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Tabel 1. mtDNA mitmekesisuse naitajad

Sissejuhatus
. (0 N N e D Tajima’s D lUhend
* Hobuste otstarve on oluliselt muutunud: too-, 0“9 M Muigue . imas = WIen
sdja- ja transpordihobuselt meelelahutus- altai hobune M1 9 7 3 0.909 0.017 0.03 Alta
loomaks. araabia taisvereline hobune 29 19 9 1 0.882 0.016 0.64 Arab
» Vajadus hobuste jarele on viimase 70 aastaga eesti raskeveo hobune 30 12 13 3 0.871 0.011 -0.66 EstH
vahenenud. eesti hobune 40 31 19 6 0.947 0.016 0.43 EstN
E s 1 » Atraktiivsete globaalsete tougude eelistamine soome hobune 37 17 18 6 0.926 0.016 -0.04 Finn
Ues._mar s ik qitad aretustoos  poOhjustab  kohalike  tougude ati hobune 22 7 17 8 0.978 0.018 0.15 Latv
R R ldiks  On - selgitada genofondi kadumist. tori 40 27 258 0969 0.015 -0.08 Tori
eesti hobusetougude geneetiline
: . . . _ . trakeen 23 17 16 5 0.964 0.016 0.24 Trak
mitmekesisus Jja seotus teiste Tulemused ja kokkuvote | |
hobusetbugudega, ni Eestis . Tori tdugu hobune on geneetiliselt jakuudi hobune 27 13 11 6 0.789 0.012 -0.13 Yaku
kasvatavatega kui ka valismaa sarnane teiste Eesti kohalike N — loomade arv, N & - tdkkude arv nH — haplotiilipide arv, n,,q... — unikaalsete
tougudega. hobusetdugudega ja ka Kesk-Euroopa haplotuupide arv, h - haplotutpide diversiteet, 1 - nukleotiidide diversiteet.

soojavereliste kiirushobuste tougudega

(joonis 1 ja 2).
 mtDNA uuring naitas korget mitmekesisust Eesti hobusetougude emaliinides (tabel 1).
Sy S y » Y-kromsoom (isaliinid) naitas olematut mitmekesisust

- M = * Eesti hobuse parinemist Pohja-Euroopa
/[ /T metshobusest naitab joonis 2.
S g « Tajima’s D analuus naitas, et aretustoo tottu ei ole |
[ B\ toud labinud suunatud evolutsiooni. K5 ‘
ove cous - eord Vi » Eesti hobuste téud on tarvilik kirjeldada suurema o U R
lE:H| arvu markeritega, kasutades SNP k||pe, kUS on d- ol '" Fior : EstH F'|1nn ‘r’al-;uEstN MEIE Trl Hant:nLahr Trak Akha Arab Stab
| kiimneid tuhandeid v&i sadu tuhandeid markerid.
o ) « ,Vanema liinide® uuringuks tuleks taielikult
genotupiseerida nii Y-kromosoom kui mtDNA.

K2

MEEtOdid EsltH Fi:m ‘r’alku Eslth.l Méze Mﬂlng T::luri

* 544 hobusel 17 toust genotupiseeriti 16 somaatilist
_ ) - ) | mikrosatelliidi (STR) ma_”_(e”t; Joonis 2. Hobuste geneetiline struktuur klasteranaliitisi (admixture)
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