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Esipuhe

Maamme kalasto on kehityshistoriallisesti nuorta koska kalat paésivit levittdytyméan
Suomeen vasta mannerjidn vetdytymisen myotd. Maan kohoamisen seurauksena vesi-
en virtaussuunnat ovat muuttuneet ja vedenjakajat ja muut maantieteelliset esteet ovat
erottaneet eri kalakannat toisistaan. Samasta lajista on kehittynyt kuluneiden tuhansien
vuosien aikana levinneisyysalueen eri osissa vallitseviin olosuhteisiin sopeutuneet ka-
lakannat. Tdma on jattdnyt jalkensd perintStekijoihin ja historiallisesti samaa alkupe-
radkin olevat eri vesistdjen kalakannat eroavat geneettisesti toisistaan.

Kalastomme on jo pitkddn kérsinyt elinympériston muuttumisesta, liiallisesta ja/tai va-
likoivasta kalastuksesta sekd suunnittelemattomista istutuksista joissa mm. poikasten
alkuperdi ei ole otettu huomioon. Muutokset ovat voimakkaimmin kohdistuneet kalas-
tomme arvokkaimpaan osaan, virtaavissa vesissé lisddntyviin lohiin, taimeniin, harjuk-
siin ja siikoihin seké jirvissd kutevaan nieridén. Monet erilaistuneet kannat on koko-
naan menetetty ja jéljelld olevat ovat pddosin taantuneita ja uhanalaisia niiden luon-
nonvaraisen lisdédntymisen vaarannuttua tai kdytyd mahdottomaksi.

Kalastomme jatkuva kdyhtyminen on johtanut lisdéntyvddn tarpeeseen turvata vield
jéljelld olevien uhanalaisten lajien ja kantojen sdilyminen viljelyn avulla. Riista- ja ka-
latalouden tutkimuslaitoksen (RKTL) hoitaman valtion kalanviljelyn keskeisin tehtdva
on kansainvilisten ja kansallisten velvoitteiden ja sopimusten mukaisesti turvata ta-
loudellisesti arvokkaiden kalalajien ja -kantojen sdilyminen viljelyn keinoin. Téhin
kuuluu niiden ylldpito viljelylaitoksissa (eldvdt geenipankit), perinndllisen aineksen
sdilytys maitipankissa, taantuneiden kantojen elvytysistutukset ja kotiutus uusiin
elinymparistoihin sekd korkealaatuisen médin tuotanto myds yksityiselle viljelylle is-
tutuspoikasten kasvatusta varten.

RKTL:n kalanviljelylaitoksiin on tallennettu kaikki kalataloudellisesti arvokkaimmat
kalakantamme; 12 alkuperdistd kalalajia ja muotoa ja ndistd lahes 70 eri kantaa. Maiti-
pankissa on liséksi 10 lajia ja 35 kantaa.

Vesiviljelyn tulosyksikén toimesta on édskettéin koottu viljelykantarekisteriin yhtendi-
seen muotoon tiedot tutkimuslaitoksen viljelylaitoksissa ja maitipankissa sailytyksessi
olevista kalalajeista ja -kannoista, niiden taustoista, tilasta ja monimuotoisuudesta
(RKTL, Kala- ja riistaraportteja nro 200).

Viljelyssd olevien kalakantojen perinndllisen monimuotoisuuden sdilyminen on toi-
minnan perusta ja kantojen luonnonmukaiseen kiertokulkuun palauttamisen ja elvyt-
tamisen edellytys. Vesiviljelyn tulosyksikkd onkin 1990-luvulta 1dhtien ollut mukana
ja tukemassa emokalastojen perinnéllisen tilan, kantojen vilisten erojen ja monimuo-
toisuuden selvittdmistd koskevaa tutkimustyotd. Tavoitteena on tutkimustuloksiin no-
jautuen pyrkid saamaan viljelykantojen monimuotoisuus vastaamaan mahdollisimman
paljon luonnonkannoissa vield tavattavaa monimuotoisuutta. Yhteistybosapuolina ovat
olleet paitsi tutkimuslaitoksen kalantutkimusyksikdt, myds erityisesti Helsingin yli-
opiston Ekologian ja systematiikan laitoksen Populaatiobiologian osastossa professori
Esa Rannan johdolla toiminut tutkijaryhma.

Laaja ja monipuolinen, paljon tyGtd, suunnittelua ja jarjestelyja kaikkien osapuolien
kesken vaatinut viljelykantojen tilaa koskeva hanke on valmistumassa. Tutkimuksissa
kéytettyd ja hyddynnettyd mikrosatelliitti-DNA-tekniikkaa ovat tyon aikana erityisesti
kehittdneet akatemiatutkija Craig Primmer Helsingin yliopistosta ja FT Teija Aho,
nyttemmin Uppsalan yliopistosta. Tutkija Mikko Koskinen on yhdistdnyt mikrosatel-
liitti-DNA-tekniikkaa mitokondrio-DNA -tekniikkaan harjuskantojen alkuperdd kos-
kevissa toissddn. Erikoistutkija Jorma Piironen ja laitosjohtaja Markku Pursiainen ovat
tutkimuslaitoksen osalta olleet keskeisessd asemassa hankkeen etenemiselle. Esitin
kaikille edellamainituille parhaat kiitokset tuloksellisesta ja hyvin sujuneesta yhteis-
tyOsta.




Tama raportin tavoitteena on tarkastella viljelysdilytyksessd olevien kalakantojen ge-
neettisen tictokannan perusteita ja rakennetta ja viljelyssd kédytettdvid menettelytapoja
monimuotoisuuden turvaamiseksi. Viljelyssd olevien taimenten, harjusten ja siikojen
monimuotoisuutta tullaan kisitteleméén erillisissad raporteissa. Néiden julkaisujen li-
séksi viljelykantojen geneettistd rakennetta on jo késitelty monissa tieteellisissa julkai-
suissa jotka on mainittu timén raportin kirjallisuusluettelossa. RKTL:n laitoksissa vil-
jelyssd olevien lohikantojen monimuotoisuutta koskevat mikrosatelliitti-DNA-
tutkimukset ovat myds kdynnissd FT Marja-Liisa Koljosen toimesta.

Kai Westman

Vesiviljelyjohtaja




1. Johdanto

Riista- ja kalatalouden tutkimuslaitoksella on viljelyssd 12 alkuperdistd kalalajia ja
ndistd ldhes 70 eri kantaa, rapu, sekd lisdksi erditd vieraita lajeja (Makkonen ym.
2000). Naistd suurin osa on madintuotantoviljelyssé, eli laitoksille perustetaan ja niissa
ylldpidetddn emokalastoja, joista lypsetty méti siirtyy padosin yksityisen poikaskasva-
tuksen kautta istutuksiin. Emokalojen perinndllinen aines viélittyy siten niiden jilkeldi-
siin eli takaisin luontoon ja sen olosuhteisiin. Luonnonkalakantojen hoidon yhteni
padtehtdvind on sdilyttdd kantojen erilaisuus ja perinndllinen monimuotoisuus. Koska
emokalastoilla ja siten valtion kalanviljelylld on téssi keskeinen rooli, pditettiin Riis-
ta- ja kalatalouden tutkimuslaitoksen vesiviljelyn tulosyksikdssd 1990-luvulla ryhtya
kartoittamaan emokalastojen perinndllistd tilaa, erilaisuutta ja monimuotoisuutta eli
biodiversitteettid. Toiminnalla on ollut ja tulee olemaan suuri vaikutus mm. vesivilje-
lyn laatujéarjestelmén (sertifioitu ISO 9001-jarjestelmd) menettelyohjeisiin. Tulokset
ovat nyt valmistumassa taimenten, harjusten ja siikojen osalta (esim. Aho 2000, Aho
2001).

Tamaén julkaisun tarkoituksena on selventdd geneettisen tietokannan perusteita ja ra-
kennetta, mittaristoa ja geneettistdi monimuoisuutta erityisesti RKTL:n vesiviljelyn
omiin tarpeisiin mutta laajemminkin koko vesiviljelyn kdyttoon monimuotoisuuden
sdilyttdmiseksi emokalanviljelyssd. Aineistoa on kaytetty jo tutkimuslaitoksen vesi-
viljelyn sisdisessd koulutuksessa. Lukemista helpottamaan on keskeisin kéytetty ter-
mist6 koottu ja kuvailtu kirjoituksen liitteeksi mukaillen padasiassa Jugan ym. (1999)
selityksid ja siksi termejd ei ole tekstissd enemmalti selitetty. Liitteessé selitetyt termit
on alleviivattu varsinaisessa tekstissé.

Tama kasilld oleva kirjoitus on ensimmdinen sarjassa, jonka seuraavat osat tulevat ka-
sittdimdin omina niteindédn viljelyssd olevien taimenkantojen, harjuskantojen ja siika-
kantojen emokalastojen mikrosatelliitti-DNA —selvitysten tulokset.

Tahan julkaisuun on otettu myos liitteeksi luettelo siitd keskeisimmasta kirjallisuudes-
ta, mika ldheisesti sivuaa julkaisun sisdltod ja kalakantojen perimén tutkimustuloksia
yleensa.




2. Emokalastojen geneettisen tietokannan perus-
teet ja rakenne

2.1. Mikrosatelliitti-DNA: mita se on

2.1.1. Mikrosatelliittigeeni

Mikrosatelliittigeenit ovat ns. ei-koodaavaa DNA:a, eli ndma geenit eivét sddtele mi-
tddn yksilon ominaisuutta tai elintoimintoja. Ne ovat siis pelkédstddn merkkigeenejé,
jotka kuvastavat kunkin yksilon kaikkien geenien monimuotoisuuden tasoa. Néin ol-
len ne ovat ns. neutraaleja geenejd, ja mikrosatelliittigeeneissd tapahtuvat mutaatiot
sdilyvat populaatiossa, koska niihin ei kohdistu luonnonvalintaa. Ominaisuuksia koo-
daavien geenien osalta luonnonvalinta karsii populaatioista haitallisesti vaikuttavia
mutaatioita. Mikrosatelliittigeeneissd mutaatioita tapahtuu paljon, joten muuntelua on
paljon, ja hyvin pienetkin geneettiset erot eri populaatioiden ja jopa saman kannan eri
ikdluokkien vélilld on mahdollista 16ytaa.

Mikrosatelliitti on ns. markkerigeeni, jota kdytetddn geneettisen tutkimuksen apuvili-
neend (Goldstein & Schldtterer 1999). Mikrosatelliitit, kuten muutkin geenit, 16ytyvit
kalojen (kuten korkeampien elididen yleensdkin) solujen tumissa sijaitsevista kro-
mosomeista. Mikrosatelliitilla (mikrosatelliittigeenilld) tarkoitetaan sellaista osaa pe-
rimdn DNA-sekvenssistd jossa tietyt emékset toistuvat useita kertoja perdkkain (esi-
merkiksi CACACA...). Mikrosatelliitilla yhden toistojakson pituus voi olla kahdesta
viiteen emisparia. Ndiden toistojaksojen madrd yksiloilld voi vaihdella. Yksiloilld voi
siis olla tietystd mikrosatelliittigeenistd erilaiset geenimuodot eli alleelit (esimerkiksi
CACA ja CACACA). Tatd emaksien lukuméadran vaihtelua kutsutaan mikrosatelliitti-
muunteluksi.

Kullakin yksilollda on kussakin mikrosatelliittilokuksessa (geenipaikassa) kaksi allee-
lia, jotka voivat olla saman- tai eripituisia. Niistd toinen on peritty ’aidiltd’ ja toinen
’iséltd’. Yksilod, jonka molemmat alleelit ovat samanlaiset, kutsutaan homotsygootti-
seksi tdmén mikrosatelliittilokuksen suhteen (esim. CACA ja CACA). Vastaavasti eri-
laiset alleelit omaavaa yksilod kutsutaan heterotsygoottiseksi (esim. CACA ja
CACACA). Mitd enemmén nditd eri geenimuotoja kunkin kannan yksil6iltd 16ytyy, si-
td monimuotoisempi tuo kanta on.




CACACACA
CACACACACACACA
CACACA
CACACACACA

¥ A SINGILE NUCLEOTIDE

Heterotsygoottinen yksilo:

— CACACACACA —

—_— CACACACACACACA ——

Homotsygoottinen yksilo:

— CACACACA —_—
—_— CACACACA - ~—

Kuva 1. Kaavakuva mikrosatelliittigeeneista. Kirjainjonoilla on kuvattu kahden eri yksi-
I6n yhden mikrosatelliittilokuksen alleelit (CACA-emaésjaksot). Esimerkkind heterotsy-
goottinen ja homotsygoottinen yksilé taman mikrosatelliittilokuksen suhteen.

2.1.2. Pienet naytteet riittavat

Mikrosatelliittianalyyseihin tarvittava DNA -mééré on erittdin pieni. Néytteeksi riittdd
pieni evidnpalanen, verindyte tai suomu, jolloin ndytteet voidaan ottaa myds eldviltd
kaloilta. Naytteet voidaan séilod etanoliin ja séilyttdd huoneenlimmossé useita vuosia,
mistd on huomattavaa etua varsinkin, kun niytteet on otettava kenttidolosuhteissa.

Merkittdava etu on myds mahdollisuus analysoida hyvinkin vanhoja niytteitd. Vanhois-
ta suomundytteistd (suomujen pinnalla olevista ihosoluista) on mahdollista eristdé ja
monistaa DNA:ta mikrosatelliittianalyyseihin tarvittava méaard. Télldin voidaan ver-
tailla nykyéédn eldvien kalojen geneettisti monimuotoisuutta sithen monimuotoisuu-
teen, joka populaatiossa vallitsi esimerkiksi ennen luonnontilan muuttumista tai istu-
tustoiminnan aloittamista.

Kaytdnnossid ndytteenotto tapahtuu leikkaamalla saksilla tai terdvalld veitselld pieni
palanen (1x1 mm tai véhén suurempi) misté tahansa evésté (harjuksilla kuitenkin mie-
luimmin rasvaevistd). Evénpalanen tulee sdilod ndyteputkeen véhintdédn 95% puhtaa-
seen etanoliin. Sakset tai veitsi on syytd pyyhkid paperiin ja mielellddn kastaa etano-
liin joka leikkauksen vilissd, jotta soluja ei kulkeudu vélineiden mukana naytteesti
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toiseen. Tarvittaessa useita ndytteitd voi sdilod samaan purkkiin, mikali leikatut palaset
ovat ehjid (jotta eri yksildiden néytteet pysyvait erilldédn).

Niytteiden késittelyd laboratoriossa on esitelty tarkemmin muissa yhteyksisséd (esim.
Aho 1999 ja Primmer ym. 1999).

2.2. Mita mikrosatelliitit voivat kaloista kertoa?

Mikrosatelliittigeenit ovat mendelistisesti periytyvid (jdlkeldinen perii toisen alleelin
didiltddn ja toisen iséltddn), joten ne soveltuvat erityisen hyvin paitsi geneettisen
muuntelun kuvaamiseen, myds sukulaisuussuhteiden ja vanhempien selvittimiseen
viljelyyn otetuissa emokalaparvissa ja niistd tuotetuissa jilkeldistoissd. Talldin voi-
daan suoraan seurata sitd, kuinka hyvin eri perheiden jilkeldiset selviytyvit viljelyolo-
suhteissa. My0s yksiloiden véliset sukulaisuussuhteet on mahdollista selvittdd vertai-
lemalla yksildiden geenimuotoja keskenéén ja niiden samankaltaisuutta koko populaa-
tion tai parven geenimuotoihin verrattuna. Talloin selvidéd esimerkiksi se, kuinka pal-
jon tdyssisaruksia tietyn ikdluokan parvessa on. Ehké térkeinti ja kaikkein arvokkainta
on kuitenkin saada mikrosatelliittien avulla selkoa siitd, miten luonnosta saatu perin-
noéllinen aines sdilyy viljelyolosuhteissa ja kuinka hyvin luonnon valitsema perima
saadaan siirrettyd istukaspopulaatioihin ja takaisin luonnonvalinnan vaikutuspiiriin.

Mikrosatelliittiaineistosta voidaan my0s selvittidd, onko populaatio kulkenut geneetti-
sen pullonkaulan lépi, toisin sanoen onko populaation lisddntyvien yksildiden médra
ollut jossain vaiheessa niin alhainen, ettd se on vaikuttanut populaation geneettiseen
koostumukseen. My®ds lisdéntyvien yksildiden méaira, eli efektiivinen populaatiokoko
on mahdollista laskea geenimuotojen esiintyvyyksien perusteella. Tilloin voidaan
saada selville esimerkiksi kunkin parven perustajien todellinen mééra, eli onko kaikki-
en hedelmdityksiin kéytettyjen koiraiden ja naaraiden jélkeldisid selvinnyt poikasiksi
(tai aikuisiksi) asti. Odotettua (Hardy-Weinbergin tasapainon mukaista) heterotsygo-
tia-astetta ja havaittua heterotsygotia-astetta vertaamalla voidaan myds selvittdd poik-
keaako jonkin populaation geneettinen rakenne satunnaisesta, toisin sanoen esiintyyko
populaatiossa esimerkiksi sukusiitosta. Poikkeamia H-W -tasapainosta voidaan myds
kayttdd apuna pédteltdessd ovatko kannat (tai parvet) mahdollisesti sekoittuneet kes-
kendén.

Yksittdisten parvien ja kantojen ominaisuuksien selvittdmisen liséksi voidaan tietysti
vertailla eri kantoja keskenéén. Téll6in voidaan populaatioiden vilisid geneettisid ero-
ja testata tilastollisilla testeilld, esimerkiksi testaamalla eroja geenimuotojen taajuuk-
sissa. Erojen suuruutta kuvaamaan voidaan laskea nk. Fgr-arvo, mikéd kertoo sen,
kuinka monta prosenttia kokonaismuuntelusta esiintyy populaatioiden vélilla ja kuinka
paljon populaatioiden sisdlld. Tamé& on siis suora populaatioiden vilisten erojen suu-
ruuden mittari; mitd suurempi Fgsr-arvo, sitd erilaisempia populaatiot ovat. Useiden
kantojen vilisid eroja voidaan myos tarkastella geneettisten etdisyyksien avulla. Tal-
16in kantojen geneettisen samankaltaisuuden perusteella voidaan rakentaa ‘sukupuu’,
joka kertoo kuinka ldheistd sukua (kuinka geneettisesti samankaltaisia) kannat toisiin-
sa ndhden ovat.

Erityisen kiyttokelpoinen sovellutus on yksildiden maérittdminen ‘oikeisiin’ populaa-
tioihinsa kuuluviksi. Télloin voidaan analysoida epéilyttivét kalat, ottaa niytteet niistd
kannoista, joihin kalat todennikoéisesti kuuluvat, ja tietokoneohjelman avulla méaarit-
tdd, mitd kantaa lahimpéna tutkittavat kalat ovat. Kdytdnnon esimerkkejd tistd voivat
olla mm. saaliskoostumuksen (saaliskalojen alkuperidn) seuranta, vaelluskalojen ek-
sykkien kotijoen selvittiminen, mahdollisten laitoksilta karanneiden kalojen osuuden
arvioiminen tai vaikkapa kalastuskilpailujen tuloskiistojen ratkaiseminen, jos voittoka-
lan saantipaikasta on epaselvyytti (esim. Primmer ym. 2000).




2.3. Mikrosatelliitit ja muut periman tutkimismenetelmat

2.3.1. Mikrosatelliitit verrattuna entsyymielektroforeesiin

Mikrosatelliittisekvenssien havaittu mutaationopeus on huomattavan suuri, jopa nelin-
kertainen allotsyymeihin verrattuna, minkd ansiosta myos mikrosatelliittien muuntelun
médrd on huomattavasti suurempaa kuin aikaisemmin paljon kdytetylld entsyymielekt-
roforeesilla havaittu muuntelu. Mikrosatelliittilokuksissa on yleensd enemmén alleele-
ja ja heterotsygotia-aste on usein yli 50 %. Tdmédn ansiosta mikrosatelliittimenetelma
soveltuu erittdin hyvin populaatioiden muuntelun méaéirén ja geneettisen rakenteen ku-
vaamiseen. Koska mikrosatelliitit ovat hyvin muuntelevia, sopivia markkereita kaytta-
en pienetkin populaatioiden véliset erot, esimerkiksi joen eri haaroissa lisdéntyvien
kantojen erilaistuminen, on mahdollista 16ytdd. Entsyymielektroforeesia kaytettdessa
tdllainen mittaustarkkuus on usein mahdotonta vihdisen muuntelun takia. Mikrosatel-
liittimenetelmélld onkin 16ydetty geneettisid eroja sellaisten populaatioiden valill,
jotka on allotsyymit6issd todettu geneettisesti samanlaisiksi. Suuresta muuntelun maa-
rastd on etua myds vanhemmuusanalyysissd; mikrosatelliiteilla voidaan saavuttaa yli
99 %:n luotettavuus oikeiden vanhempien selvittdmisessé, kun se allotsyymeja kaytet-
tdessd jad parhaimmillaankin n. 50 %:iin.

Mikrosatelliiteilla voidaan myds selvittdd yksildiden vélisid geneettisen monimuotoi-
suuden eroja ja ndin liittdd geneettinen tieto esimerkiksi yksiloiden lisddntymisominai-
suuksiin.

Entsyymielektroforeesin kéyttda rajoittaa muuntelevien lokusten pieni médréd, kudos-
ndytteiden oton edellyttimi kalojen tappaminen, ndytteiden viliton pakastaminen ja
myos sdilytys pakastettuna. Toisaalta mikrosatelliittianalytiikka on huomattavasti kal-
lilmpaa ja osin ty6lddmpéé kuin allotsyymien kaytto. Mikrosatelliittitekniikan automa-
tisointi ndytteiden ajosta aineiston késittelyyn kuitenkin mahdollistaa nopeamman ja
tehokkaamman aineiston analysoinnin kuin elektroforeesia kaytettidessa. Kustannuksia
voidaan my0s alentaa optimoimalla analytiikka siten, ettd mahdollisimman suuri méaa-
rd naytteitd ja lokuksia analysoidaan kerralla. Kustannukset myos vaihtelevat huomat-
tavasti tutkimuksessa tarvittavien lokusten maarésta riippuen.

Tietoa eri molekulaaristen menetelmien kaytostd 10ytyy enemmain esim. teoksesta
Smith & Wayne (1996).

2.3.2. Eri menetelmilla saatujen tietojen yhdistely

Parhaimmillaan eri tarkoituksissa kéytettavilld geneettisilld menetelmilld saadut tiedot
tukevat ja tdydentévit toisiaan. Mikrosatelliittiaineiston parhaita puolia ovat sen tark-
kuus ja monipuolisuus, mikd mahdollistaa populaatioiden tilan tarkan analysoinnin ja
seurannan. Toisaalta esimerkiksi mitokondrio-DNA -aineistot saattavat antaa parem-
paa tietoa populaatioiden levidmishistoriasta. Talloin yhdistdméalld ndmé hieman eri-
tyyppiset aineistot keskenéén, saadaan usein hyvin kattava ja monipuolinen tietopaket-
ti populaatioiden historiasta ja nykytilasta.

Mikéli halutaan suoraan verrata keskendidn esimerkiksi eri populaatioiden monimuo-
toisuuden tasoa, tulee vertailut padsddntdisesti tehdd samaa menetelmad kayttden. Ta-
mai siksi, ettd esimerkiksi heterotsygotia-asteet vaihtelevat eri menetelmien kesken
suuresti, ja tilldin niiden suora vertailu ei ole mahdollista. On myds syytd muistaa, etti
jopa saman menetelmén sisdlld esiintyy vaihtelua, koska eri mikrosatelliittigeenipaik-
kojen heterotsygotia-asteet voivat olla hyvinkin erilaisia. Mikéli eri populaatioita halu-
taan suoraan verrata keskendin, tulee vertailuun kdyttdd samoja mikrosatelliittilokuk-
sia. Mikéli lasketaan keskiarvot esimerkiksi kuuden lokuksen heterotsygotia-asteista
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tai alleeliméddristd, tulee ndiden kuuden lokuksen olla samoja vertailtavissa populaati-
oissa. Analysoidun yksiloméérdn vaihtelu vaikuttaa luonnollisesti myds havaittujen
geenimuotojen (alleelien) méérdédn, joten myds tutkitun yksiloméadrén tulisi olla suun-
nilleen sama. Tdma ei kuitenkaan ole ldheskédn yhtd ongelmallista kuin eri lokusten
vertailu, silld yksilomééran korjaamiseksi vastaamaan verrattavan populaation tasoa
on olemassa laskentamenetelmai, jolloin tulokset saadaan vertailukelpoisiksi (Ewens
1972).

2.3.3. Mahdolliset uudet menetelméat

Mikrosatelliittitekniikka tarkastelee geneettisid ominaisuuksia jo DNA:n emésten ta-
solla, eli pienimmistd perimin rakenneyksikoistd. Tétd tarkempaa menetelmdi on siis
vaikea kehittdd. Tulevaisuuden kysymys lieneekin, onko mikrosatelliittitekniikka jois-
sain tapauksissa liian tarkka menetelmai, eli muuntelua on joissakin tapauksissa liikaa,
puhutaan hypermuuntelevista lokuksista. Molekyyligenetiikka tieteen apuvélineend
kehittyy kuitenkin nopeasti, joten on todenndkdisté, ettd uusia menetelmid kehitetdén
ja tulee kéyttoon ajan mittaan. Taté kirjoitettaessa ei kuitenkaan uusia mullistavia me-
netelmié ole ndkopiirissd, joten mikrosatelliittitekniikka tullee séilyttiméédn paikkansa
erittiin kayttokelpoisena menetelméni vield pitkalle tulevaisuuteen.




3. Emokalastojen geneettisen tietokannan mittaristo

3.1. Monimuotoisuus

3.1.1. Havaittu geenimuotojen maara

Havaittu geenimuotojen maérd tarkoittaa kussakin populaatiossa havaittuja saman
geenin eri muotoja eli alleeleja. Jokaisella yksil6114 on kaksi kopiota kustakin geenisti,
siis myos mikrosatelliittigeenistd, joista toinen on peritty naaraalta (didiltd) ja toinen
koiraalta (isdltd). Harvinaiseksi geenimuodoksi sanotaan sellaista, jonka taajuus on al-
le 5 %, eli kyseistd geenimuotoa tavataan populaatiossa alle viidelld yksilolld sadasta.

3.1.2. Heterotsygotia-aste, havaittu ja odotettu

Havaittu heterotsygotia-aste, lyhenteeni H,, tarkoittaa erilaiset geenimuodot omaavien
(heterotsygoottisten) yksildiden suhteellista osuutta populaatiossa.

Odotettua heterotsygotia-astetta, lyhenteend H., kuvaa myos termi geenidiversiteetti.
H. on geenimuotojen miirin perusteella laskettu odotettu heterotsygotia-aste. Geeni-
diversiteetti vastaa odotettua heterotsygotia-astetta satunnaisesti lisddntyvéssid popu-
laatiossa. Mikili populaation tai kannan sisilld yksilot lisddntyvét satunnaisesti, eikd
esimerkiksi sukusiitosta tai yksilomiirin romahduksia ole esiintynyt, noudattavat
geenimuotojen taajuudet nk. Hardy-Weinbergin taajuuksia. Populaation geenimuoto-
jen taajuuksien sanotaan tdlloin olevan Hardy-Weinbergin tasapainotilassa. Talldin
havaittu heterotsygotia-aste ja geenidiversiteetti ovat suunnilleen yhtd suuria. Poik-
keamat H-W-tasapainotilanteesta voidaan testata tilastollisesti.

3.2. Efektiivinen populaatiokoko

3.2.1. Perustajayksilot

Perustajayksil6illa tarkoitetaan viljelyyn otettavan parven hedelmdityksissa kaytettyja
naaraita ja koiraita. Ndiden emojen ominaisuuksista maérdytyy hyvin pitkille se,
kuinka monimuotoinen tuleva viljelty emoparvi geneettisesti on (vrt. efektiivinen ko-
ko). Teoriassa emoparveen voidaan saada korkeintaan sama mééra perinndllistd muun-
telua kuin perustajayksiloissd on olemassa. Kéytinnossi toteutuneeseen efektiiviseen
kokoon vaikuttavat mm. perustajaemojen paritustavat, jilkeldismdardn vaihtelu eri
perheissé (parituksissa) ja mahdollisesti eri tavoin parven sisélld ilmenevé kuolevuus
ennen sukukypsyysikaa.

3.2.2. Teoreettinen efektiivinen populaatiokoko (Ne)

N, kuvaa lisdéntyvén eli perinnollisessd mielesséd tehokkaan populaation kokoa , miki
on aina pienempi kuin populaation yksildiden kokonaismdéirad. Tarkkaan ottaen efek-




tiivistd populaatiokokoa kuvaavilla kaavoilla lasketaan, milld todenndkoisyydelld sa-
ma geeni kahdella yksil6lld on perdisin samalta naaraalta ja samalta koiraalta. Sen las-
kemiseen ideaalipopulaatiossa, jolta luonnossa edellytetddn mm. vakaata populaa-
tiokokoa, satunnaista pariutumista ja tasaista sukupuolijakaumaa ym., kdytetdan eri ti-
lanteissa seuraavia kaavoja (kts. Roff 1997):

a) Kéytetddn eri maira naaraita ja/tai koiraita:
Ne = (4 x Nn x Nk)/(Nn + Nk),

Ni = naaraiden lukuméiéré ja Ny = koiraiden lukumé&éra.

b) Populaatiokoko vaihtelee perdkkéisissa vuosiluokissa:
Ne = (1/t x 21/Ni)-1,

missé t = vuosiluokka ja N; = populaatiokoko vuosiluokassa t

c¢) Populaatiokoko vaihtelee ja kdytetddn eri mairé naaraita ja/tai koiraita:
Ne=[1/t x X(1/4 N, + 1/4 NI,
symbolit ovat samat kuin edellé.

Jos populaatiokoot (Ni ) ovat suhteellisen suuria, on efektiivinen populaa-
tiokoko likimain populaatiokokojen harmoninen keskiarvo:

1/ Ne =1/t x 2X1/Ni

d) Jélkeldisten lukumédrd/emokala vaihtelee, populaatiokoko pysyy vakiona:
Ne = (4N-2)/(Vk+2),
Vk = jélkeldismééran varianssi/emokala.

Siis jos kaikilla naarailla ja koirailla on yhtd monta jilkeldisti tai perheiden
jélkeldisméadra on tasattu (eli Vk = 0), on:

Ne =2N-1

eli huomattavasti suurempi kuin kdytettyjen emojen lukuméérien perusteella
laskettu efektiivinen populaatiokoko.

3.2.3. Toteutunut efektiivinen populaatiokoko

Mikrosatelliittiaineistosta laskettu toteutunut efektiivinen populaatiokoko, eli lisdédnty-
vien yksiloiden médrd on laskettu Hillin (1981) metodia kdyttden. Timi menetelma
edellyttdd, ettd populaatioiden vililld ei ole muuttoliikettd, ts. ettd populaatiot ovat toi-
sistaan eristyneitd. Mikdli muuttoliikettd (merkittavésti eksykkejd, karkulaisia laitok-
silta tai istutuksia vierailla kannoilla) esiintyy, arvio efektiivisestd populaatiokoosta
saattaa olla liian suuri. Menetelmé on sitd tarkempi, mitd suurempi analysoitu yksilo-
maérd on, joten alle 20 yksilon otoksista laskettuihin tuloksiin on suhtauduttava vara-
uksella. Edelleen, mitd vanhemmasta parvesta on kysymys, sitd enemmén yksilditd on
todennékdisesti kuollut. TAmé pienentéd mikrosatelliittiaineistosta laskettua efektiivis-
td perustajamédrdd, mutta kyllakin kuvaa hyvin kyseisen parven jélkeldistolle valitta-
maé perinndllisen taustan laajuutta. Toisin sanoen, mitd nuoremmasta parvesta on ky-
symys, sitd luotettavampi aineistosta laskettu perustajapopulaation efektiivinen koko
on.
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3.3. Geneettinen pullonkaula

Geneettiseksi pullonkaulaksi kutsutaan tilannetta, jossa populaation lisddntyvien yksi-
16iden midrd on romahtanut hyvin pieneksi. Tdmi nidkyy mikrosatelliittiaineistossa
voimakkaana heterotsygotiaylijaddménd, mikd on my0s tilastollisesti testattavissa (Lui-
kart & Cornuet 1998). Kyseinen testi vaatii kuitenkin véhintddn kymmenen mik-
rosatelliittigeenipaikan analysointia luotettavien tulosten saamiseksi. Viljelyssd olevi-
en emokalastojen perimin ja monimuotoisuuden kartoitustydssé ei ole tilastollista tes-
tid kdytetty, vaan geneettisen pullonkaulan mahdollisuuteen viitataan tapauksissa, jois-
sa heterotsygotiaylijaidmaa aivan ilmeisesti esiintyy.

3.4. Yksiloiden valinen sukulaisuus

Mikrosatelliittitekniikka on tuonut muassaan myds mahdollisuudet selvittdd parven tai
populaation yksildiden vilisid sukulaisuusasteita. RKTL:n emokalastojen analyyseissa
kéytetty nimenomaan mikrosatelliittiaineistoille kehitetty menetelmé on uusi ja sitd
sovelletaan tiettdvasti ensimmaistd kertaa viljelyparvien sukulaisuusasteiden laskemi-
seen.

Parven yksiloiden vilinen keskindinen sukulaisuusaste, r-arvo,on laskettu kdyttden oh-
jelmaa Delrious (Bjorklund & Stone 2001). Ohjelma laskee mikrosatelliittiaineistosta
jokaisen yksiloparin vilisen sukulaisuuden, ja niistd pareittaisista arvoista on laskettu
keskiarvo koko parvelle. Tayssisaruksia vastaa r-arvo 0,5, arvo r = 0,25 tarkoittaa puo-
lisisaruksia ja r = 0,125 serkuksia. Tutkituille taimenten, harjusten ja siikojen kullekin
emoparvelle on laskettu tdyssisarusparien ja sukulaisparien osuudet kaikista pareittai-
sista vertailuista. Tdyssisarina pidetiddn kaloja, joiden r > 0,375 ja sukulaisuuden tilas-
tollisena raja-arvona paddyttiin aineiston tarkastelun perusteella kdyttdimaan r-arvoa
>0,07.

Tama uusi menetelmd on my0s sitd tarkempi, mitd suurempi tutkittu yksiloméara ja
analysoitujen geenipaikkojen mdiard on. Mahdolliset poikkeamat Hardy-Weinbergin
tasapainosta vaikuttavat r-arvoihin (menetelmé edellyttdd satunnaista pariutumista),
joten niiden parvien tai populaatioiden osalta, joissa poikkeamia havaitaan, tulee r-
arvoja tarkastella viitteellisind. Tédssd vaiheessa menetelmad kannattaa kayttdd 1ahinna
emoparvien keskindisessé vertailussa.

Emokalastojen geneettisessd tietokannassa sukulaisuusaste on varsinaisen tutkimuk-
siin perustuvan luokittelun perusperiaatteiden puuttumisen johdosta késitellyn aineis-
ton tarkastelun perusteella paadytty luokittelemaan seuraavasti:

Luokittelu Sukulaisuusaste Tayssisarparit Sukulaisosuus
(r): (%) (%)
erittiin alhainen <0.06 - <20
alhainen 0.061-0.070 <5 20.1-25
keskimaarainen 0.071-0.100 5.1-10 25.1-30
korkea 0.101-0.110 10.1-15 30.1-35
erittiin korkea >0.111 >15.1 >35.1
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3.5. Kantojen valiset erot

Kantojen vilisten erojen analyysi perustuu eroihin geenimuotojen taajuuksissa sekd
madrissd. Geenimuotojen taajuuksiin perustuva testi (population differentiation test)
kertoo onko kantojen vililld eroja geenimuotojen taajuuksissa. Fgr-arvo puolestaan
mittaa kantojen vilisen erilaisuuden suuruutta, eli montako prosenttia kokonaismuun-
telusta esiintyy kantojen vililld verrattuna kantojen sisdiseen geneettiseen muunteluun
(esim. Fst = 0,0529 tarkoittaa sité, ettd 5,29 % mitatusta tai havaitusta muuntelusta
esiintyy kantojen vililld ja loput kantojen sisilld, eli ovat yksiloiden vélisid). Mitd
suurempi Fgr-arvo on, sitd erilaistuneempia kannat ovat. Fgr-arvon tilastollinen mer-
kitsevyys kertoo sen, poikkeaako arvo nollasta. Mikili arvo ei ole tilastollisesti mer-
kitseva, kannat eivét siten ole geneettisesti ainakaan tutkittujen lokusten osalta erilais-
tuneita. Mikrosatelliittimenetelmén tarkkuuden ansiosta menettely on varsin oleellinen
kantojen erilaisuutta arvioitaessa.

Alla olevaan taulukkoon 1 on keritty esimerkkejd geenimuototestin tuloksista ja Fgr-
arvoista.

Taulukko 1. Erdiden plankton-, pohja- ja jarvisiikakantojen seka peledsiian valiset F -arvot
tilastollisine merkitsevyyksineen (ylempi rivi) ja geenimuotojen taajuuksia testaavan ana-
lyysin tulos (alempi rivi). Merkitsevyystasot ovat seuraavat:

***: p<0,001, **: 0,001<p<0,01, *: 0,01<p<0,05, NS: ei tilastollisesti merkitseva.

Plankton- Plankton- Plankton- Pohjasiika, Pohjasiika, | Jérvisiika,
siika, siika, siika, Kallunkijarvi | lvalojoki Simpeleen-
Sotkamon Pielisjoki Koitajoki jarvi
reitti

Plankton- 0,00162***

siika, >

Pielisjoki

Plankton- 0,00162*** | 0,00041 NS

siika, e NS

Koitajoki

Pohjasiika, 0,00568*** | 0,00488*** | 0,00513***

Kallunkijarvi | *** e el

Pohjasiika, 0,00152*** | 0,00111*** | 0,00081** 0,00535***

Ivalojoki - * * -

Jarvisiika, 0,00132*** | 0,00121** 0,00121*** | 0,00528*** | 0,00111***

Slmpeleen_ * kK * k% * % *kk *

jarvi

Jarvisiika, 0,00530*** | 0,00614*** | 0,00531*** | 0,00854*** | 0,00552*** [ 0,00635***

Vuohijarvi e NS NS b NS *

Peledsiika, 0,25079*** | 0,24869*** | 0,24883*** | 0,24859*** | 0,24848*** | 0,24956***

Endyr_jarvi *kxk *kk *kk *kk *kk *kk

3.6. Kantojen valiset geneettiset etaisyydet

Kantojen viliset geneettiset etdisyydet on laskettu kayttdméllda Nei DA distance —
menetelmédd. Menetelmén tuottama ja tietokoneen laatima ’puudiagrammi’ kertoo eri
kantojen suhteellisen geneettisen etdisyyden toisistaan. Mitd 1dhemmaés toisiaan kannat
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sijoittuvat, sitd laheisempéd *sukua’ ne keskenédén ovat. Jokaisen viivan (oksanhaaran)
alussa oleva numero kertoo kuinka todennikdistd on, ettd kanta sijoittuu juuri kysei-
seen kohtaan puuta. Mikali luku on yli 50, tarkoittaa se yli 50 %:n todenndkoisyytt,
ja sijoittumista voidaan pitdd melko varmana. Viivojen pituudet ovat puolestaan ge-
neettisen erilaisuuden mitta, eli mitd pidempi ja muista erottuva viiva, sitdi enemméan
kanta poikkeaa muista kannoista.

Alla oleva esimerkki (kuva 2) havainnollistaa harjuskantojen vilisid geneettisid etdi-
syyksid.

RKTL:n harjuskantojen sukupuu

KAJ97
KIT95
15, JUU90
KEMS85
31 3 KIT90ss
3 KlJss
PERss
12 RAU
1IJO83-89
42 ESA97
67 100 |_|||_5|E97ss
|
54 56 PURss
53 ESA97ss
PUR

Kuva 2. Viljelyssa olevien harjuksen emokalastojen geneettiset etaisyydet.

ESA = Eteld-Saimaa, IJO = lijoki, JUU = Juutuanjoki, KAJ = Kajaaninjoki (nyk.
Oulujoen vesisté OUV), KEM = Kemijoki, KIJ = Kitkajoki, KIT = Kitkajérvi, LIE =
Lieksanjoki, PER = Perdmeri (kantalyhenne nyk. KRU), PUR = Puruvesi, RAU =
Rautalammin reitti. ss = luonnonkaloja.
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4. Emokalojen viljelyn menettelytavat ja geneetti-
nen monimuotoisuus

4.1. Hedelmoitysmenettelyt

Hedelmoitystavalla on suuri vaikutus perustettavaan emokalastoon tallentuvaan perin-
noélliseen monimuotoisuuteen. Vaikka kiytossé olisi runsaastikin yksilditd ja naaraiden
ja koiraiden mééra sama, voidaan eri tavoin toimien saada jalkeldistoon enemmén tai
vihemmaéin monimuotoisuutta. Erilaisia hedelmoitysmenetelmid on nimetty seuraavas-
ti:

a) Rutiinihedelmoitys

Satunnaisesta madrdstd naaraita méti lypsetddn yhteen astiaan ja hedelmditetdén sa-
tunnaisella maardlla koiraita. Télloin ei voida ennakoida, mikd koiras hedelmoittda
minkékin naaraan. Usein seké koiraiden ettd naaraiden hedelméitysominaisuudet vaih-
televat yksilollisesti, joten syntyvéssé jilkeldistosséd on erilaisia méérid eri vanhempien
jélkeldisid. Kokeellisesti on osoitettu, ettd jotkin koiraat hedelmdittévit valtaosan (>60
%) madisté, kun hedelmdbitykset tehddin usean koiraan yhdistetylld maidilla (Gharrett
and Shirley 1985, Withler 1988). Rutiinihedelmdityksen seurauksena voi jonkin koi-
raan tai naaraan jélkeldisto olla enemmistdné ja joidenkin taas puuttua jopa kokonaan.
Sen vuoksi titd hedelmoitysmenetelmééd ei pidé lainkaan kdyttdd emoparvien perusta-
mishedelmoityksissd, eiké sitd suositella kéytettivéksi istukaspoikastuotannossakaan.

b) Parittainen hedelmditys

Yhden satunnaisesti valitun naaraan miti hedelmoéitetdan yhdelld niinikdin satunnai-
sesti valitulla koiraalla. Tdméa menetelma on ainoa tapa varmistaa, ettd juuri kdytetyt
emot osallistuvat hedelmditykseen ja ettd kaikkien naaraiden ja koiraiden perimilld on
mahdollisuus siirtyd tulevalle sukupolvelle. Emoparvien perustamisessa parittaista he-
delmoitystd voidaan kdyttdd, kun luontaisesti lisddntyvad kanta on runsas. Parittaista
hedelmditystd suositellaan kaytettdviksi myds emokalanviljelyyn perustuvassa istu-
kaspoikastuotannossa.

c¢) Faktoriaalinen hedelmditys

Yhden naaraan maéti jactaan muutamaan osaan, jotka kukin hedelmditetddn eri koirail-
la. Seuraavan naaraan maéti jaetaan samoin eriin, mutta osa hedelmoitykseen kéytetyis-
td koiraista vaihdetaan uusiin osan ollessa samoja kuin ensimmaéisen naaraan madilla,
jne. Tdmd menetelmd on perinndllisessd mielessd tehokkaampi kuin parittainen he-
delmditys, mutta samalla selvasti tyoladmpi. Faktoriaalinen hedelmditys on suositelta-
va emokalastojen perustamishedelmdityksiin, jos tdydellistd hedelmditystapaa ei jos-
tain syystd voida noudattaa.

d) Taydellinen hedelmditys

Kunkin naaraan méti jactaan yhtd moneen osaan kuin koiraita on kaytettivissa, ja sit-
ten jokainen erd hedelmoitetdén eri koiraalla. Perinnodllisesti timé on tehokkain tapa,
koska silloin kaikista yksiloistd saadaan muodostettua maksimaalinen mééra perheitd
eli erilaisia geneettisid yhdistelmid. Téydellinen hedelmditys on paras emokalastojen
perustamishedelmoityksiin ja sitd on syytd kdyttdd aina kun perustajayksilomaira jaa
alle 25 parin.
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Parittainen hedelmoitys Faktoriaalinen hedelmoitys Téydellinen hedelmdaitys

koiras koiras koiras
naaras 1 2 3 4 5 6] |naaras 1 2 3 4 5 6] |naaras 1 2 3 45 6
1| x 1{ x| x| x 1 x| x| x| x| x| x
2 X 2 X[ x| x 2| x| x| x| x| x|x
3 X 3 X| x| x 3| x[ x| x| x[x]x
4 X 4 X[ x| x 4 x| x| x| x| x| x
5 X 5 X| X 5| x| x| x| x| x|x

Kuva 3. Kaavamainen esitys hedelmoéitysmenettelyista.

4.2. Emoparven mitoitus

Hedelmoitystavan liséksi syntyvén jélkeldiston perhekohtaisilla madrasuhteilla on suu-
ri vaikutus emoparven geneettiseen koostumukseen ja siten edelleen ndiden emokalo-
jen istutettavaan jilkeldistoon. Sen vuoksi emoparven koko tulee ennakoida jo hedel-
mdoitysvaiheessa, silld jos parvea joudutaan karsimaan kasvatuksen aikana, menetetdian
helposti perustamisessa aikaansaatua perinndllistd monimuotoisuutta. Koska yksiloitéd
el pystytd tunnistamaan, karsinta on véistdméttd satunnaista ja silloin sattuma sanelee,
kuinka paljon perheitd jdi karsittuun emokalastoon. Miti pienempi perustajaméird on
ollut ja mitd suurempi karsiminen jélkeldistossd on tapahtunut tai tehtévé, niin sitd
varmemmin menetetdén joitakin perheitd kokonaan (kuva 4).

Parasta on tasoittaa perhekoon vaihtelua ja sen vaikutuksia ottamalla esimerkiksi jo
hedelmdityksen jdlkeen yhtd paljon maitid jokaiselta perheeltd emoparven perustaksi.
Jotta midin alkuvaiheen kuolevuus tulisi huomioiduksi, olisi parempi hautoa kunkin
perheen métierat erillddn ja ottaa tarvittava yhtd suuri matiméard, varmistavia rinnak-
kaisparvia unohtamatta, jokaisesta perheestd vasta silmipistevaiheella. T&dtd mallia
voidaan kdytdnndssd noudattaa ainakin kaikille petomaisille lohikaloille. Se on jonkin
verran tyolddmpi kuin tasaus heti hedelméityksen jalkeen, mutta se on myds perinndl-
lisesti selvisti tehokkaampi.

Siian ja harjuksen perhekohtainen méatimaéard voidaan tasoittaa ennen haudontasuppi-
loon laittamista, mikéli perhekohtaista haudontaa ei voida jarjestaa.

Kuhan perinteinen médinhankinta ja my0s laitosemokalojen kudetus turoihin vastaa
kaytannossd parittaisen hedelmoityksen menetelmdd. Kun kuoriutuvia poikasia kerd-
tddn, on perinndllisessd mielessd valttdmatonta ottaa jokaiseen kasvatuserddn poikasia
mahdollisimman monesta tai kaikista kuoriutuvista eristé eli perheista.

Perinnolliseltd kannalta tehokkaimpaan tilanteeseen paastdisiin, mikali kaikkien viljel-
tdvien emokalastojen perustaksi kaytettdvit perheet pystyttaisiin merkitsemaén. Silloin
missé tahansa kasvatuksen vaiheessa voitaisiin pddttdd sopiva parven koko. Optimaa-
linen tilanne olisi silloin, kun kultakin perheeltd otettaisiin emoparveen yhtd monta
koirasta ja naarasta. KdytdnnGssd timi saattaa olla vaikeaa, mutta edelld kuvatuista
malleista soveltaen on ainakin mahdollista vlttd4 kalalajien ja —kantojen perinndllisen
monimuotoisuuden sdilyttdmisen hankalimmat karikot.
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4.3. Yksi vai useita emoparvia?

Kysymysta siitd, kuinka monta emoparvea viljelyssé tulee samanaikaisesti pitdi, jou-
dutaan miettimdin paitsi monimuotoisuuden sdilyttimisen kannalta, niin myos resurs-
sien, médintuotantotarpeiden ja tilojen ndkokulmasta. Jos emoparvi kasvatetaan yh-
dessi allasyksikossa tai yhdestd perustajaryhmaésté perustettuna useisiin altaisiinkin ja-
ettuna parvena, menetetidn tavallisesti keinot kontrolloida parven yksiléiden sukulai-
suutta ja eri perheiden osuuksia parvessa. Siksi yhden parven siséisilla hedelmoityksil-
13 menetetdédn helposti perinnollistd monimuotoisuutta ja lisétédén sukusiitosta.

K>
’.DO

>
P

Kuva 4. Otannalla parvia perustettaessa tai jo kasvatetuttua parvea pienen-
nettdessé voi olla tarked merkitys sille, kuinka hyvin eri perheet (geenimuo-
dot) tulevat edustetuiksi. Kuvassa eri tavoin varjostetut kalat edustavat eri
perheita (tai eri geenimuotoja). Vasemmalla on lahtépopulaatio, josta perus-
tetaan emokalasto tai jota karsitaan kasvatuksen aikana ja oikealla kaksi
esimerkkia sattuman vaikutuksesta lopputulokseen. Sattuman vaikutus on
sitd suurempi, mitd suurempi osa kaloista karsitaan

Jos perhemerkintd on mahdollista, ei titd vaaraa tictenkddn ole. Kaytinnossd meilld ei
vield ole yhtddn perhemerkittyd luonnonkantaa emoparvien kasvatuksessa, vaikka me-
nettelytapa onkin kdytdssd kirjolohen valintajalostusohjelmassa. Jos jostain syysti
joudutaan tyytymiidn yhteen emoparvi-ikdluokkaan, voidaan menetelld siten, ettd jo
perustamisvaiheessa tehddén kaksi perimiltdén erillistd parvea, joissa kdytetyt van-
hemmat eivit ole samoja. Parvet kasvatetaan erikseen koko niiden ién tai voidaan jopa
yhdistéd, mutta vasta merkitsemélld toisen parven kalat vaikkapa evileikkauksella.
Hedelmoitykset tehdédén sitten aina eri emoista olevien ryhmien kesken ristiin (Kuva
5).
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Hed. matriisi 1 Hed. matriisi 2

Kl K2 K3 K4 K5 K6 K10 K11 K12 K13 K14

M| B B B B B @ N BB B B B B

R | B B & & & @ N7 | B B & B @&

B (B B & & & & N (BB B B B

M(B B & & & & N (BB B B B

NS |6 B Eil B ®& & N10| B EB¢EB B &
>

Yhdistetty parvi, jossa parven 1
kalat merkitty esim. evaleikkauk-
sella

Kuva 5. Kaaviokuva yhden ikadluokan emokalaston perustamisvaiheista par-
ven yhdistamiseen siten, ettd yhdistetyssa parvessakin voidaan hallita kun-
kin yksilon tausta ja siten vélttdd suoraa sukusiitosta parven sisaisissa he-
delmoityksissad. Esimerkkitapauksessa hedelmoitykset olisi tehtdvéa siis
merkittyjen ja merkitseméttémien naaraiden ja koiraiden kesken.

Yhden emoparven kayttoon liittyy aina myds rajallinen perustajamiird ja tehtdvin
parven perinndllinen laajuus (monimuotoisuus ja satunnaiset vaikutukset). On selvéa,
ettei yhteenkddn viljelyssé pidettdvdan emoparveen saada kuin pieni osa lajin tai kan-
nan perinndllistd monimuotoisuutta, siksi useampien parvien kasvattaminen on moni-
muotoisuuden sdilyttdmisen kannalta valttdiméatontd. Perdkkdisten vuosiluokkien avulla
saadaan kayttoon laajempi geenipooli, ja hedelmditettdessd parvia ristiin parannetaan
jélkelaiston monimuotoisuutta yhden parven kdyttoon verrattuna. Sukusiitosriskikin
on tilloin huomattavasti pienempi kuin yhden parven tapauksessa.

Kéaytdnndsséd tarpeellinen perinndllisesti erilaisten emoparvien lukumiéird joudutaan
harkitsemaan ja paittimién laji- ja kantakohtaisesti huomioiden mm. uhanalaisuus,
viljelyn ja istutusten laajuus, mihin istutukset pddasiassa suuntautuvat (esimerkiksi
luonnonkannan vahvistamiseen vai pelkistddn kalastettavaksi tehtdvien istutusten ma-

17



teriaalin geneettiselld laadulla voi olla eri tasovaatimukset). Adripdini voidaan pitdi
esimerkiksi jarvilohta, jonka parvia uusitaan joka vuosi ja joita syksyn lypsyissd kay-
tetddn ristiin jopa 4 — 6 vuosiluokkaa. Toisena dédripddnd voitaneen pitdd esimerkiksi
joitakin vahvoina luonnonkantoina esiintyvia siikoja.

4.4. Emoparvien tuottaman madin kaytto istukastuotannossa

Sekd naaraiden ettd koiraiden yksilolliset lisddntymisominaisuudet vaihtelevat run-
saasti saman ikdluokan sisélldkin, eli eri naarailta saadaan eri miard hedelmoitettyd
matid tai jalkeldisid. Kun huolella perustetun emokalaston parittaisilla hedelmoityksil-
13 tuotetaan mahdollisimman monimuotoista alkumateriaalia, on tarpeen saada kaikkia
tai ainakin mahdollisimman monia yhdistelmid (perheitd) siirretyksi jatkokasvatuk-
seen. Kdytdnndssé tidhdn ei ole aina kiinnitetty huomiota ja midin luovutusvaiheessa
onkin voinut kdyda niin, ettd muutaman parituksen (perheen) méti on yksi toimitusera
ja sitten aikanaan myos istutuserd. Eri perheistd tasaamalla kerdtty maétierd tayttiisi
my0s monimuotoisuusvaatimukset.

Perheittdinen méatimiéran tasaus on helpointa heti hedelmoityksen jilkeen ottamalla
aina yhteen haudontaerdén (saaviin, suppiloon jne) kustakin lypsypéivan aikana muo-
dostetusta perheestd vakioméatimaérd, joka voidaan sitten hautoa yhdistettynd. Kera-
malla kuhunkin jatkokasvatukseen toimitettavaan méatierdin mahdollisimman tasaisesti
matid kaikista haudontaerists, saavutetaan perinndllisen monimuotoisuuden kannalta
huomattavasti parempi lopputulos kuin ottamalla miti satunnaisesti suuresta haudotta-
vana olleesta eréstd. Menettelytapaa jonkin verran vaikeuttaa se, ettd midin kehitys-
vaihe ja kuoriutuminen vaihtelee lypsyn aloittamisen ja,lopettamisen vililld, ja monet
jatkokasvattajat haluaisivat ottaa vastaan vain hyvin synkronissa olevaa matia.

4.5. Emokalastojen uusiminen laitosemoista

Joidenkin lajien tai kantojen kohdalla tilanne luonnossa on sellainen, ettd emokalastoja
el pystytd sieltd uusimaan. Talloin joudutaan perustamaan uusia emokalastoja jo vilje-
lyyn saaduista emoparvista, kuten esimerkiksi Iijoen lohesta ja Saimaan nieriédstd. Tétd
tilannetta tulee kuitenkin valttdd niin pitkddn kuin suinkin ja toisaalta pyrkid palaa-
maan vaikka istutusperdisten luonnosta pyydettyjen emokalojen kautta tapahtuvaan
emokalastojen uusimiseen. Viljelyolosuhteet vaikuttavat parviin kohdistuvaan valin-
taan vaistimattd toisin kuin luonnossa tapahtuisi. Sitd kautta vaikutuksia aiheutuu
myos perinndlliseen koostumukseen ja ominaisuuksiin luonnosta poikkeavalla tavalla,
vaikka perustamiseen olisikin saatu suuri joukko yksilditd. Mitd useampia sukupolvia
viljelyparvien varassa joudutaan toimimaan, sitd varmempaa on, ettdi muutoksia perin-
totekijoiden keskindisessd jakaumassa aiheutuu ja joitakin geenimuotoja todennéakdi-
sesti kokonaan hivida.

Naitd monimuotoisuuden kdyhtymiseen vaikuttavia tekijoitd voidaan yrittdd hidastaa
ja lieventda pitdmalla emoparvet suhteellisen suurina, huolehtimalla hedelmoitysmene-
telmistd ja huomioimalla yksildiden valiset sukulaisuudet. Sukulaisuuksia voidaan ny-
kyisin tutkia mm. mikrosatelliittitekniikalla ja mikali parvi on ainutlaatuinen kannat-
taisi se tehdé ja merkitd samalla tutkittavat kalat yksilomerkeilld. Télloin voidaan tie-
tyt paritusyhdistelmit sulkea aina ldhisukulaisuuden vuoksi pois. Menettelytavat on
tarpeen suunnitella tapaus- ja parvikohtaisesti pitden yleisperiaatteena sitd, ettd yksi-
16madrit maksimoidaan ja sukusiitos estetddn. Néilld periaatteilla muodostetuista per-
heistd jalkeldismadra tasaten voidaan sitten poimia yksi tai useampia taustaltaan erilai-
sia parvia jatkokasvatukseen uusiksi emokalastoiksi.
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5. Kaytannon sovellutuksia

5.1. Madin ja maidin lyhytkestoinen sailytys

Petomaisten lohikalojen mati ja (lohi, taimen, nierid) maiti sdilyy hedelmoitymiskel-
poisena varsin pitkdédnkin asiallisesti sdilytettynid. Emokalastojen perustamishedelmoi-
tyksid suunniteltaessa tdhidn onkin on hyvd varautua. Miti ja maiti sdilyvit, kun ne
lypsetddn emoista aktivoimatta niitd ja sdilytetddn erillddn sopivan viiledssd (0-4 °C)
esimerkiksi jddrouheen avulla. Miti on parasta lypséé silloin, kun se kullakin naaraalla
on juoksevaa. Miti kannattaa ottaa talteen myds mm. yon aikana verkkoon kuolleilta
naarailta, mikdli se on irrallaan kalan ruumiinontelossa. Ovuloitunut méti on hedel-
mdityskelpoista, mutta jos méti on edelleen kiinni kalvoissa, ei sitd pystytd hedelmdoit-
tdmadan.

Parhaiten miti sédilyy omassa ovarionesteessidén esimerkiksi kannellisissa, laakeapoh-
jaisissa muoviastioissa. Sopiva madtikerros siilytyksessd on vain noin 5-6 méti-
munakerroksen vahvuinen. Vetti ei saa joutua sdilytettdvéin médin joukkoon. Pitempi-
kestoisen séilytyksen aikana métiastioita on hyvd muutaman péivan vélein varovaises-
ti pOyraytelld, jotta pintakerroksessakin olevat métimunat pysyvét kosteina.

Maidin talteenotto on tehtdva huolellisesti, silla siittiot aktivoituvat vilittomaésti joutu-
essaan kosketuksiin veden tai virtsan kanssa. Kerran aktivoiduttuaan ne ovat hedel-
moityskykyisid vain hetken ajan ja sen jélkeen kéyttokelvottomia. Kalojen siit-
tiotiehyilld ja virtsarakolla on yhteinen aukko ruumiin ulkopinnalle, joten vérittomén,
laimean virtsan joutuminen maidin joukkoon tapahtuu helposti huomaamatta maidin
lypsyn yhteydessd. Maiti lypsetddn normaalisti kdsin puristamalla esimerkiksi mini-
grip-pussiin tai muovipurkkiin, johon laitetaan puhdasta happikaasua ennen sulkemis-
ta. Kun maitipussit tai purkit sdilytetddn jddrouheen paélla, séilyvit siittiot hedelmoi-
tyskelpoisina ainakin parin viikon ajan. Maitipusseihin tai purkkeihin on liséttéva
happea muutaman piivén vélein, vaikkei séilytysastioita avattaisikaan.

esim. solujen laskennassa kaytettdvin kammion (mm. Biirker- tai Thoma-kammiot)
avulla. Pieni pisara maitia laitetaan sellaisenaan laskentakammioon, joka peitetién pei-
tinlasilla. Sen jilkeen kammiossa oleva maitipisara asetetaan mikroskoopin nékdkent-
tddn (noin 100-400-kertainen suurennos). Mikali siitti6t ovat kunnossa, eivit ne vield
tdssd vaiheessa liiku.

Kun kammion kapillaaritilaan (peitinlasin alle) imeytetdén vettd tai hedelmditysliuos-
ta, aktivoituvat kunnossa olevat siittiot vélittdmastti eikd yksittiisten siittdiden liikettd
pysty aluksi erottamaan. Noin 15-20 sekunnin kuluttua massaliike alkaa tasoittua rau-
kaa jo noin 30-40 sekunnin kuluessa. Testi on helppo ja nopea tehdi ja se on luotetta-
va keino maidin hedelmdityskyvyn varmistamiseksi.

Néma sidilytysmenetelmit antavat aikaa kerdtd saman pyyntikauden emojen sukutuot-
teet laitoksille, misséd emokalastojen perustamishedelmditykset voidaan sitten tehdé
ilman suurempaa hoppua.

Siian médin séilyttdmisestd hedelmdittdmattdména ei ole juuri kokemuksia, koska sii-
hen ei tavallisesti ole ollut tarvetta. Séilyvyyden testaaminen on siten tarpeen ennen
kuin siitd voidaan antaa kokemusperdisté suositusta. Siian maitia on siilytetty happi-
pakkauksissa jadrouheen piélld ja ainakin muutamia péivid se on sdilynyt hedelmdi-
tyskelpoisena.
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5.2. Emoparvien perustamishedelmoitykset

5.2.1 Petomaiset lohikalat

5.2.2. Siiat

Lohen, taimenen ja nieridn emoparvien perustamishedelmoitykset voi ja sukutuottei-
den helpon siilytyksen ansiosta kannattaakin tehdd vasta laitoksella, jossa olosuhteet
voi jarjestelld maasto-oloja paremmiksi ja hedelméitetyn madin kuljettelemiselta val-
tytddn. Téaydellistd hedelmditystd tehtdessd on hyva jarjestdd riittdvasti poytéatilaa, jo-
hon méidin hedelmdityksessa tarvittavat purkit tai muut astiat mahtuvat. Médin hedel-
moitysastioiksi ovat esim. viilipurkin tapaiset muovirasiat (mm. Polarcup) osoittautu-
neet erinomaisiksi.

Sopiva méatimadrd yhtd perhettd varten on petomaisilla lohikaloilla noin 100-200 ma-
timunaa. Sen voi helposti mitata esimerkiksi lddkelasilla (jossa on tilavuusasteikko 30
ml:aan saakka) tai punnitsemalla. Tilavuuteen perustuva mittaus on kdytdnndssa nope-
ampi ja aivan riittdvén tarkka, kunhan on aluksi selvitetty 100-200 munan tilavuus.
Hedelmoitykset on syyta jarjestda siten, ettei kerralla késiteltiva naaras- ja siten purk-
kiméadrd nouse liian suureksi. Noin 30-40 perheen hedelmdityserit on helppo pitda jar-
jestyksessé eikd niiden hedelmoitykseen kulu niin paljoa aikaa, ettd médin l&mpidmi-
sestd tai kuivumisesta ehtisi aiheutua vaaraa hedelmdittymiselle. Purkit jarjestetdin
matriisin muotoon, jolloin riveind voidaan pitdd naaraita ja sarakkeina koiraita; esim. 5
naarasta x 6 koirasta eli yhteensd 30 perhettd (purkkia). Purkit merkitddn huolellisesti
naaraan ja koiraan koodeilla tai numeroilla sekaantumisen estdmiseksi.

Hedelmoitysliuoksen (Billard 1990; 0,9% NaCl, 20 mM TRIS ja 30 mM glysiini)
kayttd on suositeltavaa sdilytettyjen sukusolujen hedelmdityksissd. Ennen kéyttoa he-
delmditysliuoksen ldmpétila sdddetddn samaksi, mikd hautomoveden ldmpétila on.
Hedelmoitysliuosta lisdtddn madin péélle siten, ettd mdtimunat peittyvdt liuokseen.
Tarkka mééra ei ole ratkaisevaa hedelméityksen kannalta.

Siittididen liikkkuvuus on hyvé tarkastaa ennen hedelmdoityksiin ryhtymistid. Normaalis-
ti litkkuvilla siittigilld hedelmoitettdessd annostelu voidaan tehdéd esim. automaattipi-
petilld ja jo 25-50 pl (eli 0,025-0,050 ml) maitia riittdd varmuudella 100-200 métimu-
nan hedelmdittdmiseen. Liikkumattomilla tai huonosti liikkuvilla (<30 % liikkuvia
siittioitd) siittidilld ei kannata hedelmdittéé, varsinkaan, jos koiraat ovat vield sailytyk-
sessd. Mikdli koiraat on jo tapettu tai laskettu vapaaksi, on tietenkin pakko yrittdd he-
delmoitystd heikosti liikkuvillakin siittioilld. Silloin maitimadrdd pitdd lisdtd ainakin
10-20-kertaiseksi (eli noin 0,250-1,0 ml) normaaliin méé4rddn verrattuna. Samalla on
hyvé lisdtd my0s hedelmoitysliuoksen maarda, silld kuolleet siittiot voivat edelleen
alentaa madin hedelmoitystulosta.

Maidin lisdédmisen jalkeen hedelmoitettivaa matierdd on hyva sekoittaa esim. pydritel-
len purkkia tai puhtaalla (muista aina vaihtaa sekoitusvéline vaihtaessasi purkkia, kos-
ka siittiditd siirtyy muuten edellisestd erdstd seuraavaan!) pipetilld, sulalla tai vastaa-
vaalla. Sekoituksen jdlkeen médit voidaan jéttd4 rauhaan noin 10-15 minuutin ajaksi
ennen veden lisddmistd. Méti voidaan sijoittaa joko heti timédn jélkeen haudontaloke-
rikoihin tai vastaaviin tai se voidaan jittdd turpoamaan hairiottomassi paikassa vihin-
tdin 3 tuntia ennen hautoutumaan laittamista. Kunkin perheen sijoituslokeron tms.
merkitseminen ja kirjaaminen on luonnollisesti tehtdva huolellisesti.

Siian méadin lypsysséd on otettava huomioon médin jadtymisvaara etenkin, jos joudu-
taan hoitamaan lypsyt ulkona kuten monesti luonnosta emoja hankittaessa toimitaan.
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Sopiva keino estdd madin pinnan jadtyminen pikkupakkasilla on lisdtd hedelmditys-
livosta lypsyastiaan ja lypsdd maiti suoraan siithen. Koska siikakannat ovat usein elin-
voimaisia ja emoja on kdytossd yli 25 kutuparia, voidaan hedelmdéitykset tehda parit-
taisina valiten naaraat ja koiraat satunnaisesti. Hedelmditykset voi varmistaa esim. ja-
kamalla saman naaraan méti esim. 2-3 osaan, jotka hedelmditetddn eri koirailla. Laitet-
taessa méti haudontasuppiloon, voidaan perhekoon tasaaminen hoitaa ottamalla kusta-
kin perheestd sama tilavuus mitid. Mikédli haudonta on mahdollista perhekohtaisissa
suppiloissa, voidaan perheiden alkuvaiheen kuolevuus huomioida ja tasata perhekoko
vasta silmépisteasteelle kehittyneen médin tasauksilla.

5.2.3. Harjus

Kevitkutuisen harjuksen kanssa on toimittava nopeammin kuin syyskutuisten lohika-
lojen. My6s médin lypsyn ajoittamisella on suurempi merkitys. Luonnosta saatuja har-
jusemoja lypsettdessd on muistettava, ettd ovarionesteen maérd on harjuksilla melko
pieni ja silloin midin pinnan kuivuminen on todellinen vaara jo lyhyenkin séilytyksen
aikana. Tavallisesti middin hedelmditys kannattakin tehdé suhteellisen pian lypsyn jal-
keen. Aurinkoinen, tuulinen kevitpéiva kuivattaa mitid yllattdvan nopeasti.

Harjuksilla on melko hankala ja joskus jopa mahdotonta tehdi tdydellisid hedelmdi-
tyksid (jokainen naaras jokaisella koiraalla), koska miti on erittiin arkaa késittelylle ja
toisaalta koiraiden pienen maitimiérdn saaminen kelvollisena sdilytykseen ei usein-
kaan onnistu. Hedelmditysmalli, johon harjuksilla kuitenkin kannattaa perustamishe-
delmoityksissd pyrkid on ns. faktoriaalinen malli, missd saman naaraan méti jaetaan
muutamaan osaan (2-5) ja hedelmditetddn eri koirailla. Hedelmditystd varten kannat-
taa lypséé ja jakaa muutaman naaraan méti etukédteen hedelmoityspurkkeihin, joihin li-
satddn sitten hedelmditysliuosta. Sen jilkeen hedelmoéitykset voidaan hoitaa yhdelld
koiraalla useamman naaraan maétipurkkiin yhdelld késittelykerralla. Mikali emokaloja
on kdytdssd yli 25 paria, voidaan toki toimia satunnaisen pareittaisen hedelmoityksen
periaatteella, jolloin médin jakamista ei tarvitse tehdd. Téssdkin tapauksessa saman
naaraan madin puolittaminen ja hedelmditys eri koirailla voi olla kuitenkin sopiva tapa
varmistaa hedelmdityksid. Perhekohtaisen mitimédiridn tasaamisessa voidaan toimia
kuten siioillakin.
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Kiitokset

Jarmo Makkonen on tehnyt taiton ja muokannut kuvia ja taulukoita. Vesiviljelyn tu-
losyksikdn henkildstd on talven 2001 aikana pidetyissd sisdisissd viljelygenetiikan
koulutustilaisuuksissa antanut arvokkaita kommentteja, joiden mukaan kasikirjoitusta
on voitu muokata ja sopivasti painottaa tarkeiksi katsottuja kohtia. Kiitokset myds
Anssi Laurilalle kommenteista késikirjoitukseen.

22



Kirjallisuus

Aho, T. 1999. Mikrosatelliitti-DNA tutkimustekniikkana. RKTL. Kala- ja riistaraport-
teja 147: 12-16.

Aho, T. 2000. Harjukset ja taimenet geenikartalle. RKTL. Kala- ja riistaraportteja 180:
31-36.

Aho, T. 2001. Siikakantojen geneettisen monimuotoisuuden selvitys mikrosatelliitti-
menetelmélld. RKTL. Kala- ja riistaraportteja 217: 51-63.

Bjorklund, M. & Stone, J. 2001. Delrious: a computer program designed to analyse
molecular marker data and calculate delta and relatedness estimates with confidence.
Mol. Ecol. Notes. 1: 209-212.

Gharrett, A.J. and Shirley, S.M. 1985. A genetic examination of spawning methodolo-
gy in a salmon hatchery. Aquaculture 47: 245-256.

Goldstein, D.B. & Schlétterer, C. 1999. Microsatellites. Evolution and Applications.
Oxford University Press.

Ewens, W. J. 1972. The sampling theory of selectively neutral alleles. Theoretical Po-
pulation Biology 3: 87-112.

Hill, W.G. 1981, Estimation of effective population size from data on linkage disequi-
librium. Genet. Res. 38: 209-216.

Juga, J., Maijala, K., Midki-Tanila, A., Méntysaari, E., Ojala, M. ja Syvéjarvi, J. 1999.
Kotieldinjalostus. Suomen Kotieldinjalostusosuuskunta, Gummerus Kirjapaino, Jyvis-
kyld 1999. 294 s.

Luikart, G., and J.-M. Cornuet. 1998. Empirical Evaluation of a test for identifying re-
cently bottlenecked populations from allele frequency data. Conservation Biology 12:
228-237.

Makkonen, J., Westman, K., Pursiainen, M., Heinimaa, P., Eskelinen, U., Pasanen, P.
& Kummu, P. 2000. Viljelykantarekisteri. Riista- ja kalatalouden tutkimuslaitoksen
kalanviljelylaitoksissa ja maitipankissa sdilytyksessd olevat kalalajit ja —kannat.
RKTL. Kala- ja riistaraportteja 200. 48 s. + liitteet.

Primmer, C. R., Aho, T., Piironen, J., Estoup, A., Cornuet, J-M. & Ranta E. 1999.
Microsatellite analysis of hatchery stocks and natural populations of Arctic charr, Sal-
velinus alpinus, from the Nordic region: implications for conservation. Hereditas 130:
277-289.

Primmer, C. R., Koskinen, M. & Piironen, J. 2000. The one that did not get away: in-
dividual assignment using microsatellite data detects a case of fishing competition
fraud. Proc. R. Soc. Lond. B 267: 1699-1704.

Roff, D. A. 1997. Evolutionary Quantitative Genetics. Chapman & Hall.

Smith, T. B. & Wayne, R. K. (eds.) 1996. Molecular genetic approaches in conserva-
tion. Oxford University Press.

Withler, R.E. 1988. Genetic consequences of fertilizing chinook salmon (Oncorhychus
tshawytscha) eggs with pooled milt. Aquaculture 68: 15-25.

23



Liite 1. Genetiikan termistoa (kts. Juga ym. 1999)

Alleeli eli samanpaikkainen vastingeeni. Saman geenin vaihtoehtoisia, samassa geeni-
paikassa (lokuksessa) sijaitsevia muotoja, jotka vaikuttavat samaan biokemialliseen
prosessiin tai kehitystapahtumaan (paitsi mikrosatelliiteilla!). Populaatiossa saman
geenin vaihtoehtoisia alleeleita voi olla jopa kymmenié erilaisia. Sukusoluissa kusta-
kin geenistd on vain yksi alleeli.

Allotsyymi on elektroforeesilla erotettavissa oleva entsyymin muoto, joka on saman
geenipaikan vaihtoehtoisten alleelien tuotetta.

Crossing over eli geenien vaihdunta. Sukusolujen muodostumisvaiheessa vastinkro-
mosomien pariutuessa tapahtuva kromatidien (DNA-juosteiden) osien vaihtuminen,
minkd seurauksena alkuperdinen kahdessa tai useammassa lokuksessa ollut geeniyh-
distelmé purkautuu ja muodostuu uusi geeniyhdistelma.

Diploidi Diploidin solun tumassa on kutakin kromosomia kaksi kappaletta (2n), toinen
vastinkromosomi on perdisin didiltd ja toinen isalta.

DNA Neljastid eméksestd (adeniini A, tymiini T, guaniini G ja sytosiini C) sokerimo-
lekyylin ja fosforin vilitykselld koostuva kaksoisjuosteinen jattildismolekyyli, joka
muodostaa kaikkien solujen geneettisen materiaalin (geenit). Loytyy solujen tumien
kromosomeista.

Domestikaatio Eldinten ja kasvien ominaisuuksien muuttuminen jatkuvan valinnan
avulla ihmiselle kéyttokelpoisiksi niin, ettd eldin tai kasvi poikkeaa luonnonvaraisista
sukulaisistaan.

Efektiivinen populaatiokoko Ks. Tehollinen populaatiokoko.

Entsyymielektroforeesi on entsyymiproteiinien erottelua sdhkokentisséd niiden amino-
happokoostumuksesta ja ympériston pH:sta riippuvan sdhkdvarauksen perusteella, jol-
loin erilaiset entsyymiproteiinit kulkeutuvat eripituisia matkoja kéytetyssd sdhkdken-
téssd.

Evoluutio Lajinkehitys. Populaatioiden ja lajien vahittdinen perinnéllinen muuttumi-
nen. Geneettinen (perinndllinen) muuntelu ja valinta ovat evoluution valttdmattomét
ehdot.

Fenotyyppi Yksilon havaittavissa oleva ominaisuus tai ulkondkd. Muodostuu geneet-
tisten tekijoiden ja ympdaristotekijoiden vaikutuksista.

Fiksaatio Kun populaatiossa on lokuksessa jéljelld vain yksi alleeli, sen sanotaan fik-
soituneen.

Fsr —arvo Fiksaatioindeksi, joka mittaa (osa)populaatioiden erilaistumista. Mikali
kaikki populaatiot noudattavat Hardy-Weinbergin lakia tdysin samoilla alleelifrek-
vensseilld, FST=0.

Geeni Perintotekijd. Perinnéllistd ominaisuutta ohjaava DNA-jakso, joka sisdltdd tie-
don valkuaisaineen (tai RNA:n) rakenteesta. Ohjaa solun tai elion elintoimintoja ja
kehitysta.

Geenifiekvenssi alleelin suhteellinen osuus geenilokuksen kaikista alleeleista populaa-
tiossa. Geenifrekvenssit voidaan maérittdd genotyyppien yleisyyden perusteella. Gee-
ni- ja genotyyppifrekvenssit pysyvit populaatiossa muuttumattomina tietyin ehdoin
(vrt. Hardy-Weinbergin laki).

Geenimuoto ks. alleeli

Geenipaikka ks. lokus



Geenipankki Uhanalaisen kannan perinnéllisen vaihtelun sdilyttdmiseksi muodostettu
eldvien yksiloiden (esim. emokalasto) tai pakastettujen alkioiden ja sperman (maiti-
pankki) kokoelma

Geenipooli Saman rodun, populaation tai sen osan geenien eldva yhteisvarasto. Popu-
laation geeniston koostumus tiettyné ajankohtana.

Geneettinen etiisyys Populaatioiden vilinen geneettinen ‘sukulaisuus’. Mitd enem-
mén populaatioissa esiintyy samoja alleeleja, sitd pienempi on niiden vélinen geneetti-
nen etdisyys.

Geneettinen pullonkaula Populaation efektiivinen koko romahtaa hyvin pieneksi,
mink4 seurauksena populaation geneettinen monimuotoisuus usein kapenee.

Genomi Elion perimd. Yksinkertainen eli haploidinen kromosomisto, jossa on lajille
tunnusomainen miird kromosomeja geeneineen. Yleiskielessd perimélld tarkoitetaan
usein yksilon geenien kokonaisuutta.

Genotyyppi Yksilon éidiltdén ja iséltddn saamien alleelien yhdistelmd yhdessé tai use-
ammassa lokuksessa.

Haploidi Haploidissa solussa, sukusoluissa, kromosomisto on yksinkertaisena (n)

Hardy-Weinbergin laki Populaatiogenetiikan peruslaki, jonka mukaan geeni- ja geno-
tyyppifrekvenssit pysyvit populaatiossa muuttumattomina, mikéli eldinten pariutumi-
nen on satunnaista, eli muita geenifrekvenssien muutoksiin vaikuttavia tekijoitd (mu-
taatio, migraatio, valinta tai satunnaisajautuminen) ei ole.

Heterotsygootti Eriperintdinen solu tai yksilo, jonka diploidisessa kromosomistossa
vastingeenit ovat eri alleeleja.

Homotsygootti Samaperintdinen solu tai yksild, jonka diploidissa kromosomistossa
vastingeenit ovat samoja alleeleja.

Kromosomi Solun tumassa oleva DNA:sta ja proteiineista muodostuva kappale, joka
siséltdd perintdaineksen eli geenit. Lukumééri ja muoto ovat lajille tyypillisa.

Kvalitatiivinen ominaisuus Yksinkertaisesti periytyvd ominaisuus, joka ilmenee elii-
millé siten, ettd ne voidaan jakaa selkedsti rajattuihin luokkiin, esimerkiksi vérityypit.

Kvantitatiivinen ominaisuus Ominaisuus, jonka arvot vaihtelevat liukuvasti johtuen
useiden ominaisuuteen vaikuttavien lokusten muuntelusta sekd ympaéristotekijoiden
vaikutuksesta.

Letaalitekiji Geeni- tai kromosomistomutaatio, joka aiheuttaa yksilon kuoleman en-
nen syntymdi tai pian syntymén jdlkeen. Yksilo voi olla resessiivinen letaalitekijan
kantaja, jolloin ominaisuus ei ilmene heterotsygooteissa yksiloissa.

Lokus Geenin sijaintipaikka kromosomissa (geenipaikka).
Meioosi Sukusolujen muodostumistapahtuma.

Migraatio Muutto, populaation yksildiden elinalueen vaihdos, joka merkitsee geneet-
tisen materiaalin siirtymistd populaatiosta toiseen. Voi aiheuttaa merkittdvid muutok-
sia populaatioiden geenifrekvensseihin.

Mikrosatelliitti Geenikartoituksessa kéytetty geenimerkki. Sitd vastaavan DNA-alueen
muuntelu perustuu 1-5 emiksen mittaisen ydinjakson vaihtelevalukuiseen perikkai-
seen toistumiseen. Lokuksessa olevat erilaiset alleelit sisdltidvit eri mééran ydinjakson
toistumia.



Minisatelliitti Minisatelliitti sisdltdd samanlaisia toistoja kuin mikrosatelliitti, mutta
ydinjakso on pitempi, 10-100 emaistd. Minisatelliitit ovat enimmékseen kromosomien
pdissd. Eri minisatelliittilokusten kokonaisvaihtelu antaa yksilollisen DNA-
sormenjiljen.

Mitokondrio ja mitokondrio-DNA (mt-DNA) Mitokondriot ovat solujen energiantuo-
tantoon erikoistuneita soluelimié, jotka periytyvit ainoastaan naaraan munasolujen va-
litykselld. Mitokondrioissa on omaa DNA:a tavallisesti rengasmaisena rakenteena.

Monimuotoisuus eli biodiversiteetti. Késittdd lajinsisdisen perinndllisen muuntelun,
lajien runsauden ja niiden elinympéristjen monipuolisuuden.

Mutaatio Itsestddan syntynyt tai keinotekoisesti aiheutettu pysyvd muutos perintdai-
neksessa. On tarkein muuntelua lisddvistd voimista. Erotetaan kromosomisto-, kromo-
somi- ja geenimutaatiot.

Perinnéllinen muuntelu eli geneettinen muuntelu. Perintotekijoistd eli geeneistd ja
geeniyhdistelmistd johtuva yksildiden erilaisuus. Muuntelua ylldpitdvit rekombinaatio
ja mutaatiot.

Perinnéllisyys Sukulaisyksilot muistuttavat enemmén toisiaan kuin populaation yksi-
16t keskiméérin.

Perustajayksilot Populaation (tai esimerkiksi emoparven) alkuperdiset ‘didit ja isét’.

Populaatio Samaan aikaan samalla alueella eldvd samaan lajiin kuuluvien yksildiden
joukko.

Rekombinaatio Uudelleen yhdistyminen. Eri lokuksissa olevien alleelien ryhmittymi-
nen sattumanvaraisesti uudelleen sukusolujen muodostumisen ja hedelmdoittymisen
seurauksena.

Resessiivinen periytyminen Viistyvi tai peittyvé periytyminen. Resessiivinen ominai-
suus ilmenee vain, jos yksilo on perinyt ominaisuuteen vaikuttavan resessivisen allee-
lin kummaltakin vanhemmaltaan.

Satunnaisajautuminen Sattuman vaikutus geenien jakautumisessa. Merkitys voi pie-
nissd populaatioissa olla huomattava.

Sukulaisuusaste r Yksiloiden vilisen sukulaisuuden astetta kuvaava suure, joka voi-
daan laskea yksiloiden jakamien alleelien ja koko populaation alleelifrekvenssien pe-
rusteella. r-arvo kertoo kuinka suuri osa kahden yksilon geeneistd on keskiméérin sa-
moja.

Sukupolvien viilinen aika Vanhempien keskimiirdinen ik jéalkeldisten syntyessa.

Sukupuuhedelméitys (pedigreed mating). Hedelmditystapa, missd kultakin parituk-
sessa kaytettdviltd naaraalta jad vakioméadrd tyttdrid ja kultakin koiraalta sama vakio-
maéra poikia seuraavaan sukupolveen.

Sukusiitos Liahisukuisten yksiloiden paritus eli paritettavat yksilot ovat keskendén
enemmaén sukua kuin yksilot populaatiossa keskimaérin.

Sukusiitosaste Todenndkoisyys, ettd eldimen satunnaisen lokuksen molemmat alleelit
ovat perdisin samalta esivanhemmalta. Toisella tavalla sanottuna, sukusiitosaste ilmai-
see edelld mainitunlaisten lokusten todenndkoisyyden suhteellisen osuuden yksilon
genotyypissa.

Sukusiitostaantuma ldhisukuisten yksiloiden parituksesta johtu’va homotsygotia-
asteen nousu ja siitd aiheutuva, erityisesti elinvoima- ja hedelmaéllisyysominaisuuksis-
sa todettu taantuma. Johtuu resessiivisten geenivaikutusten ilmenemisesta.

Tehollinen populaatiokoko (efektiivinen populaatiokoko) tehollinen populaatiokoko
madrdytyy ja lasketaan vanhempaisyksiloiden, siis ditien ja isien, lukuméaarasta.
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