Tori hobusetdu populatsiooniandmetest ja geneetikast

Lisa tori hobuse aretustraditsiooni UNESCO vaimse pédrandi nimekirja kaasamise taotlusele (05.03.2025)

Tori hobusetdu praeguseks rohkem kui 100 aastat kestnud aretusajalugu on olnud mitmekesine, kuid siiski
jarjepidevalt tuginenud kolmele peamisele alustalale:

e Tou algse genealoogilise tuumiku moodustab valitud tunnustega omamaiste eesti hobuste ja neile
enne tori tdu formeerumist lisatud soojavereliste hobuste populatsioon, millele on aja jooksul
piiratult lisatud soovitud tunnuseid kujundavaid tdkuliine kindlatest komponenttdugudest.

e Tori hobusetdu pdhivadartus seisneb on tema kohanemises Eesti keskkonnatingimustele, tema
universaalsetes kasutusvdimalustes ning sellega seotud kommetes, tavades, teadmistes ja oskustes.

e Tori hobuse aretuses on jargitud konkreetse ajaperioodi kasutusvajadusi, millele vastavalt on juhitud
aretusvalikuid ja edasi antud selle tdu joudluskontrolliga seotud teadmisi ja pGhimdtteid.

Praeguseks on t6ug kahanenud vaikesearvuliseks populatsiooniks (01.01.2025 seisuga koguarvuna karjas 1057
hobust, neist Eestis 1036), kelle terviklik genofond on ohustatud juba sellest tulenevalt. Seega on tou
kestlikkuse huvides vaja tagada, et olemasolevat tori hobuste populatsiooni rohkem ei killustataks mistahes
formaal-juriidiliste, rahaliste v8i mistahes muude ettekdanete alusel. Ainult sel juhul saab jadda pusima tori
hobusega seotud vaimne kultuuriparand, mille kandjaks on tori hobuse aretajate ja kasutajate lihtne
kogukond.

Hoolimata tori hobuse viimase aretusperioodi (1973 kuni praeguseni) Il poole keerukusest seoses
seadusandluse hektiliste muudatuste ja ohustatud tdu staatuse madramisega vaid osale tori tdugu hobuste
populatsioonist on kdigi selle tdu aretajate seas piisima jaanud stigav huvi viimasel ajal lisandunud teaduslike
anallitisivdimaluste rakendamiseks tori hobusetdu jatkusuutliku sdilimise huvides.

Jargnevalt olulisi fakte tori hobusetou populatsioonist ja selle geneetikast.

Tori tdugu hobuste aretusprogrammide jarjepidevuse lahtealuseks on originaaltduraamatusse kantud tori
tdugu hobuste populatsioon alates Tori Riikliku Hobusekasvanduse suguraamatutest ja 1922. aastal avatud
tori tdugu hobuste tGuraamatust.

01.03.2025 seisuga (P6llumajanduse Registrite ja Informatsiooni Ameti (PRIA) hobuslaste registri andmetel)
on tori tougu hobuseid karjas kokku 1044 (sealhulgas 570 tori universaalsuund, 15 vana-tori), neist asub
teadaolevalt Eestis 1023 (sealhulgas 562 universaalsuund, 14 vana-tori).

Populatsiooni pikemaajalise jatkusuutlikkuse tagamiseks on oluline valtida selle killustumist.



Tori tdugu hobuste tervikpopulatsiooni vanuseplramiid (joonis 1) annab Ulevaate kogu tdu aretusbaasist ja
vOimalustest lahiaastatel. Tous on Ulekaalus puhasaretusest saadud hobused ja nende nooremad
stiinnikohordid on vdahehaaval suurenemas (joonis 2).

Tori tdugu hobuste tervikpopulatsiooni vanusepiiramiid (TA/TB)

Joonis 1. Tori tdugu hobuste tervikpopulatsiooni vanuseptramiid. Null-teljest vasemal on (negatiivse vaartusena) TA ja VT
hobuste arv, paremal (positiivse vadrtusena) TB hobuste arv iga aasta siinnikohortide kaupa. Marad, tdkud, ruunad on
tahistatud erinevat varvi tulpadena. Hetkel kehtiva tGuraamatu(te) osadesse jaotamise jargi margitud TA —
universaalsuuna hobused, TB — aretussuuna hobused, VT -vana-tori suuna hobused. Algandmed: PRIA hobuslaste register
seisuga 14.10.2024.
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Joonis 2. Viie jargneva aasta slinnikohortidest moodustatud vanusegrupid ja TA/TB kriteeriumitele vastavate hobuste suhe
nendes tori tdu tervikpopulatsioonis. Sinisega on tahistatud maksimaalne vdimalik aretuskari (kdik marad ja takud), halliga
kogu kari (mérad, tdkud ja ruunad koos). TA/TB suhtarv on nii seenioride seas (lle 30 aasta vanused) kui ka nooremates
vanusegruppides (kuni 20 aasta vanused) suurem kui 1, seega on tdus tervikuna tlekaalus puhasaretusest saadud
hobused. Nooremad siinnikohordid on vahehaaval suurenemas. Algandmed: PRIA hobuslaste register seisuga 14.10.2024.

Tou kui terviku loomulik iive on perioodil 2013 — 2023 suudetud hoida minimaalsel taastustasemel (keskmiselt
+6,8 hobust aastas). Tou uldise arvukuse suurendamiseks on vaja saada aastas vahemalt 110-120 varssa.
Selleks on vajalik saavutada sugumarade (ehk aretuses osalevate fertiilses eas marade) arv vdhemalt 330-360
(ja Ghtlasi tuua populatsioon valja rahvusvahelises klassifikatsioonis defineeritud kriitilise ohustatuse
olukorrast, mille piiriks on 300 sugumara). Vordluseks ja selle eesmargini viiva eelseisva jéupingutuse
hindamiseks: tori hobuseid slindis aastal 2014 kokku 28, aastal 2019 - 51 ja aastal 2024 - 68).



Tori hobusetduga seotud aretustegevuses jarjepidevuse hoidmise asendamatu vaartus peegeldub
aastakiimnete jooksul dokumenteeritud joudlusandmetes. Neid saab niilid analiilisida usaldusvaarsete
prognooside tegemiseks. Veelgi enam, tanapaevaste genotilbiandmete liitmisel tekib siin taiesti uus ja
kvaliteetne baas assotsiatsioonianaltusiks, kus senised jéudlusandmed on kasitletavad kogu populatsiooni
laias ulatuses katva longitudinaalse fenottiibiandmestikuna.

Lihtne ndide: Et uurida kiisimust, kas tori tdugu hobuste populatsioon on fenotiibiliselt Ghtlik ja millises
vanuses kogutud joudlusandmeid vdiks kasutada tdu iseloomustamiseks, saame kasutada korraga koiki

valitud perioodi (siin kuue jargneva aasta) andmeid (tabel 1).

P marad takud
turi rind kammal turi rind kammal
mediaan 159,0 186,0 21,0 158,0 183,0 21,5
minimaalne 144,0 | 174,0 | 19,0 149,0 | 166,0 | 19,0
maksimaalne 167,0 | 212,0 | 23,0 168,0 | 198,0 | 24,0
variatsiooni ulatus 23,0 38,0 4,0 19,0 32,0 5,0
marad takud
6-aastased turi rind kammal turi rind kammal
mediaan 162,0 201,0 22,0 167,0 202,5 22,5
minimaalne 155,0 | 188,0 | 20,0 162,0 | 199,0 | 22,0
maksimaalne 170,0 | 221,0 | 23,0 173,0 | 209,0 | 24,0
variatsiooni ulatus 15,0 33,0 3,0 11,0 10,0 2,0

Tabel 1. Tori tugu tervikliku populatsioonina kasitlevatele tingimustele vastavate hobuste pdhim&dtmed 2- ja 6-aastaste
vanusekohortides. Turi — turjakdrgus, rind — rinnalimbermaaot, kimmal — kamblaimbermdot; kdik méddud on antud
sentimeetrites. Algandmed: EHS poolt aastatel 2018-2023 kogutud joudluskontrolli andmed.

Seega, EHS poolt aastatel 2018-2023 kogutud jéudluskontrolli andmed tori tdugu tervikliku populatsioonina
kasitlevatele tingimustele vastavate hobuste kohta viitavad, et nende fiilsiline areng ja oskused 2. eluaastal
vOimaldavad anda hobusele esialgse hinnangu, kuid indiviidide |6ikes on tulemused veel kdikuvad ning
hobused saavutavad tdule iseloomuliku valimiku, tidbi ja kasutuskiipsuse valdavalt 5.-6. eluaastaks.

Ulevaade tori hobuste andmete kasutamisest erinevates geeniuuringutes on toodud allpool leiduvates
viidetes. Siinkohal valik olulisematest tulemustest, millega aretajad on tutvunud mitmetel seminaridel viimase
kiimnendi jooksul ja mida juba teadlikult aretusvalikutes rakendatakse.

Joonis 3. Uuringusse kaasatud 190 hobuse peakomponentanaliilsi tulemused 222757 SNP alusel. Tori
hobuseid oli uuringus kokku 68 (s.o. piisav minimaalne esindatus, 6,5% populatsioonist).

Joonised naitavad varieeruvust peakomponentanaliilsi kolme esimese komponendi alusel. Igale tapile vastab
Uks indiviid. Tapi varvus naitab tdukuuluvust. Allikas: https://www.pikk.ee/tori-hobusetoug-mida-naitavad-
genoomiandmed/
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Tori tou kohta saab selle uuringu p&hjal vaita, et see on tduna teistest Eestis kasvatatavatest tdugudest
eristunud. Uksikute indiviidide hajus kattuvus valimi d3realadel eesti hobuse ja eesti sporthobuse valimitega
on tingitud asjaolust, et viimastes valimites sisaldus hobuseid, kelle Iahimate (kuni 3. pdlvkonna) eellaste seas
leidus ka tori hobuseid ning tori hobuste valimis omakorda leidus hobuseid, kelle eellaste seas kaugemates
polvkondades oli komponenttdugudena kasutatud hannoveri, trakeeni ja eesti hobuseid.

Joonis 4. Tori tduraamatu erinevatesse osadesse (tdhised TA ja TB) kuuluvad hobused ja vana-tori (tdhis VT)
hobused. Sama uuring, tori hobuste (68 indiviidi) jaotumine kuni 3 peakomponendi alusel. Hall= k&ik teised
toéud. Allikas: https://www.pikk.ee/tori-hobusetoug-mida-naitavad-genoomiandmed/
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Oluline jareldus: koigi teiste tdugude hulgast sobib tori hobuse genofondi rikastamiseks just TB hobuste valim
kui koige lahedasem.

Joonis 5. Ndide genealoogiliste aretusandmete kasutamisest praktikas. Arvestatud on paritoluliini osakaalu
eellaste 4. pblvkonnas. Arete 24 903 T on nn aretussuuna (TB) mara, kelle jarglastel aretusvalikute
tulemusena on suurenenud tori komponendi osakaal ning on dnnestunud valtida Hetmani liini domineerimist.
Aretus on aeglane protsess: generatsiooni intervalliks loetakse hobustel tldiselt keskmisena 9,3 aastat.
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Joonis 6A. Eestis kasvatatavate hobusetdugude lGlegenoomsete andmete pdhjal eristuv geneetiline struktuur:
hobuste geenikomponentide jaotus hobuste K=2, K=3 ja K=4 alusel (sinine — eesti raskeveo, ER; hall — eesti
hobuse, EE; kollane — tori (TV,TA ja TB); oranZ - soojavereliste (hannover, HA ja trakeen, TR) populatsiooni

osakaal). Allikas:
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Geneetiline profiil on toodud tGuraamatu kaupa. Iga vertikaaltulp vastab thele indiviidile. Tulba varvus séltub
geenikomponendi proportsiooni(de)st.

¥

§

Populatsiooni kohta saab vilja tuua:

e vana-tori hobustele sarnaseid hobuseid leidub TA osas veel piisavalt;

e TA/TB piirialal olevad hobused on geneetilise kompositsiooni poolest viga sarnased voi kattuvad ja
neid leidub TB valimis ca 1/5...1/6.

Joonis 6B. Praktiline kiisimus aretajatelt: kus on minu hobune? Populatsiooni hdlmava tilegenoomse uuringu
taustal on aretajatel véimalik tdpsemalt mdista oma hobuse aretuspotentsiaali ja teha aretusvalikuid. (Allikas:
véljavote sama uuringu K=4 paneelist ja uuringu lisana esitatud tabelist 2.)
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Genoomiandmetele tuginedes sai 2021.aastaks teha jargmise kokkuvétte:

tori tous tousiseseid alampopulatsioone eristuvate, puhtatéuliste aretusliinide moistes ei
tuvastatud;

tori tousiseste erinevate aretussuundade maéttes analiitisitud alampopulatsioonid (valimid TA, TB ja
VT hobustest) on geneetiliselt sarnased — nende omavaheline eristumine on madal;

TB hobuste puhul on eristumine veelgi madalam eesti sporthobustest ning analtdsitud
komponenttdugudest (trakeen, hannover) vorreldes TA ja VT hobustega;

TB hobused varieeruvad tori ja soojavereliste geenikomponentide proportsioonierinevuste poolest
suures ulatuses;

tori TA, TB ja VT hobused jaotuvad mitte rohkem kui kahte erinevasse geneetilisse populatsiooni,
iildistavalt klasterdusid enamik TA ja VT ning vdhemus TB hobuseid tori populatsiooni ja osa TB
hobuseid soojavereliste hobuste populatsiooni;

tori TA hobuste ja VT hobuste vahel geneetiline eristumine puudus — VT tduraamatu hobused
tousisest alampopulatsiooni geeniandmete alusel ei moodustanud.

Genoomiandmete kasutamine tdu sailitamise meetmete valjatodtamiseks on liks komponentidest,
millele tugineda. Tou sdilimiseks on vaja, et geneetiline materjal oleks mitmekesine ehk téus
olemasolev geneetiline variatsioon ei vaheneks.

Tori hobuse aretustegevus on elav ja ajas tdienev kultuurilooline fenomen, mille tdnases arengujargus on
kogukond uusimaid andmestikke ja teadmisi arvestades jark-jargult méistmas jargmist:

1.

Tori hobusetdug on algselt defineeritud tema originaaltGuraamatus ja selle definitsiooni juurde
jdamine tahendab Uhtlasi jarjepidevust aretuses. Ei ole olemas Uhtegi tunnust, mille taga ei oleks
geneetikat, aga enamasti reguleerib mistahes avalduvaid tunnuseid véga palju geene korraga. Kui
palju geene korraga on populatsioonis tervikuna homosiigootses olekus, siis sinna sisse kodeeritud
vigu ei saa enam parandada ning mida vaiksem populatsioon, seda kiiremini see juhtub.

Inbriiding v&ib suureneda nii hilisemate (ldhemate) lahisugulaste kaudu kui ka varasemate iihiste
paritoluliinide Gilevoimendumise kaudu. Mdlemal juhul tekivad pikad homosligootsed alad (long
runs of homozygosity) kogu genoomis, isegi kuni tervete kromosoomide homostigootsuseni. Sellest
tingitud probleemide avaldumine toimub hobustel (nagu Uldiselt ka teistel imetajatel) esmalt
iseloomus ja kaitumises (neuroloogilised-pstihhiaatrilised tunnused), siis immuunsuses
(vastupanuvGime keskkonnale ja haigustele), edasi tekivad sigimisprobleemid, seejarel konkreetsed
valimiku vead (sealhulgas esmalt luustiku probleemid) ja I6puks vaararendid. Seega parim viis
sdilitada voi suurendada geneetilist mitmekesisust populatsioonis on vdhendada péritoluliinide
kokkulangevust paaride valikul.

Tori hobusetdug eristub piisavalt teistest seni nendega koos uuringusse (2021) valitud
hobusetdugudest, sealhulgas teised Eestis kasvatatavad hobusetéud ja tori komponenttdud. Tori tdu
siseselt piisab kolmest peakomponendist, et hakkaks eristuma suurem osa TB hobustest, kusjuures
TA, vana-tori (VT) ja moned TB hobused moodustavad ikkagi ihe populatsiooni.

Kogu karjas oleva populatsiooni kaasamisel ja piisava markerite arvu korral (nt Glegenoomne korgtihe
kiip), kui minna lahutusvGimeni lile 10 peakomponendi, on teoreetiliselt véimalik eristada jarjest
rohkem alajaotusi tou siseselt (véimalikud liinid, perekonnad) — sellest v&iks tulevikus olla tdiendavat
abi praktilises t66s paaride valikul.



Viited:

Tori hobusega seotud kogukond ndeb oma lahemaid aretustegevusega otseselt seotud valjakutseid
jargmiselt:

10.

11.

12.

13.

Aretuseesmarkide saavutamiseks on vaja selget stabiilset tegevuskava koos regulaarsete
mojuhinnangute ja ressurssidega, et mitte suurendada olemasolevate omamaiste ohustatud
téugude ohustatuse astet.

Euroopa seadusandlusega vdrreldes baastasemest rangemate/lahknevate nduete kehtestamine
Eestis peaks olema pigem erand kui reegel.

Hobuslaste puhul kdige laiemas mdistes (eriti aga vaid konkreetses riigis baseeruvate
vaikesearvuliste omamaiste tdugude puhul) laieneb ohustatud tdu plsimajadmise mdju
erinevatele valdkondadele: parandkultuur, inimese fiilisiline ja vaimne tervis, loodus- ja
keskkonnahoid, regionaalne areng, vaikeettevotlus jm.

Omamaiste tougude alane kompetents ja avatud arutelu suundumusega neid oma tegevustega
toetada vdiks jatkuvalt olla Eesti riigi huvi.
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