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Tiivistelma

Genomitestauksen kehityksen myété on genomitestiltd mahdollisuus saada tietoa DNA-madrityksista. Maari-
tysten yleistyminen osana jalostamista on lisénnyt kiinnostusta maarityksia kohtaan. Maaritykset voidaan
jakaa haitallisiin ja hy6dyllisiin ja niissa voi olla rotukohtaisia maarityksia. Maaritysten tehokkaalla hy6dynta-
miselld voidaan edesauttaa hyddyllisten ominaisuuksien periytymistd seka estaa haitalliseksi katsottujen
ominaisuuksien leviamista.

Opinnadytety®n tavoitteena oli lisatd jalostuksen parissa tyéskentelevien ihmisten tietoa ayrshire-rodulle omi-
naisista DNA-madrityksista. Lisaksi tydlle asetettiin tavoitteeksi selvittad maaritysten osuutta tutkimusaineis-
tossa seka maaritysten merkitysta jalostuksessa. Tutkimuksessa selvitetadn haitallisten DNA-maaritysten
osuutta niin aineiston naaraiden kuin naaraiden isind kaytettyjen sonnien osalta. Sonniaineiston avulla pyrit-
tiin saamaan tietoa isana kaytettdvien sonnien kantajafrekvenssin vaikutuksesta naaraiden perimdan. Sonni-
aineisto rajattiin tietoisesti koskemaan vain isdna kaytettavia sonneja.

Tyd koostui kvantitatiivisista aineistotutkimuksista ja kvalitatiivisesta haastattelututkimuksesta. Kvantitatiivi-
sessa aineistotutkimuksessa oli pohjana naaraiden genomitestaustulosaineisto vuosilta 2017-2019 ja sonni-
aineisto, joka oli kerdtty naarasaineiston perusteella. Haastattelututkimuksessa haastateltiin kahta yrittajaa
ja kahta asiantuntijaa. Haastattelut olivat luonteeltaan syvaluotaavia.

Tutkimuksessa ilmeni kantajafrekvenssien olevan hyvin samankaltaisia tutkimusaineistossa seka pohjoismai-
sen punaisen rodun jalostusohjelmassa. Naaraiden kantajafrekvenssitulokset ovat yhtenevéisia sonniaineis-
tosta l6ytyvien kantajafrekvenssien kanssa. Kyselytutkimuksesta saatavien tulosten perusteella maarityksilla
on vaikutusta eldinten jalostamiseen. Jalostamisen kannalta merkitystda huomattiin niin haitallisten kuin hy6-
dyllisten maaritysten osalta. Opinnaytety6ta voidaan tulevaisuudessa hyédyntaa nautojen jalostuksessa mo-
nipuolisesti. Tydsta saatujen tietojen avulla voidaan pyrkid pienentdamdaan haitallisten maéritysten kanta-
jafrekvensseja seka tietoja voidaan hyddyntda myds esimerkiksi jalostuksen markkinoinnissa.
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Abstract

With the development of genomic testing, it is possible to obtain information about genetic traits. Interest
towards DNA assays has increased in breeding. Preferences can be divided into harmful and useful features
and there can be breed specific configurations. Effective use of the assays can help to inherit useful proper-
ties and prevent the spread of properties that are considered harmful.

The aim of the thesis was to increase the knowledge of people working in breeding about genetic traits spe-
cific to the Ayrshire breed. In addition, the aim of the work was to find out the role of the assays in the re-
search material and the significance of the assays in breeding. The study investigates the contribution of
harmful genetic traits to both the females in the dataset and the bulls used as the father of the females. The
aim of the bull data was to obtain information on the effect of the carrier frequency of male bulls on the
genotype of females. The bull material was deliberately limited to bulls used as a father only.

The work consisted of quantitative data research and qualitative interview research. The quantitative data
study was based on female genome testing data from 2017-2019 and bull data collected on the basis of fe-
male data. In the interview study, two entrepreneurs and two experts were interviewed. The interviews
were detailed.

The study showed that the carrier frequencies were very similar in the study data and in the Nordic red
breed breeding program. The frequency results of the females are consistent with the frequencies found in
the bull data. Based on the results of the survey, the assays have an impact on animal breeding. Signifi-
cance for breeding was noted for both harmful and beneficial assays. In the future, the thesis can be utilized
in a variety of ways in cattle breeding. The information obtained from the work can be used to reduce the
juniper frequencies of harmful determinations, and the information can also be utilized, for example, in the
marketing of breeding.

Keywords
Ayrshire, genetic traits




4 (35)

SISALTO
N 1 | A 6
2 AYRSHIRE. ... ittt 7
3 GENOMITESTAUS JA PERIYTYMINEN .....cuiiiiiiiiinicinirins s s s s s s s s ra s s s s e 9
G 708 I €= ] 11 1] =TS 9
T 0 A (0 T [0 0 = 1V T PSR 9
3.1.2  VEIINAYLE...ueii ittt 10
G TR 0 T = 7= 0= V1 (Pt 10
T8 A T 511 Y/ o 111 1= PP 11
4  GENOMITESTAUSTEN DNA-MAARITYKSET ....cveeveeieeieeeeesesseesseesseesseessessseessesssesssessnesns 13
4.1 Haitalliset DNA-MAEFILYKSEL ....coiiiiiiiiiii i s e 13
4.2 Hyodylliset DNA-MEEEYKSEE....ceiiuriiiirriiiiiiiiriie e 16
5 TUTKIMUSMENETELMAT ...cuteiteeteeiteeteesteesteesseesseesseesseessesssesssesssessssssnsesnsesnsessesnsesssesnses 18
ST 10 1 20
6.1  AINGISLOLULKIMUS 1.ovviiiiiiiiri i 20
6.1.1  Ayrshiren haplotyyppi 1 (AH1/PIRM) ..couuiiiiiiiii it eaa e 21
6.1.2  Ayrshiren haplotyyppi 2 (AH2) ...couuiiiiie it e 22
6.1.3  Bos taurus autoSOMIi 12 (BTAL2) ...iiiiiuii ittt s s e e s s e ea s e e ea s e eaaa e e eanan 23
6.1.4  Bos Taurus autosomi 23 (BTA23) ....cccceeuruuiiriiriirrirnis s s s s ressss s s s renss s s e enasnnnnns 24
6.1.5 Brown swissin haplotyyppi 2 (BH2).....ccuuuuuiiiiiiiiiiiii i reeerensi s re s s 25
6.1.6 Eteneva verkkokalvon rappeuma (RP1) .......coiiiiiiiiiiiiii e een s e e e eanan 25
6.1.7  Spinal Dysmyelination (SPAST) ... it ceiis et s e s e s e s e e ea s e e aaa s s s eaaa e s eeanan 26
6.1.8  Spinal Muscular Atrophy (SMA) .....oooiiiiiiiiiiii i e e 27
6.2 HAASEATEIUL. . .uveeiiiieiriiiiriiir e 28
6.2.1  ASIaNtUNTIAt ..ocveeeiei e 28
6.2.2  YHIHGJAE .cevee i e 28
7 JOHTOPAATOKSET ...etvettaesresessesesesseess e s s e s s e s ss st se e e sn e s b e b n s nn e nnens 30
728 R 1 1= 1 (L1 o . 0L 30
728 2 == 11 = o < 31
S =1 1Y TSR 32

LAHTEET JA TUOTETUT AINEISTOT ..eeeiteeteeieeeseeesseesseesseessesssesssesssessssssssssssesnsesssesssesssesssesnses 33



5 (35)

KUVALUETTELO

KUVA 1. Ayrshire-lehma (Faba 2019)......ccciiiiiiiiiiiii i cciirisis s s e e e s s e e s s s s s s e e e rr e e e s s e e e nnnnnnnns 7
KUVA 2. Ayrshiren, suomenkarjan ja friisildisen (holsteinin) kehitys Suomessa vuosina 1960—-1980 (Huhtanen 1982)
.............................................................................................................................................................. 7
KUVA 3. Ayrshiren, holsteinin seka kaikkien tuotosseurannan lypsylehmien maarien vertailu vuosina 2014-2020
(Nokka 2015; 2016; 2017; 2018; 2019; 2020; 2021) ....uurrrererereesssinrrnreresasssssssssnneresesssssssssssneeesessssssssssnees 8
KUVA 4. VikingRedin jalostusohjelman mainoskuva (VikingGenetics 2020) .......coiviuuiiiiiriiiinierninne s eenannns 8
KUVA 5. A-rehun AgroTag DNA-korvamerkit seké Faban Allflex DNA-korvamerkit (Riekkinen 2018)............. 9
KUVA 6. Faban ohje TEGO Card -verindytteen ottoon tilalliselle (Faba s.a.f)....ccovveiiiiiiiiiiiiiiiccee e, 10
KUVA 7. Faban ohje karvatuppindytteen ottoon tilalliselle (Faba s.a.9). .ccoovvvvrvriiiiiiirc e, 11
KUVA 8. Kuvaus homotsygootista ja heterotsygoottisesta perimasta (Kortesuo $.a.) ....cccveevvervrninieenninneennn, 12
KUVA 9. Ominaisuuden tiedossa oleva yleisyys jalostusohjelmassa (VikingGenetics 2019)..........ccovveevvnnnnnns 16

KUVA 10. Kuvakaappaus erillisesta tutkimusta varten kootusta sonniaineistosta, johon on taulukoitu

genomitestaustulosaineiston isana kdytetyt sonnit (Rantala 2021)........ccccvuiviiniiiiiirii e, 19
KUVA 11. AH1:n frekvenssien osuudet eri VUOSING.........ceviiiiiiiiiiiiiiieiiiiieieieie e 21
KUVA 12. AH2:n frekvenssien osuudet aineistossa eri VUOSING ........ccvviviiiiiiiriiiiininieieieieieeee e 22
KUVA 13. BTA12:n frekvenssien osuudet aineistossa eri VUOSING ........cevvviiiiiiiiiiiiiiiniiicieceieeeeeeeeee e 23
KUVA 14. BTA23:n frekvenssien osuudet aingistoSsa €ri VUOSING .....ccvvvvvvieiiieiiiiieieieieieeeeeeeeeeeeeeeseeeeeeeeeeees 24
KUVA 15. RP1:n frekvenssien osuudet aineistossa eri VUOSING .......cceuvvuiiiiiiiiiiriiniin i ssrsrsssss s e eensnnans 26
KUVA 16. SMA:n frekvenssien osuudet aineistossa eri VUOSING .......ccuvvuiiiiiiiiiimiisinnssrsrssss s e ssessnnans 27
KUVA 17. Genomitestaustulosaineiston ja sonniaineiston vuosien 2017-2019 kantajien frekvenssit. ........... 30

KUVA 18. Genomitestaustulosaineiston kantajatulosten kehitys koko aineistossa ja eri vuosina. ................. 30



6 (35)

1 JOHDANTO

Genomitestauksen yleistyttya ja yha kehittyessa testeista saatavat DNA-madritykset ovat tulleet tu-
tuiksi jalostuksen parissa tydskenteleville. Maarityksilla voidaan selvittda seka hyddyllisia etta haitalli-
sia ominaisuuksia nautojen jalostusta varten. Nykyaan jalostusorganisaatiot tarjoavatkin sivustoillaan

tietoa eri DNA-maarityksista ja niiden merkityksesta jalostukseen.

Lypsykarjan jalostuksessa kdytetadn apuna jalostusohjelmia. Pohjoismaisissa jalostusohjelmissa pyri-
taankin jalostamaan eldimia taloudellisesti mahdollisimman kannattaviksi. Genomitestausta ja geno-
mivalintaa on alettu hyddyntamaan testauksen yleistyttya jalostusohjelmissa ja jalostamisessa ta-
voitteisiin paasemiseksi. Samalla myds DNA-maaritykset ovat tulleet osaksi tata prosessia ja tavoit-

teeseen paasemistd. (Aro, Niemi, Toivonen ja Vahlsten 2020, 112-119.)

Opinnaytety®n aiheena ovat ayrshiren DNA-maaritykset ja niiden merkitys jalostamisessa. Opinnay-
tetyd on rajattu koskemaan ayrshire-rotua ja sille mahdollisia DNA-maarityksia. Ayrshire on valittu
tarkasteluun sen vuoksi, etta kyseisen rodun maarityksista on nykyisellaan tietoa vahanlaisesti ja
tieto on hajallaan. Ayrshire on lisdksi toinen lypsykarjan valtaroduista Suomessa, joten ty6lla on

merkitysta laajalle kohderyhmalle.

Opinnaytety6n toimeksiantajana on Faba, joka on valtakunnallinen palveluyritys. Sen ydintoimintaan
kuuluu karjan tuottavuuden parantamien erilaisten palveluiden kautta. (Faba s.a.a.) DNA-maaritys-
ten tunnetuksi tekemiselld ja merkityksen selvittamisella on téarkea rooli toimeksiantajalle ja hanen
asiakkailleen. Opinnadytety®n avulla voidaan monipuolisesti kasvattaa jalostuksen kannattavuutta,
eettisyytta ja tehokkuutta, silld DNA-maaritysten mahdolliset vaikutukset koskevat eldimen lisadnty-

miskykya, elinmahdollisuuksia ja eldmanlaatua, jolloin ne vaikuttavat tuotannon onnistumiseen.

Opinndytety6n tavoitteena on selvittaa erityisesti haitallisten DNA-maéaritysten osuutta ja vaihtelua
vuosittain Suomen ayrshire-populaation sisalld otantavuosina 2017-2019. Lisdksi pyritaan selvitta-
maan maaritysten vaikutusta ja merkitystd ayrshiren jalostamiseen. Tutkimuksessa etsitdan lisaksi

syitd maaritysten kehitykselle.
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2 AYRSHIRE

Ayrshire (kuva 1) on Suomen toiseksi yleisin lypsyrotu. Sen varitys vaihtelee punaisenruskeasta kir-
javan valkeaan. Rotu on keskikokoinen lypsyrotu, joka on tavanomaisesti sarvellinen. (Faba

s.a.b.) Ayrshire on kotoisin Skotlannista, ja rodun tunnettu historia alkaa Skotlannin Ayrin kreivikun-
nasta. Ayrshire-rotu on saanut alkunsa, kun paikallista karjaa on alettu risteyttamadan muiden rotu-

jen kanssa. (Aro ym. 2020, 20.)

e M G

UA 1. Ayrswe-lehma Faba 2019) :

Ayrshire on ollut selkeasti yleisin lypsykarjarotu Suomessa vuodesta 1960 alkaen (kuva 2), jolloin se
yleistyi suomenkarjan suosion huomattavan laskun myéta tarkkailutilojen, nykyisten tuotosseuranta-
tilojen keskuudessa (Huhtanen 1982). Vasta vuonna 2018 holstein syrjéytti ayrshiren vakiintuneen
aseman yleisimpana lypsykarjarotuna Suomessa (kuva 3). Vuonna 2020 ayrshiren osuus tuotosseu-
rantaan kuuluneista lypsylehmista oli 83 371 eldinta, mika on 46,6 % kaikista tuotosseurantaan kuu-
luneista eldimista. (ProAgria 2020.) Suomen ayrshire-populaatio lukeutuu kuitenkin vield maailman
suurimpiin populaatioihin (Aro ym. 2020, 20).
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KUVA 2. Ayrshiren, suomenkarjan ja friisildisen (holsteinin) kehitys Suomessa vuosina 1960-1980
(Huhtanen 1982)
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KUVA 3. Ayrshiren, holsteinin seka kaikkien tuotosseurannan lypsylehmien maarien vertailu vuosina
2014-2020 (Nokka 2015; 2016; 2017; 2018; 2019; 2020; 2021)

Ayrshirella on hyvat maidon rasva- ja valkuaispitoisuudet seka korkea tuotantokyky. Parhaim-

mat ayrshire-yksilét ovat yltaneet jopa 19 000 maitokilon vuosituotoksiin. (Faba s.a.b.) Keskituotos
ja muut olennaiset maidon keskiarvot olivat ayrshirella Suomessa vuonna 2020 seuraavat: maito 9
550 kg, EKM 10308 kg, rasvaprosentti 4,48 ja valkuaisprosentti 3,64. Rodun keskipaino oli 619 kg.
(ProAgria 2021.)

Pohjoismaissa ayrshirea voidaan yleisesti kutsua myods punaiseksi roduksi, silla se kuuluu jalostuksen
osalta pohjoisen punaisen rodun jalostusohjelmaan, VikingRediin (kuva 4). Jalostusohjelmaan
(Suomi, Ruotsi ja Tanska) vuonna 2021 tammikuussa kuuluneiden lehmien 305 paivan keskituotos
oli 9 690 maitokiloa. Keskimaardinen rasvaprosentti oli 4,38 ja valkuaisprosentti 3,56. (VikingGene-

tics s.a.)

VikingRed

Production and Daughter Fertility

f ik

KUVA 4. VikingRedin jalostusohjelman mainoskuva (VikingGenetics 2020)
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3 GENOMITESTAUS JA PERIYTYMINEN

3.1 Genomitestaus

Genomitesti on naudasta veri-, karva-, sierainlima-, kudos- tai spermandytteen avulla tehtava

testi. Genomitestin avulla selvitetdadn eldimen genomi-indeksit. Ne kertovat, mitd geeneja yksilo siir-
taa jalkipolville. Testauksen yhteydessd saadaan tana paivana myds DNA-tuloksia perinndllisistd sai-
rauksista ja ominaisuuksista, joita aiheuttaa yksi geeni. Tuloksien avulla saadaan selville, mita DNA-
madrityksia eldin kantaa tai mita silla ei ole, jolloin ne voidaan ottaa huomioon eldinten jalostami-

sessa. (Faba s.a.c.)

Genomitestaus on yleistynyt vuodesta 2012 alkaen, jolloin testin hinta tilallisille laski huomatta-
vasti Faban ja VikingGeneticsin silloisen LD-projektin my6ta (P6s6é 2017). Vuodesta 2019 LD-projekti
vaihtoi nimensa GenVik-projektiksi (Faba s.a.d). Ayrshire-naaraiden osuus vuoden 2012 testatuista
yksildista oli arviolta 2 000 yksilda (P6s6 2017).

Nykyisin tilalla tapahtuvaa testausta varten on kaytéssa kolme testaustapaa kudos, veri seka

karva. Verindytteita voi ottaa joko tilallinen itse TEGO Card -menetelmalla tai eldinladkari tai jalos-
tusasiantuntija EDTA-nayteputkeen. EDTA-nayteputkeen kaula tai hdantasuonesta otettavaa naytetta
varten tarvitaan erillinen koulutus, jotta niitd saadaan ottaa. (Hyvénen 2021.) Kudos- ja karvanayt-
teen vaoi tilallinen ottaa itse. Kudosndytteen ottamista varten on markkinoille saatu DNA-korvamerk-

keja, joissa nayte otetaan korvamerkkien laiton yhteydessa. (Faba s.a.e.)

3.1.1 Kudosnayte

Kudosnayte saadaan helposti DNA-korvamerkin avulla. DNA-korvamerkkeja (kuva 5) on markki-
noilla A-rehulla AgroTag ja Faballa Allflex. Korvamerkit voidaan tilata katevasti Mtechin Minun maati-
lani -ohjelman kautta. Valmistaja toimittaa korvamerkit sekd ohjeet niiden kiinnittdmiseen ti-

lalla. DNA-korvamerkki on korvamerkkien paakorvamerkki, jonka urospuolinen osa ottaa ndytteen
korvamerkin laiton yhteydessa. Nayte taltioidaan korvamerkkipihtien avulla sille varattuun kapseliin,
joka toimitetaan korvamerkkien yhteydessa. Naytekapselissa on eldimen tunnistetiedot, joiden avulla
nayte yhdistetaan eldimen tietoihin. Kudosndytteiden ohjeellinen sailyvyysaika on noin vuoden,

mutta ne suositellaan kuitenkin lahetettavaksi 2—-3 kuukauden vélein. (Faba s.a.e.)

KUVA 5. A-rehun AgroTag DNA-korvamerkit seké Faban Allflex DNA-korvamerkit (Riekkinen 2018)
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3.1.2 Verinayte

TEGO Card -verindytteen (kuva 6) tilallinen voi ottaa itse (Faba s.a.e.). TEGO Card -menetelmalla
ndyte otetaan lansetin ja imupaperin avulla eldimen korvan verisuonesta. Naytteenotossa voidaan
kayttda apuna taskulamppua. Nayte on riittdva, kun imupaperilla on verta vahintdan euron kolikon
verran. Imupaperi numeroidaan eldgimen syntymatunnuksella vastaamaan naytteelle varatun yksil6-
pussin tietoja. Naytteet lahetetdan yksilopusseihin pakattuna laboratorioon tutkittaviksi. (Faba
s.a.f.) Yksildpakattuja naytteitd voidaan lahettad laboratorioon useampia samassa lahetyksessa
(Faba s. a. e). Tego Card -menetelmaa ei voida kdyttaa, mikali eldin on kaksonen, silla kaksosten

verenkierto on voinut sekoittua sikidaikana ja tulos ei ole luotettava (Aro ym. 2020, 46).

'faba

TEGO-VERINAYTTEEN OTTAMINEN

1. Pidd lansettia ja imupaperia kuvan osoittamalla tavalla. Pistd lansetilla reika korvan takapinnalla ndkyvdan
verisuoneen. Mikali verisuoni ndkyy heikosti, hiero korvaa ensin lampimaksi. Voit kayttaa myos taskulamppua
lapivalaisuun.

2. Paina imupaperi pistokohtaan ja imeyta reilusti verta imupaperiin. Veri hyytyy nopeasti, joten voit joutua
hieman “lypsamaan” sitd suonesta. Ndyte on kelvollinen, kun verta on vdhintdan euron kolikon kokoisella
alueella ldpi asti imeytyneena.

3. Heiluttele imupaperia hetki ilmassa ennen kuin laitat sen sdilytyspussiin.
4. Kirjoita syntymdtunnus imupaperiarkin reunaan ID-riville.
5. Taita pussin suu kiinni. Pussia ei saa sulkea teipilld. Ala laita ndytettd muovipussiin ettei se homehdu.

6. Lahetd ndytteet tavallisessa kirjekuoressa tai ldhetyslaatikossa Fabalabiin.

KUVA 6. Faban ohje TEGO Card -verindytteen ottoon tilalliselle (Faba s.a.f).

3.1.3 Karvanayte

Karvanayte otetaan tyypillisesti eldimen hannastd, koska sielld sijaitsee naytteen analysoinnin kan-
nalta parhaimmat eli suurimmat karvatupet. Naytteenotossa suositellaan kayttdmadn kasineita var-
sinkin silloin, kun otetaan naytteitéd useammasta eldimesta kerrallaan, jotta saataisiin mahdollisim-
man puhtaat ja onnistuneet ndytteet yhdelld kertaa. Ndyte otetaan vetamalla eldimen hdnnasta ka-
sin tai pinsettien avulla 30-50 paksua hantdjouhta karvatuppineen (kuva 7). Hantdjouhet laitetaan
taitetun lapun valissa naytteelle tarkoitettuun pussiin, jossa on eldimen syntymatunnus. Nayte ldhe-
tetddn mahdollisimman pian ndytteenoton jalkeen laboratorioon tutkittavaksi. (Faba s.a.g.) Nayt-

teita voidaan lahettda useampia pusseja samassa lahetyksessa (Faba s.a.e).
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/.faba

KARVATUPPINAYTTEEN OTTAMINEN GENOMIMAARITYSTA VARTEN

Naytteenottoon tarvitset tarralappuja (esim. viestilappuja) ja pienia suljettavia muovipusseja. Ndyte tulee
ottaa eldimen hdntdtupsusta, koska karvatupet (karvanjuuret) ovat sielld suurimmat.

Kéytd suojakadsineitd, mikdli mahdollista. Voit nyppid karvat myos paljain kdsin. Pese katesi ennen
ndytteenottoa ja varsinkin silloin, jos otat ndytteitd useammasta eri eldimesta.

1. Tarkista, ettd eldimen syntymdtunnus vastaa viivakooditarrassa olevaa syntymatunnusta.

2. Nypi eldimestd 30-50 paksua hdntdjouhta karvatuppineen.

3. Aseta hdntdjouhet tarralapun liimapintaan niin, etta karvatupet jadvat pari senttid paperin reunan
ulkopuolelle.

4. Taita lappu kaksin kerroin liimapinnat vastakkain.

5. Laita tarralappu karvoineen muovipussiin ja sulje pussi huolellisesti.

6. Ldhetd ndyte palautuskuoressa mahdollisimman pian ndytteenoton jélkeen.

KUVA 7. Faban ohje karvatuppinaytteen ottoon tilalliselle (Faba s.a.g).

3.2 Periytyminen

Kaikkien elollisten olentojen elintoimintoja ohjaavat geenit. Geenit sijaitsevat kromosomeissa solujen
tumissa. Solussa on yksi tuma, jossa on jokaisesta kromosomista kaksi kappaletta toinen niista on
peraisin isalta, toinen emalta. Naudalla kromosomiluku on 60, eli naudalla on siis 30 kromosomipa-
ria. Kromosomit koostuvat DNA-rihmastoista. DNA-rihmaston emdsjdrjestys madraa geenin toiminta-
tapaa. (Aro ym. 2020, 55.)

Periytymisen kannalta tarkeitd kasitteitéd on homotsygoottinen perima ja heterotsygoottinen perima
seka dominoivasti periytyva ja resessiivisesti periytyva. Homotsygoottisessa (kuva 8) eli samaperi-
maisessa perimassa yksild on perinyt molemmilta vanhemmiltaan saman DNA:n tietyn geenin osalta.
Heterotsygoottisessa eli eriperintdisessa perimassa yksilé on puolestaan perinyt eri DNA:t tietyn gee-
nin osalta. Dominoivat eli vallitsevasti periytyvat ominaisuudet ilmenevat fenotyypissa eli ilmiasussa,
mikali yksilé perii ominaisuuden vahintaan toiselta vanhemmistaan. Resessiiviset eli peittyvat omi-
naisuudet tulee peria molemmilta vanhemmilta homotsygoottisesti, jotta ne ilmenevat yksildssa.
(Faba s.a.h.)
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a A
Homotsygoottinen Heterotsygoottinen Homotsygoottinen
aa Aa AA

KUVA 8. Kuvaus homotsygootista ja heterotsygoottisesta perimasta (Kortesuo s.a.)
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GENOMITESTAUSTEN DNA-MAARITYKSET

Genomitestauksen yhteydessa saadaan selville myds eldimen DNA-maarityksida. DNA-maarityksilla
saadaan tieto elaimen kantamista ominaisuuksista, joihin vaikuttaa vain yksi geeni tai haplotyyppi
ten avulla voidaan valttda haitallisia parituksia ja edesauttaa jalostuksen onnistumista haluttujen kri-
teerien mukaisesti. DNA-maadityksista saatavat ominaisuustiedot voidaan luokitella haitallisiin ja hyo-
dyllisiin. Lisdksi ominaisuudet voivat olla kaikille roduille yhtenaisia tai rotukohtaisia. (Nor-

dic Cattle Genetic Evaluation s.a.a.)

Haitallisiksi ominaisuuksiksi katsotaan sellaiset ominaisuudet, joiden seurauksena eldin ei tiinehdy,
sen jalkeldiset ovat epamuodostuneita tai elinkelvottomia. Lisaksi haitallisina pidetaan sellaisia omi-
naisuuksia, jotka vaikuttavat negatiivisesti eldimen tuotokseen tai kayttétarkoitukseen. Hyddyllisiksi
ominaisuuksiksi katsotaan puolestaan sellaiset ominaisuudet, joiden avulla voidaan parantaa eldimen
sopivuutta kayttétarkoitukseen tai sellaiset ominaisuudet, jotka eivat vaikuta kielteisesti eldimeen tai
sen jalkelaisiin. (Aro ym. 2020, 195.)

Pohjoismaisen punaisen rodun jalostusohjelman DNA-maarityksista I6ytyneita haitallisiksi luokittele-
via ominaisuuksia on tunnistettu olevan 13 kappaletta. Lisaksi monille roduille yhteisia haitallisia
DNA-maarityksia on yksi. Yleisia kaikille roduille hyodyllisia ominaisuuksia I6ytyy samasta jalostusoh-

jelmasta kolme kappaletta. (Nordic Cattle Genetic Evaluation s.a.b.)

Haitalliset DNA-maaritykset

Haitallisia DNA-maarityksié voidaan kutsua myds arkikielessé geenivirheiksi. Geenivirhe-nimitys ku-
vaa niiden aiheuttamaa haittaa eldimelle. Haitallisiin DNA-maarityksiin kuuluvat pohjoismaisen pu-

naiset rodun osalta

Arthrogryposis multiplex congenita (AMC)
o ayrshiren haplotyyppi 1 (AH1/PIRM)

e ayrshiren haplotyyppi 2 (AH2)

e Bovine Tail Stump Sperm Defect (TSD)
e  Bos taurus autosomi 12 (BTA12)

e Bos taurus autosomi 23 (BTA23)

e brown swissin haplotyyppi 1 (BH1)

e brown swissin haplotyyppi 2 (BH2)

o Kondrodysplasia, resessiivinen (bulldog)
o katkarapugeeni

o Spinal Dysmyelination (SPAST)

e Spinal Muscular Atrophy (SMA)

e Weaver-syndrooma

Useille roduille kuuluva haitallinen DNA-maaritys on eteneva verkkokalvon rappeuma (RP1)
(Nordic Cattle Genetic Evaluation s.a.b).
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Arthrogryposis multiplex congenita (AMC) on havaittu vuonna 2016 (Omnia s. a. a.). AMC il-
menee vasikoiden pienikokoisuutena, jonka aiheuttaa todenndkdisesti usea geenivirhe. Lisdksi se
johtaa vasikan kuolemaan. (Nordic Cattle Genetic Evaluation s. a. ¢.) AMC:n yleinen kantajafrek-
venssi pohjoismaisessa populaatiossa on 4 % (kantajafrekvenssi on arvioitu vuonna 2017 ja 2018
syntyneiden eldinten perusteella). AMC:n kantajia kaytetaan VikingGeneticsin jalostusohjelmissa vain

sonninisind. (VikingGenetics 2019.)

Ayrshiren haplotyyppi 1 (AH1/PIRM) on havaittu vuonna 2014 (Omia s. a. b.). AH1 aiheut-
taa naudalle pdaasiassa spontaaneja luomisia ensimmaisen 100 tiineyspaivan sisalla. Lisdksi synty-
neilld homotsygooteilla yksililld tavataan rakennepoikkeamia, kuten raskaat silmdluomet, paan ra-
kenteelliset muutokset seka veltot lihakset. Nailla yksil6illa on myds rajoittunut kasvu seka oppimis-
vaikeuksia, esimerkiksi veden juomisessa. AH1-geenivirhetta on tavattu kanadalaisesta ja pohjois-
maisesta ayrshire-populaatiosta. Yleinen kantajafrekvenssi pohjoismaisessa populaatiossa on 3

% (kantajafrekvenssi on arvioitu vuonna 2017 ja 2018 syntyneiden eldinten perusteella).

AH1:n frekvenssi on pohjoisamerikkalaisessa ayrshire-populaatiossa korkea. (VikingGene-

tics 2019.) PIRM seka AH1:n sijaitsevat geneettisesti hyvin Iahelld toisiaan, joten niiden oletetaan
olevan yksi ja sama tautigeeni, minka vuoksi ne kasitelldan yleensa yhtené ja samana DNA-maari-
tyksena. AH1 ajatellaan olevan peraisin sonnista Selwood Betty’'s Commander (CAN 393145). (Nor-

dic Cattle Genetic Evaluation s. a. c.)

Ayrshiren haplotyyppi 2 (AH2) on tunnistettu vuonna 2017 (Omia s. a. c¢.). AH2 aiheuttaa nau-
dalle spontaaneja luomisia yleisesti tiineyden alkuvaiheilla. Sen yleinen kantajafrekvenssi pohjoismai-
sessa populaatiossa on 2 % (kantajafrekvenssi on arvioitu vuonna 2017 ja 2018 syntyneiden eldin-
ten perusteella). (VikingGenetics 2019.) AH2-geenivirheen ajatellaan olevan peraisin sonnista Oak-
Ridge Lightning (US 120135) (Nordic Cattle Genetic Evaluation s. a.c.).

Bovine Tail Stump Sperm Defect (TSD) on havaittu vuonna 2016 (Omia s. a. d.). TSD on reses-
siivinen geenivirhe, joka vaikuttaa homotsygoottien sonnien sperman laatuun. Siittiét eivat ole he-
delmoéittédmiskykyisia, silld niiden hdnndssa on epdmuodostumia, minka ansiosta ne eivat pysty liik-

kumaan. (Nordic Cattle Genetic Evaluation s. a. c.)

Bos taurus autosomi 12 (BTA12) on havaittu vuonna 2014 (Omina s. a. e.). BTA12 aiheuttaa
spontaaneja luomisia yleisesti tiineyden alkuvaiheessa, tavallisesti 1-5 kuukauden kohdalla, mikali
siki6 on homotsygootti. BTA12:n yleinen kantajafrekvenssi pohjoismaisessa populaatiossa on suh-
teellisen korkea 15 %. (kantajafrekvenssi on arvioitu vuonna 2017 ja 2018 syntyneiden eldinten pe-
rusteella) (VikingGenetics 2019). BTA 12:ta mutaatio sijaitsee RNASEH2B geenissa. (Nor-

dic Cattle Genetic Evaluation s. A. c.)

Bos taurus autosomi 23 (BTA23) aiheuttaa homotsygooteille spontaanin luomisen tiineyden lop-
puvaiheilla tai vasikka syntyy kuolleena. Sikiét eivat kuitenkaan ole epamuodostuneita (Nor-

dic Cattle Genetic Evaluation s. a. c.). BTA23 haplotyypin yleinen kantajafrekvenssi pohjoismaisessa
populaatiossa on 2 % (kantajafrekvenssi on arvioitu vuonna 2017 ja 2018 syntyneiden eldinten pe-

rusteella). BTA23:n kantajia kdytetaan VikingGeneticsin jalostusohjelmissa vain sonninisina. (Viking-
Genetics 2019.)
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Brown swissin haplotyyppi 1 (BH1) on Brown Swiss-rodulla tavattu geenivirhe. BH1 aiheuttaa
spontaaneja luomisia tavanomaisesti ensimmaisen 60 tiineyspaivan sisalla. BH1:n ajatellaan ole-
van peraisin sonnista West Lawn Stretch Improver (US 163153). (Nordic Cattle Genetic Evaluation s.

a.c.)

Brown swissin haplotyyppi 2 (BH2) on Brown Swiss- ja Fleckvieh-rodusta 16ydetty DNA-maari-
tys. BH2 on tunnistettu ensimmadisen kerran vuonna 2016 (Omia s. a. f.). BH2 aiheuttaa ho-
motsygoottien yksiléiden syntymisen kuolleina tai ne kuolevat pian syntymansa jalkeen. YksilGille on
ominaista alhainen syntymapaino seka niiden epanormaali kehitys. Tyypillista on my6s krooninen
keuhkosairaus, joka johtaa huonoon kasvuun ja vasikkakuolleisuuden lisadntymiseen. Taman takia
useimmat vasikat joudutaankin lopettamaan tai ne kuolevat itse ensimmaisen elinkuukauden ai-
kana. (Nordic Cattle Genetic Evaluation s. a. c.) BH2:n yleinen kantajafrekvenssi pohjoismaisessa
populaatiossa on alle 1 % (kantajafrekvenssi on arvioitu vuonna 2017 ja 2018 syntyneiden eldinten

perusteella) (VikingGenetics 2019).

Kondrodysplasia, resessiivinen (bulldog) aiheuttaa hyvin tunnettua synnynnaista syndroo-
maa. Kondrodysplasia kutsutaan arkikielessa bulldogiksi. Homotsygootit vasikat syntyvat kuolleina.
Niiden ulkomuoto muistuttaa kdapiota, silla niiden vartalo, selkdranka ja raajat ovat lyhyet. Vasikoilla
on myds naamassa ja jaloissa epamuodostumia. Keskimaarainen syntyméapaino on vain noin 25

kg. (Nordic Cattle Genetic Evaluation s. a. c.)

Katkarapugeeni on havaittu vuonna 2002 (Omia s. a. g.). Katkarapugeeni aiheuttaa maitoon ka-
lamaista hajua. Mikali eldin on katkarapugeenin suhteen homotsygootti, siltd puuttuu entsyymi, joka
hajottaa normaalissa aineenvaihdunnassa kalan hajua maitoon aiheuttavan aineen. Heterotsygoot-
tien maito on normaalia. (Nordic Cattle Genetic Evaluation s. a. c.) Katkarapugeenin yleinen kanta-
jafrekvenssi pohjoismaisessa populaatiossa 5 % (kantajafrekvenssi on arvioitu vuonna 2017 ja 2018

syntyneiden eldinten perusteella) (VikingGenetics 2019).

Spinal Dysmyelination (SPAST) on havaittu vuonna 2010 (Omia s. a. h.). SPAST aiheuttaa kes-
kushermostossa ilmeneva sairautta, mika johtuu geenivirheestd, joka aiheuttaa virheen selkdytimen
hermorakenteeseen. SPAST aiheuttaa hairidita selkdytimessa hermopulssien kulkuun, jolloin vasikka
karsii kouristuksista seka sen on hankala nousta seisomaan. Vasikan ollessa kyljelldan SPAST aiheut-
taa sille paan taipumista taakse ja jalkojen suoristumista. Kun vasikka on makuuasennossa rintansa
paalla, vasikasta ei voida selkeasti nahda SPASTin aiheuttamia oireita. Paremmin oireet ovat havait-
tavissa, kun se on kyljelldan. SPAST johtaa lopuksi eldimen kuolemaan. (Nordic Cattle Genetic Evalu-
ation s. a. ¢.) SPASTIn yleinen kantajafrekvenssi pohjoismaisessa populaatiossa on alle 1 % (kanta-
jafrekvenssi on arvioitu vuonna 2017 ja 2018 syntyneiden eldinten perusteella). SPASTin kantajia ei

hyvéksytd VikingGeneticsin jalostusohjelmaan. (VikingGenetics 2019.)

Spinal Muscular Atrophy (SMA) on havaittu vuonna 2007 (Omia s. a. i.). SMA aiheuttaa keskus-
hermostossa ilmeneva sairautta, joka johtaa lihasten liikkeita kontrolloivien selkaytimen hermosolu-
jen kuolemiseen, mikd johtaa lihasten heikkenemiseen. SMA huomataan tavallisesti 1-12 viikon
iassa, kun vasikoilla alkaa olla ongelmia yldsnousemisen kanssa. Joissain tapauksissa se voi ilmeta jo

syntymadssa. SMA on eteneva sairaus, ja lopulta vasikka ei pysty enaa seisomaan. Tyypillista
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on myos, ettd vasikat saavat keuhkokuumeen ja kuolevat nuorina. (Nordic Cattle Genetic Evalu-
ation s. a. c.) SMA:n yleinen kantajafrekvenssi pohjoismaisessa populaatiossa on 1 % (kantajafrek-
venssi on arvioitu vuonna 2017 ja 2018 syntyneiden eldinten perusteella). SMA:n kantajia ei hyvak-

syta VikingGeneticsin jalostusohjelmaan. (VikingGenetics 2019.)

Weaver-syndrooma on havaittu vuonna 2016 (Omia s. a. j.). Weaver-syndrooma aiheuttaa kes-
kushermostossa etenevaa sairautta, jonka takia vasikan on hankala nousta yl6s. Liséksi vasikan on
vaikea asetella takajalkoja oikein, ja sen takapaa horjuu. Weaver-syndroomaa kantavat naudat pitaa
yleensa lopettaa, silla lopuksi ne eivat enaa paase ylos itse. Weaver-syndrooma ensimmaiset oireet
ilmenevat tavallisesti 5-8 kuukauden idssa ja selkedt oireet ovat havaittavissa, kun eldin on 1%2-2-

vuotias. (Nordic Cattle Genetic Evaluation s. a. c.)

Kuvaan 9 on koottu yhdeksan haitallisten DNA-maaritysten yleisyys pohjoismaisessa punaisessa ja-

lostusohjelmassa. Kaikista haitallisista DNA-maarityksista ei ole niiden yleisyystietoa saatavissa.
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KUVA 9. Ominaisuuden tiedossa oleva yleisyys jalostusohjelmassa (VikingGenetics 2019).

Eteneva verkkokalvon rappeuma (RP1) luokitellaan kaikille roduille yhtendiseksi haitalliseksi
ominaisuudeksi. Se on autosomaalinen, resessiivisesti periytyva geenivirhe, joka aiheuttaa etenevaa
sokeutumista. Sokeutuminen johtuu silman valoreseptoroiden vahittdisestd rappeutumisesta. (Nor-

dic Cattle Genetic Evaluation s. a. c.)

4.2  Hyddylliset DNA-maaritykset

Kappakaseiini on proteiini, jota esiintyy maidossa. Sen avulla maidon rasvasolut pystyvét stabiloi-
tumaan. Maidon valkuaisaineet ovat tarkeitd juuston valmistuksessa. Kappakaseiinin geneettinen
muoto vaikuttaa maidonjuoksettumisominaisuuteen. Sen alleelit A, B ja E voivat yhdistya kuudella
eri tavalla: AA, AB, BB, AE, BE, ja EE. Juustonvalmistukselle suotuisin esiintymismuoto on alleeli BB

ja epasuotuisimpana pidetaan esiintymismuotoa EE. (Nordic Cattle Genetic Evaluation s. a. c.)
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Betakaseiini on proteiini, joka esiintyy maidossa. Betakaseiineja on kaikkiaan 13 erilaista ja ne jae-
taan kahteen ryhmaan. Alleelityypit ovat Al ja A2. Ne voidaan yhdistda kolmella eri ta-

valla A1A1, A1A2 ja A2A2. Yhdistelmaa A2A2 pidetdan terveyden kannalta parhaimpana, vaikka sita
ei ole tieteellisesti ndytetty todeksi. Yleisin esiintymismuoto Euroopassa (paitsi Ranska), USA:ssa,

Australiassa ja Uudessa-Seelannissa on Al. (Nordic Cattle Genetic Evaluation s. a. c.)

Nupous madrittyy geeniperiman mukaan. Nupous on dominoivasti periytyva ominaisuus. Ho-
motsygootti nupo periyttda kaikille jalkeldisille nupoutta. Heterotsygootti nupo kantaa nupogeenia,

mutta jalkeldiset voivat olla joko nupoja tai sarvellisia. (Nordic Cattle Genetic Evaluation s. a. c.)
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5 TUTKIMUSMENETELMAT

Viime vuosina tehdyt tutkimukset nautojen ja erityisesti lypsylehmien geeneista ja geeniperimasta
ovat tuoneet esille DNA-maaritysten merkityksen jalostuksessa. Yleisesti tiedossa olevien maaritys-
ten seka ayrshirelle ominaisten maaritysten osuus populaatiossa on tiedossa melko kattavasti. Ta-
man tutkimuksen tavoitteena on selvittda erityisesti haitallisten DNA-m&aritysten eli geenivirheiden
osuutta ja vaihtelua vuosittain Suomen ayrshire-populaation sisalla seka niiden vaikutusta ayr-

shiren jalostamiseen. Tutkimuksessa etsitdan lisaksi syita maaritysten kehitykselle.

Tutkimus on luonteeltaan kvantitatiivinen, silld se perustuu genomitestaustulosaineistoon (Tietoar-
kisto s.a). Tutkimuksessa tehddan myo6s haastatteluja, jotka kuuluvat kvalitatiivisiin tutkimusmene-
telmiin. Kdyttamalld seka kvantitatiivisia ettd kvalitatiivisia menetelmia pyritdan samaan mahdollisim-

man kattava kuva tutkittavasta aiheesta.

Kvantitatiivisen tutkimuksen perustana oleva genomitestausaineisto on keratty Faban jarjestel-
massa olevista ayrshiren genomitestaustuloksista kesalla 2020. Aineisto sisaltda vuosien 2017—-
2019 valilld syntyneen 28 039 naudan genomitestaustulokset (taulukkol). Aineisto siséltda kahdek-
san eri DNA-maaritystd, jotka ovat Bos taurus autosomi 23 (BTA23), brown swissin haplotyyppi 2
(BH2), ayrshiren haplotyyppi 1 (AH1/PIRM), Eteneva verkkokalvon rappeuma, ayrshiren haplo-
tyyppi 2 (AH2), Spinal Muscular Atrophy (SMA), Bos taurus autosomi 12 (BTA12) seka Spinal Dys-
myelination (SPAST). DNA-maarityksista on saatavilla tulokset, mikali ne ovat saatu testiltd aineis-
ton keruuhetkelld. Aineistossa on genomitestauksen tulosten kirjauspaiva. Lisaksi aineistossa on
tieto eldimen roolista testaushetkelld (3=hieho/ 1= lehma) seka tieto mahdollisesta poistosta kar-

jasta ja syy mahdolliselle poistolle.

TAULUKKO 1. Kvantitatiivisen tutkimuksen genomitestaustulosaineiston eldinmarat vuosittain eritel-

tyna.
Vuosi Testatut naaraat (kpl)
2017 8911
2018 9723
2019 9 405
Yhteensa 28 039

Lisaksi on keratty erillinen aineisto (kuva 10) alkuperaisestd genomitestaustulosaineistosta I6ytyvista
sonneista aineistotutkimuksen tueksi. Tama aineisto auttaa selvittdmaan DNA- maaritysten kehityk-
sen syitd seka sonnivalinnan vaikutusta DNA-maarityksen periytyvyyteen. Erillinen aineisto koostuu
siis genomitestaustulosaineiston sonneista, joita on kaytetty aineiston naaraiden isana. Aineisto si-

saltda 528 sonnia ja niiden DNA-maaritystulokset Bos taurus autosomi 23 (BTA23), brown swis-
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sin haplotyyppi 2 (BH2), ayrshiren haplotyyppi 1 (AH1/PIRM), ayrshiren haplotyyppi 2 (AH2), Spi-
nal Muscular Atrophy (SMA), Bos taurus autosomi 12 (BTA12) seka Spinal Dysmyelination (SPAST)
osalta, jotka on haettu NAV:n sonnihakupalvelusta. Lisaksi aineiso sisdltda tiedon sonnin kayttémaa-

rista koko genomitestaustulosaineistossa seka vuosien valiset erot.

A B C D E F G H [ J K L M
1 |Isén kknro~7/52017-201 - | 2017 |- 2018 |- 2019 |~ BTA1l2 ~ BTA23 |- PIRM |- SMA |- |AH2 - |BH2 - |SPAST -~ Muuta -
2 a1531" 2 0 2 0K \ v \ \ 4 v
3 22724" 3 1 1 1|E E E E E E E
4 43274" 1 1 0 0E E E E E E E
5 43301 1 0 1 0K \4 A \2 v Vv v
6 43311" 1 1 0 0E E E E E E E
7 43576 2 1 1 ov \4 A \ Vv v v
8 23642" 3 2 1 0K \ K \ Vv s v
9 22033" 3 1 2 ov \4 v \ \4 v v
10 aa412" 2 2 0 0E E E E E E E
11 24685 2 1 1 ov K A \J \4 v v
12 aa771" 3 0 1 2 E E E E E E E
13 a4881" 1 0 1 0 E E E E E E E
14 24956 1 0 1 OE E E E E E E
15 45158 1 1 0 0E E E E E E E
16 45159" 3 1 2 0OE E E E E E E
17 45254t 1 0 0 1K v K \ \% A v

KUVA 10. Kuvakaappaus erillisesta tutkimusta varten kootusta sonniaineistosta, johon on taulukoitu

genomitestaustulosaineiston isana kaytetyt sonnit (Rantala 2021).

Kvalitatiivisen tutkimuksen perustana on opinndytety6ta varten tehtavat syvaluotaavat haastatte-
lut. Haastatteluiden tarkoituksena on kartoittaa ja hakea vastausta DNA-maaritysten merkitykseen ja
vaikutukseen ayrshiren jalostamisessa rotukohtaisesti seka yleisella tasolla. (Saaranen-Kauppinen ja
Puusniekka 2006.) Tutkimuksessa haastatellaan kahta jalostusasiantuntijaa seka kahta yrittdjad. Asi-
antuntijahaastatteluissa valitaan haastateltaviksi kokenut pitkdnlinjan asiantuntija seka alalle vasta-
tullut asiantuntija, jotta saadaan syvaluotaavampi kdsitys vaikutuksista eri ajanjaksolla ja voidaan
monipuolisemmin tutkia merkitysté nykypdivan jalostamiseen. Yrittdjien haastatteluissa valitaan
kaksi case-esimerkkitilaa, jotka genomitestaavat naaraansa. Ensimmainen esimerkki case on yrittdja,
jolla on 100-prosenttinen ayrshire-karja, jotta paastaan selvittdmaan puhtaasti rotuun liittyvia merki-
tyksia ja vaikutuksia. Toisessa case-esimerkissa yrittajalla on vahintadn 50 % karjan eldimista ayr-
shire rotuisia, jotta saadaan vertailundkdkulmaa merkitykseen ja vaikutukseen. Kaikki haastateltavat
ovat entuudestaan tuntemattomia tutkijalle, jotta tutkimus olisi mahdollisimman puolueeton ja luo-

tettava. Haastattelut on tehty helmi-maaliskuun aikana 2021.
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6 TULOKSET

6.1 Aineistotutkimus

Vuonna 2017 genomitestaustulosaineistossa oli 8 911 yksiléa, joista 31,5 % oli aineiston keruuhet-
keen mennessa poistettu karjasta eli merkitty kuolleiksi. Poistettujen yksiliden ian keskiarvo oli 1,9
vuotta ja yleisin nimetty poiston syy oli “muu syy” 5,5 % kaikista poistetuista. Genomitestaushet-
kella 20,6 % oli hiehoja. Aineistossa oli kahdeksan yksiléa, joiden tulos oli kaikkien aineistosta 6yty-
vien DNA-madritysten osalta vapaa eli yksilo ei tutkitusti kantanut mitdan haitallista DNA-maaritysta.
Suurin usean kantajan tulos oli kaksi eri haitallista DNA-maaritysta samalla yksilolla. Naita yksiloita

|0ytyi aineistossa kahdeksan kappaletta. Yleisin haitallinen DNA-maaritys vuonna 2017 oli BTA12.

Vuonna 2018 genomitestaustulosaineistossa oli 9 723 yksilda, joista 15,7 % oli aineiston keruuhet-
keen mennessa poistettu karjasta eli merkitty kuolleiksi. Poistettujen yksiléiden idn keskiarvo oli 1,4
vuotta ja yleisin nimetty poiston syy oli “ei tiedossa” 23,9 % kaikista poistetuista. Genomitestaus
hetkelld 68,6 % oli hiehoja. Aineistossa oli 55 yksilda, joiden tulos oli kaikkien aineistosta I6ytyvien
DNA-maaritysten osalta vapaa eli yksilo ei tutkitusti kantanut mitaan haitallista DNA-maaritysta.
Suurin usean kantajan tulos oli kolme eri haitallista DNA-maaritysta samalla yksilolla Naita yksildita
I6ytyi aineistossa kaksi kappaletta. Yleisin haitallinen DNA-maaritys vuonna 2018 oli BTA12.

Vuonna 2019 genomitestaustulosaineistossa oli 9 405 yksilda, joista 3,3 % oli aineiston keruuhet-
keen mennessa poistettu karjasta eli merkitty kuolleiksi. Poistettujen yksildiden ian keskiarvo oli 0,6
vuotta ja yleisin nimetty poiston syy oli “muu syy” 26,4 % kaikista poistetuista. Genomitestaus het-
kella 100,0 % oli hiehoja. Aineistossa oli 2734 yksilod, joiden tulos oli kaikkien aineistosta I6ytyvien
DNA-maaritysten osalta vapaa eli yksild ei tutkitusti kantanut mitdan haitallista DNA-maaritysta.

Suurin usean kantajan tulos oli 3 eri haitallista DNA-maaritystd samalla yksilolla. Naita yksiloita 16y-

tyi aineistossa 2 kappaletta. Yleisin haitallinen DNA-maaritys vuonna 2019 oli BTA12.

Sonniaineistossa oli 528 eri sonnia, joita on kaytetty alkuperdisessa genomitestaustulosaineistossa
naaraan isana vuosina 2017-2019. Tama vastaa 99,8 % aineiston naaraiden isdna kadytetyista son-
neista, silla 52 naaralla ei ollut tietoa isana kaytetysta sonnista. Sonnien DNA-maaritysten tutkittujen
osuus (taulukko 2) oli tasainen. Eniten tutkittuja yksilditad oli AH1:n ja SPAST:n maarityksen osalta,

69,7 %. Sonniaineistosta I6ytyi kantajia viidelle seitsemasta DNA-maarityksesta.

TAULUKKO 2. Sonnien tutkittujen ja tutkimattomien osuus aineistossa eri DNA-maaritysten osalta.

BTA12 BTA23 AH1 SMA AH2 BH2  SPAST

Tutkittuja 334 333 368 349 333 350 368
Tutkimattomia 194 195 160 179 195 178 160
Yhteensa 528 528 528 528 528 528 528

Tutkittujen %-
osuus 63,3 63,1 69,7 66,1 63,1 66,3 69,7




6.1.1  Ayrshiren haplotyyppi 1 (AH1/PIRM)
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Ayrshiren haplotyyppi 1:n osalta (taulukko 3) tutkittuja yksil6ita oli 24 267 koko aineistossa, jolloin

tutkittujen osuus koko aineistosta on 86,5 %. Eniten tutkittuja yksil6itad oli vuonna 2019. Tutkittujen

osuus on noussut koko aineistossa vuodesta 2017 vuoteen 2019 yhteensa 17,0 %-yksikkda. Huo-

mattavin kasvu tutkittujen osuudessa on tapahtunut vuosien 2018 ja 2019 valilla, jolloin tutkittujen

osuus kasvoi 8,8 %-yksikkoa.

TAULUKKO 3. AH1:n tutkittujen ja tutkimattomien osuus aineistossa

AH1 2017-2019 2017 2018 2019
Tutkittuja 24 267 6 954 8381 8932
Tutkimattomia 3772 1957 1342 473
Yhteensa 28039 8911 9723 9 405
Tutkittujen %- 86,5 78,0 86,2 95,0
osuus

AH1:n kantajien osuus (kuvall) vaihtelee vuosittain. Koko aineiston kantajien frekvenssi oli 4 %.

Suurin frekvenssi oli 5 % ja se I6ytyi aineistosta vuodelta 2017.
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KUVA 11. AH1:n frekvenssien osuudet eri vuosina

2018 (n= 8 381)

Kantajien frekvenssi

2019 (n= 8 932)

Aineistosta l6ytyvista sonneista AH1:std kantoi 13 sonnia, jolloin AH1:n kantajien frekvenssi oli ai-

neistossa 4 %. Naista 13 sonnista seitseman sonnin jalkeldinen oli myds kantaja AH1 geenivirheelle.
Eniten kantajia jalkelaisista I16ydettiin VR Blacke Vauhti Vanilj (A 47363 B) sonnilta, 28 kappaletta

tyttari.



22 (35)

6.1.2  Ayrshiren haplotyyppi 2 (AH2)

Ayrshiren haplotyyppi 2:n osalta (taulukko 4) tutkittuja yksiloita oli 4 877 koko aineistossa, jolloin
tutkittujen osuus kaikista yksildista aineistossa on 17,4 %. Eniten tutkittuja yksil6ita oli vuonna
2019. Tutkittujen osuus nousi huomattavasti vuonna 2019. Tutkittujen osuus on noussut koko ai-
neistossa vuodesta 2017 vuoteen 2019 yhteensa 50,2 %-yksikk6éa. Huomattavin kasvu tutkittujen
osuudessa on tapahtunut vuosien 2018 ja 2019 valillg, jolloin tutkittujen osuus kasvoi 49,2 %-yksik-
koa.

TAULUKKO 4. AH2:n tutkittujen ja tutkimattomien osuus aineistossa

AH2 2017-2019 2017 2018 2019
Tutkittuja 4877 16 118 4743
Tutkimattomia 23162 8 895 9 605 4662
Yhteensa 28039 8911 9723 9 405
Tutkittujen %-osuus 17,4 0,2 1,2 50,4

AH2:n kantajien osuus (kuva 12) vaihtelee vuosittain. Koko aineiston kantajien frekvenssi oli 1 %.

Suurin frekvenssi oli 6 % ja se I6ytyi aineistosta vuodelta 2017.
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KUVA 12. AH2:n frekvenssien osuudet aineistossa eri vuosina

Aineistosta loytyvistd sonneista AH2:ta kantoi yksi sonni, jolloin AH2:n kantajien frekvenssi on ai-

neistossa 0,3 %. Sonni oli VR Silpolan Uudin Umbro (A 47271 C). Se periytti aineistossa AH2 geeni-
virhetta jdlkelaisilleen ainoastaan vuonna 2019. Silloin Umbroa oli kaytetty 10 yksilon isana ja aineis-
tosta l6ytyi kaksi jalkeldista, jotka kantoivat AH2:sta. Koko aineistossa Umbroa oli kdytetty yhteensa

278 yksilon isana.
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6.1.3 Bos taurus autosomi 12 (BTA12)

Bos taurus autosomi 12:n osalta (taulukko 5) tutkittuja yksil6ita oli 16 891 yksil6ad koko aineistossa,
jolloin tutkittujen osuus kaikista yksildistd aineistossa on 60,2 %. Eniten tutkittuja yksil6ita oli
vuonna 2019. Tutkittujen osuus on noussut koko aineistossa vuodesta 2017 vuoteen 2019 yhteensa
89,1 %-yksikkda. Huomattavin nousu tutkittujen osuudessa on tapahtunut vuosien 2017 ja 2018

valilla, jolloin tutkittujen osuus nousi 72,9 %-yksikkoa.

TAULUKKO 5. BTA 12:n tutkittujen ja tutkimattomien osuus aineistossa.

BTA12 2017-2019 2017 2018 2019
Tutkittuja 16 891 455 7 580 8 857
Tutkimattomia 11148 8 456 2143 548
Yhteensa 28 039 8911 9723 9405
Tutkittujen %- 60,2 51 78,0 94,2
osuus

BTA12:n osuus tutkituista (kuva 13) vaihtelee vuosittain. Koko aineiston kantajien frekvenssi oli 16

%. Suurin frekvenssi oli 17 % ja se l6ytyi aineistosta vuodelta 2018.
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KUVA 13. BTA12:n frekvenssien osuudet aineistossa eri vuosina

Aineistosta l0ytyvista sonneista BTA12:ta kantoi 56 sonnia, jolloin BTA12:n kantajien frekvenssi on
aineistossa 17 %. Naista 56 sonnista 38 sonnin jalkeldinen oli myds kantaja BTA12 geenivirheelle. VR
Vimur Viktor (A 47754 B) -sonnin jalkeldisista |6ydettiin eniten BTA12:sta kantajia, 236 kappaletta.
Viktoria on aineistossa 515 jdlkeldistd, jotka olivat syntyneet vuosina 2018 ja 2019. Huomattavia maa-
rid kantajia jalkeldisista 16ytyi myds seuraavilta sonneilta: VR Almensryd Guidettilta (A 47899 C) 201
kappaletta, VR Lazer Legolta (A 47667 D) 177 kappaletta ja VR Viken Hilbert Hipsteriltd (A 47920 C)
163 kappaletta.
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6.1.4 Bos Taurus autosomi 23 (BTA23)

Bos Taurus autosomi 23:n osalta (taulukko 6) tutkittuja yksiloitad oli 17 125 koko aineistossa, jolloin
tutkittujen osuus kaikista yksildista aineistossa on 61,1 %. Eniten tutkittuja yksil6ita oli vuonna

2019. Tutkittujen osuus on noussut koko aineistossa vuodesta 2017 vuoteen 2019 yhteensa 91,2 %-
yksikkéa. Huomattavin nousu tutkittujen osuudessa on tapahtunut vuosien 2017 ja 2018 valillg, jol-

loin tutkittujen osuus nousi 73,1 %-yksikkoa.

TAULUKKO 6. BTA23:n tutkittujen ja tutkimattomien osuus aineistossa.

BTA23 2017-2019 2017 2018 2019
Tutkittuja 17 125 458 7 607 9 060
Tutkimattomia 10914 8453 2116 345
Yhteensa 28 039 8911 9723 9405
Tutkittujen %- 61,1 51 78,2 96,3
Oosuus

BTA23:n osuus tutkituista (kuva 14) vaihtelee vuosittain. Koko aineiston kantajien frekvenssi oli 3

%. Suurin frekvenssi oli 3 % ja se |6ytyi aineistosta vuodelta 2017 ja 2018.
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KUVA 14. BTA23:n frekvenssien osuudet aineistossa eri vuosina

Aineistosta loytyvistd sonneista BTA23:a kantoi kahdeksan sonnia, jolloin BTA23:n kantajafrekvenssi
on aineistossa 2 %. Naistd kahdeksasta sonnista viiden sonnin jalkeldinen oli myds BTA 23:n kan-
taja. Eniten kantajia jalkeldisista l6ydettiin VR Ullevi Faabeli Fabu (A 47697 D) -sonnilta: 42 kappa-

letta. Fabua on 125 jalkeldisen isa, mutta vain vuosina 2018 ja 2019.
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6.1.5 Brown swissin haplotyyppi 2 (BH2)

Brown swissin haplotyyppi 2:n osalta (taulukko 7) tutkittuja yksil6ita oli 4 896 koko aineistossa, jo-
ten tutkittujen osuus kaikista yksildista aineistossa on 17,5 %. Eniten tutkittuja yksil6ita oli vuonna
2019. Tutkittujen osuus on kasvanut koko aineistossa vuodesta 2017 vuoteen 2019 yhteensa 50,4
%-yksikkéa. Huomattavin nousu tutkittujen osuudessa on tapahtunut vuosien 2018 ja 2019 valilla,

jolloin tutkittujen osuus kasvoi 49,4 %-yksikkoa.

TAULUKKO 7. BH2:n tutkittujen ja tutkimattomien osuus aineistossa.

BH2 2017-2019 2017 2018 2019
Tutkittuja 4 896 16 119 4761
Tutkimattomia 23143 8 895 9 604 4 644
Yhteensa 28039 8911 9723 9405
Tutkittujen %-osuus 17,5 0,2 1,2 50,6

BH2-DNA-maarityksesta ei 16ytynyt aineistosta kantajia miltéan tutkintavuodelta, joten kantajien
frekvenssi ovat 0 %. Aineistosta l6ytyvista sonneista myos yksikaan sonni ei kantanut BH2 haital-

lista DNA-maaritysta, jolloin sonnienkin kantajien frekvenssi on aineistossa 0 %.

6.1.6 Eteneva verkkokalvon rappeuma (RP1)

Eteneva verkkokalvon rappeuma osalta (taulukko 8) tutkittuja yksilditd oli 3 603 koko aineistossa,
jolloin tutkittujen osuus kaikista yksildistd aineistossa on 12,8 %. Eniten tutkittuja yksil6ita oli
vuonna 2019. Tutkittujen osuus on noussut koko aineistossa vuodesta 2017 vuoteen 2019 yhteensa
37,2 %-yksikkda. Huomattavin nousu tutkittujen osuudessa on tapahtunut vuosien 2018 ja 2019

valillg, jolloin tutkittujen osuus nousi 36,5 %-yksikkoa.

TAULUKKO 8. RP1:n tutkittujen ja tutkimattomien osuus aineistossa.

RP1 2017-2019 2017 2018 2019
Tutkittuja 3603 10 82 3512
Tutkimattomia 24 436 8901 9641 5893
Yhteensa 28 039 8911 9723 9 405
Tutkittujen %-osuus 12,8 0,1 0,8 37,3

RP1:n osuus tutkituista (kuva 15) vaihtelee vuosittain. Koko aineiston kantajien frekvenssi oli 0 %.
Suurin frekvenssi oli 1 % ja se I6ytyi aineistosta vuodelta 2018. Aineistosta I6ytyvista sonneista ei

ole saatavilla RP1 maaritysta, joten sonnin vaikutusta jalkeldisen isédna ei ole voitu tutkia.
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KUVA 15. RP1:n frekvenssien osuudet aineistossa eri vuosina

6.1.7 Spinal Dysmyelination (SPAST)

Spinal Dysmyelinationin varalta tutkittuja (taulukko 9) yksildita oli 4 897 koko aineistossa, jolloin tut-
kittujen osuus kaikista yksildista aineistossa on 17,5 %. Tutkittuja yksilita oli eniten vuonna 2019.
Tutkittujen osuus on kasvanut koko aineistossa vuodesta 2017 vuoteen 2019 yhteensa 50,5 %-yk-
sikkéa. Huomattavin yksittdinen nousu tutkittujen osuudessa on tapahtunut vuosien 2018 ja 2019

valillg, jolloin tutkittujen osuus nousi 49,4 %-yksikkoa.

TAULUKKO 9. SPAST:n tutkittujen ja tutkimattomien osuus aineistossa.

SPAST 2017-2019 2017 2018 2019
Tutkittuja 4 897 16 119 4762
Tutkimattomia 23142 8 895 9 604 4643
Yhteensa 28039 8911 9723 9 405

Tutkittujen  %-
osuus 17,5 0,2 1,2 50,6

SPASTIn osalta ei aineistosta I16ytynyt kantajia miltdan tutkintavuodelta, joten kantajien frekvenssi
on 0 %. Aineistosta l6ytyvista sonneista my6s yksikdan sonni ei kantanut SPAST haitallista DNA-

maaritystd, jolloin sonnienkin kantajien frekvenssi on aineistossa 0 %.



6.1.8 Spinal Muscular Atrophy (SMA)

27 (35)

Spinal Muscular Atrophyn osalta (taulukko 10) tutkittuja yksil6itd oli 20 989 koko aineistossa, jolloin

tutkittujen osuus kaikista yksildista aineistossa on 74,9 %. Eniten tutkittuja yksil6ita oli vuonna

2018. Huomattavin nousu tutkittujen osuudessa on tapahtunut vuosien 2017 ja 2018 valillg, jolloin

tutkittujen osuus nousi 16,3 %-yksikkoa.

TAULUKKO 10. SMA:n tutkittujen ja tutkimattomien osuus aineistossa.

SMA 2017-2019 2017 2018 2019
Tutkittuja 20989 6 140 8 285 6 564
Tutkimattomia 7 050 2771 1438 2841
Yhteensa 28 039 8911 9723 9405
Tutkittujen %-

osuus 74,9 68,9 85,2 69,8

SMA:n osuus tutkituista (kuva 16) vaihtelee vuosittain. Koko aineiston kantajien frekvenssi oli 0 %.

Suurin frekvenssi oli 1 % ja se l6ytyi aineistosta vuodelta 2018. Aineistosta l0ytyvista sonneista

SMA:ta kantoi kaksi sonnia, jolloin SMA:n kantajafrekvenssi on aineistossa 1 %. Naisté kahden son-

nin jalkeldisista ei [6ytynyt yhtdan kantajaa haitalliselle SMA-DNA-maaritykselle.
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KUVA 16. SMA:n frekvenssien osuudet aineistossa eri vuosina
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6.2 Haastattelut

6.2.1 Asiantuntijat

Asiantuntijoiden haastatteluista kavi ilmi, etta yleinen tietdmys DNA-maarityksista vaihtelee jonkin
verran asiantuntijoiden valilla, mutta tietoa maaritysten olemassaolosta on kuitenkin asiantuntija
tasolla. Asiantuntijat tuntevat paremmin lypsyrotujen kuin liharotujen DNA-maaritykset, mika on lin-
jassa yleisen tiedon kanssa. Lypsyroduista ayrshiren kohdalla tietdmys vaihteli eri asiantuntijoiden
valilld. Holstein rodun kohdalla tietdmys oli suurempaa, silla niiden DNA-maarityksista on ollut enem-
man tietoa saatavilla/ tietoa on korostettu enemman. Tietdmyksen lisdédminen DNA-maarityksista ja

niiden hyddyntamisesta kiinnostaa asiantuntijoita.

DNA-maaritystietojen kdyttd asiantuntijatydssa kiinnostaa asiantuntijoita, varsinkin taloudellisessa
mielessd. Asiantuntijoilla oli eroava kiinnostus oppia lisad madrityksista. Asiantuntijoiden mukaan
tilallisten kiinnostus DNA-madrityksia kohtaan ja niiden hyédyntdmiseen vaihtelee. Tilallisia kiinnos-
taa tieto kaikille roduille hyddyllisten maaritysten osalta enemman, kuin rotukohtaisista haitallisista
maarityksistd. Asiantuntijat nimedvat tilallisten kiinnostuksen DNA-maarityksia kohtaan muodostuvan

tilan rotujakaumaan perustuen.

DNA-maaritysten saaminen jalostuksen tueksi koettiin merkitykselliseksi niin nykyjalostuksen kuin
jalostuksen kehityksenkin ndakoékulmasta. Haastatteluissa asiantuntijat kokivat maaritykset yhdeksi
merkityksellisimmista asioista tahdnastisessa jalostuksen historiassa. Maarityksilla nahtiin myos ole-
van merkitysta jalostuksen taloudellisesta ja eettisestéd ndkdkulmasta katsottuna. Toinen asiantunti-

joista naki myds merkitystéd markkinoinnin kannalta.

6.2.2 Yrittajat

Case A:ssa on noin 40 lehman ja 20 nuorkarjan tila, jonka karja on 100 % ayrshirea. Tutkimuk-
sessa haastateltiin tilan yrittajaa. Yrittajan tietamys DNA-madrityksista ja niiden periaatteista oli huo-
mattava ja varsin perinpohjainen. Tietamys ei rajoittunut vain yleiseen tasoon vaan yrittdja tietoi-
suus ulottui myos rotukohtaisiin DNA-maarityksiin. Tietoisuus maaritysten hyddyntamisesta jalostuk-
sessa oli myds hyvin perusteellista. Lisaksi yrittdja tiesi tarkkaan oman karjansa maéarityksista seka

mistd han saa tiedon niista.

Yrittajalla oli luontainen kiinnostus DNA-maarityksia kohtaan, mika nakyi jo tiedon mé&arassakin. Yrit-
tajan kiinnostus maarityksista ei rajoittunut vain omaan karjaan vaan sita oli myds yleisella tasolla.

Kiinnostuksena oli myds maaritysten hyddyntéminen ja tiedonsaaminen yleiseen tietouteen.

DNA-maaritysten merkitys jalostuksessa on ollut merkittdvaa. Vaikkei maaritysten merkitysta ei
voida nimetd aivan merkittdvimmaksi asiaksi jalostuksessa on silld kuitenkin huomattava merkitys
jalostuksen historiassa ja kehityksessa yrittdjan mukaan. Maaritysten merkitys myds markkinoinnissa
kiinnosti yrittajaa. Merkitys korostuu vield erityisesti yrittdjan omassa karjassa ja jalostuksen kehityk-

sessa. Maarityksia on voitu hyddyntda osana jalostusta merkittévasti niiden yleistymisen jalkeen.
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Case B: on 60 lehman ja 30 nuorkarjan tila, jonka rotujakauma on 46 % holsteinia ja 54 % ayr-
shirea. Tilalla toimii yrittajapariskunta. Tutkimuksessa haastateltiin toista yrittdjista. Yrittajan tieta-
mys DNA-madrityksista oli vaihtelevaa. Yleiselld tasolla tietdmys oli siitd mitd DNA-maaritykset ovat
ja miten niitd voidaan hyddyntaa jalostuksessa. Tietdamysta puuttui rotujen valisista eroista ja rotu-
kohtaista DNA-maarityksista sekd DNA-madritysten laajemmasta hyddyntdmisesta jalostuksen tu-

kena. Tietdmys oman karjan DNA-maaritystuloksista ja niiden I6ytymisesta oli hyvalla tasolla.

Yrittajalla oli kiinnostusta lisata tietamystadn DNA-maarityksistd. Etenkin, mikali niilld pystyttaisiin
parantamaan tuotannon taloudellisuutta ja eettisyytta. Yrittajan kiinnostus hyédyntaa ja oppia lisaa

DNA- maarityksista korostui selkeasti oman karjan osalta kuin yleiselld tasolla.

DNA-maaritysten merkitys jalostuksessa on noussut yrittdjalla tietouden lisaannyttya. Maaritysten

alkuvaiheessa merkitys ei ollut kovin suuressa roolissa, mutta talla hetkellad yrittdja ndkemys on, etta
nailld maarityksilla on tai ainakin tulee olemaan olennainen rooli tulevaisuudessa jalostuksessa. Yrit-
tajien tilan rotujakauman kannalta yrittajé korostaa holsteinin DNA-maaritysten olevan merkitykselli-

sia, silla niilld on huomattava vaikutus eldimen lisdantymiseen.
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7 JOHTOPAATOKSET

7.1 Aineistotutkimus

Yleisesti erivuosien aikana aineistossa olevien eldinten maara vaihteli. Maaralla on ollut selkead nou-
sua tai laskua vuosien edetessa. Karjasta poistettujen yksiléiden osuus ja poistettujen eldinten idn
keskiarvo laski koko ajan vuosien edetessa. Yleisin ilmoitettu poiston syy oli “muu syy”. Genomites-
taus menetelmien kehittymisen mydtd myds testaushetken eldimen hiehoroolin osuus kasvoi aineis-
tossa koko ajan. Testaushetken roolilla ja poistojen idn keskiarvolla on selked yhteys toisiinsa, silla
hiehon maaritelma rajoittaa ikda. Kaikille DNA-maarityksille vapaiden yksildéiden osuus myds noussut
huomattavasti vuosien edetessa. Vapaiden yksildiden osuuden kehitykseen on vaikuttanut selkedsti

DNA-maaritysten huomattava tietoisuuden lisdantyminen viime vuosien aikana.

Kun tarkastellaan yksittdisten DNA-madaritysten osuutta ja tuloksia tutkimuksessa, ne ovat yhtenevai-
sessa linjassa yleisessa tiedossa olevan pohjoismaisen kantajafrekvenssin kanssa. Yleisesti
genomitestaustulosaineiston tulokset olivat myés yhtendisia sonniaineistosta I6ytyvien kantajatulos-
ten osalta (kuval7). Eri madritysten osuuksissa oli vaihtelua koko aineiston ja vuosien valilla (kuva
18). Kaikki kolme yleisintd aineistoista 16ytyvad DNA-maaritystd kdsittelivat eldinten tiineyhtyvyyttd
ja lisdantymista.
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KUVA 17. Genomitestaustulosaineiston ja sonniaineiston vuosien 2017-2019 kantajien frekvenssit.
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KUVA 18. Genomitestaustulosaineiston kantajatulosten kehitys koko aineistossa ja eri vuosina.



31 (35)

Selkeasti eniten kantajia 16ydettiin molemmista aineistoista BTA12:n osalta, se oli myds yleisin maa-
ritys erivuosina genomitestaustulosaineistossa. BTA12:n kantajia ei rajata pois jalostusohjelmasta,
jolloin sen yleistyminen on mahdollista niin naaraiden kuin sonnien kautta, mikali maaritysta ei huo-
mioida paritusvaiheessa. BTA12 voi jaada myds huomaamatta, mikali tila ei esimerkiksi testaa elai-
mia tai sen aiheuttamaa luomista ei valttamattd huomata tai sita ei tiedosteta haitallisena DNA-maa-
rityksend eldimesta. Genomitestaustulosaineistosta ei kdy mydskaan ilmi, ettd maarityksen yleisyy-
dessa olisi tapahtunut huomattavaa laskua, vaikka tutkittujen osuus on noussut huomattavasti ai-

neistossa.

Toiseksi ja kolmanneksi eniten kantajia I6ydettiin molemmista aineistoista BTA23:n ja AH1:n osalta.
Genomitestaustulosaineiston tuloksien mukaan kuitenkin kummankin maarityksen osuutta on onnis-
tuttu laskemaan tasaisesti vuosien aikana, samalla kun tutkittujen yksildiden osuus on noussut. Tal-
I6in kantajien osuuden pienentyminen on luotettavalla pohjalla. Kantajien osuuteen ja sen kehityk-

seen ei ole vaikuttanut negatiivisesti kantajien kayttd jalostusohjelmassa.

AH2-, BH2-, RP1-, SMA- ja SPAST-DNA-maaritysten osuudet ovat olleet vahaisia koko ajan ja niiden
kantajien osuuden kehitys on ollut positiivista. Kaikkien muiden maaritysten paitsi SMA:n tutkittujen
osuudet ovat nousseet vuosien edetessa. Maarityksistd vain BTA 12 ja AH2 liittyvat suoraan eldimen
tiinehtyvyyteen ja lisdédntymiseen. Muut ominaisuudet vaikuttavat joko kokonaan tai lisdksi myds

Tutkimuksesta kavi ilmi, ettd lisaantymiseen liittyvien DNA-madaritysten yleisyys oli yleisesti suurempi

kuin muihin osa-alueisiin liittyvien ominaisuuksien.

7.2 Haastattelut

Haastatteluissa saatiin hyvin kattavasti vastauksia. Kummassakin haastatteluryhmassa oli eroja ryh-
man sisalla liittyen DNA-maarityksiin. Yleisesti kuitenkin tietoisuutta ja kiinnostusta maarityksista oli

haastateltavien kesken, riippumatta oliko asiantuntija vai yrittaja.

DNA-madaritysten tietoisuuden kannalta kaikilla haastateltavilla oli jonkinlainen pohjatieto maarityk-
sista. Tietamys oli sidottua yleiseen tietoisuuteen maarityksistd seka haastateltavan kiinnostukseen
aiheesta. Tietoisuutta rotukohtaisista- ja varsinkin ayrshirelle ominaisista maarityksista olisi hyva
lisata niin asiantuntija- kuin yrittdjatasolla. Tietoisuuden lisdamisella voitaisiin nostaa maaritysten

yleistd hyddyntamista ja saada markkina-arvoa niille.

Kiinnostusta DNA-maarityksiin 16ytyi kaikilta haastateltavilta. Jokaiselle haastateltavalle nékdkulma
madritysten kiinnostavuuteen oli erilainen. Asiantuntijoiden kautta saatu tieto yrittdjien kiinnostuk-
sesta tdaydensi yrittajien nimeamaa kiinnostusta maarityksistd koskien omaa karjaa. Tieto kiinnostuk-
sen keskittymiseen yrittajien keskuudessa koskien oman karjan jalostamiseen ja maaritysten hyédyn-
tamiseen siind auttaa asiantuntijoita tarjoamaan palveluita ja tietoa tehostetutusti ja yksildllisesti.

Myds yleinen kiinnostus maaritysten tietouden lisddmiseen ja yleistamiseen on positiivinen asia.

DNA-maaritysten merkitys nousi selkeasti esille, koska jalostuksen historian ja kehityksen kannalta
kaikki nimesivat sen yhdeksi merkityksellisimmista asioista. Kumpikin haastattelu ryhma nosti esille
maaritysten merkityksen markkinoinnissa. Esille nousi myds eettiset ja taloudelliset merkityksen na-

kokulmat, joiden avulla pystytadn laajentamaan merkityksen kasitysta.
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Aineistotutkimuksen avulla voidaan paatella kohderyhman myétdilevan yleista tiedossa olevaa kanta-
jafrekvenssia. Tiedon avulla voidaan lisata tietoisuuttaa ja kiinnittdd huomiota haitallisten DNA-maa-
ritysten valttamiseen jalostuksessa. Hyodyntamisella ja valttamiselld pystytadn parantamaan jalos-
tuksen onnistumista.

Tutkimuksesta kay ilmi my6s tiineyteen liittyvien haitallisten DNA-maaritysten selkea yleisyys, jonka
avulla pystytdan nimeamaan selkeat ongelmakohdat niihin liittyen. Tunnistuksen avulla pystytdan
keskittymdan selkedsti ongelman poistamiseen ja parantamaan jalostuksen kannattavuutta ja eetti-
syytta. Aineistotutkimus antaa myds apuvalineitd ongelman poistamiseen, silla tutkimuksen perus-
teella genomitestausaineistosta l6ytyvien naaraiden kantajienfrekvenssi on samassa linjassa sonniai-
neiston kantajien kanssa. Rajaamalla pois sonneista haitallisten DNA-madritysten kantajat jalostuk-

sen yhteydessa voidaan ajan kuluessa saada pienennettya naaraidenkin katajienfrekvenssia.

Ihmisten tietamys DNA-maarityksistd alkaa yleistya vahitellen. Osalla tietdmys on nyt jo hyvalla ta-
solla, mutta yleisesti ndin ei voida todeta. Ihmisten tietdmys on sidoksissa kiinnostuksen kanssa. Li-
saamalla maaritysten kiinnostavuutta pystytadan myds lisadmaan tietoisuutta. Haastatteluiden poh-
jalta nékyy selvasti maaritysten merkittavyys jalostuksessa. Merkitys korostui monella eri tapaa. Se
ei rajoittunut vain maaritysten tulemiseen markkinoille vaan jakautui myos koskemaan eri osa-alu-
eita. Kiinnostuksen lisadmisella esimerkiksi merkittavyyden avulla voidaan maarityksistéd saada mm.

tehokas keino markkinoinnin tueksi.

Haastatteluista nousi selkedsti esille DNA-maarityksiin liittyvid haasteita, joita on tietoisuuden puute.
Haastattelut kuitenkin tarjosivat monenlaisia keinoja vastata haasteisiin. Tuloksista kay ilmi kuinka
haastateltavat nimeavat tapoja ja metodeja, joiden avulla tietoisuutta voitaisiin lisdta. Esimerkiksi
jalostusasiantuntijat ovat yksi reitti lisdtd karjanomistajien kiinnostusta ja tietdmysta maarityksia
kohtaan. Tutkimuksessa kuitenkin ilmeni heidankin tietonsa vahyyttd. Lisadmalla asiantuntijatason
tietdmysta vastaamaan saatavilla olevaa tiedon tasoa voidaan aikaan saada tehokas ja kattava reitti

lisata tietamysta.
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