida ka hübriidide esinemise olemasolu (Keskkonnaamet, 2022). 
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Itaalias tehtud uuringu järgi on sealne hübridiseerumise tase küll madal, kuid introgressiooni 

määr on väga kõrge, hinnanguliselt 30-50% (Salvatori et al., 2019), mis on vastupidine 

varasematele uuringutele, mis näitasid, et hübridiseerumise tase madal ning kohalike koerte 

geenide introgressioon ei ole sealsele hundi populatsioonile erilist mõju avaldanud (Kaplan 

et al., 2009; Lorenzini et al., 2014). Fennoskandias tehtud uuringud näitavad, et ka seal on 

nii hübridiseerumise kui ka introgressiooni määr madal ning arvatakse, et selle põhjuseks 

on hulkuvate koerte vähene arvukus ja hundipopulatsiooni range seire ning aktiivne 

majandamine, mis eemaldab hübriidid enne, kui nad jõuavad tagasi ristuda 

hundipopulatsiooni (Smeds et al., 2021a). 

3.1 Hundi ja koera hübriidid Eesti hundipopulatsioonis 

Eesti hundipopulatsioon on osa Balti hundipopulatsioonist, kuhu kuuluvad lisaks Eestile ka 

Läti, Leedu, Kirde-Poola, Põhja-Ukraina ja ka Venemaa Euroopa poolsed 

hundipopultasioonid (Boitani et al., 2022; Hindrikson et al., 2017). Eesti hundipopulatsiooni 

suurust hinnatakse pesakondade arvu järgi ning 2020 aastal hinnati pesakondade arvukuseks 

31 pesakonda (Keskkonnaamet, 2022) ehk umbes võiks meil olla 300 hundi. Suure 

küttimissurve ja geenisiirde tõttu on populatsioon jaotunud erinevateks geneetilisteks 

gruppideks (Hindrikson et al., 2013; Plumer et al., 2016). Eestis oli hundi küttimissurve 

2018. aastal 32% ning 2019. aastal 26%, samas kui potentsiaalseks juurdekasvumääraks 

hinnati pikema aja jooksul 40% (Keskkonnaamet, 2022). Aastal 2020 oli Eestis 31 

hundipesakonda, samal aastal kütiti 129 isendit ning keskmiseks järglaste arvuks hinnati 

5,35 (Keskkonnaamet, 2022). On teada, et arvukust hinnates korrutatakse pesakondade arv 

10-ga. Seda arvesse võttes näeme, et 2020 aastal oli küttimissurve Eestis 41,6%. Euroopa 

mõistes on Baltimaades üldiselt väga kõrge ja murettekitav küttimismäär (Boitani et al., 

2022) ning selline sekkumine võib lõhkuda karja struktuuri (Jędrzejewski et al., 2005; 

Valdmann et al., 2004) ning soodustada seeläbi hübridiseerumist, tekitades sigimishooajal 

huntide hulgas rohkelt paariliseta isendeid. 

Eestis on hundi ja koera hübriide uuritud Tartu Ülikooli Terioloogia õppetoolis, mille 

uuringutes tuvastati esimese põlvkonna hübriidid 2008. aastal kütitud huntide seast 

(Hindrikson et al., 2012). Kadi Kutseri magistritöös (2017), kus võrreldi koera (n = 99) ja 

aastatel 2008-2015 kogutud Eesti hundi (n = 211) geneetilisi markereid hübriidide 

tuvastamiseks, leiti 20 hübriidset isendit, kellest viie puhul oli tegemist esimese põlvkonna 

hübriidide või hiljuti hundiga tagasiristunud isenditega, 15 isendi puhul aga oli tegemist 

tagasiristumisega koerapopulatsiooni, kellest üheksa olid sündimata looted. Arvutuste 
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kohaselt määrati hübridiseerumise määraks Eestis 5,4% ja koera geenide introgressioon 

hundipopulatsiooni 1,5% (Kutser, 2017). 

Huntide ja koerte vahelist hübridiseerimist mõjutab ka hulkuvate koerte hulk. Eestis 

puuduvad statistilised andmed lemmikloomade ja hulkuvate loomade kohta, kuid aastal 

2015 viidi Eesti Loomakaitse Seltsi poolt läbi uuring hulkuvate koerte-kasside olukorra 

kohta Eesti omavalitsustes 2014. ja 2015. aasta esimesel poolel. Kokku teatati 2014. aasta 

esimese viie kuu jooksul 1702 ja 2015. aastal sama aja sees 2935 hulkuvast koerast, mis 

kindlasti pole täpne arv, kuna teateid võis ühe looma kohta olla mitu, samuti ei jõudnud 

kindlasti kõik juhtumid omavalitsusteni (Eesti Loomakaitse Selts, 2016). Uuemaid 

statistilisi andmeid ei ole, kuid võib arvata, et loomapidamisseaduste karmistamise ja 

ühiskonna arengu tõttu on hulkuvaid koeri aastatega jäänud oluliselt vähemaks. 
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4. MATERJAL JA METOODIKA 

4.1 Proovid 

Töö valimisse võeti viimase üheksa aasta (2014-2022) jooksul kütitud hundid, kuna sel 

perioodil kütitud hunte pole varasemalt hübridiseerumise osas uuritud. Valimit saab pidada 

piisavalt suureks, üldistamaks tulemusi kogu populatsioonile, kuna Eestis kütitakse igal 

aastal märkimisväärne osa Eesti hundipopulatsioonist. 

Huntide koeproovid saadi Keskkonnaagentuurist. Kokku saadi 564 proovi, millest kõigi 

proovide puhul oli tegemist koeproovidega. Peale genotüpiseerimist leiti, et 16 proovi on 

madala kvaliteediga ning edasisse analüüsi neid ei kaasatud. Seetõttu viidi edasised 

analüüsid läbi 548 prooviga. 

 

4.2 DNA eraldamine 

Hundi koeproovidest eraldati DNA vastavalt Thermo Scientific GeneJET Genomic DNA 

Purification Kit´i protokollile. Hundi koeproovidest eraldatud DNA kontsentratsioonid 

mõõdeti Thermo scientific NanoDrop 8000-ga, et teha kindlaks proovide piisav kvaliteet 

edasiseks SNP markerite analüüsiks. 

 

4.3 SNP-markerite analüüs 

Analüüs viidi läbi Soome Loodusvarade Instituudis (Natural Resources Institute Finland, 

edaspidi LUKE) ajavahemikul november 2022 - jaanuar 2023 nende poolt välja töötatud 96 

SNP- markerite paneeliga (Harmoinen et al., 2021), mis on välja arendatud sobilikuks kõigi 

Euroopa hundipopulatsioonide seast mitteinvasiivselt kogutud geneetilisesest materjalist 

hübriidide tuvastamiseks ja introgressiooni määramiseks. Analüüs toestati masinaga 

Fluidigm Juno™. 

4.4 Andmeanalüüs 

Selleks, et näha, kuidas hundid, koerad ja hundi-koera hübriidid omavahel klasterduvad 

teostati PCA-analüüs (Principal component analysis) (Joonis 3). Selleks kasutati tarkvara 

EIGENSOFT 7.2.0. Et hinnata sünnipära, teostati ADMIXTURE analüüs admixture_linux-

1.3.0 tarkvaraga (Joonis 4), kuna sellega on võimalik analüüsida suuri SNP-genotüüpide 
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andmestike. Mõlema analüüsi tulemuste visualiseermiseks (Joonis 3 ja Joonis 4) kasutati R 

4.2.2 tarkvara. 

Selleks, et veenduda NewHybridsi analüüsi hübriidsete isendite määramises õigesse hübriidi 

kategooriasse, genereeriti HYBRIDLAB 1.0 programmiga 100 hübriidi iga hübriidi 

kategooria kohta. Selleks anti HYBRIDLAB-ile ette vastavad vanem populatsioonid nagu 

puhtad hundid ja tõukoerad, mille alusel genereeriti F1 hübriidid. Seejärel genereeriti F2 

hübriidid (F1 x F1) ning tagasiristumised hundiga kuni 3. põlvkonda (0Bx1 = F1 x puhtad 

hundid jne.). Indiviidide hübriidikategooriasse määramiseks teostati NewHybridsi analüüs 

(Tabel 2) programmiga NewHybrids 1.1. Hübriidikategooriatesse jaotamiseks anti ette 

konkreetsed vahemikud, mille alusel NewHybrids indiviide klastritesse paigutas. 

NewHybrids määras HYBRIDLAB-i poolt genereeritud hübriidid õigesti, mis annab 

kinnitust, et hübriidsed isendid on suure tõenäosusega määratud õigesse hübriidi 

kategooriasse.  

Tuvastatud hübriidide omavahelise suguluse leidmiseks teostati suguluse hindamise 

(Estimating Relationship) analüüs (Tabel 2) kasutades ML-Relate programmi, mis tuvastas 

4 hübriidse isendi omavahelise suguluse. Sugulusanalüüs viidi läbi ka valimis olnud Eesti 

huntidega, kuid rohkem sugulussuhteid hübriidsete isenditega ei leitud.  

 

4.5 Töö autori roll 

Magistritöö autor eraldas enamikust osast hundi koeproovidest DNA ja mõõtis proovide 

kontsentratsioone. Samuti käis autor 2022. aasta detsembris Soomes Loodusvarade 

Instituudis osalemas proovide  SNP analüüsi läbiviimisel. Ta teostas kõik töös kasutatavad 

andmeanalüüsid ning kirjutas magistritöö teooria osa.  
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5. TULEMUSED 
5.1 PCA analüüs 

PCA analüüsi tulemus (Joonis 3), mis näitab kaheksa hübriidse isendi paiknemist huntide ja 

koerte klastri vahel võrreldes teiste paneelis kasutatud koertega. 

Joonis 3. PCA analüüsi tulemus. Analüüs näitab, et 8 isendit eristuvad teistest Eesti 

huntidest. CL_Estonia tähistab Eesti hunte, CL_Estonia_hyb tähistab Eesti hübriide, 

dog_Illumina tähistab andmeseti koeri ja dog_nonpedigree tähistab samuti koeri, kuid neid 

kes on segaverelised. 
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5.2 Päritoluanalüüs 

Päritoluanalüüs näitas, et valimis on 6 hübriidset isendit (Joonis 4). Valimi analüüsides 

kasutati sobivaimat K väärtust (K = 2), mis näitab, et kõige tõenäolisem populatsioonide arv 

valimis on 2. K sobivaima väärtuse lasime arvutada ADMIXTURE programmil meie 

analüüsitava andmestiku põhjal.  

 

Joonis 4. ADMIXTURE analüüsi tulemus: vasakult alates kujutatud Eesti hundid, Eesti 

hübriidid ja koerad. Selguse ja nähtavuse huvides on Eesti 6 hübriidi joonisest paremal 

suurendatult eraldi välja toodud. 

 

5.3 Hübridiseerumise ja introgressiooni määr 

Newhybridsi analüüsi tulemus koos HYBRIDLABi poolt genereeritud hübriididega (Tabel 

2) näitas, et Eesti hübriidid olid kõik hundiga tagasiristunud isendid, kellest kuus olid 3. 

põlvkonna tagasiristunud isendid (kuid kellest kahe isendi kuuluvus sinna oli oluliselt 

madalam, mis viitab, et tegu võib olla suisa 4. põlvkonna tagasiristumisele), kaks olid 2. 

põlvkonna hübriidid ning üks 1. põlvkonna hübriid. 

 

 



  
 

  22
 

Tabel 2. Programmi Newhybrids poolt hübriidiks määratud isendite ja HYBRIDLAB-i 

poolt genereeritud hübriidide määrangud eri hübridiseerumistaset näitavatesse 

kategooriatesse ning tõeanäosus (q) sinna kuulumiseks. N=100 tähistab, et genereeriti 100 

hübriidi ning tulemus on võetud kokku. 

  NEWHYRBID  

Päritolu Isend Määratud kategooria q 

Eesti CL_Estonia 1031 0Bx_1 0.91-0.92 

Eesti CL_Estonia 980 0Bx_2 0.8 

Eesti CL_Estonia 1152 0Bx_3 0.96-0.97 

Eesti CL_Estonia 1154  0Bx_3 0.53 

Eesti CL_Estonia 1212 0Bx_3 0.89-0.9 

Eesti CL_Estonia 1205 0Bx_3 0.51-0.52 

Eesti CL_Estonia 1297 0Bx_3 0.71-0.72 

Eesti CL_Estonia 1445 0Bx_3 0.95 

Eesti CL_Estonia 958 0Bx_2 0.7 

Hybridlab  F1 (n = 100) F1 0.99-1 

Hybridlab  F2 (n = 100) F2 0.99-1 

Hybridlab  0Bx_1 (n = 100) 0Bx_1  0.97-0.99 

Hybridlab  0Bx_2 (n = 100) 0Bx_2  0.87-0.88 

Hybridlab  0Bx_3 (n = 100) 0Bx_3 0.89-0.90 
 

5.4 Sugulusanalüüs 

Sugulusanalüüs tuvastatud hübriidsete isendite vahel leidis suguluse 4 isendi vahel (Joonis 

6, Tabel 3). Isendid 1445 ja 1297 on omavahel täissugulased, kuid isend 1152 on 1297 antud 

töö puhul poolvend. Lisaks on isend 1154 isendi 1297 järeltulija. Teostati ka sugulusanalüüs 

hübriidsete isendite ja teiste valimis olnud Eesti huntidega, kuid otseseid sugulussidemeid 

nende vahel rohkem ei leitud. 
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Tabel 3. ML-Relate hübriidsete isendite analüüsi tulemus. U – mitte suguluses (unrelated) 
HS – poolõved (half sibs) FS – täissugulased (full sibs) ja PO – vanem/järeltulija 
(parent/offspring) 

 
CL_Estonia
1031 

CL_Estonia
0980 

CL_Estonia
1152 

CL_Estonia
1154 

CL_Estonia
1212 

CL_Estonia
1205 

CL_Estonia
1297 

CL_Estonia
1445 

CL_Estonia
0958 

CL_Estonia
1031 -         

CL_Estonia
0980 U -        

CL_Estonia
1152 U U -       

CL_Estonia
1154 U U U -      

CL_Estonia
1212 U U U U -     

CL_Estonia
1205 U U U U U -    

CL_Estonia
1297 U U HS PO U U -   

CL_Estonia
1445 U U U U U U FS -  

CL_Estonia
0958 U U U U U U U U - 

 

5.5 Tulemuste kokkuvõte 

Magistritöös püstitatud eesmärgid saavutati: (1) määrati nii hübridiseerumise kui ka 

introgressiooni määr asurkonnas ning tagasiristumised kuni 3. põlvkonda tagasi ning (2) 

määrati hübriidide osakaal Eesti asurkonnas viimase üheksa aasta jooksul kütitud huntide 

seast.  

Läbiviidud uuringu tulemused näitasid, et viimase üheksa aasta kütitud huntide seas oli 9 

hübriidset isendit ning introgressiooni määr viimase üheksa aasta kütitud huntide seas on ~ 

1,64% ((9/548) x 100). Hübridiseerumise määr viimase üheksa aasta kütitud huntide seas 

on 0%, kuna ei tuvastatud ühtegi F1 hübriidi. 

Tuvastatud hübriidsetest isenditest kuus on kütitud  Lõuna-Eestist (Joonis 5) ning ülejäänud 

kolm Põhja-Eestist.  
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Joonis 5. Hübriidsete isendite küttimisasukohad. Kütitud huntide seast leiti analüüsi 

tulemusel üheksa hübriidi, kellest kuus on 4 .põlvkonna (roosa), kaks on 3. põlvkonna (hall) 

ja üks on 2. põlvkonna hübriidid (kollane). Kasti sees on isendi küttimise aasta ja sugu, ühe 

isendi puhul on sugu teadmata. 

Sugulusanalüüsid näitasid sugulust nelja hübriidse isendi: 1145, 1297, 1152 ja 1154 vahel 

(Tabel 3, Joonis 6). 
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Joonis 6. Hübriidsete isendite sugulusskeem. Nelja hübriidse isendi puhul õnnestus leida 
omavaheline sugulus: isendid 1145 ja 1297 olid täisvennad, 1152 oli nende poolvend ja 
1154 oli isendi 1297 järglane. 

Töös teostati sugulusanalüüs lisaks ka kõigi valimis olnud huntidega, et tuvastada sugulusi 

hübriidsete isenditega, aga sugulussidemeid hübriididega ei leitud. 
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6. ARUTELU 

Huntide ja koerte vaheline hübridiseerumine on tuvastatud pea kõigis Euroopa riikides 

(Hindrikson et al., 2017) ning on tuvastatud ka Lähis-Idas (Pilot et al., 2018).  Kuigi hübriide 

esineb pea kõigis hundipopulatsioonides, pole seda teemat tänapäevani eriti põhjalikult 

uuritud (Draper et al., 2021; Salvatori et al., 2020).  

Eestis on varasemalt hübridiseerumist tuvastatud mitmel korral. Esmakordselt 2008. aastal 

(Hindrikson et al., 2012), seejärel määrati ka huntide ja koerte hübridiseerumise määr, mis 

oli  5,4% ning koerageenide introgressioon hundipopulatsiooni oli 1,5% (Kutser, 2017).  

Käesolevas magistritöös kasutati hübriidide tuvastamiseks 96 SNP markeri paneeli 

(Harmoinen et al., 2021), mida pole varasemalt Eesti hundipopulatsiooni uurimiseks 

kasutatud.  Magistritööle püstitatud hüpoteesid olid järgmised: (1) hübridiseerumise ja 

introgressiooni tase on suhteliselt madal; (2) SNP-paneeliga on võimalik Eesti hübriide 

määrata kõrge efektiivsusega. 

Töö tulemuste põhjal saime kinnituse esimesele hüpoteesile, et hübridiseerumise ja 

introgressioonitase on tõesti suhteliselt madal. Meie tulemuste põhjal on hübridiseerumise 

määr 0, aga tagasiristumise tase seevastu on 1,64%. Kinnitust leidis ka teine hüpotees, sest 

näeme, et SNP-paneeliga on Eesti hübriide võimalik määrata kõrge efektiivsusega. See oli 

ka ootuspärane, kuna paneel on välja töötatud sobivaks kõigile Euroopa 

hundipopulatsioonidele. 

Töös ei identifitseeritud ühtegi F1 hübriidi (Tabel 2), mistõttu võime järeldada, et hiljutisi 

hübridiseerumisi pole Eestis toimunud või meie valim ei sisaldanud neid isendeid. 

Tuvastatud hübriididest olid kütitud suurem osa Lõuna-Eestis (Joonis 5), mis viitab sellele, 

et hübridiseerumine on tõenäoliselt aset leidnud ühes piirkonnas ning ajapikku on kas 

hübriidsed isendid ja/või nende järeltulijad liikunud mööda Eestit laiali. Eesti 

hundipopulatsiooni madal hübridiseerimise määr võrreldes varasemate tulematega (16,2% 

ja 5,4%) võib olla tingitud hulkuvate koerte arvu vähenemisest, kui ka suurest 

küttimissurvest, mis ühelt poolt soodustab hübridiseerimist (jättes sotsiaalsesse struktuuri 

vakantseid kohti koertele kui potentsiaalsetele sigimispartneritele), kuid teisalt vähendab 

hübridiseerimist, eemaldades hübriidid jooksvalt populatsioonist. Hübridiseerumise tase 

võib olla ka madal seetõttu, et hübriidid ei pruugi täiskasvanu ikka jõuda. Peamiselt toimub 

hübridiseerimine isase koera ja emase hundi vahel (Hindrikson et al., 2012) ning sellisel 

juhul jääb emahunt poegadega üksi ning ei pruugi nende üleskasvatamisel õnnestuda.  
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Tulemused näitavad, et Eestis on hübriidsed isendid välimuselt väga sarnased hundile, mida 

tõestab ka see, et ühelgi kütitud isendil ei lasunud hübriidi kahtlustust pelgalt välimuse 

alusel. See on loogiline, kuna kõik tuvastatud hübriidid olid tagasiristunud hundiga ning 

osad juba kolmanda põlvkonna hübriidid. Seetõttu ei ole välisel vaatlusel hübriidseid 

isendeid võimalik tuvastada ning ainukene meetod nende tuvastamiseks on geneetiline 

analüüs, mis on Euroopas ka peamiseks hübriidide identifitseerimise meetodiks (Dziech, 

2021).   

Leitud introgressioonitase ei tohiks märkimisväärselt meie hundipopulatsiooni kahjustada, 

kuna hübriidide osakaal on niivõrd väike ning enamus tuvastatud isendeid olid juba 3. 

põlvkonna hübriidid. Tasub ka märkida, et isendite 1154 kui ka 1205 puhul on 3. põlvkonna 

kategooriasse kuulumise tõenäosus ligi 0,5, neist isendi 1154 puhul aga näitas 

sugulusanalüüs, et tema vanemaks on 3. põlvkonna hübriid, mistõttu pigem on tegu isegi 4. 

põlvkonna hübriidiga (Joonis 6). Isendi 1205 puhul asetus ta ka tõenäosusega 0,48 

kategooriasse  2. põlvkonna tagasiristunud hübriid, nii, et igal juhul on tegemist 

tagasiristunud isendiga. Kahjulikuks muutuks hübridiseerimine üldiselt meie 

populatsioonile juhul, kui pidevalt tekiks hübriide juurde (ehk oleksime leidnud mitmeid F1 

ja F2 hübriide) ning sellele järgneks ka tagasiristumine hundipopulatsiooni.  

Üheksast hübriidsest isendist tuvastasime suguluse nelja isendi vahel (Joonis 6). Ülejäänud 

viie hübriidse isendi vahel me sugulust ei leidnud, mis tähendab, et hübridiseerumist on 

toimunud viimase üheksa aasta jooksul vähemalt kaks korda. Hübridiseerumise teket 

soodustab ka intensiivne küttimine, mille tagajärjel karja struktuur lõhutakse ning hundikari 

võib seetõttu laguneda (Jędrzejewski et al., 2005; Valdmann et al., 2004). Eestis on huntide 

küttimine küllaltki intensiivne (2020.aastal oli küttimise määr 41,6%) (Keskkonnaamet, 

2022). Intensiivse jahipidamise mõjule viitab ka käesoleva töö sugulusanalüüsi tulemus 

(Joonis 6), kus on näha, et ühest hübriidsest isendist (X) on tulnud vähemalt kaks 

järglaskonda (üks järglaskond: 1445, 1297 ja teine järglaskond: 1152), kellel oli erinev teine 

vanemloom. See ei ole hundipopulatsioonides eriti tavaline, kuna hundid on monogaamsed 

loomad (Macdonald & Sillero-Zubiri, 2004).  

Tabel 4. Viimased andmed Euroopa hübridiseerimis- ja introgressioonimäärast. Tabelis on 

toodud sellele uuringule lisaks kaks eelnevat Eestis tehtud uuringut (Hindrikson et al., 2012; 

Kutser, 2017). Lisaks on toodud mõningate Euroopa riikide või populatsioonide: Alpid 

(Dufresnes et al., 2019), Itaalia (Salvatori et al., 2019), Ibeeria poolsaar (Pacheco et al., 
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2017), Karpaatide (Jarausch et al., 2023), Horvaatia (Kusak et al., 2018) ja Leedu 

(Baltrūnaitė et al., 2013) ning Venemaa (Korablev et al., 2021) viimaste leitud uuringute 

tulemused. * - see arvutus on tehtud nimetatud artiklis esitatud Eesti valimi põhjal ja 

erinevus teiste töödega on selles, et siin lasti loomad hübridiseerumiskahtluse alusel 

välimuse põhjal. 

 

Riik Aasta Hübridiseerumine Introgressioon Markerid 

Eesti 2012 16,2%* - 
Y kromosoom, mikrosatelliit, 
mtDNA 

Eesti 
 

Eesti 

2017 5,4 % 1,5% Mikrosatelliit 

2024 0 1,64% SNP 

Alpid 2019 0 <2% mikrosatelliit, mtDNA 

Itaalia 2019 0 30-50% mikrosatelliit, mtDNA 

Venemaa 2020 3% - Mikrosatelliit 

Horvaatia  2018 10,8% 2,8% mikrosatelliit, mtDNA 

Leedu 2013 0 0 mikrosatelliit, mtDNA 

Ibeeria 
poolsaar 2017 0 5,6% mtDNA 

Karpaadid 2023 0 1,57% SNP 

 

Eestis on hübridiseerimis- ja intorgressioonitase olnud viimastel aastate madal (Tabel 4), 

nagu pea kõigis teistes Euroopa riikides, välja arvatud Itaalias, kus arvatakse 

inrogressioonimääraks kuni 50% (Salvatori et al., 2019). Seega on Eesti tulemused sarnased 

lähinaabritega, sest kui Leedus pole viimastes uuringutes üldse hübridiseerimist ja 

introgressiooni leitud (Baltrūnaitė et al., 2013), siis Fennoskandias on määr samuti madal 

(Smeds et al., 2021). Madal hübridiseerumise ja introgressiooni tase Eestis on ilmselt 

tingitud sarnasest olukorrast Fennoskandiaga, kus hulkuvaid koeri on suhteliselt vähe ning 

toimub intensiivne huntide küttimine, mis eemaldab hübriidsed isendid kiiresti 

populatsioonist (Smeds et al., 2021a).  

Varasemalt on hundi ja koera hübridiseerumise tuvastamiseks kasutatud 

mikrosatelliitmarkereid, kuna nende suur variatiivsus annab piisava võimsuse isendi 

vanemate määramiseks (Flanagan & Jones, 2019). Lisaks on laialdaselt kausutatud ka 

emaliini tuvastamiseks mtDNA ja isaliini Y-kromosoomi mikrosattelliitmarkereid 

(Hindrikson et al., 2017). Viimasel ajal on mikrosatteliitmarkerite kasutamine vähenenud 
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seoses uute sekveneerimistehnoloogiate arengu ja levikuga (Flanagan & Jones, 2019; Kraus 

et al., 2015) nagu SNP-d (Harmoinen et al., 2021; vonHoldt et al., 2011) ja täisgenoomi 

sekveneerimine (Smeds et al., 2021b). Mikrosatelliitmarkeritel on küll suur variatiivsus ja 

lai kasutajaskond, kuid puuduvad standardid, mille alusel oleks võimalik eri laborite 

analüüsitulemusi võrrelda (Harmoinen et al., 2021; Kraus et al., 2015). SNP on osutunud 

mõistlikumaks vahendiks hübridiseerumise analüüsimisel, kuna annab usaldusväärsemaid 

teadmisi, eriti vanemate põlvkondade tagasiristamise puhul ning võimaldab neid tuvastada 

kuni kolm põlvkonda tagasi (Dziech, 2021). Majanduslikust aspektist pole SNP siiski kõige 

mõistlikum, kuna on kulukas ja vajab spetsiifilist masinat ning mitte invasiivselt kogututd 

proovide puhul, mille kvaliteet on tavaliselt madalam, on vaja analüüsid läbi viia kaks korda, 

mis tõstab ka hinna kahekordseks.  

SNP eeliseks on kindlasti ka see, et need markerid võimaldavad edukalt teha geneetilisi 

uuringuid lisaks vere- ja koeproovidele ka näiteks väljaheiteproovidest (Harmoinen et al., 

2021), mis võimaldab loomi geneetilisel tasemel mitte invasiivselt ehk neile kahju tegemata 

uurida. Selline metoodika annab võimaluse uurida hetkes reaalselt eksisteerivat 

populatsiooni, mitte ei piirdu vaid selle kütitud osaga.  

Eesti hundipopulatsiooni geneetilisi uuringuid ja hübriidide tuvastamist tuleks teha 

järjepidevalt, et tagada adekvaatne ülevaade populatsiooni seisundist. Kuigi nii  praeguses 

kui ka varasemates uuringutes on Eestis tuvastatud hübriidide osakaal suhteliselt väike, võib 

olukord kiiresti muutuda, kuna Baltikumi (sh. ka Eesti) ja Venemaa piirile rajatakse piiritara, 

mis hakkab piirama samasse hundipopulatsiooni kuuluvate isendite vaba liikumist ja 

seetõttu ka ristumist. See võib kaasa tuua hundipopulatsiooni geneetilise vaesumise, 

suurenenud sugulusristumise ja lisaks hakata soodustama ka hübriidide tekkimist.  Kuna 

piiritara tõttu muutub loomade vaba liikumine üle riigipiiri keerulisemaks, ning lisaks 

suurele küttimissurvele võib tekkida olukord, kus Eesti-Vene piirialadel Eesti poole peal 

elavad hundid ei leia endale enam paarilist ning hakkavad seda otsima koerte seast.  
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KOKKUVÕTE 

Käesoleva magistritöö eesmärgiks oli määrata hübridiseerumise ja introgressiooni määr 

Eesti hundi asurkonnas ja esmakordselt ka tagasiristumised kuni 3. põlvkonda tagasi viimase 

üheksa aasta kütitud huntide seast, kasutada selleks uudset 96-SNP markerite paneeli. 

Kinnitust leidisid hüpoteesid, et hübridiseerumise tase on madal ja SNP-paneeliga on Eesti 

hübriide võimalik määrata kõrge efektiivsusega.   

Analüüsiti 564 hundi koeproovi, mis pärinesid Keskkonnaagentuurist ning millest lõpliku 

analüüsi jõudis 548 proovi. 96 SNP-markerit hübriidide tuvastamiseks kasutav analüüs viidi 

läbi Soome Loodusvarade Instituudis ning andmeanalüüsis kasutati PCA, ADMIXTURE, 

HYBRIDLAB ja NewHybrid-i programme. Lisaks kasutati hübriidide omavahelise 

suguluse määramiseks ML-Relate programmi. 

Analüüsi tulemused näitasid, et Eesti asurkonnas leidus viimase üheksa aasta kütitud 548 

hundi seast hübriide, täpsemalt üheksa isendit, kellest ükski pole esimese põlvkonna (F1) 

hübriid.  Kuna ühtegi F1 hübriidi ei tuvastatud, on hübridiseerumise määr Eestis 0% ning 

vaadates tagasiristumisi, siis introgressioonimäär on meie valimi põhjal 1,64%. Valimi peal 

läbi viidud sugulusanalüüs näitas, et neli hübriidset isendit on omavahel suguluses, mis 

näitab, et hübridiseerumsit on toimunud vähemalt kahel eri korral. Lisaks tuvastas 

sugulusanalüüs kahe 3.põlvkonna hübriidi vahel seose, kus üks oli teise vanem, mis näitab, 

et tõenäoliselt on tegu lausa 4.põlvkonna tagasiristumisega. 

Kokkuvõtteks võib öelda, et meie valimi põhjal pole Eestis hiljutisi hübridiseerumist 

toimunud ning kõik hübriidsed isendid on tõenäoliselt tagasi ristunud huntidega ja nende 

osakaal kogu populatsioonist on väike. Hübriidide tuvastamiseks ja introgressiooni 

määramiseks Eesti hundipopulatsioonis on SNP-markerite paneel tõhus ning seda võiks 

kasutada ka edaspidi sarnaste uuringute läbi viimiseks. Kuigi käesoleva magistritöö 

tulemused näitavad, et hübridiseerumine ja introgressioon ei ole hetkel Eesti 

hundipopulatsioonis väga suur, tuleks jätkata nende tuvastamist järjepidevalt ka edaspidi, et 

see ei hakkaks negatiivselt mõjutama meie hundipopulatsiooni, seda eriti suurema 

isolatsiooni tingimustes Venemaast. 
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SUMMARY 

The aim of the present thesis was to determine the rate of hybridization and introgression in 

the Estonian wolf population and, for the first time, backcrosses up to the 3rd generation in 

wolves hunted in the last nine years, using a novel 96-SNP marker panel. The hypotheses 

that the level of hybridization is low and that the SNP panel can identify Estonian hybrids 

with high efficiency were confirmed.   

564 wolf tissue samples from the Environment Agency were analysed, of which 548 samples 

reached the final analysis. Analysis using 96 SNP markers for hybrid detection was carried 

out at the Finnish Institute of Natural Resources and PCA, ADMIXTURE, HYBRIDLAB 

and NewHybrid programs were used for data analysis. In addition, the ML-Relate program 

was used to determine the relatedness of hybrids. 

The results of the analysis showed that 548 wolves hunted during the last nine years in 

Estonia contained hybrids, specifically nine individuals, none of which were first generation 

(F1) hybrids.  As no F1 hybrids were detected, the hybridisation rate in Estonia is 0% and 

looking at backcrosses, the introgression rate is 1.64% based on our sample. Pedigree 

analysis performed on the sample showed that four hybrid individuals are related to each 

other, indicating that hybridization has occurred on at least two different occasions. In 

addition, the pedigree analysis identified a link between two 3rd generation hybrids, with 

one being the parent of the other, indicating that a 4th generation backcross is likely. 

In conclusion, based on our sample, there have been no recent hybridizations in Estonia and 

all hybrid individuals are likely to be backcrossed to wolves and represent a small proportion 

of the total population. The SNP marker panel is effective for detecting hybrids and 

determining introgression in the Estonian wolf population and could be used to conduct 

similar studies in the future. Although the results of this thesis show that hybridization and 

introgression are not very high in the Estonian wolf population at present, they should 

continue to be detected consistently in the future so that they do not negatively affect our 

wolf population, especially in conditions of increased isolation from Russia.  
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