Maastikugeneetika on vérdlemisi uus teadusharu, mis on
kujunenud maastikudkoloogia ja populatsioonigeneetika
alusel. Maastikugeneetika uurib, millised maastikuele-
mendid ja keskkonnategurid moéjutavad organismide
geneetilist varieeruvust
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MIDA SAAB UURIDA?

- Elupaiga ja Umbritseva maastiku mdju populatsiooni
geneetilisele mitmekesisusele

- Populatsioonidevahelist geneetilist erinevust ja nende
vahel oleva maastiku moju sellele

- Populatsioonide kohastumist mitmesuguste keskkonna-
tingimustega ja kohastumise potentsiaali keskkonna-
tingimuste muutudes
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MILLISEID LIIKE UURITAKSE?

Maastikugeneetilisi uuringuid ei saa teha paraku kdigi huvipak-
kuvate liikidega. Piiranguid seavad nii aeg, raha kui ka liikide
eriparad. Seetodttu valitakse uuringuks sageli need liigid, kelle

abil véib jareldusi teha ka teiste liikide kohta. Valikukriteeriumiks
voib seejuures olla lisaks uurimiskusimusele liigi looduskaitseline
olulisus (saaremaa robirohi kui kaitsealune liik), levik huvipakku-
vas kasvukohas (magiristik ja harilik nurmenukk loopealse-

tele iseloomulike liikidena), aga ka varasema genee- 2,0 km
tilise taustinfo olemasolu (referentsgenoom

harilikul nurmenukul).
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Ajalooline rohumaade osakaal %

Geneetiline erinevus populatsioonide vahel on
seda suurem, mida vaiksem on ajalooliselt
olnud parandniitude osakaal populatsioonide-
vahelises maastikus ja seda olenemata
geogradfilisest kaugusest.
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Geogradfiline kaugus m
Mida suurem on populatsioonidevaheline
vahemaa, seda suurem on geneetiline erinevus
populatsioonide vahel.
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genecetiliste analiuside tegemist. Samuti

on nurmenukule omane dite ehituse eripara
(erikaelsus). Seetdttu on nurmenukk palju
vuritud mudelliik, mille senistele uuringutele
toetudes annavad ka vued teadustood
pohjalikumat teavet.

Viimasel ajal eristakse maastikugeneetikat
(mdnekumnele markerile tuginevad uuringud) ja

markeritel pdhinevad analtusid). Selle alusel
liigituks artiklis kajastatud saaremaa robirohu ja

valdkonda. Maastikugenoomika naiteks sobivad
hasti hariliku nurmenuku uuringud.

NAITED

Kiiverliidrik (Coenagrion mercuriale). Hinnati
ohustatud kiiverliidriku asurkondade Uhendatust
Sveitsi killustunud péllumajandusmaastikes. Leiti, et

maastikugenoomikat (tuhandetel geneetilistel l

magiristiku vuringud maastikugeneetika [J

asurkonnad olid seda sidusamad, mida paremini olid

need Uhendatud pdlluvaheliste kraaviservadega.
(Keller et al 2012)
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Metsis (Tetrao urogallus). Schwarzwaldi maestikus vuriti
metsise alampopulatsioone. Imnes, et piirkonna pdhjaosa
linnud on teistest alampopulatsioonidest eraldatud. Isaste ja
emaste geenivoolu mustrid on piirkonnas erinevad.

(Segelbacher et al 2008) .
J Allikas:

https://onlinelibrary.wiley.com/



