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Tiivistelm&

Tutkimuksen tarkoituksena oli selvittaa, mitka veriryhmajarjestel-
mien alleelit ja proteiinivariantit ovat ominaisia Suomen alkuperdi-
sille nautarcduille, iti-, 1dnsi- ja pohjoissuomenkarjalle (ISK, LSK
ja PSK). Verityypitysaineiston perusteella arvioitiin rotujen geneet-
tinen tasapainotila, heterotsygotia-aste ja rotujen viliset geneetti-
set etdisyydet. Lisaksi tarkasteltiin ISK-, LSK- ja PSK-lehmien
rungon ja raajojen mittoja. Tutkimusaineisto koostui kolmesta
osasta. Veriryhmien ja -proteiinien tutkimusaineisto saatiin veri-
tyypitysmaarityksisti, jotka tehtiin 418 eldimen veresti Ok. Suo-
men Keinosiemennyskeskuksen veriryhmélaboratoriossa. Verinayt-
teet analysoitiin hemolyyttista testid kdyttien. Seerumiproteiinit
maaritettiin yksi- tai kaksisuuntaisella elektroforeesimenetelmalla.
Rungon mittausaineistoa varten mitattiin 208 ISK-, LSK- ja PSK-
lehma3d. Aineistosta laskettiin 11 rungon mitan keskiarvot, ha-
jonnat ja vaihtelukertoimet. Kiinteiden tekijoiden mallilla arvioi-
tiin rodun, maantieteellisen alueen, tiineyskuukauden, poikimaker-
ran ja karjantarkkailuun kuulumiser vaikutusta mittojen vaihte-
luun. Suomenkarjan karjantarkkailun tiedot vuosilta 1988 -89 saa-
tiin Maatalouden Laskentakeskuksesta. Tutkimusaineiston tarkkai-
luun kuuluvia lehmii voitiin pitaa lihes edustavana otoksena koko
sk-tarkkailnaineistosta vuoden 1989 tietojen osalta. LSK oli las-
kettujen 7 lokuksen perusteella geneettisessi tasapainotilassa. ISK
ei ollut yhden eiki PSK kahden lokuksen osalta tasapainossa. Eri
lokusten heterotsygotia-asteiden perusteella arvioituna ISK oli ge-
neettisesti muuntelevin rotu. Sen heterotsygotia-aste oli korkeampi
kuin muiden rotujen, koska se oli osittain jakautunut geneettisesti
erilaisiin sukulinjoihin. Vihiten muuntelua ilmeni PSK:ssa. ISK:n,
LSK:n ja PSK:n viliset geneettiset etdisyydet vaihtelivat arvioin-
tiin kaytetyn lokusryhman mukaan. Kahden veriryhmi- ja viiden
proteiinijirjestelmin perusteella LSK:n ja PSK:n vilinen etdisyys
oli pienempi kuin LSK:n ja ISK:n. ISK:n ja PSK:n valinen etiisyys
oli suurin arvioiduista. ISK:n, LSK:n ja PSK:n viliset etdisyydet
olivat lihes yhtd suuria tai suurempia kuin ayrshiren ja friisilai-
sen valinen. Veriryhma- ja proteiinijirjestelmien perusteella ISK,
LSK ja PSK olivat kolme eri rotua. LS-varianssianalyysin mukaan
LSK oli puhtaista roduista rungon mitoiltaan suurin ja PSK pie-
nin. Eteld-Suomen alkuperiisrotujen lehmat olivat kookkaimpia
ja Pohjois-Suomen pienimpid. Alueelliset erot johtuvat mahdolli-
sesti Pohjois-Sunomen ymparistdolosuhteista, jotka ovat karjankas-
vatukselle epiedullisemmat. Tiineyskuukaudella, poikimakerralla
ja karjantarkkailuun kuunlumisella oli tilastollisesti erittdin merkit-
sevi (p < 0.001) vaikutus useimpien rungon mittojen vaihteluun.
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1 Johdanto

Kotieldimistd on kehitetty erilaisia rotuja. Rodulla tarkoitetaan samaan
lajiin kuuluvaa eldginryhmas, jonka yksilot poikkeavat rotuominaisuuksil-
taan muista saman lajin eldinryhmista. Sopeutuminen paikalliseen ympa-
ristoon vaikutti rotuominaisuuksien syntyyn. Suurin osa jaljella olevista
nautaroduista poikkeaa alkuperdisestd, kesystd naudasta sekd luonteel-
taan etti tuotanto-ominaisuuksiltaan. Kesyjen eldinten perima sisaltad
valtaosaltaan sellaisia geeniyhdistelmid, jotka ovat luonnonolosuhteissa
epaedullisia. Niitd geeniyhdistelmis on toisaalta tarvittu ihmisen har-
joittamassa kotielaintuotannossa.

Kesy nauta (Bos taurus) polveutuu 1600-luvulla sukupuuttoon kuol-
leesta alkunaudasta (Bos taurus primigenius). Taten naudan geeniaines
on ainoastaan kesytetyissa nautaroduissa.

Kotieldinlajia voidaan pitii geneettisesti eli perinndllisesti monimuo-
toisena, jos lajista on olemassa useita erityyppisia rotuja. Rotujen valisia
geneettisia eroja voidaan tarkastella veriryhmaalleeleiden ja eri proteiinien
varianttien frekvenssien, rakenteellisten ominaisuuksien ja tuotantokyvyn
perusteella. Thminen on kaventanut kotielainlajien geneettistd muuntelua
hivittamalld kotieldinrotuja. Monet paikalliset rodut ovat liséksi vaarassa
kuolla sukupuuttoon.

Pienen, uhanalaisen rodun geneettinen monimuotoisuus kapenee muun
muassa sukusiitoksen vuoksi. Uhanalainen rotu tarvitsee sailytysohjel-
man, jotta rodun geneettisia erityisominaisuuksia ei menetetd. Sailytys-
ohjelman perustaksi tarvitaan tutkimusta muun muassa rodun populaa-
tiorakenteesta ja ominaisuuksista.

Maamme alkuperdinen nautarotu, suomenkarja, jakaantuu ita-, lénsi-
ja pohjoissuomenkarjaan. Kielitieteen avulla on voitu paatelld, ettd esi-
isillimme oli jo pari tuhatta vuotta sitten vaaleapdisid kyyttoja ja yksi-
virisid sarvipaita, joista itd- ja linsisuomenkarja polveutuvat (VILKUNA
1976). Yksi varhaisimmista Pohjois-Skandinavian karjaa kuvaavista kir-
joituksista on vuodelta 1296. Lapin karjaa luonnehdittiin sarvettomaksi
ja variltasn vaaleaksi tai vaaleankeltaiseksi (PELTOVUOMA 1916). Vuonna
1989 suomenkarjaa oli 9800 lehmés (ANoN 1990) Suurin osa suomen-
karjasta kuuluu linsisuomenkarjaan, sillé ité- ja pohjoissuomenkarjaa on
jaljella enaa muutamia kymmenis yksiloita.

Tutkimuksen kirjallisuusosan perusteella selvitetdsn, miten naudan
veriryhmia ja veren proteiinijarjestelmid voidaan hyédyntaa tutkittaessa
nautarotujen sukulaissuhteita ja homotsygotia-astetta. Lisaksi tarkastel-



laan geneettistd muuntelua supistavia tekijéitd ja menetelmis, joilla voi-
daan sdilyttad uhanalaisia rotuja ja niiden geeniainesta.

Tutkimusaineiston perusteella selvitetaan, mitka veriryhmajarjestel-
mien alleelit ja protelinivariantit ovat tyypillisid itd-, ldnsi- ja pohjois-
suomenkarjalle. Veritutkimusten perusteella arvioidaan n&iden rotujen
valisid geneettisid etdisyyksid. Myos nédiden rotujen tuotanto- ja raken-
neominaisuuksia tarkastellaan.



2 Veren biokemiallinen polymorfismi

Veriryhmajarjestelmat sekd punasolujen ja seerumin proteiinit ovat po-
lymorfisia jarjestelmia. Polymorfismilla tarkoitetaan sitd, ettd populaa-
tiossa esiintyy samanaikaisesti useita fenotyyppeji tai geeneji. Vahilu-
kuisimman muodon esiintymistaajuus eli frekvenssi on niin suuri, etta se
el johdu pelkdstadn toistuvista mutaatioista. Lokus on polymorfinen eli
muunteleva, kun yleisimman alleelin taajuus ei ylitd 0.99:4. (FALCONER
1981).

2.1 Naudan veriryhmajarjestelmat

Naudan veriryhmatutkimuksissa edistyttiin 1940-luvulla, kun FERGUSON
(1941), FERGUSON ym. (1942) ja STORMONT (1950) I0ysivét naudan ve-
restd 40 erilaista veriryhmatekijad (faktoria) eli antigeenia. Tekijat saivat
tunnuksikseen kirjaimet siten, ettd ensimmaisena 16ydettya veriryhmate-
kijaa alettiin kutsua A:ksi, toisena havaittua B:ksi ja niin edelleen.

Yksilon veriryhméan maaravat veren punasolujen pintaan sijoittuneet
glykoproteiinit, jotka antavat punasoluille niille tyypillisen pintarakenteen
eli antigeeniominaisuuden. Veren seerumi sisaltidd vasta-ainetta eli agglu-
tiinia eli antibodia sitd antigeenia vastaan, jota yksil6lla ei ole. Seerumilla
tarkoitetaan veren soluvaliainetta eli plasmaa, josta on poistettu fibri-
nogeeni. Esimerkikisi A-veriryhmaan kuuluvalla ihmiselld on seerumissa
anti-B:ta. Vasta-aine aiheuttaa vierastyyppisten punasolujen sakkautu-
misen eli agglutinaation (NEIMANN-S@RENSEN 1958).

Naudalta on l6ydetty yli 50 erilaista veriryhmatekijad (LARSEN ym.
1974). Uusien veriryhmatekijéiden 10ytyminen on mahdollista. Kunkin
veriryhmatekijan periytymiseen vaikuttavat multippelit alleelit eli saman
geenin useat muodot, jotka periytyvat kodominantisti. Kodominantit al-
leelit tuottavat heterotsygootissa kumpikin oman geenituotteensa (SORSA
ym. 1979). Naudan veriryhmatekijat muodostavat 11 veriryhmajarjestel-
méd (A, B, C, F,J, L, M, S, Z, R’ ja T°). Kunkin jarjestelman tekijoiden
geenit sijaitsevat samassa kytkentaryhmassad. Nama geenit ovat auto-
somaalisia eli sijaitsevat muissa kuin sukupuolikromosomeissa.

B-veriryhmijarjestelma sisaltda eniten veriryhmitekijoita. -Veriryh-
malaboratorion polveutumistarkistuksissa maaritetaan 24 B-tekijas. B-
tekijoita koodaavan DNA-osan pituus on 0.7 senttimorgania. Osa gee-
neista sijaitsee kromosomissa perdkkain geeniryhméni (GROSCLAUDE ym.
1979). Taman takia yksilon fenotyypissa havaitaan tekijoiden muodosta-
mia yhdistelmid, jotka periytyvat vanhemmalta jalkeldiselle yhtena ko-
konaisuutena (RUITERKAMP ym. 1977). Kromosomin sisdinen rekombi-



naatio luo uusia tekijayhdistelmia, ja tatd geenien kytkennan purkautu-
misen yleisyytta kaytetadn geenien vélimatkan mittana. GROSCLAUDEN
ym. (1979) mukaan eri roduilla B-veriryhmatekijoiden geenikartta on sa-
manlainen, koska kesyn naudan (Bos taurus) rodut polveutuvat samasta
alkunaudasta. Nautaroduilla on havaittu enimmilldan 200 erilaista teki-
jayhdistelmaa, joista ainoastaan noin 20:n yhdistelman frekvenssi ylittaa
yhden prosentin.

C-veriryhmajarjestelma on geneettisilta ominaisuuksiltaan B-jarjestel-
man kaltainen. Myds C-tekijat muodostavat yhdistelmié, jotka periytyvat
vanhemmalta jilkelaiselle yhtena yksikkond (GUERIN ym. 1981).

A-, B-, C-, J-, L-, M-, S-, Z- ja T’-veriryhmajarjestelmid kutsutaan
avoimiksi jarjestelmiksi. Naissi jarjestelmissd yksilon genotyyppié ei yleen-
s saada selville tarkastelemalla pelkastadn yksilon fenotyyppid, vaan ge-
notyypin maarittamiseksi on tunnettava vanhempien tai jalkelaisten ve-
riryhmat. Suljetuissa jirjestelmissd, joita ovat muun muassa F- ja 'R’-
veriryhmajarjestelmat sekd useat veren polymorfiset proteiinit, genotyy-
pit voidaan todeta suoraan fenotyypistd (LARSEN ym. 1974). Avoimessa
jarjestelmassa on dominanssi periytyminen ja suljetussa jarjestelmassa ko-
dominanssi.

2.2 Fraita naudan veren proteiineja

Veriryhmien lisiksi veresta tutkittavia polymorfisia jarjestelmis ovat eri-
laiset proteiinit. N&itid ovat muun muassa seerumialbumiini, postalbu-
miini, transferriini, posttransferriini ja entsyymit. Naistd proteiineista
esiintyy erilaisia proteiinityyppeja eli variantteja, jotka poikkeavat toisis-
taan aminohappokoostumukseltaan. Kunkin variantin esiintymista saate-
lee yksi geeni.

Eri proteiinivariantit ovat alunperin syntyneet mutaatioista siten, etta
proteiinin polypeptidiketjussa on aminohappoja korvautunut toisilla ami-
nohapoilla (Lusk 1970). Mutaatiot ovat yleensa olleet neutraaleja eivatka
ole vaikuttaneet proteiinin fysiologisiin toimintoihin (CREIGHTON 1984).

Albumiinit luokitellaan yhtenaisiin protelineihin, joiden hydrolyysis-
si saadaan ajnoastaan aminohappoja (ERKAMA 1974). Postalbumiini on
saanut nimensi sen mukaan, miten se sijaitsee elektroforeesigeelissa al-
bumiinin nihden. Postalbumiinin nauhat havaitaan geelissd albumiinin
alapuolella. Seerumin postalbumiini osallistuu tyroksiinin kuljetukseen
(CREIGHTON 1984). Tavallisimmat naudan postalbumiinin genotyypit
ovat FF (=AA), FS (=AB) ja SS (=BB).

Transferriini luokitellaan glykoproteiineihin. Se siséltda proteiinien



lisiksi muun muassa runsaasti mannoosia (ERKAMA 1978). Transferriini-
molekyylista voidaan havaita kaksi puoliskoa, jotka ovat koostumuksel-
taan samanlaisia. On miahdollista, ettd transferriinigeenissi on tapahtu-
nut duplikaatio evoluution aikana (MAEDA ym. 1980). Transferriini osal-
listuu raudan kuljetukseen ja varastointiin seerumissa (ERKAMA 1978).

Elektroforeesigeelissa voidaan havaita kaksi proteiiniryhmaa posttrans-
ferriinin alueella. Posttransferriini 1 (Ptf 1) sijaitsee transferriinin ala-
puolella ja posttransferriini 2 (Ptf 2) on puolestaan Ptf 1:n alla. Ptf In
variantteja voidaan merkita A:lla ja B:ll3 ja Ptf 2:n variantteja F:113 ja
S:lla (GAENE ym. 1977).

Useissa tutkimuksissa on pyritty 16ytdmaan veren biokemiallisen poly-
morfismin yhteyksia kvantitatiivisiin tuotanto-ominaisuuksiin (muun muas-
sa ASHTON 1960, NEIMANN-S@RENSEN & ROBERTSON 1961 ja KUSHNER
ym. 1973). Kvantitatiiviseen ominaisuuteen vaikuttavat useat geenit ja
ymparistotekijat.



3 Naudan geneettinen muuntelu
3.1 Geneettisen muuntelun muodostuminen

Geneettiseen muunteluun vaikuttavien tekijoiden suhteellisesta merkityk-
sesta on esitetty kaksi teoriaa: selektionistinen ja neutralistinen teoria.
Selektionismin mukaan ne alleeleiden taajuudet, joita esimerkiksi elektro-
foreesissa voidaan todeta, ovat seurausta luonnonvalinnan vaikutuksesta
alleeleiden taajuuksiin. Mutaatiot tuottavat erilaisia alleeleita. Uudet al-
leelit voivat olla edullisia tiettyind genotyyppien yhdistelmina. Talloin nii-
den frekvenssi kasvaa ja syntyy polymorfismi. Luonnonvalinta voi suosia
heterotsygootteja, mika ilmenee heteroosina muun muassa hedelmallisyy-
dessi (fasapainottava valinia). Neutralismin mukaan geneettinen ajau-
tuma eli alleelifrekvenssien satunnainen vaihtelu sukupolvittain vaikuttaa
alleeleiden runsaussuhteisiin enemmén kuin tasapainottava valinta. Neut-
ralismissa on korostettu, etta valtaosa elektroforeettisesta muuntelusta on
valinnan kannalta merkityksetontd (LOKKI ym. 1986). Uutta muunte-
lua syntyy myds meioosissa. Meioosi tuottaa uusia geeniyhdistelmia seka
kromosomien vapaan yhdistymisen ettd kytkeytyneiden geenien vélisen
geenienvaihdunnan kautta.

BRrAENDIn (1981) mukaan kotieldinten veriryhmien ja proteiinipoly-
morfismin tutkimusten perusteella voidaan olettaa, ettd luonnonvalinta on
vaikuttanut mutaation kautta syntyneiden alleeleiden taajuuksiin. Ympéa-
ristolosuhteiden mukaan eri veriryhmatekijéiden ja proteiinivarianttien
yleisyys vaihtelee. BRAEND (1981) toteaa, ettd jos polymorfismi on synty-
nyt valinnan kautta lajien ja rotujen kehityksen alkuaikoina, on geneetti-
nen ajautuma mahdollistanut polymorfismin olemassaolon evoluution ai-
kana. KIDD ja CAVALLI-SFORZA (1974) tutkivat geneettisen ajautuman
vaikutusta Norjan alkuperaisrotujen ja naista polventuneen islanninkarjan
geneettiseen erilaistumiseen. Aineistona oli kahdeksan veriryhmajarjestel-
mén alleelifrekvenssit. Norjan alkuperaisrotujen ja islanninkarjan allee-
lifrekvenssierot kunkin lokuksen osalta olivat samansuuruisia. Lokusten
alleelifrekvenssien muuntelu oli niin ikdan yhtdsuurta. Naiden havainto-
jen vuoksi tutkijat pitivit geneettistd ajautumaa valintaa tarkeampana
tekijand kyseessia olevien rotujen vélisten geneettisten erojen synnyssa.
Valinta — tasapainottavaa valintaa lukuunottamatta — vaikuttaa eri lo-
kuksiin eri tavoin. A

MANWELLin ja BAKERin (1976) hypoteesin mukaan eri proteiiniva-
riantit olisivat voineet syntya siten, ettd geneettisesti ldheiset eldinlajit
olisivat sulautuneet yhdeksi lajiksi. MANWELLin ja BAKERin (1976) mu-
kaan kaksi liheistd lajia, joista toisella oli hemoglobiinin Hb#-varianiti



Ja toisella HbPB-variantti, ovat pariutuessaan muodostaneet nykyisen ke-
syn lampaan (Owies, arzes) Lammasrodut;, joilla Hb#-variantti on selvisti

yleisempi kuin HbB —vananttl ovat sopeutuneeterityisesti vuoristoalueille.

' Vastaavasti HbB —vananttl on yleinen alankoseutujen lammasroduilla.. Vil-

lilla, 1ran11alsella lampaalla on ainocastaan Hb? —vana.nttl Joten se 'voi olla.
lahemen laji kesyn lampaan e51—1salle : - .

. 3 2 RotuJen fylogenetukka

* Fylogenet11kassa tutkitaan suvun kehltysta

* Veriryhmaalleeleiden. ja: eri. proteiinien varianttien frekvenss1t muo-

‘dostavat tarkeimman ja harhattémimman. aineiston populaatioiden valis-
" ten geneettisten- etdisyyksien ja rotujen evoluution tarkastelussa (KIDD
“j& PIRCHNER 1971). . Erityisesti proteiinit soveltuvat. tutkimuksiin hy-

vin, koska proteiinien on todettu olevan neutraaleja valinnan . vaikutuk-
sille (YAMAZAKI ja MARUYAMA. 1974) Myés morfologisia erityispiirteita,

" kuten kallon mustoa, nupoutta ja sarvelhsuutta voidaan kayttaa. apuna
- rotujen luokittelussa (JOHANSSON 1953).- ;

- Nautarotujen fylogeneettisid sukupulta ovat laatmeet muun muassa
KIDD ja PIRCHNER (1971) Itdvallan roduista, KIpD ym. (1980) muun
muassa-Espanjan ja Portugalin paikallisroduista‘ja AsTOLFI ym. (1983)

« Ttalian alkuperaisroduista. BAKER ja MANWELL-(1980) tutkivat usean

~“nautarodun proteiinipolymorfismia. ,Polymorﬁsrmsta saatuJen alleeli-

- frekveénssien perusteella tutkijat muddostivat roturyhmis ja laativat nau-

dan fylogeneettisen sukupuun.

3.3 Populaation homotsygotian ja geneettisen tasapainon ar-
" viointi

Populaation geneettista muuntelua voidaan arvioida polymorfisten lokus-
ten ja kunkin lokuksen alleeleiden lukumaidridn sekd néaiden alleeleiden
frekvenssien perusteella. Alleelisen monimuotoisuuden perusteella las-
ketaan populaation homotsygotia-aste. Populaation keskimaarainen ho-
motsygotia-aste on kunkin lokuksen geenifrekvenssien nelididen summa,
joka jaetaan lokusten lukumaaralla (RENDEL 1967). Nautarotujen homo-
tsygotia-asteita on laskettu erityisesti B-veriryhmajarjestelman perusteella,
koska monimutkainen B-jarjestelma sisaltas useita alleeleita.

Vuonna 1972 hévidmisuhanalaisen Unkarin harmaarodun homotsygo-
tia-aste, joka arvioitiin B-veriryhm3jarjestelmén perusteella, oli 11.5 pro-
senttia. Vuonna 1982 homotsygotia-aste oli kohonnut 13.6 prosenttiin
(BoDG 1984).



Veriryhma- ja proteiinipolymorfismin lisiksi populaation geneettisesta
muuntelusta voidaan saada selvyyttda, jos tarkastellaan myds muita kva-
litatiivisia ominaisuuksia. Bobpén (1989) mukaan esimerkiksi karvapeit-
teen vari soveltuu tdhan tarkasteluun. Jos uhanalaisen rodun yksilét ovat
karvapeitteen varitykseltddn samanlaisia, on muuntelu vidhdistd karvan
variin vaikuttavissa lokuksissa ja mahdollisesti myds muissa lokuksissa.

Populaatiossa, jossa pariutuminen on satunnaista, ei eri genotyyppien
suhteellisissa maarissa tapahdu muutoksia siirryttaessa sukupolvesta toi-
seen. Taman vuoksi my0ds alleeleiden taajuudet sailyvat jatkuvasti sa-
moina, ellei mikddn evoluutiovoima (mutaatio, valinta, migraatio, satun-
naisajautuma ja isolaatio) vaikuta. Tama alleelisuhteiden tasapainolaki
eli Hardyn ja Weinbergin laki, jonka ensimmaisina totesivat englantilainen
G. Hardy ja saksalainen W. Weinberg vuonna 1908, on populaatiogene-
tiikan ja evoluutioteorian perusta (FALCONER 1981).

Populaation geneettinen tasapaino voidaan arvioida kodominantisti
periytyvistd jarjestelmistd, joissa fenotyyppien lukuméird on suurempi
kuin alleeleiden lukumadra. Naudan F- ja R’-jarjestelmat seka polymorfi-
set proteiinit soveltuvat tasapainotilan laskentaan (NEIMANN-S@RENSEN
1958). ,

BRAEND ym. (1962) arvioivat islanninkarjan geneettistid tasapainoti-
laa transferriinivarianttien ja Z-veriryhméjérjestelmin avulla. Islannin-
karja oli tasapainotilassa. LARSEN ym. (1974) tutkivat jerseyrodun F-,
transferriini- ja kaseiinijarjestelmia. Tutkimuksen mukaan myds jersey oli
tasapainotilassa.



4 Geneettisen muuntelun vaheneminen rotujen vali-
sesti

Kotieldinaineksen geneettinen muuntelu voi vahetd seka rotujen valisesti
ettd rotujen sisdisestl. Muuntelun vahenemiselld tarkoitetaan tapahtuma-
sarjaa, jossa ryhma keskenaan lisddntyvia yksilditd saavuttaa tadydellisen
homotsygotian ilman mutaation ja migraation vaikutusta. Populaatio me-
nettad kykynsid muuttua geneettisesti eli sopeutua (LOKKI ym. 1986).

" Rotujen vilisesti tai kotieldinlajin sisdisesti geneettinen monimuotoi-
suus vahenee, kun primitiiviset ja parannetut paikalliset rodut harvinais-
tuvat ja lopulta havidvat (KOMITEAMIETINTO 1983).

Rotu on haviamisuhanalainen, jos rodun yksilémédara on niin pieni,
ettd rodun tehokas jalostusty® ei ole mahdollista ja rodun uhkana on su-
kusiitos (Ma1jaLA 1986).

Kun kotieldinpopulaation lisdintyvien naaraiden lukumaara on yli
10000, on populaatio BoDdn (1989) mukaan normaalisse tilassa. Popu-
laatio voi talloin lisdanty4 siten, etta populaatiossa ei ilmene geenikatoa.
Jos vanhempaispopulaatio valitaan ankarasti, voi populaation monimuo-
toisuus vahetd. Kun lisddntyvid naaraita on 5000—-10000 yksilo6d, on
populaation tila epdvarma. Vahenevan yksilomaardn vuoksi esimerkiksi
sukusiitoksen mahdollisesti aiheuttamat ongelmat lisddntyvat populaa-
tiossa. Jos populaatiossa on vain 1000-5000 naarasta, on populaatio
haavoittuvassa tilassa. BoODON (1989) mukaan populaatio on uhaenalai-
nen, jos naaraita on 100-1000. Populaation sukusiitosaste kasvaa, ja
populaatio on vaarassa kuolla sukupuuttoon. Kun naaraita on jaljelld
alle 100 yksilda, on populaatio erittain lihelld havidmista (kritttinen tila).
Jos populaatio halutaan pelastaa, on populaation kokoa lisattava.

Vuonna 1984 Euroopassa oli 241 uhanalaista rotua, joista nautaro-
tuja 81 (Ma1JaLa ym. 1984). Useita rotuja on havinnyt. Norjassa oli
1900-luvun alussa 33 nautarotua, mutta nykyain on enad jiljella 10. La-
hes kaikki Norjan lehmat kuuluvat NRF-rotuun. Isossa-Britanniassa on
1900-luvulla kuollut kuusi nautarotua sukupuuttoon. Nama rodut olivat
alderney, caithness, castlemartin, irish dun, sheeted somerset ja suffolk
dun (ALDERSON 1981). Itd- ja erityisesti pohjoissuomenkarja olivat havia-
massa, mutta nykyisin nailla roduilla ei ole vaaraa kuolla sukupuuttoon.

Alkuperaisrotujen kuollessa sukupuuttoon menetetdan tuhansien vuo-
sien aikana kehittynyttd geeniainesta. Geneettisesti poikkeuksellisen ro-
dun tai linjan hdvidminen on vahingollisempaa kuin sellaisen, jolla on
poikkeuksellisen tihedssd eri populaatioissa yleisesti esiintyvid geeneja
(Orozco 1964).



5 Geneettisen muuntelun viheneminen rotujen sisai-
sesti

Seka haviamisuhanalaisten rotujen ettd valtarotujen geneettinen muun-
telu voi supistua.

5.1 Sukusiitoksen vaikutus

Sukusiitosaste (F') mittaa samasta alkuperasta, kiaytannossa vanhempien
yhteiselts esi-isaltd, olevien saman lokuksen identtisten geenien osuutta
kunkin yksilon genotyypistd. Sukusiitosaste lasketaan kaavalla
(FALCONER 1981) :

S ORE

n;=sukupolvien lukumaira yksilon isdstd yhteisen esi-
vanhemman kautta yksilén emaan.
F;=yhteisen kantavanhemman sukusiitosaste.

Sukusiitosasteen nousu tapahtuu sukupolvittain (¢ = sukupolvi) seu-
raavasti (FALCONER 1981):

1

Ft:m

+(1 Fiy

I
a9nN,’
Useiden rotujen sukusiitosaste kasvaa noin 0.5 prosenttiyksikkoa su-
kupolven aikana (DALTON 1981), miki vastaa 0.1~0.2 prosenttiyksikon
nousua sukusiitosasteeseen vuosittain.

N, on tehollinen populaatiokoko. N, on usein paljon pienempi kuin
lisiantyvien yksiloiden lukumaara. Tehollinen populaatiokoko lasketaan
populaatioiden urosten (Np,) ja naaraiden (Ny) lukumésran perusteella
kaavalla (FALCONER 1981):

4N, Ny

Ne= ——7—
(Nm+Nf)

Kaavan avulla voidaan laskea tehollinen populaatiokoko, jos sukupol-
vet eivit ole paallekkaisia. Nautakarjalla tehollisen populaatiokoon tulisi
olla vahimmilliankin 10-50 (MA1JALA 1974) (Taulukko 1). Kun teholli-
nen populaatiokoko on 6.67, kasvaa sukusiitosaste yhden sukupolven ai-
kana noin 7.5 prosenttia. '
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Taulukko 1: Lis#sntyvien naaraiden ja urosten lukumaéara vaikuttaa te-
holliseen populaatiokokoon.

M/N| 10 50 100 | 200 { 500 | 1000 [ 2000 | 5000
2 | 6.67] 7.69| 7.84| 7.92f 7.97| 7.98| 7.99| 8.00
5 [13.33} 18.18( 19.05| 19.51| 19.80| 19.90| 19.95| 19.98
10 |10.00( 33.33| 36.36| 38.10| 39.22| 39.60| 39.80| 39.92
20 {26.67| 57.14| 66.67| 72.73| 76.92| 78.43| 79.21| 79.68
50 [33.33|100.00(133.33| 160 |181.82{190.48[195.12|198.02

100 |36.36(133.33|200.00266.67|333.33|363.64380.95|398.41

200 |[38.10]160.00266.67|400.00|571.43 [666.67 |727.27|769.23

N=lisiantyvien naaraiden lukumairi

M=lisaantyvien urosten lukumaira

Hividmisuhanalaisen Unkarin harmaarodun lehmien sukusiitosaste oli
0.47 prosenttia vuonna 1972 ja 1.60 prosenttia vuonna 1982 (Bob6 1984).
Rodun sukusiitosaste ei siten ollut korkea. O’HUIGIN (1982) on laskenut
harvinaisen kerrykarjan sukusiitosasteet vuodesta 1879 vuoteen 1978. Sa-
dan vuoden aikana populaation sukusiitosaste kohosi nollasta 11.98 pro-
senttiin. Korkein sukusiitosaste, 14.02 prosenttia, mitattiin vuonna 1977.
Vuonna 1978 kerrykarjan lehmien sukusiitosaste oli 13.3 prosenttia ja son-
nien 10.21 prosenttia. Pienten, uhanalaisten populaatioiden sukusiito-
saste on yleensa korkeampi kuin valtarotujen.

Sukusiitosaste (F) kuvaa sukusiitetyn populaation heterotsygotian va-
henemista suhteessa siithen heterotsygotiaan, mika esiintyy satunnaisesti
pariutuvassa populaatiossa. Jos sukulaiset pariutuvat, yhteensulautuvat
geneettisesti samankaltaiset sukusolut. Populaatio saattaa eriytya lin-
joihin sukusiitoksen vuoksi. Linjojen sisdinen heterotsygotia vahenee.
Koska linjat ovat geneettisesti erilaisia, kasvaa heterotsygotia linjojen va-
lilla (FALcONER 1981).

Hyodylliset, resessiiviset alleelit voivat havita lopullisesti tai voivat olla
joissakin linjoissa erittain yleisia sukusiitoksen ja homotsygotian lisdan-
tymisen vuoksi. On mahdollista, ettd uhanalaisten rotujen harvinaiset
alleelit ovat tulevaisuuden kotieldinjalostuksessa tarpeellisia. Toisaalta
sukusiitos kasvattaa todenndkoisyyttd, ettd myos haitalliset, resessiiviset
alleelit ilmenevat yksilon fenotyypissd (Crow 1986).

Kun populaation tai populaation linjan yksilot ovat keskenddn sukua,
toistuvat eri yksiloiden genotyypeissa samat veriryhmajarjestelmien allee-
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lit ja proteiinien varjantit. Unkarin harmaarodun B-veriryhmajérjestel-
massa havaittiin 29 veriryhmatekijayhdistelmaa elaimilla, jotka eivat ol-
leet sukusiitettyja. Sukusiitetyilta 10ytyi naita 21 ja voimakkaasti sukusii-
tetyiltd 14 (FEsUs 1984).

Sukusiitoksen aiheuttama sukusiitostaantuma voidaan todeta koti-
elainten alentuneina tuotoksina, heikentyneend hedelmaillisyytena ja li-
saantyneena poikaskuolleisuutena (HuDsoN ja VAN VLEcCK 1984). Su-
kusiitoksen vaikutukset ilmenevat hitaasti. Usein on vaikea havaita su-
kusiitostaantumaa esimerkiksi lehmien tiinehtymisessa, koska muun muassa
laakitykselld voidaan lisdta eldinten hedelmallisyytta. Unkarin harmaaro-
tua tutkittaessa havaittiin, ettd sukusiitosasteen ja lehmien lisdantymis-
kyvyn valinen yhteys, korrelaatiokerroin, oli 0.134 (Bond 1989).

Samansuuruisen sukusiitosasteen vaikutus vaihtelee populaatioittain.
Sukusiitos ilmenee niin ikd&n erilaisena sukusiitostaantumana sukusiite-
tyn populaation eri sukulinjoissa. Kotieldimet yleensa kestavat sukusii-
tosta paremmin kuin villieldimet, koska esimerkiksi rotujen muodostuk-
sessa on kaytetty sukusiitosta. Talloin ne eldimet, joiden fenotyypissi
haitalliset, resessiiviset geenit ovat esiintyneet, ovat karsiutuneet pois hei-
kon elinvoimaisuuden vuoksi (O’HUIGIN 1982).

Heterotsygotian, harvinaisten alleeleiden ja rodun elinvoimaisuuden
sailymiseksi pienten kotieldinpopulaatioiden sukusiitosaste tulisi pitaa mah-
dollisimman alhaisena.

5.2 Geneettisen ajautumisen vaikutus

Alleelitaajuuden ¢ satunnaista vaihtelua pienessa kotielainpopulaatiossa
kutsutaan geneettiseksi ajautumiseksi tai satunnaisajautumiseksi. Mi-
graation, mutaation ja valinnan puuttuessa geenifrekvenssien muutok-
seen vaikuttaa satunnaisajautuma. Perattaisissd sukupolvissa ¢:n arvo
vol muuttua ilman, etta taajuus hakeutuu kohden mitdan tiettya arvoa.
On mahdollista, etta tarkasteltava alleeli sattumalta havidd (¢ = 0) tai
alleeli fiksoituu (¢ = 1). N&m4 tilanteet ovat “kuolleita pisteita”, koska
niissa populaation muuntelu loppuu. T&lldin satunnaisajautuma on pro-
sessina palautumaton (LOKKI ym. 1986).

Lienee mahdotonta, etta useita veriryhmatekijoita siséltavissa jarjes-
telmissa (B- ja C-jarjestelmat) jokin alleeli fiksoituisi eli tarkasteltavassa
populaatiossa ei muita alleeleita endd olisi. Sitd vastoin havidmisuhan-
alaisesta populaatiosta voi kadota jokin harvinainen alleeli sattuman tai
sukusiitoksen vuoksi. Eldimet, joilla on harvinainen alleeli, voivat kuolla.
Vanhempaispopulaation gameetit eivdt valttamatta sisalld tarkasteltavaa
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alleelia. Jos populaation alleelitaajuuksien kehitysta ei ole seurattu usei-
den sukupolvien ajan, ja taajuusarviot (¢ = 0 tai ¢ = 1) perustuvat
vain yhden sukupolven havaintoihin tai vain otokseen siitd, ei voida var-
muudella todeta, onko tapahtunut satunnaisajautumisen vuoksi alleelin
fiksoituminen tai havio.

Geneettisen aja.utuma,n aiheuttama varianssi (V;) sukupolvesta toi-

seen on V; = +&. Kaavassa o2

2 on additiivinen, geneettinen varianssi, joka
lasketaan tarkasteltava.n ominaisuuden herltablhteetm perusteella kaa-

valla (SCHULER ja HERRENDORFER 1984):

h2__ 0'3 _-(_7'_3—
_0-2+0-2 —-0-2
g u 4

o=ympariston aiheuttama varianssi
ol=fenotyyppinen varianssi

Kaavassa ei ole huomiocitu dominanssia eika epistasiaa. SCHULER ja
HERRENDORFER (1984) ovat arvioineet heterotsygotian prosentuaalisen
menetyksen sukupolvessa kaavalla:

LoVa_ % _ ¥
'T 627 Ne? N,

Muuntelun supistuminen on suoraan verrannollinen heritabiliteettiin
ja kdantden verrannollinen teholliseen populaatiokokoon (Taulukko 2).
Kvantitatiivisen ominaisuuden muuntelu vahenee sita voimakkaammin,
mitd korkeampi ominaisuuden heritabiliteetti on, ja mitd pienempi te-
hollinen populaatiokoko on. Siten hedelmallisyyteen vaikuttavien gee-
nien alleelinen muuntelu supistuu maidon valkuaispitoisuuteen vaikutta-
vaa muuntelua hitaammin, koska hedelmallisyysominaisuuksien heritabi-
liteetti on 0.01-0.1 ja valkuaispitoisuuden 0.5.

Niin sanottu perustajanvaikutus eli “pullonkaula”-vaikutus (founder
effect) on pienessd populaatiossa satunnaisajautuman ja valinnan ajheut-
tama tapahtumasarja (FALCONER 1981). Populaation koko voi vahetd
erittain nopeasti esimerkiksi ympariston saastumisen (vﬂhelalmet) tai al-
kuperaisrodun vaihdon (kotieldimet) vuoksi. On epatodenndkdistd, etta
populaation uudelleen perustavien yksiloiden genomi sisaltaisi kaiken al-
kuperiisestd muuntelusta. Kun populaation koko romahtaa, menetetaan
samalla harvinaisia geeneja ja geeniyhdistelmid. SIRKKOMAAn (1983) mu-
kaan alkuperaisen populaation muuntelun havio oli sitd pienempi, mita

13



Taulukko 2: Heterotsygotian menetys (%) alkuperaisestd heterotsygo-
tiasta 1, 5, 10 ja 50 sukupolven kuluttua eri h%- ja N.-arvoilla (SCHULER
ja HERRENDORFER 1984)

t 1 5
h2 0.1 0.3 0.5 0.1 0.3 0.5
Ne :

10 | 0.010 | 0.030 | 0.050 | 0.045 | 0.135 | 0.225
50 | 0.002 | 0.006 | 0.010 | 0.010 | 0.029 | 0.049
100 | 0.001 | 0.003 | 0.005 | 0.005 | 0.015 | 0.025

1000 - - - - 0.002 | 0.002
t 10 50
h? 0.1 0.3 0.5 0.1 0.3 0.5

10 0.080 | 0.241 | 0.401 | 0.185 | 0.554 | 0.923
50 0.019 | 0.057 | 0.096 | 0.079 | 0.237 | 0.395
100 0.010 | 0.020 | 0.049 | 0.044 | 0.133 | 0.222
1000 | 0.001 | 0.003 | 0.005 | 0.005 | 0.015 | 0.025
t = sukupolvi
h? =heritabiliteetti
Ne =tehollinen populaatiokoko

enemman perustajayksiloita oli. Muuntelu hévisi nopeasti, jos uroksia
oli vain muutama. Muuntelu, joka arvioitiin alleeleiden lukumaaran pe-
rusteella, vaheni voimakkaammin viiden alleelin lokuksessa kuin kahden
alleelin lokuksessa. Muuntelun supistuminen oli vahaists, jos lokuksen
alleeleiden frekvenssit olivat yhtdsuuria.

Piinvastaisia tuloksia saatiin, kun tutkitiin banaani- ja huonekarpas-
populaatioiden geneettistd muuntelua. Tutkitut populaatiot lahes kuoli-
vat sukupuuttoon. Havaittiin, ettd joissakin populaatioissa geneettinen
‘muuntelu kasvoi. Monien harvinaisten, resessiivisten ja joskus myos hai-
tallisten alleeleiden frekvenssit olivat kasvaneet, ja uusia geeniyhdistelmia
muodostui (LEWIN 1990).

5.3 Valinnan vaikutus

Jalostusvalinnalla on yleensa geneettistd muuntelua supistava vaikutus
(Ma13ALA 1981). LERNERin ja DoNALDin (1966) mukaan edistyminen
valinnassa johtaa aina geneettisen muuntelun supistumiseen jalostuslin-
jassa.
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Youna (1966) tutki, kuinka kauan ominaisuuksien additiivinen, ge-
neettinen muuntelu sailyi 1 000:n yksilén kuvitellussa populaatiossa. Muun-
telu havisi sitd nopeammin, mitad ankarammin seuraavan jalkeldispolven
vanhemmat valittiin, ja mitd korkeampi valinnan kohteena olevan omi-
naisuuden heritabiliteetti oli. Uusien geeniyhdistelmien syntymistoden-
nakoisyydelld oli vihdinen merkitys muuntelun havidmisnopeuteen.

Yamapan (1981) mukaan on todennakoisempid, ettd geeni havida
satunnaisajautuman vuoksi kuin valinnan takia. Geenin havid on sita
todennakdisempad valinnan takia, mitd albaisempi geenin taajuus on ja
mitd pienempi tehollinen populaatiokoko on.

Elimiston proteiinivarianttien ja erityisesti monimutkaisten veriryh-
majarjestelmien alleeleiden taajuuksien perusteella voidaan paatelld va-
linnan seurauksia. Tehokkaasti jalostetuilla roduilla on yleensa vahem-
man muun muassa B-jarjestelmén alleeliryhmia kuin alkuperais- tai pa-
rannetuilla maatiaisroduilla, jos alkuperaisrotua ei ole sukusiitetty (REN-
DEL 1967). Pitkille jalostetuista tanskan punaisesta, Ruotsin punakir-
javasta ja Hollannin friisildisestd havaittiin 24, 23 ja 42 B-alleeliryhmai
(NEIMANN-S@RENSEN 1958, RENDEL 1958, Bouw 1960). Lansisuomen-
karjalla eri B-alleeliryhmid oli 79 ja simmentalrodulla 100 ja vihan ja-
lostetulla Puolan punaisella rodulla 132 (MAIJALA ja LINDSTROM 1966,
BUSCHMANN 1962, RaPACz ym. 1965).
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6 Muuntelun siilyminen pienessa populaatiossa

HickMANin (1979) mukaan ei ole varmaa keinoa siilyttaa populaatio ge-
neettisesti samankaltaisena useiden sukupolvien ajan muun muassa ge-
neettisen ajautuman ja valinnan vuoksi. Havidmisuhanalaisia nautarotuja
ja niiden geeniainesta voidaan kuitenkin sailyttad diploidissa muodossa
puhtaina rotuina, geenipoolina ja pakastettuina tsygootteina. Geenipoo-
lilla tarkoitetaan usean rodun risteytysta. Siittididen ja munasolujen pa-
kastus ovat haploideja geenien sdilytysmenetelmia.

Alkioiden ja sperman pakastukseen seké yleensakin eri rotujen ja eldin-
kantojen sailytykseen on SMITH (1984) esittanyt kolme periaatetta:

e Mieluummin siilytetaan muutamia alkioita, yksildita ja spermaeria
useista eri elidinkannoista kuin paljon yksilditd muutamasta eldin-
kannasta.

e Siilytetiin geeniainekseltaan ja fenotyypiltdan mahdollisimman eri-
laisia kantoja.

e Ei risteytetd rotuja geenipooliksi, vaan pyritdin pitdméain ne puh-
dasrotuisina. Samalla sailytetddn rodulle ominaiset geenit ja gee-
niyhdistelmat.

6.1 Elivien eldinten sailytys

Elivan sailytyspopulaation koosta on olemassa useita mielipiteitd. Po-
pulaation kokoon vaikuttavat taloudellisten, tieteellisten ja kulttuurihis-
toriallisten siilytysperusteiden toteutuminen. Sukusiitoksen, satunnais-
ajautuman ja homotsygotian kasvun ehkaisy on niin ikdan huomioitava.
Erdiden arvioiden mukaan tarpeellinen maaré geneettistd muuntelua sai-
lyisi populaatiossa, jossa tehollinen koko on vahintaan 500 (KoMITEA-
MIETINTO 1983). Lacyn (1987) mukaan 500 yksilon populaatio on niin
sanotussa satunnaisajatuman ja mutaationopeuden vilisessd tasapaino-
tilassa. Tehollinen populaatiokoko on yli 500 esimerkiksi silloin, kun li-
saantyvia naaraita on 500 ja uroksia 200. Sukusiitosaste kasvaa talléin
0.09 prosenttia yhden sukupolven aikana (Taulukko 1). Havidmisuhan-
alaisen nautarodun yksilémaaran tavoitteena voidaan pitdd esimerkiksi
1000 puhdasrotuista lehm#a, koska MAIJALAD ym. (1984) mukaan alle
1000 lehman populaatio on uhanalainen.
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6.1.1 Esimerkkeja paritusjarjestelmista

Jotta sukusiitoksen ja geneettisen ajautuman ongelmia voidaan lieven-
taa ja alkuperainen, rodulle ominainen geenistd saadaan sailymaédn, pieni
kotieldinpopulaatio tarvitsee paritusjarjestelman.

Pienen nautapopulaation paritusjirjestelmén tavoitteiden toteutumi-
seen eniten vaikuttava tekijd ilman, ettd eldimissd on lisdantymista esta-
via perinnollisia tai ympariston aiheuttamia heikkoustekijoita, on eri su-
vuista olevien sonnien lukuméidra. Kun sonneilla keinosiemennetaan tai
astutetaan toisten sonnien tyttaris perakkaisissa sukupolvissa, ei esiinny
sukusiitosta ennen kuin samassa sukulinjassa on kaytetty kaikkia rodun
sonneja t:nnen sukupolven jilkeen. (SMITH 1984).

CHAVALET ja ROCHAMBEAU (1985) ovat kehittaneet ranskalaiselle bre-
tonne pie noire -rodun 312 lehmalle ja kahdeksalle sonnille paritusjarjes-
telmén. Sonninemiksi on valittu rodun vanhimmat lehmat. Sonnit eivat
ole sukulaisia. Populaatio on jaettu kahdeksaan ryhmaan, joten kunkin
ryhmaén lehmét keinosiemennetdan samalla sonnilla. Sonneja vaihdetaan
ryhmien kesken. Rodun paritusjarjestelmasta on kolme vaihtoehtoa:

e Sonnia kaytetadn samalle ryhmalle kahden vuoden ajan ja siirre-
taan sitten toiseen ryhmdan (vaihtoehto 1). Sonnin kayttoajaksi
tulisi nadin ollen 16 vuotta, minka jilkeen sonni korvataan omalla
pojallaan.

e Sonnia kaytetddn eri ryhmissd niin ikddn 16 vuotta, mutta sonni
korvataan sonnin ensimmaisen kdyttovuoden aikana syntyneelld po-
jalla (vaihtoehto 2).

e Sonnilla voidaan keinosiementidd ainoastaan kahden vuoden ajan.
Téaman jalkeen aletaan keinosiementéd sonnin omalla pojalla (vaih-
toehto 3).

Kun tatd paritusjarjestelmad on toteutettu 40 vuoden ajan, on su-
 kusiitosaste 5.5 prosenttia (vaihtoehto 1), 2.3 prosenttia (vaihtoehto 2)
tai 1.8 prosenttia (vaihtoehto 3). Kaikissa vaihtoehdoissa hévisi rodun
alkuperaistd geenistdd, joten muun muassa alkmnsnrrom on turvattava
alkuperdisen geeniaineksen sailyminen. :

Keinosiemennys mahdollistaa vanhojen sonnien- pitkdaikaisen kayton.
Samalla sukupolvivili kasvaa. Rodulle ominainen geenistd séilyy, jos ro-
dun sonnien perima sisiltdd edustavan otoksen koko rodun geenipoolista.
Jos nain ei ole, havidvit ne ainutkertaiset geenit, jotka ovat olleet alku-
peraisessd lehmépopulaatiossa (CHEVALET ja ROCHAMBEAU 1985).
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YaMaDA (1981) tutki alleelien havicta ja sukusiitosastetta pienes-
sé populaatiossa, joka jaettiin useisiin osapopulaatioihin tai sailytettiin
yhtend populaationa. Eri osapopulaatiot eivat olleet sukua kesken#in.
Yamapan (1981) oletuksena oli, ettd mitd enemman erilaisia linjoja po-
pulaatiosta muodostettiin, sitd epatodennikdisempad tietyn geenin havio
oli. Osapopulaatioiden sisilld tapahtui sukusiitosta, minka takia saily-
tettdvien geenien taajuudet ldhenivdt 1.0:td. Sellainen geeni, jonka al-
kuperainen frekvenssi oli 0.5, sdilyy eri linjoihin jaetussa populaatiossa
paremmin kuin yleinen tai harvinainen geeni. YAMADAn (1981) mukaan
koko populaation sukusiitosasteen nousu voitiin estda, jos osapopulaa~
tioita paritettiin tietyin véliajoin.

YAMADA ja KIMURA (1984) eivit pitidneet osapopulaatioihin jakoa hy-
vana sailytystapana. Osapopulaatioiden sukusiitos ilmenee heikentyneena
hedelmallisyytena ja elinvoimana. Lopulta eri osapopulaatiot voivat ha-
vita lisaantymisheikkouden takia.

Boné (1989) totesi, ettd veren polymorfismia voidaan hyodyntas uha-
nalaisten rotujen paritusjarjestelmas laadittaessa. Veritutkimuksin voi-
daan selvittdd epaselvat polveutumiset, ja siten valttad tarpeetonta su-
kulaisten paritusta. Toisaalta voidaan kasvattaa jalkeldispopulaation he-
terotsygotiaa ja saada heteroosia parittamalla geneettisesti ja fenotyyppi-
sesti erilaiset vanhemmat. Jos huomioidaan veriryhmét ja proteiinipoly-
morfismi, on mahdollista kasvattaa 12—14 kromosomin kyseessa olevien
markkerilokusten heterotsygotiaa. BoDOn (1989) mukaan uhanalaisen
rodun veriryhmien ja seerumiproteiinien polymorfismi olisi hyva sailyt-
tad, vaikka rotujen suojelussa halutaan sdilyttaa erityisesti monia muita
geeneja.

6.1.2 Esimerkki jalostusohjelmasta

LaNDin (1981) mukaan kotieldintuotannon, jalostusmenetelmien ja elain-
kunnan tuotteiden kysynnan muutoksiin voidaan varautua kehittamalla
eldinaineksesta geneettisesti erilaisia linjoja. Linjassa voidaan kehittaa
yhtd tai useampaa ominaisuutta, kuten rodun erityisominaisuutta, re-
hunkayttokykya, lisiantymistehokkuutta ja tautien vastustuskykya. Kun
kotieldintuotantoa muutetaan, voidaan tietty osa eri linjoista risteyttad
keskenddin. Myds uhanalaisten rotujen hyvid ominaisuuksia voidaan sai-
lyttas tietyssa jalostuslinjassa. Rotujen sdilytys ei ndin ollen olisi ainoas-
taan passiivista toimintaa, vaan uhanalaiset rodut olisivat taloudellisesti
merkittava ryhma kotielaintuotannossa. -
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Bop6n (1989) mukaan myds rodun sisélld voidaan muodostaa erilaisia
osapopulaatioita, joiden jalostustavoitteet vaihtelevat. Lisadntyvia lehmia
tulisi t4lldin olla vahintdsn 1000 yksiléd. BopOn (1989) mukaan eldimia
voitaisiin valita esimerkiksi niiden biologisen arvon perusteella. Biologi-
nen arvo ilmaistaan muun muassa yksiloiden valisind eroina hedelmalli-
syydessa, tautien vastustuskyvyssi, pitkaikdisyydessé ja kasvukyvyssa.

Jos uhanalaista rotua siilytetaan luonnontilassa esimerkiksi luonnon-
suojelualueella, voidaan eldinten oman sosiaalisen arvojarjestyksen antaa
ratkaista, mitki eldimet pariutuvat. Luonnon populaation tavoin kiima-
tappeluissa parhaiten menestyneet sonnit astuisivat lehmat (etologinen
”jalostus”). Tatd menetelmdd voidaan pitdd uhanalaisen rodun aarim-
maisena sailytysmuotona. Populaation sukupolvien valiseen geneettiseen
muutokseen vaikuttavat luonnonvalinta, geneettinen ajautuma ja mahdol-
linen ihmisen valinta (Bond 1989).

6.2 Alkioiden pakastus

Kotieldinten geeniainesta voidaan sdilyttdd tsygootteja ja niita kehitty-
neempia alkioita pakastamalla. Jos kehitetdan uhanalaiselle rodulle al-
kioiden siirto- ja pakastusohjelma, voitaneen ratkaista useimmat elainla-
jien sailytykseen liittyvat ongelmat. Alkioissa sdilyvit rodulle ominaiset
geenit, geenifrekvenssit ja geeniyhdistelmét sekd mahdollinen sytoplas-
maattinen perima. Jos havaitaan eldvind siilytettavassi nauntapopulaa-
tiossa epamieluisia geenifrekvenssien muutoksia, kuten geenien fiksoitu-
mista tai haviamaa, voidaan alkionsiiroin tuotettujen vasikoiden avulla
palauttaa populaation alkuperiistd geeniainesta. Alkioiden pakastuksen
aikana el ilmene mutaatioin syntynyttd muuntelua. Populaation geneet-
tinen mukautuminen luonnon olosuhteisiin sekd ihmisen jalostusvalinta
eivat vaikuta pakastealkiothin (MAIJALA 1986).

Jos saman lehmaén ja sonnin parituksista on tuotettu N kappaletta
alkioita, on todennakdisys, etta yksikdan alkioista ei sisalld tiettysd geenid
geenifrekvenssilld p, (1 — p)*V. Jos parituksista on tuotettu runsaasti
alkioita (N > 10) on hyvin todennakdista, etta geenifrekvenssilld p > 0.1
esiintyva geeni on alkioissa (SMITH 1984).

Alkioiden selviaminen pakastuksesta, alkioiden kantajaemien tnneys-
prosentti ja tuotettavien vasikoiden maara vaikuttavat uhanalaisen rodun
alkiovaraston suuruuteen (Taulukko 3). Kun alkiovarastoa kaytetdan ja
tuotetaan uusia alkioita, heterotsygotia voi vaheta, geenifrekvenssit voivat
muuttua ja sukusiitos on mahdollista.
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Taulukko 3: Pakastettavien alkioiden mé&ara, kun tuotetaan alkionsiirroin
25 fertiilia hiehoa (BREM 1988).

Pakastuksen Alkioiden tiinehtymis-

kestavat prosentti

alkiot (%) 20 { 30 | 40 | 50 | 60
50 616 | 411 | 308 | 247 | 206
60 513 | 342 | 257 | 206 | 171
70 440 | 293 | 220 | 176 | 147
80 385 | 257 | 193 | 154 | 129
90 342 | 228 | 171 | 137 | 114

6.3 Munasolujen ja siittididen pakastus

Kun naudan hedelmditymattéomia munasoluja pakastetaan, voidaan sai-
lyttad lehmapopulaatiolle ominaisia geeneja ja geeniyhdistelmii. Pakas-
tettujen munasolujen lisdksi tarvitaan myds pakastettuja stittioitd, jotta
munasolut voidaan hedelmdittas in vitro. Esimerkiksi nautojen tiinehty-
minen on onnistunut in vitro -hedelmdityksells, jonka jalkeen hedelmdite-
tyt munasolut siirretdan kantajalehmiin (BRACKETT 1981). Munasolujen
pakastuksen lisaksi voi olla hyodyllista sailyttda nestemaisessa typessa
my6s munasarjoja tai sukurauhaskudosta tulevaisuuden tarpeita varten.

SMrTHin (1984) mukaan vahintadn 25:st8 uhanalaisen rodun sonnista
tulisi pakastaa siittidita. Talla maaralld erisukuisia sonneja on mahdol-
lista saada teholliseksi populaatiokooksi 25. Uhanalaisessa populaatiossa
sonnien maaran tulisi Bopo’n (1989) mukaan olla selvasti suurempi kuin
normaalissa tilassa (naaraita yli 10 000) olevassa rodussa. MAIJALAR ym.
(1984) mukaan pakaste-erén tulisi olla niin suuri, ettd sonni saa tarvit-
taessa vahintaan 20 jalkelaista.

Pakastesiittioiden avulla voidaan sailyttdd rodun geeneja ja mahdol-
lisesti myds geeniyhdistelmid. Tosin meioosissa tapahtuva kromosomien
sisainen rekombinaatio purkaa vanhoja geeniyhdistelmid. Todennakdi-
syys, ettd tietty geeni on pakastevarastossa, riippuu geenifrekvenssista p
jasonnien lukumaarasta N. SMITHin (1984) mukdan todennékdisyys, etta
sailytettivii geenii ei ole saatu pakastevarastoihin, on (1 — p)2¥.

Siittidin el voida sailyttad sytoplasmaattista perimaa. Pakastesiittioi-
den merkitys geeniaineksen sdilytyksessa vahenee, jos puhdasrotuisia leh-
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mia el ole endi jaljelld (Ma1saLa 1986). Rodun uudelleen Inominen kes-
tad seitseman sukupolven ajan pakastesiittididen avulla, kun kaytetain
jatkuvaa risteytystd jonkun toisen rodun kanssa.

6.4 DNA:n sailytys

Naudalla on 30 kromosomiparia, josta vuonna 1988 oli kartoitettu 57 gee-
nid (LALLEY ym. 1988). Geenejid on hankala paikantaa naudan kromo-
someihin, koska naudan kromosomeja on vaikea erottaa toisistaan ndiden
vahaisen muodon ja koon vaihtelun vuoksi. Nykyistd tarkempaa geeni-
karttaa ja muuta genomin rakennetta koskevaa tietoa voidaan hy6dyntaa,
kun muun muassa arvioidaan perinnollistd muuntelua ja rotujen valisia
sukulaisuuksia ja suunnitellaan geeniaineksen sailytysta. Tulevaisuudessa
voi olla mahdollista, ettd geeniainesta sdilytetain eldvien populaatioiden,
alkioiden ja gameettien lisaksi myos yksittdisina geeneind eli DNA:m pat-
kind. Naitd DNA:n patkid voidaan siirtdd (geenisiirto) jopa toisiin ko-
tielainlajeihin. Geenisiirtojen oletetaan lisddvan geneettiétii muuntelua
(Ma1ara 1989).

Kartoitetun DNA:n sailytys ei nyky3an ole mahdollista. Sita vastoin
kartoittamatonta DNA:ta voidaan siil6d. Koska kartoittamattomasta
DNA:sta ei tiedetd, mihin ominaisuuteen se eldimessd vaikuttaa, ei kar-
toittamattomasta DNA sta voi tulla térkein geeniaineksen siilytysmuoto.
DNA-patkien hyodyntaminen esimerkiksi geneettisen muuntelun sailymi-
seksi voi osoittautua teknisesti mahdottomaksi nykyiselld siirtomenetel-
mélld. Marsaran (1989) mukaan siirtogeeneja ei voida sijoittaa haluttui-
hin genomin kohtiin. Ne voivat aiheuttaa mutaatioita (REXROAD 1986).
Siirtogeenin saaneiden eldinten kasvussa, terveydessa ja hedelmallisyydes-
sé on havaittu kielteisid sivuvaikutuksia (BREM ym. 1988).
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7 Ita-, lansi- ja pohjoissuomenkarja esimerkkipopu-
laatioina

7.1 Tilastotietoa suomenkarjasta

Suolmessa oli nelja karjanjalostusyhdistysta vuoteen 1947 asti, jolloin
ita-, lansi- ja pohjoissuomenkarja yhdistettiin suomenkarjaksi. Ita-, Lansi-
ja Pohjois-Suomen karjanjalostusyhdistykset ja Ayrshireyhdistys toimivat
maan eri osissa. Ita- ja Keski-Suomen maanviljelysseurojen alueilla jalos-
tettiin 13hinna itasuomenkarjaa, Oulun ja Perd-Pohjolan seuduilla poh-
joissuomenkarjaa ja Hameessa ja Satakunnassa lansisuomenkarjaa. Ayr-
shirekarjaa pidettiin alunperin maan ruotsinkielisilld alueilla ja lansisuo-
menkarjan lisaksi myds Etela-Pohjanmaalla ja Lounais-Suomessa. Itasuo-
menkarjan ohella ayrshirerotua oli Viipurin maanviljelysseuran alueella.
Taulukosta 4 nahdaan karjantarkkailuun kuuluneiden suomenkarjan leh-
mien osuuden muutokset neljan eri maanviljelysseuran (vuodesta 1965
maatalouskeskus) alueilla. '

Taulukko 4: Karjantarkkailuun kuuluneiden suomenkarjan lehmien osuus
(%) kaikista tarkkailuun kuuluneista lehmisté neljin maatalouskeskuksen
(maanviljelysseuran) alueella (ANON. 1949, 1953, 1961, 1967, 1972, 1976,
1981, 1986).

Tarkkailu- Maatalouskeskukset
vuosi U H P L
1940/41 | 27.3 [ 78.3 | 97.5 | 97.6
1950/561 | 21.0 | 75.2 | 97.6 | 89.7
1960/61 | 13.6 | 67.6 | 86.1 | 94.2
1965/66 10.5 | 55.6 | 54.5 | 77.1
1970/71 6.0 | 149 | 27.7 | 48.3

1975 2.7} 71112 | 229
1980 09 27| 32| 82
1985 05| 14} 15| 3.9

U = Uudenmaan maatalouskeskus
H = Himeen maatalouskeskus

" P = Pohjois-Karjalan maatalouskeskus
L = Lapin maatalouskeskus
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Suomenkarja oli 1960-luvun puolivéliin asti valtarotu maan ita- ja poh-
joisosissa. Taulukosta 5 ilmenevat suomenkarjan maarassa tapahtuneet
muutokset 1970- ja 1980-luvuilla. Tarkkailuun kuuluneiden suomenkar-
jan lehmien osuus koko suomenkarjan populaatiosta on kasvanut.

Iti- ja pohjoissuomenkarjaa ei ole tilastoissa eroteltu léansisuomenkar-
jasta. Taméin tutkimuksen perusteella puhdasrotuisia ISK-lehmia oli noin
40 yksiloa ja PSK-lehmia noin 30 yksiléd. Euroopan kotieldintuotanto-
liiton tyoryhma luokitteli suomenkarjan uhanalaiseksi roduksi (MAIJALA
ym. 1984). Pohjoissuomenkarja on noin kahdeksanneksi uhanalaisin ja
itasuomenkarja noin 10. uhanalaisin nautarotu Euroopassa. Lénsisuo-
menkarja ei ole talla hetkelld havidmisvaarassa, mutta LSK:n méaarid on
vahentynyt erittain nopeasti 1970- ja 1980-luvuilla.

Huolimatta siitd, ettd suomenkarjan maara on vahentynyt, ovat suo-
menkarjan tuotokset kohonneet osittain parantuneen ruokinnan ja hoidon
ja osittain tehostuneen jalostuksen vuoksi (Taulukko 6).

7.2 Suomenkarjan geneettisia erityispiirteita

Ita-, lansi- ja pohjoissuomenkarja kuuluvat Pohjois-Euroopan ja tarkem-
min Skandinavian rotuihin, joihin luokitellaan myds islanninkarja, Ruot-
sin tunturirotu, Ruotsin ruskea nupokarja ja Norjan alkuperaisrodut, esi-
merkiksi telemark, dgla ja trgnder (BAKER ja MANWELL 1980).

MaA13ALA ja LINDSTROM (1966) vertailivat 540 lansisuomenkarjan

(LSK) ja 1300 ayrshiren (ay) sonnin B-veriryhméjarjestelman alleeleita.
Tutkimuksessa oli aineistona my6s muiden Pohjoismaiden rotuja. LSK:lla
oli 50 prosenttia sille ominaisia B-alleeleita, jotka puuttuivat ay:ltd. Vas-
taavasti ay-karjassa oli 18 prosenttia sille ominaisia alleeleita. LSK:lta
havaittiin yli 80 erilaista B-alleelia, mutta ay:lta 1ydettiin 47. BYsP @
‘alleeli osoittautui LSK:lle ominaiseksi alleeliksi, koska sitd el esiintynyt
ay:114 eikd muilla tutkituilla roduilla. MAIJALAR & LINDSTROMin (1966)
tutkimus osoitti, ettd lansisuomenkarjalla ja ayrshirells oli yhteisia allee-
leita vain 19 prosenttia kaikista B-veriryhmaalleeleista.

VASENIUKSEN (1965) mukaan suomenkarjan Tf4-alleelin frekvenssi oli
40.7, TfP:n 53.1 ja TfZ:m 6.2 prosenttia. Suomen ayrshiren vastaavat fre-
kvenssit olivat 28.9, 60.6 ja 10.5 prosenttia. Ero ayrshiren ja suomenkarjan
valilla on tilastollisesti merkitseva. Tutkimuksessa 16ydettiin Pyhijoelta
suomenkarjalle kuuluva harvinainen TfFYh&icki_glleeli, jonka, elektroforeet-
tinen liikkkuvuus oli muita variantteja nopeampi.

Ma13ALA & LINDSTROM (1966) tutkivat suomenkarjapopulaation ge-
neettista tasapainoa ja homotsygotia-astetta. Lansisuomenkarja oli F-
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Taulukko 5: Suomenkarjan (Sk) méafirin muutokset (ANON 1972, 1974,
1976, 1978, 1981, 1986, 1988b, 1989 ja 1990).

Vuosi Sk:a | %:aleh- | Sk:a | Sk:sta %:a | Ty-lehmista
, yht. mistd | ty:ssa ty:ssa %:a Sk:a
1970/71 | 307600 34.6 46101 15.0 18.3
1972/73 | 234200 30.0 33067 14.1 12.8
1975 168 100 20.5 18289 10.9 7.4
1977 89700 11.9 11667 13.0 4.6
1980 42800 5.9 7009 16.4 2.5
1985 19800 3.2 4153 22.3 1.4
1987 16 400 2.9 3621 20.4 1.1
1988 11600 2.2 3231 27.9 1.1
1989 9800 1.9 3020 ° 30.8 1.0

ty = tarkkailuyhdistys

Taulukko 6: Tuotantotietoja suomenkarjasta (Sk) ja kaikista Suomen
tarkkailulehmistd (Ty) (ANoN. 1962, 1967, 1972, 1976, 1981, 1986, HE-
LANDER 1990. Suullinen tiedonanto.)

Tarkkailu-| Maito, kg | Rasva, kg | Valk., kg|Elopaino
vuosi Sk | Ty | Sk | Ty | Sk | Ty | Sk | Ty

1960/61 }3370|3792| 155 | 172 381405
1965/66 |3751|4224| 175 | 192 3941414
1970/71 [4094|4660| 188 |207 4091429

1975 |4 332{5041| 196 | 221 428 | 455

1980 |4755(5580| 216 | 244|162/ 187 | 447|480
1985 4 885(5680| 220 | 251 (163|186 |458 (491
1989 |5220(6212] 232 | 271|174 201 |465|498
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veriryhméjarjestelman perusteella geneettisessé tasapainotilassa. B-jar-
jestelman alleelifrekvensseista arvioituna lansisuomenkarjan homotsygotia-
aste oli yli kaksi kertaa suurempi kuin ayrshiren homotsygotia-aste.

TERVALA ym. (1983) havaitsivat, ettd suomenkarjan maidon proteiini-
varianttien frekvenssit poikkesivat ayrshiren ja friisildisen frekvensseista.
k-kaseiinin A- ja B-variantteja sisaltavilla maidolla lienee keskiméadrin
parhaat juoksettumisominaisuudet. r-kaseiinin AB-genotyyppia esiintyi
41:114 prosentilla suomenkarjan lehmistd, mutta ainoastaan 25:114 prosen-
tilla friisildislehmista ja 29:114 prosentilla ayrshirelehmista oli AB-genotyyp-
pi. :

Suomenkarja on hedelméllinen rotu. JOKISEN ja LINDSTROMin (1977)
mukaan suomenkarjan sonnien sperma sailytti hedelméittdmiskykynsa pa-
remmin kuin ayrshiresonnien sperma, kun tutkittiin vahintaan nelja vuotta
siilytetyn sonnin siemenen uusimattomuusprosentteja. Suomenkarjan son-
nien uusimattomuusprosentti oli 7.5 prosenttiyksikk4a parempi kuin ayr-
shiresonnien ja 4.0 prosenttiyksikkoa parempi kuin friisildissonnien. Suo-
menkarjan sonnit ovat spermantuotanto-ominaisuuksiltaan parempia kuin
ay- tai fr-sonnit (RAUKOLA 1990). MA1JALA ja Osva (1990) tutkivat
eri rotujen taipumusta synnyttia kaksosia. Kun aineistona oli vahintaan
kolme kertaa poikineet lehmdst, oli 5.75 prosenttia suomenkarjan poikimi-
sista kaksossynnytyksid. Vastaavan ikiisten ayrshirelehmien kaksossynny-
tystiheys oli 3.40 prosenttia ja friisildislehmien 3.15 prosenttia. Luonnon
olosuhteissa hedelmallisyys on lajin kannalta tarkea ominaisuus. Ne yksi-
16t, jotka lisdantyvat tehokkaimmin, kasvattavat omien geeniensa osuutta
populaatiossa. Hyva hedelmillisyys on etu myds rotujen sailytyksessa.

Lehman nupoutta suositaan kayténnon karjanhoidossa. Suomenkarjan
lehmat ovat yleensa perinnollisesti nupoja. Suomenkarjalla on poikimista
helpottava lantiorakenne. RAJAKANKAAN (1988) mukaan suomenkarjan
lehmilla oli vahiten poikimavaikeuksia, silld suomenkarjan vasikkakuollei-
suus oli 0.6 prosenttia. Friisilaislehmistd liki neljannes tarvitsi poikima-
apua.

Suomenkarjan jalkarakennetta pidetdin yleensd hyvand. RAJAKAN-
KAAN (1988) mukaan suomenkarjan lehmistd 2.3 prosentilla oli vennot
vuchiset. Friisilaisrodulla vastaava luku oli 5.4 prosenttia ja ayrshirelld
7.6 prosenttia. Suomenkarjan lehmilld oli suhteellisesti eniten normaa-
liasentoisia sorkkia (92.2 %:a lehmist&) ja vahiten kierresorkkia (1.1 %:a
lehmistd).
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8 Tutkimusaineisto ja tutkimusmenetelmat
8.1 Tutkimusaineisto

Tutkimus koostui kolmesta eri aineistosta:

e veriryhma- ja veren proteiinimaaritysten tuloksista
e ISK-, LSK- ja PSK-lehmien ja -hichojen rungon mittaustuloksista

e suomenkarjan karjantarkkailurekisterista vuosilta 1988 ja 1989

Veriryhmien ja veren proteiinien tutkimusaineisto saatiin verityypitys-
maarityksistd, jotka tehtiin maa- ja metsatalousministerion kotieldinten
geenipankkityéryhméan rekisterin polveutumistarkistuksien vuoksi. Ve-
ret analysoitiin Osuuskunta Suomen Keinosiemennyskeskuksen veriryh-
malaboratoriossa, Vantaan Tikkurilassa. Analyysit tehtiin 1.11. 1989 -
30.6.1990 valiseni aikana.

ISK:n, LSK:n ja PSK:n hiehojen ja lehmien rungon ja raajojen mi-
tat mitattiin 18.1.1990 — 28.1.1990 viliseni aikana. Mittausaineistossa. oli
myds néiden rotujen risteytyseldimid. Kuuden mitatun eldimen polveu-
tumista el ole tarkistettu veriryhmamaéarityksella.

Suomenkarjan karjantarkkailun tulokset vuosilta 1988 ja 1989 saa-
tiin Maatalouden laskentakeskuksesta. Aineisto sisélsi lehmien, hiehojen
ja lehmavasikoiden tunniste-, polveutumis-, syntymai- ja tuotantotiedot.
Tunnistetietoja olivat maatalouskeskuksen numero, karjanumero, korva-
numero ja kantakirjanumero.

8.1.1 Tutkitut rodut, elidinten polveutuminen ja maantieteelli-
nen sijainti

Verityypitysmaarityksissa testattiin 418 elaintd. Rungon mittausaineisto

koostui 277 eldimen mittaustuloksista. Mittaustuloksia saatiin 69 hie-

hosta ja 208 lehmaista (Taulukko 7).
Rodut luokiteltiin seuraavasti:

o polveutumiseltaan puhdasrotuisiksi todetut ita- ja l:'insisuomenkairj an
eldimet (ISK ja LSK)

e polveutumiseltaan puhdasrotuiset tai lahes puhdasrotuiset pohjois-
suomenkarjan eldimet (PSK). T4hin ryhmaan hyvaksyttiin myos
PSK:n ja Ruotsin tunturirodun (SKB) risteytyseldimet.
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Taulukko 7: Tutkimuksen eldinten rotu- ja sukupuolijakauma.

[Rotu |ISK|LSK—|PSK]ISK X LSKIISK>50IPSKXLSK|SKB| S |Yht.|
Veritutkimusaineisto

Lehmat| 52 | 117 37 42 39 26 17 (23] 353
Sonnit | 22 4| 18 3 7 5 1] 5| 65
Yht. 74 121 55 45 46 31 18 |28] 418
Rungon mittausaineisto

Lehmat} 34 | 86 | 27 33 13 4 11 208
Hiehot | 3| 28 | 14 9 9 3 3 69

e ISK:n ja LSK:n ensimmaéisen polven (Fi-polven) risteytyseldimet
(ISK x LSK).

e eldimet, joiden perimissi oli yli 50 prosenttia ja korkeintaan 87.5
prosenttia ISK-ainesta ja alle 50 prosenttia LSK-ainesta (ISKy50):

e PSK:n ja LSK:n ristetyseldimet (PSK x LSK).

e Ruotsin tunturirotu (SKB) ilman PSK:n vaikutusta. LSK-rodun
ainesta SKB-eldimissa oli korkeintaan 25 prosenttia.

e Elaimet, joita ei voitu luokitella muihin mainittuihin luokkiin (S).
Naiden eldinten perima siséilsi eniten LSK:n geeniainesta. S-ryhman
elaimia ei mitattu.

Verityypitysaineistossa eldimet olivat vahintadn kolmen kuukauden
ikaisid. Rungon mittausaineistossa ei ollut vasikoita eikd sonneja. Hiehot
olivat vahintdan vuoden ikaisid eldimia, jotka eivat olleet viela poikineet.

Verityypitysaineistossa ISK-keinosiemennyssonneilla oli keskiméarin 3.7
jalkeldistd (vaihteluvali 1-9), LSK-keinosiemennyssonneilla 2.4 jalkelaista
(vaihteluvéli 1-8) ja PSK-keinosiemennyssonneilla 4.3 jalkelaista. PSK-
sonni R. Oskarilla oli verityypitysaineistossa 18 jalkelaistd. Tilojen omia
ISK-sonneja arvioitiin olleen v&hintaan 15 ja korkeintaan 30. Rungon mit-
tausaineistossa isien lukumaara oli pienempi kuin verityypitysaineistossa
(Taulukko 8).

Verityypitysaineiston eldimet jaettiin ela.lmen tuotantokarjan sijain-
nin mukaan kahteen alueeseen. Alueeseen ay kuuluivat Himeen, Kymen,
Mikkelin, Pohjois-Karjalan, Turun ja Porin ja Uudenmaan ladnien seki
Kuopion ladnin Leppéavirran ja Kangaslammin kuntien eldimet. Alue a,
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Taulukko 8: Puhdasrotuisten eldinten polveutuminen. Rungon mittaus-
aineistossa on ilmoitettu dinoastaan lehmien isat.

Verityypitysaineisto Rungon mittausaineisto
Isa ISK LSK | PSK ISK | LSK PSK
Ks-sonni 7 | 48 10 3 46 6
Ei ks-sonni | 15 - 30 2 6-8 [mn. 15 - 4
Yht. 22-37| 50 | 16—-18 | n. 18 | 46 10

Ks-sonni = eldimen isdna keinosiemennyssonni

Ei ks-sonni = mmuu kuin keinosiemennyssonni

sisalsi Kuopion laanin pohjoisosan, Lapin, Oulun ja Vaasan laanin eldimet.
Alueella a; oli yhteensa 142 elainta ja alueella a; 276 eldintd. Kahden alu-
een eldinten valisia eroja tarkasteltiin ainoastaan ISK- ja LSK-aineistosta.
Alueella a; oli 30 ISK- ja 40 LSK-eldinta ja alueella a, 44 ISK- ja 81 LSK-
elagintd (Liite 1).

Rungon mittausaineistossa Suomi oli jaettu viiteen eri alueseen. Etela-
Suomen alueen muodostivat Hameen, Kymen, Turun ja Porin seka Uu-
denmaan laanit. Jta-Suomi koostui Mikkelin ja Pohjois-Karjalan ldaneis-
ta. Tahan alueeseen luokiteltiin my6és Kuopion laanin Leppavirran ja
Kangaslammen karjat. Pohjois-Savon alue oli Kuopion ladnin pohjoisosa.
Oulun 133ni muodosti oman alueen ja Lapin ldani Pohjois-Suomen alueen
(Liite 1).

Mitatuista lehmista 64.9 prosenttia kuului karjantarkkailuun. ISK-
lehmista oli karjantarkkailussa 32.4 prosenttia, LSK-lehmista 86.0 pro-
senttia ja PSK-lehmista 70.4 prosenttia. ISK-lehmat olivat keskimdarin
poikineet viisi kertaa. Luku oli arvio, koska kaikkien ISK-lehmien poi-
kimakertojen tarkkaa maardé ei tiedetty. LSK-lehmat olivat ennen mit-
tausajankohtaa poikineet keskimadrin 3.4 kertaa ja PSK-lehmat 3.2 ker-
taa.
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8.1.2 Veriryhmatutkimustiedoston sisalto

Veriryhmatutkimusten tiedosto sisilsi seuraavat tiedot:

1. Eldimen tunnistetiedot
e nimi
e korvanumero
e kantakirjanumero
e tuotantokarjan maantieteellinen sijainti eli alue
e laboratorionumero
e rotu
e sukupuoli

e syntymadvuosi tai arvio siita
2. Eladimen polveutumistiedot

e Isan nimi ja kantakirjanumero. Tilojen omille sonneille annet-
tiin numerotunnukset.

o Isian laboratorionumero

e Emén nimi ja kantakirjanumero

e Emaén laboratorionumero

3. Eri veriryhmajarjestelmistd ja proteiinimadrityksistd saadut tulok-
set.

8.1.3 Rungon mittaustiedoston sisdltd

Rungon mittaustiedosto sisilsi seuraavat tiedot:
1. Eldimen tunnistetiedot
e Nimi
e Korvanumero tai tita vastaava numero tarkkailun ulkopuoli-
sissa karjoissa
e Laboratorionumero, jos eldin oli testattu
e Syntymaéaika (ei kaikilla)
e Syntymakuukausi t:ai arvio siitda
e Maatalouskeskus
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e Karjanumero

e Rotu -
2. Lehman polveutumistiedot

e Isan nimi ja kantakirjanumero, jos isa oli keinosiemennyssonni
e Isan sukuryhmi ja syntymavuosi (LSK-sonnit)

e Eman nimi

e Emin kantakirjanumero, jos emad oli kantakirjattu

o Eman laboratorioinumero, jos ema oli testattu

o Isanisan nimi ja kantakirjanumero, jos isénisa oli keinosiemen-
nyssonni

e Isineman kantakirjanumero, jos isinema oli kantakirjattu
e Emanisin nimi ja kantakirjanumero

o Emaneman kantakirjanumero tai laboratorionumero, jos emén-
‘ema3 oli kantakirjattu tai testattu

e Emanemanisin kantakirjanumero
3. Mittaustulokset
4. Muut tiedot

e Karjantarkkailuun kuuluminen

Tiineyskuukausi

Poikimakerta

e Mittauspaivimadra
Mittauskellonaika

Kaikkia polveutumistietoja ei saatu karjoista, jotka eivat kuuluneet
karjantarkkailuun.

8.2 Verityypitysaineiston tutkimusmenetelmét

Veriniytteet analysoitiin kansainvalistd hemolyyttista testia kdyttaen. Me-
netelma oli paspiirteittdin samanlainen kuin BRAENDIn (1959) kdyttama.

Pestyjen punasolujen laimennokset tiputettiin tutkimuslevyille, jotka si-

salsivit isoimmunisoituja vasta-aineita (reagensseja). Lopuksi lisattiin pi-

sara hemolyysireaktion aiheuttavaa kanin komplementtia (Taulukko 9).
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Taulukko 9: Testatut veriryhmatekijat

Jarjestelma Testatut tekijat
A AH
B B, G K, I, I 01,08 0., P

Q: Tl: TZ) Yl: YZ; A’2) B’: B”
D’, E’Z, E’S G’, I,, J’, K’, o’
P,Y, F,

C Ci,C2, E, Ri, Ra, W
Xy, X, L7, X0, C”, F”

F F, Vv

J J

L L

M M

S H,S, U, U’

V7 Z

R’ R’, S

T T

Naudan seerumiproteiinit madritettiin yksisuuntaisella (GAHNE ym.
1977) tai kaksisuuntaisella (JUNEJA ja GAHNE 1980) elektroforeesimene-
telmalla polyakryyliamidigeelien avulla. Tutkimuksessa huomioitiin viisi
veren proteiiniryhmista:

e postalbumiinin (Pa) variantit: F ja S

e transferriini (Tf): A, D ja E

e post-transferriini 1 (Ptf 1): A ja B

e post-transferriini 2 (Ptf 2): F ja S

e «l-proteaasi inhibiittori (Pi-2): F, I ja S

Tutkimustulosten tarkastelussa kukin variantti tarkoittaa myds vas-
taavaa alleelia, joka koodaa tata proteiinimuotoa.
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8.2.1 Suljettujen jarjestelmien alleelifrekvenssien laskeminen
ja geneettisen tasapainotilan arviointi

Suljettujen jarjestelmien — F- ja R’-veriryhmajarjestelmien seké proteii-
nien — alleelifrekvenssit laskettiin genotyyppien frekvenssien perusteella.
Genotyyppien frekvenssit laskettiin FALCONERin (1981) mukaan. Olkoon
homotsygootin genotyypin F/F:n frekvenssi P, heterotsygootin F/V:n H
ja homotsygootin V/V:in @ sekda P+ H + Q = 1. Talloin F-alleelin
frekvenssi p on p = P + %H ja vastaavasti V-alleelin frekvenssi ¢ on
q=Q+%Htaiq:1—p.

Hardyn ja Weinbergin lain mukaan geneettistd tasapainoa arvioitiin
tarkastelemalla, maaraytyvatko odotetut suljettujen jarjestelmien geno-
tyyppifrekvenssit havaittujen geenifrekvenssien perusteella. Olkoot lo-
kuksen alleeleiden frekvenssit p ja ¢. Hardyn ja Weinbergin lain mukaan
homotsygoottisten genotyyppien p? (= P) ja ¢? (= Q) seka heterotsygoot-
tisten genotyyppien 2pq (= H) vililld patee lauseke: p? + 2pg + ¢% = 1.
Kun tiedetaan seka p ettd ¢, voidaan lausekkeen avulla laskea odotetut
genotyyppifrekvenssit. Veriryhmamaéarityksen ja elektroforeesin avulla
saadaan havaitut genotyyppiarvot. Havaittujen ja odotettujen genotyyp-
pifrekvenssien erojen tilastollisen merkitsevyyden toteamiseen kaytettiin
x2-testia. Taulukkoarvojen ja todettujen x2-arvojen vertailuun tarvittava
vapausaste (df) laskettiin siten, ettd genotyyppien lukumaarasta vahen-
nettiin lokuksen alleelien lukumaara.

ISK- ja LSK-aineistosta tutkittiin, poikkesivatko a;- ja ag-alueiden
eldinten suljettujen jarjestelmien alleelifrekvessit tilastollisesti merkitse-
vasti toisistaan. ISK-rodusta arvioitiin, mika vaikutus isolaatiolla eli eris-
tyneisyydella on ollut veren biokemialliseen polymorfismiin.

Eri rotujen alleelifrekvenssien erojen tilastollista merkitsevyytta tar-
kasteltiin x2-riippumattomuustestilli. Vastaavaa testid kaytettiin myds
aluiden valisten erojen ja isolaation aiheuttamien erojen tutkimiseen
(RANTA ym. 1989).

8.2.2 Muiden veriryhmaijirjestelmien fenotyyppi- ja alleelifrek-
venssien laskeminen

J-, L-, M-, Z- ja T’-jarjestelmat sisaltdvat kaksi alleelia. Néiden lokusten
suhteen heterotsygoottia genotyyppid (esimerkiksi J/j) on usein vaikea
erottaa homotsygootista (J/J). Genettisessa tasapainossa olevan popu-
laation homotsygoottien (JJ ja jj) sekd heterotsygootin (Jj) genotyypin
frekvenssit ovat:
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(39) = 5}
(J3) = 2psg;
Gy = ¢
Tarkasteltavan veriryhmajarjestelméan fenotyyppifrekvenssit ovat:
3) = p}+2psg
@0 =
Resessiivisen J;-alleelin frekvenssi on talloin: ¢; = /(j). Tastd seu-
raa, ettda py = 1 — g;. Frekvenssin estimaatin keskivirhe (S.E.) on s =

vV %-?-, jossa n on tutkittujen eldinten lukuméaird (NEIMANN-S@RENSEN
1958).

Jotta B-tekijoiden muodostamat tekijayhdistelmat eli B-alleeliryhmat
voidaan maarittas, on tiedettava tutkittavan yksilon vanhempien ja mah-
dollisesti myos jalkeldisen B-fenotyyppi. 32 ISK-, 58 LSK- ja 38 PSK-
elaimen molemmat B-alleeliryhmat pystyttiin tunnistamaan. ISK x LSK-
, ISK5 50~ ja SKB-eldimilla vastaavat luvut olivat 32, 23 ja 9. Yksi B-
alleeliryhmé tunnistettiin 23 ISK-, 41 LSK-, 17 PSK-, 11 ISK x LSK-
, 23 ISKss0- ja 9 SKB-eldimen fenotyypista. Koska tiedot erl rotujen
B-alleeleiden todellisista frekvensseista eivat ole taydellisia, tarkasteltiin
myos eri B-veriryhmatekijoiden frekvensseja fenotyyppien perusteella.

C-jéarjestelmasta laskettiin eri tekijoiden frekvenssit. Frekvenssit saa-
tiin siten, ettd laskettiin prosenttiosuus, kuinka monen yksilén fenotyy-
pissa tarkasteltava veriryhmatekija oli testatuista elaimista.

A-jarjestelman alleeleiden frekvenssit arvioitiin ISK:lle, LSK:lle, PSK:lle
ja SKB:lle FALCONERin (1981) mukaan. N4illd roduilla oli kolme alleelia:
A4 AAH ja A%, Kaikista fenotyypeista ei voitu todeta, oliko yksils ge-
notyypiltddn homotsygootti (esimerkiksi A/A) tai heterotsygootti (A/a).
S-veriryhmasta on esitetty ainoastaan eri fenotyyppien taajuudet.

8.2.3 Heterotsygotia-asteen ja geneettisen etidisyyden arviointi

Tassa tutkimuksessa on rotujen heterotsygotia-aste arvioitu F- ja R’-
veriryhmajirjestelmien ja proteiinien perusteella. Lokuksen heterotsygotia-
aste arvioitiin kaavalla: h = 1- )" p?. Kaavassa p; tarkoittaa tietyn allee-
lin frekvenssia ja ¢ lokuksessa olevien erilaisten alleelien lukumaaras. Jos
lokuksessa on vain kaksi alleelia, oli lokuksen hetrotsygotia-aste edellisen
kaavan mukaan h = [1 — (p? + ¢2)] = 2pq. Eri lokusten heterotsygotia-
asteista laskettiin keskiarvo (H'), mika kuvaa rodun geneettistd muuntelua
laskennassa kaytettyjen lokusten suhteen (FERGUSON 1980). Geneettinen
muuntelu laskettiin aineistosta, josta oli karsittu puoli- ja tdyssisaret pois.
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ISK:n, LSK:n ja PSK:n vilinen geneettinen etiisyys laskettiin NEIn
(1972) esittamén periaatteen mukaan. Olkoot Iap, I, ja Iy kaikkien lo-
kusten yli lasketut aritmeettiset keskiarvot luvuille 3 a;b;, 3~ a? ja 57 b2
(a;= tarkasteltavan lokuksen i:nnen alleelin frekvenssi populaatiossa A,
b;= t:nnen alleelin frekvenssi populaatiossa B). Kahden populaation ge-
neettinen samankaltaisuus mitataan talloin seuraavasti:

Iab

I =
1.1y

Talldin on kahden populaation vilinen geneettinen etaisyys: D =
—InI. Luku ilmoittaa geneettisessd koodissa olevien kodonierojen luku-
maaraa lokusta kohden. Jos D = 0, ovat populaatiot geneettisesti taysin
samankaltaisia. Jos D = 1, ovat populaatiot tiysin erilaisia.

Geneettinen etaisyys laskettiin kolmella eri aineistolla:

e F- ja R’-jarjestelmien ja Pa:n, Tfn, Ptf 1:n, Ptf 2:n ja Pi-2:n allee-
lifrekvenssien perusteella (lokusryhma 1).

e J-, L-, M-, Z-, T’-veriryhmien alleelifrekvenssien ja B-alleeliryhmien
frekvenssien perusteella (lokusryhmad 2).

o Nami molemmat aineistot yhdessa (lokusryhmad 3).

LSK:n ja ayrshiren sekd LSK:n ja friisildisen vélista geneettista etai-
syytta arvioitiin suljettujen jarjestelmien perusteella (lokusryhma 1). Nai-
den rotujen vilista geneettistd etaisyyttad pidettiin vertailuarvona tarkas-
teltaessa alkuperaisrotujen vilistad geneettistd etaisyytta.

Populaatioiden vilista geneettistd yhtaladisyyttd voidaan mitata useilla
eri tavoilla. CHAKRABORTY ja TATENO (1976) totesivat, ettd useat eri
menetelmat antoivat samanlaisia geneettisid et#@isyyksid populaatioiden
valille.

8.3 Rungon mittausaineiston tutkimusmenetelmat

8.3.1 Mittauskohdat
Mitattavat eldgimen kohdat olivat (Liite 2):

1. Sakakorkeus 5. Rintakehan syvyys 9. Takasadren pituus
2. Takakorkeus 6. Rinnan ymparys 10. Paan leveys

3. Lantion leveys 7. Rungon pituus 11. Paan pituus

4. Rinnan leveys 8. Takasiiren ymparys
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Saki- ja takakorkeus mitattiin niin sanotulla mittakepilli ja rinnan
leveys ja syvyys ja lantion leveys mittakepissé olleella harpilla. Muiden
mittojen toteamiseen kaytettiin mittanauhaa.

Mittaustulokset ilmoitettiin puolen senttimetrin tarkkuudella. Sa.ka—
korkeus oli mitta maasta (lattiasta) eldimen saan korkeimpaan kohtaan.
Takakorkeus ja lantion leveys mitattiin lonkkaluiden kohdalta. Rinnan
leveys arvioitiin etulapojen takaa. Samasta kohdasta saatiin my6s rinnan
syvyyden ja rinnan ymparyksen mitat. Rungon pituus mitattiin selké-
rankaa pitkin etulavan etuosasta istuinkannikkaan. Takasadren ymparys
otettiin keskisadren ohuimmasta kohdasta. Takasairen pituus oli kanta-
luun ja vuohisluun valinen mitta. Mittaus ei tapahtunut saartda pitkin.
Mittaukset tehtiin oikeasta takasadirestd. Paan leveys mitattiin ohimolta,
otsan kapeimmasta kohdasta silmien ylapuolelta ja paan pituus paidlaen-
luun korkeimmasta kohdasta turvan alareunaan naaman keskikohdalta.

8.3.2 Aineiston kasittely

Aineisto analysoitiin Helsingin yliopiston kotielainten jalostustieteen lai-
toksen mikrotietokoneella WSYS-ohjelmistoa kayttaen (ViLva 1989). Ana-
lyyseissa kdytettiin pienimman neliGsumman varianssianalyysia. Kaytetyt
mallit olivat kiinteiden tekijoiden malleja. Myds lehman isa oli kiintedna
tekijana. Varianssianalyysien lisiksi laskettiin rungon mittojen keskiar-
vot, hajonnat ja vaihtelukertoimet eri roduille.

Analyysien tavoitteena oli selvittaa, mitka tekijat vaikuttavat alkupe-
raisrotujen rungon mittojen vaihteluun tilastollisesti merkitsevasti. Ana-
lyyseissa eivat olleet mukana hiehot. Analyyseissa kaytettiin mallia
(malli 1):

Yijkimn = g+ ai +1y; + 715 + 41 + Pm + €ijkimn (1)
Mallissa:

Y - = rungon eri mitat

u = keskiarvo

a; = alue (i =1-5)

ty; = karjantarkkailuun kuuluminen (j =1 tai 2)
Tk ‘= rotu(k=1-7)

t = tiineyskuukausi (I = 1-4)
DPm = poikima,kerta (m=1-4)

€ijkimn = jaannos '

Tata mallia kaytettiin myos, kun tutklttlm syntymavuodenajan vai-
kutusta hichojen ja kerran tai kaksi kertaa poikineiden lehmien rungon
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mittojen vaihteluun. Téassa yhteydessa ty; oli korvattu syntyméavuodena-
jalla s;. Talvella (joulu- — helmikuussa) syntyneita eldimia oli 46, kevaalla
(maalis- — toukokuussa) 35, kesalld (kesa- — elokuussa) 18 ja syksylld (syys-
~ marraskuussa) 50.

Alueen (a;) ja rotujen (ry) luokittelut esitettiin tutkimusaineiston yh-
teydessa. Tarkkailuun kuuluminen (%y;) luokiteltiin seuraavasti:

tyy = on karjantarkkailussa
tys = el ole karjantarkkailussa

Tiineyskuukaudesta muodostettiin viisi luokkaa. Ensimmaisessa luo-
kassa (t1) olivat lehmadt, jotka eivdt olleet tiineitd tai viimeisesta siemen-
nyksesta tai astutuksesta oli kulunut korkeintaan kuukausi. Viidennessa
luokassa (¢5) olivat kahdeksannella tai yhdeksannelld tiineyskuukaudella
olleet lehmat.

Poikimakerran (pp,) mukaan lehmat luokiteltiin:

p1 = yhden kerran poikineet

p2 = kaksi kertaa poikineet

ps = kolme kertaa poikineet

ps = vahintdidn nelja kertaa poikineet

Puhdasrotuisten ISK-lehmien (r;) tarkastelussa oli mallina (malli 2):
YVii=p+site; (2
Mallissa s; tarkoittaa lehman isaa. Isat luokiteltiin siten, etta:

sy = omat sonnit
sy = keinosiemennyssonnit

Omien sonnien tyttaret jaoteltiin vield syntymakarjan mukaan. Osa
mitatuista lehmista oli isolaatiokarjoista, joissa lehmid oli astutettu ai-
noastaan tilan omilla sonneilla. Osalla mitatuista lehmisté oli isdna mui-
den karjojen kuin oman syntymakarjan sonni.

LSK-aineistoa tarkasteltiin mallilla, jossa rotu (r) korvattiin lehmén
isalla (isy). LSK-aineiston mallissa isi-tekija tarkoittaa lehman isan syn-
tymavuotta. Lehmat luokiteltiin isdn syntymévuoden mukaan neljain

luokkaan:

iy = is& syntynyt vuosina 1965 — 1975
18y = isi syntynyt vuosina 1976 — 1978
is3 = isd syntynyt vuosina 1979 — 1982
is4 = 1isd syntynyt vuosina 1983 — 1987
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PSK:n eri emalinjojen (el;) vaikutusta mittojen vaihteluun tutkittiin
mallilla (malli 3):
Yij=p+eb+e; (3)

Kun tarkasteltiin uhanalaisen PSK:n lehmien sukutauluja, havaittiin,
etta useiden lehmien emana tai emanemand olivat samat lehmat. PSK:n
kantaemien perusteella voitiin muodostaa emaélinjoja. N&itd linjoja oli
yhdeksan. Kolme emalinjaa oli vain yhden lehmén varassa. LS-varianssi-
analyysilla tarkasteltiin, onko eri emalinjojen rungon mittojen valilla ti-
lastollisesti merkitsevia eroja. Luokat, joissa oli vain yhden lehman mit-
taustulokset, yhdistettiin. PSK-emalinjojen lisiksi LS-analyysissa olivat
mukana Ruotsin tunturirotuun ja lansisuomenkarjaan kuuluneiden emien
jalkeldiset, joiden isina oli PSK-geenipankkisonni. Naistd muodostettiin
kaksi luokkaa. Yhteensa luokkia oli kahdeksan.

8.4 Karjantarkkailutulosten aineisto

Vuoden 1989 aineiston tuotantotiedoista tarkasteltiin 365 paivan
maito-, rasva- ja valkuaistuotosta, maidon rasva- ja valkuaisprosenttia se-
ki elopainoa. Aineistosta karsittiin alle 1500 kiloa tuottaneet lehmat pois.
Tuotantotietojen keskiarvot, hajonnat ja vaihtelukertoimet laskettiin koko
tarkkailuaineistolle seka veriryhmamadritysten ja rungon mittojen aineis-
" tona olleille karjoille. Tutkimusaineiston karjoista muodostettiin oma tie-
dosto. Naiden kahden luokan valisten erojen avulla selvitettiin, oliko ta-
man tutkimuksen aineisto tuotanto-ominaisuuksien perusteella edustava
otos koko suomenkarjan tarkkailuaineistosta. Tuotanto-ominaisuuksien
lisaksi vertailtiin myos tarkkailuaineiston ja tutkimusaineiston poikima-
kertojen vilisid eroja.
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9 Veriryhmatutkimusten tulokset
9.1 Suljettujen jarjestelmien alleelifrekvenssit
9.1.1 F- ja R’-veriryhma&jarjestelmat

Tutkituilla suomenkarjan roduilla F¥ ja RS’ olivat yleisimmat alleelit
(Taulukko 10). FV oli erityisesti LSK:lle ominainen alleeli. PSK:n ja
LSK:n alleelifrekvenssit poikkesivat toisistaan vdhemman kuin ISK:n ja
LSK:n alleelifrekvenssit. Kun ISK-aineksen osuus kasvoi ja LSK-aineksen
osuus pieneni ISK:n ja LSK:n vilisten risteytyseldinten perimasta, yleis-
tyivit seka FF- etta R -alleelit. y2-riippumattomuustestin mukaan puh-
dasrotuisen ISK:n, LSK:n ja PSK:n F-jarjestelman alleelifrekvenssit poik-
kesivat toisistaan tilastollisesti erittdin merkitsevasti (p < 0.001). R’-
jarjestelman alleelifrekvenssien erot eivat olleet tilastollisesti merkitsevia.

9.1.2 Postalbumiini (Pa)

Paf-alleeli oli ISK:lle ominainen. Tama alleeli oli ISK:lla yli kaksi kertaa
yleisempi kuin LSK:lla ja yli kolme kertaa yleisempi kuin PSK:lla. Pa-
alleeleiden frekvenssit olivat LSK:lla ja PSK:lla ldhempana toisiaan kuin
ISK:lla ja LSK:lla (p < 0.001) (Taulukko 10).

9.1.3 Transferriini (Tf)

TfP oli tavanomaisin alleeli kaikilla muilla roduilla paitsi ISK:lla ja ladhes
puhdasrotuisella ISK:lla (ISKs50), joilla yleisimmin oli perimassaan TfA-
alleeli (Taulukko 10). TfE-alleelia voidaan pitda PSK:lle ominaisena, silld
sen frekvenssi oli PSK:lla perati 21.8 prosenttia. ISK:lla Tf¥:n frekvenssi
oli 6.1 prosenttia ja LSK:lla 5.4 prosenttia. ISK:n, LSK:n ja PSK:n al-
leelifrekvenssien erot olivat tilastollisesti erittdin merkitsevia (p < 0.001)
(Taulukko 10).

Pohjois-Euroopan roduilla yleisin Tf-alleeli on Tf?. ISK:ta voidaan
pitad Tf-lokuksen suhteen poikkeavana pohjoiseurooppalaisena rotuna,
koska Tf4 oli ISK:lla yleisin alleeli. Friisildisrodun tavallisin alleeli on
Tf4. Tf¥ on harvinaisin alleeli Bos taurus-roduilla. Esimerkiksi jerseylta
tama alleeli puuttuu lshes kokonaan. Tf® on yleisimmillddn Skandina-
vian roduilla, kelttildisilla roduilla, Bos indicus-roduilla ja sangarodulla.
BAKERin & MANWELLin (1980) hypoteesin mukaan TfZ-alleeli on yhtey-
dessi rodun kestavyyteen. Rodut, joilla Tf¥ on yleinen, ovat usein eldneet
vaativissa ymparistoolosubteissa. ‘
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Taulukko 10: F- ja R’-veriryhméa- ja proteiinjarjestelmien alleelifrekvenssit
(%) roturyhmittéin ja frekvenssierojen tilastollinen merkitsevyys.

Alleeli | ISK | LOK | PSK | Til.merk. [ISK x LSK |ISK>50 |[PSK X LOK| SKB | S

N 74 | 121 | 55 45 46 31 18 | 28

FF 96.6]67.3 76.3 83.3 92.4 82.2 77.8 | 71.4
FV 3.4|32.7| 23.7 |p < 0.001 16.7 7.6 17.8 22.2 | 28.6
R'R | 27| 04| - 2.2 2.2 - 22| -

RS’ |97.3]99.6|100.0| ' N.S. - 97.8 97.8 100.0 97.8 |100.0
PaF [25.0{10.7] 7.3 23.3 204 14.5 56| 8.9
PaS [75.0/89.3]92.7 [p < 0.001 76.7 70.6 85.5 94.4 | 91.1
T4 [52.0[38.0| 22.7 T 46.7 70.6 22.6 27.8 | 375
TP |41.9|56.6| 55.5 47.8 29.4 66.1 72.2 | 55.4
TfE 6.1| 5.4]21.8 |p < 0.001 5.5 - 11.3 - 7.1
Pif 14(53.4]45.5] 51.8 52.2 46.7 41.9 19.5 [ 37.5
Ptf 15 |46.6|54.5| 48.2 | N.S. 47.8 53.3 58.1 80.5 | 62.5
Ptf 2F [97.3[97.9[ 74.6 93.3 90.2 83.9 86.1 | 85.7
Ptf 25| 2.7| 2.1|25.4 |p < 0.001 6.7 9.8. 16.1 13.9 | 14.3
Pi-25 [77.7]92.2]99.1 73.3 68.4 100.0 [100.0( 85.7
Pi-2F | 9.5 45| - 16.7 12.0 - - j10.7
Pi-27 [12.8{ 3.3 0.9 |p < 0.001 10.0 19.6 - - 3.6
N = testattujen eldinten lukumaara

Til.merk. = tilastollinen merkitsevyys
p < 0.001 = erittdin merkitseva ero
N.S. = ei tilastollisesti merkitseva ero

PSK oli 1900-luvun puolivaliin asti valtarotu Pohjois-Suomessa, joka
on yksi maailman pohjoisimmista karjanhoitoalueista. Luonto muokkasi
PSK:sta kestdvin ja vaatimattoman rodun. Tamén tutkimuksen mukaan
TfE-alleeli oli yleinen PSK:lla. Saadut tutkimustulokset tukevat siten
BAKERin & MANWELLin (1980) hypoteesia.

9.1.4 Post-transferriini 1 ja 2 (Ptf 1 ja Ptf 2)

Ptf 1:n eri variantteja tutkittiin kaksisuuntaisella ja Ptf 2:n variantteja
yksisuuntaisella elektroforeesilla. ISK:n ja PSK:n yleisin Ptf 1-alleeli oli
Ptf 14 (frekvenssit 53.4 ja 51.8 %), mutta LSK:lla Ptf 18 oli yleisempi
kuin Ptf 14. SKB-rodun eldimet poikkesivat selviisti muista tutkituista
roduista, koska Ptf 14-alleelin frekvenssi oli vain 19.5 prosenttia. Timi
saattaa johtua sattumasta, koska tutkittuja tunturirodun elaimia oli vain
18 yksil6a (Taulukko 10). :

ISK:n ja LSK:n viliset erot Ptf 2:n alleelifrekvensseissa olivat pienia.
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Taulukko 11: Geneettisen tasapainon toteaminen

x2-testin tulos
Lokus ISK LSK PSK

F 0.086 | 2.588 5.252*
R’ 0.054 0.004 0
Pa 0.718 0.325 2.320
Tf 7.360* | 2.158 2.327

Ptf 1l 0.801 0.135 3.042*
Ptf 2 0.057 0.050 0.162
Pi-2 2.425 4.295 0.505

x2-testin tilastollinen merkitsevyys

on ilmoitettu ylaindeksina:
* = havaittujen ja odotettujen genotyypp.
frekv:it erosivat merkitsevasti (p < 0.05)

Ptf 2F-alleelin frekvenssi oli LSK:lla ainoastaan 0.6 prosenttiyksikkoa suu-
rempi kuin ISK:lla. PSK poikkesi muista roduista. Ptf 25:n frekvenssi
oli PSK:lla yli yhdeksian kertaa suurempi kuin ISK:lla ja yli 10 kertaa
suurempi kuin LSK:lla (p < 0.001) (Taulukko 10).

9.1.5 «l-proteaasi inhibiittori (Pi-2)

Pi-2! oli ISK:lle tyypillinen alleeli. Sen frekvenssi oli 12.8 prosenttia (Tau-
lukko 10). LSK:lla ja erityisesti PSK:lla Pi-2! oli harvinainen. Myds
Pi-2F oli ISK:lla yleisempi kuin LSK:lla. PSK:lla Pi-2F-alleelia ei 16y-
detty tutkituista yksildistd. PSK:lla Pi-2°-alleeli oli melkein fiksoitunut.
Lahes puhdasrotuisilla ISK-eldimilld (ISKs50) Pi-27-alleeli oli yleisempi
kuin puhdasrotuisilla ISK-elaimilla. Rotujen véliset erot olivat tilastolli-
sesti erittain merkitsevid (p < 0.001).

9.2 Geneettinen tasapainotila suljettujen jarjestelmien perus-
teella '

ISK:n, LSK:n ja PSK:n geneettistd tasapainotilaa arvioitiin F- ja R’-
veriryhméjirjestelmien ja proteiinien perusteella (Taulukko 11).

LSK oli laskettujen seitseman lokuksen perusteella geneettisessa tasa-
painotilassa. ISK ei ollut Tf-lokuksen suhteen tasapainossa, mutta sité
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vastoin kuudessa muussa lokuksessa ei todettu geneettistd tasapainotto-
muutta. Ero havaittujen ja odotettujen Tf-genotyyppien vililla oli mer-
kitseva (p < 0.05).

PSK oli viiden lokuksen perusteella geneettisessa tasapainossa. F- ja
Ptf 1-lokusten osalta havaittiin, ettd populaatio ei ollut Hardyn ja Wein-
bergin lain edellyttamassa tasapainotilassa. Havaittujen ja odotettujen
genotyyppien vilinen ero oli tilastollisesti merkitseva (p < 0.05).

PSK:ssa oli F-lokuksen suhteen enemman heterotsygootteja yksiloita
kuin F-veriryhman alleelifrekvenssien perusteella oli odotettavissa. Tata
tulosta voitaneen pitaa mieluisana, koska uhanalaisten rotujen sailytykses-
sa pyritaan kasvattamaan kunkin lokuksen heterotsygotiaa. PSK:n osalta
Ptf 1-lokuksessa ja ISK:n osalta Tf-lokuksessa oli odotettua enemman
homotsygootteja genotyyppeja.

9.3 Avoimet jarjestelmat

9.3.1 J-, L-, M-, T’- ja Z-veriryhméjarjestelmien alleelifrekvens-
sit :

J-, L-, M-, T’- ja Z-veriryhm3jarjestelmat sisaltdvat vain yhden antigee-

nin. Veriryhmaanalyysissa antigeeni havaitaan yksilon fenotyypissa, jos

yksilon perimissa on kyseista antigeenia periyttdva dominoiva alleeli.

J7-alleelin frekvenssi vaihteli roduittain siten, etta alleelin taajuus oli
pienimmilladn PSK:lla (8.6 %) ja suurimmillaan LSK:lla (38.4 %) (Tau-
lukko 14). Ji-alleeli oli kaikilla roduilla yleisempi kuin J I,

MM _alleeli oli harvinainen. ISK:lla titd alleelia ei ollut lainkaan.
PSK:lla ja PSK:n ja LSK:n risteytyseldimillsa MM -alleeli esuntyl yleisem-
min kuin muilla ryhmilla.

LL-alleelin taajuus oli korkein ISK:n ja LSK:n risteytyselaimissa,

(ISK x LSK-eldimilld 40.3 % ja ISKsso-eldimilld 42.9 %). ISK:la LZ-
alleeli oli harvinaisempi (18.6 %) kuin LSK:lla (27.8 %). Saadut tut-
kimustulokset naiden neljan ryhman valilla eivat siten ole johdonmukai-
sia. Puhdasrotuisessa ISK-populaatiossa LL-alleelin frekvenssi voi kas-
vaa tulevaisuudessa, kun ldhes puhtaita ISK-lehmia siemennetdin ISK—
geenlpankklsonnellla. ja pyritaan puhtaaseen ISK-rotuun.

T°T'_alleeli oli ominainen LSK:lle ja Ruotsin tunturirodulle, joilla t3-
min alleelin arvioitiin esiintyvan frekvensseilld 10.9 prosenttia ja 11.2
prosenttia. Myds ISK x LSK-elaimills, T'T -alleeli oli keskimaaraista ylei-
sempi.

ZZ-alleelia havaittiin eniten ISK:lla, ISK x LSK- ja ISKs50 -elaimills.
Nailla ryhmilld ZZ :n arvioidut frekvenssit olivat 31.2, 38.5 ja 67.0 prosent-
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Taulukko 12: J-; L-, M-, T’- ja Z-jirjestelmien alleelifrekvenssien arviot
(%) ja frekvenssien keskivirheet

Alleeli | ISK [LSK|PSK]ISK x LSK [ISKs50 [PSK x LSK[SKB | S

N 74 | 121 | 55 45 46 31 18 | 28
J7 29.3 [38.4] 8.6 31.7 32.4 21.7 15.0 [29.3
JJ 70.7 | 61.6 | 91.4 68.3 67.6 78.3 85.0 | 70.7
S.E. 41| 36| 2.7 5.4 5.4 5.6 62| 6.7
LT 18.6 [ 27.8[ 21.4 40.3 42.9 19.7 19.7 [26.8
L 81.4 | 72.2|78.6 59.7 57.1 80.3 80.3 | 73.2
SE. | 34| 3.2 42 6.0 6.1 5.4 62| 6.4
MM - 56| 6.4 2.2 2.2 6.7 - 3.6
M™  [100.0|94.4 | 96.3 97.8 97.8 93.3 100.0 [ 96.4
SE. = 15| 1.8 1.6 1.5 3.2 = 2.5
T 4.1 |10.9| 4.7 10.6 7.9 3.3 11.2 |13.4
™ 95.9 | 89.1]95.3 89.4 92.1 96.7 88.8 | 86.6
S.E. 1.7] 21| 2.0 3.3 2.9 2.3 5.6 | 4.7
72 31.2 | 21.3[21.4 38.5 67.0 26.0 18.3 [19.8
7* 68.8 | 78.7| 78.6 61.5 33.0 74.0 81.7 | 80.2
S.E. 42 | 2.8 4.2 5.9 6.9 6.0 6.8 | 5.6
N = testattujen eldinten lukumiira

S.E. = frekvenssin arvion keskivirhe

tia. Lahes puhtaat ISK-eldimet olivat poikkeava ryhméa Z-jarjestelman
perusteella, koska tissa ryhmassa ZZ-alleeli oli yleisempi kuin Z?-alleeli.

LSK:n ja PSK:n vilinen ZZ-alleelifrekvenssin ero oli vain 0.1 prosentti-
yksikkéa. :

9.3.2 B-veriryhmajarjestelma

ISK-elainten fenotyypeista I6ydettiin yhteensd 24 B-veriryhmatekijis,
LSK:lta 26, PSK:Ita 18 ja Ruotsin tunturirodulta (SKB) 14 (Taulukko
13, |

LSK:n yleisin B-tekija oli Oq, joka ilmeni 70 LSK-elaimen fenotyypissa
(57.9 %). Muita LSK:lle tavallisia B-tekijoitd olivat G, Yo, B ja A’s. Myos
ISK:n ja PSK:n yleisin B-tekija oli O1. ISK:lla.tdman tekijan taajuus oli
56.8 prosenttia ja PSK:lla perati 87.3 prosenttia. Tyypillisid B-tekijoita
olivat ISK-rodussa G’, Yo, G, A’z ja I; ja PSK-rodussa A’s, E’5, G ja
G’. Samat tekijat — Yy, 01, G, A’ ja B’y — esiintyivat runsaimmin myds
SKB-elainten fenotyypissa.

R
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ISK:lla olivat B’, P, P’ ja Y’ yleisempid kuin muilla roduilla. Nai-
den tekijoiden taajuudet olivat 6.8, 2.7, 9.5 ja 8.1 prosenttia. Yhdenkaan
PSK-eldimen fenotyypissa ei ollut P-, P’- ja Y’ -tekijoita, mitka esiintyi-
vat harvinaisina LSK-aineistossa. B’-tekijaa ei ollut LSK:lla. ISKsso-
ja ISK x LSK-eldimilla P, P’ ja Y’ esiintyivat useammin kuin puhtailla
ISK-elaimilla.

ISK- ja PSK-eldinten fenotyypissa ei ollut Q-, J*- ja K’-tekijéita, jotka
esiintyivat harvinaisina LSK-aineistossa. Q- ja J’-tekijoitd havaittiin LSK:n
lisiksi vain S-roturyhmassa.

A’ ja erityisesti E’5 olivat PSK:lle ja SKB:lle ominaisia veriryhmate-
kijoita. LSK:lla E’s:n frekvenssi oli 17.4 prosenttia, mutta ISK:lla se oli
selvisti harvinaisempi kuin muilla roduilla (6.8 %).

ISK:lla oli 16, LSK:lla 27 ja PSK:lla 15 erilaista B-alleeliryhmas (Tau-
lukko 14).

ISK:n yleisimmit B-alleeliryhmat olivat b (frekvenssi 21.59 %), I
(17.05 %), O1 (9.09 %), A2E’3G’ (9.09 %) ja GO, (7.95 %). B-alleeliryh-
mien perusteella voitiin havaita, ettd ISK oli osittain jakautunut eri suku-
linjoihin. Karjoissa, joissa lehmét oli astutettu tilan omilla sonneilla, oli
naille karjoille ominaisia B-alleeliryhmia. I, A’2E’3G’-, GO1 Y-, D’G'T’-
ja b-alleeliryhmat olivat tyypillisia viidessa eri karjassa. Puolet (nelja
elainta) erdan pohjoissavolaisen ISK-karjan eldimista, joiden genotyyppi
tunnistettiin, oli genotyypeiltaan I; /A’ E’3G’.

I;-alleelia oli toisaalta myds LSK-eldinten ja ISK:n ja LSK:n ristey-
tyseldinten genotyypeissa, ja A’3E’3G’ oli harvinainen alleeliryhma la-
hes puhdasrotuisilla ISK-eldimilla (ISKssp). Nama ISK-, ISK x LSK- ja
ISK< s0-elaimet eivat olleet sukua keskenddn. GO;Ya-alleeliryhma esiin-
tyi kahdessa omia sonneja kayttaneessa karjassa. Tama ryhmai oli yleinen
LSK:lla ja ISKs 5p-eldimilla.

Kun otetaan sonneja sukulinjoista keinosiemennyskayttoon, on ISK-
linjojen elainaines kaikkien ISK:n karjankasvattajien kaytossa. Samalla
tietyt B-alleeliryhmét yleistyvat ISK-rodulle ominaisiksi. BY,P’Y’-,
GO:Y2-, 0.Y;-, PY,P’Y’- ja I-ryhmat yleistynevat ISK-rodussa. Ky-
seiset alleeliryhmat olivat 1ihes puhdasrotuisilla ISK-elaimilla tavanomai-
sempia kuin puhdasrotuisella ISK:lla. N&issd ryhmissé esiintyvat B-tekijat
(P, P’ ja Y’) olivat niin ikdan ISKsso-elaimilla yleisempia kuin ISK:lla.
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Taulukko 13: Fenotyyppien perusteella lasketut B-tekijafrekvenssit (%)

Tekija | ISK | LSK | PSK | ISKxLSK | ISKss0 ] PSKxLSK | SKB | 8

N 74 | 121 | &5 45 46 31 18 28

B 135 | 39.7 | 10.9 37.8 34.8 29.0 22.2 | 35.7
B” 81| 91| 5.5 17.8 8.7 6.5 - 3.6
B’ 68 | - 3.6 2.2 - - - -

G 28.4 | 56.2 | 29.1 44.4 43.5 35.5 44.4 | 50.0
K 1.4 | 149 | 109 13.3 4.3 - 16.7 | 17.9
I 20.3 | 15.7 - 8.9 2.2 - - 7.1
L 54| 149 | 7.3 15.6 43 16.1 - 7.1
O, 56.8 | 57.9 | 87.3 60.0 63.0 83.9 55.6 | 75.0
O3 -~ - - - - - - -

Oz 2.7 58 - 11.1 - - 11.1 | 3.6
P 271 17| - 8.9 15.2 - - -

Q - 3.3 - - - - - 3.6
Ty 6.8 | 1.7 | 12.7 2.2 - - - 3.6
Y2 29.7 | 54.5 | 23.6 37.8 43.5 48.4 77.8 | 46.4
A% 21.6 | 34.7 | 65.5 33.3 10.9 35.5 44.4 | 429
D’ 13.5 | 28.9 | 12.7 15.6 4.3 9.7 16.7 | 14.4
B’ 6.8 | 174 | 41.8 15.6 10.9 16.1 38.9 | 28.6
E’s 18.9 | 10.7 | 14.5 6.7 4.3 22.6 333 | 71
el 36.5 | 32.2 | 20.1 22.2 17.4 25.8 50.0 | 17.9
r 108 | 41 | 9.1 8.9 28.3 29.0 - 7.1
h - 1.7 | - - - - - 3.6
K’ - 0.8 - - 2.2 - - 3.6
o’ 2.7 | 41 - 8.7 - - - 3.6
P 95| 25| - 13.3 19.6 3.2 - 7.1
Y 81| 5.0 - 11.1 19.6 9.7 - 7.1
Ty - | - - - - - - | -

Y, 41| 91| 55 15.6 15.2 - 111 | 107
o 14| 50| 5.5 6.7 2.2 -~ 56 | 3.6

N = testattujen eldinten lukumaard
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‘Taulukko 14: B-alleeliryhmien frekvenssit (%) roduittain

All.ryhma ISK LSK PSK ISK x LSK | ISKs 50 SKB
N 56 99 55 43 46 13
b 21.59 - 3.23 6.67 - -
B - - - - 1.45 -
BGKE’y - 5.73 6.45 2.67 2.90 11.11
BGKE'5 0’ - - - 2.67 - -
BGKA',0? - - - 1.33 - -
BGOq - 8.92 - 4.00 1.45 -
BI, - 5.10 - 2.67 - -
BI; QJ'0’ - 0.64 - - - -
BO; Y, - 1.27 - 1.33 - 3.70
BP - - - - 2.90 -
BPP’ - 1.27 - 1.33 2.90 -
BY,;PY’ - - - 1.33 1.45 -
BY,P'Y’ 6.82 - = 2.67 8.70 -
GO, 7.95 1.27 1.08 5.33 5.80 7.41
GO G’ - - - - 1.45 -
GO1 Yy - 0.64 - 1.33 - -
GO1Y2 2.27 15.29 2.15 6.67 13.04 7.41
GO, Ty D'G? - 1.27 7.53 1.33 - -
I3 17.05 3.19 - 4.00 2.90 -
10 2.27 10.19 4.30 9.33 2.90 -
(o2} 9.09 - - 5.33 5.80 -
01V - - - 4.00 8.70 -
01Ya 4.55 0.64 1.08 2.67 1.45 -
0O14A'2 3.41 - 35.48 - - 18.52
01 A',B’ - - 2.15 - - -
01E'; - - 18.28 - - 7.41
O1E'2G’ 4.55 - - 4.00 4.34 -
OzA’ - 4.72 - 4.00 = 7.41
PY,P'Y’ - - - 2.67 2.90 -
QE’; - 0.64 - - -~ -
Y, - 0.64 - - 1.45 -
Y1 D'G’ 2.27 1.27 - 2.67 - =
Y1E'3GY, - 1.27 - - - -
YIE'SG - z - - - 7.41
Y - 1.1 2.15 - - 3.70
YaA's - 1.91 - - - -
YoD'G? - 13.38 - 4.0 1.45 3.70
Yo B, G? - - 8.60 - - 3.70
YoEGY’ - 0.64 - - - -
Y2BE'3G’ - - - - - 18.52
Ay - 13.38 1.08 8.00 2.90 -
ALEG 9.09 - - - 2.90 -
D'G'T 4.55 - - - 1.45 -
E's 1.14 1.27 - - 1.45 -
E's - 1.91 1.08 2.67 - -
G’ 1.14 - - - 1.45 -
T 2.27 1.27 5.37 5.33 15.94 -
p’ - 0.64 - - - -
YHT. 100.01 100.27 | 100.01 100.00 100.02 100.00
N = eldinten lukum3ira, joiden fenotyypistéd tunnistettiin joko 1 tai 2 alleelia
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LSK:lle tyypillisid B-alleeliryhmi olivat GO,Y (frekvenssi 15.29 %),
Y,D’G’ (13.38 %), A’2 (13.38 %), I (10.19 %) ja BGO; (8.92 %). Nami
ryhmat olivat harvinaisia sekd ISK:lla ettda PSK:lla. YoD’G’- ja BGO;-
alleeliryhmia ei havaittu PSK:lla, ja ISK:lta puuttui naiden lisdksi myos
Alg.

“'01A’; (frekvenssi 35.48 %), O1F’; (18.28 %), Y,E’,G’ (8.60 %),
GO, T,D’G’ (7.53 %) ja BGKE’; (6.45 %) olivat PSK:n yleisimmat B-
alleeliryhmat. O;A’s-alleeliryhms, oli 33 PSK-eldimelli. Homotsygootti
01A’3/01 A’ -yksilGitd el esiintynyt niissd elaimissd, joiden molemmat
B-ryhmat tunnistettiin. Todennakdinen syy, miksi O;A’s-alleeliryhma oli
yleinen PSK:lla, oli R. Oskarin (S 13866) runsas kaytto keinosiemennyk-
sessa. Talla sonnilla oli kyseinen ryhmé genotyypissadn. R. Oskari oli
vksi ensimmaisistd geenipankkisonneista, joista pakastettiin spermaa.

01A’5-ryhma oli harvinainen ISK:lla (3.41 %) ja yleinen tunturiro-
dulla (18.52 %). O1E’s- ja YoE’;G’-alleelirymid esiintyi PSK:n liséksi
tunturirodulla. Ys-alleelia havaittiin LSK:lla, PSK:lla ja SKB:lla, mutta
ISK:lla taté alleelia ei ollut.

ISK:lla, LSK:lla ja PSK:lla oli viisi yhteistd B-alleeliryhmai. GOy
ja GO,Y2 esiintyivat myds muilla roturyhmilld. Kaikilla muilla roduilla
paitsi SKB:114 esiintyi Is-, O1Y2- ja I-ryhmat.

MAIJALA ja LINDSTROM (1966) tarkastelivat suomenkarjan B-alleeli-
ryhmien taajuuksia yhdistetyn ISK-, LSK- ja PSK-sonnien aineiston seka
pelkkien LSK-sonnien perusteella. Muutamat alleeliryhmat, esimerkiksi
GE’, 01Y1, 0:QI’K’0O’, P’ ja PYs, esiintyivat harvinaisina, kun myos
ISK- ja PSK-sonnit olivat mukana tarkastelussa. GO;Yg- ja YD’G’-
alleeliryhmat olivat erityisesti LSK:lla yleisid B-jarjestelmassa sekd MAI-
JALAD ja LINDSTROMin (1966) ettd tdméan tutkimuksen mukaan. Y2D’G’-
alleeliryhmii pidetdsn suomenkarjalle ominaisena alleelina. Resessiivi-
nen b-alleeli oli MAIJALAR ja LINDSTROMin (1966) tutkimuksessa yleinen
LSK-aineistossa. Tassa tutkimuksessa LSK-aineistosta b-alleelia ei esiin-
tynyt, mutta se oli yleinen ISK:lla.

9.3.3 C-, A- ja S-veriryhmaéjarjestelmat

Testatuista C-tekijoista esiintyi ISK-rodussa 10, LSK-rodussa 12 ja PSK-
rodussa 11 (Taulukko 15). LSK:n yleisin tekija oli C; (frekvenssi 69.4
%). LSK-eldinten fenotyypistd havaittiin usein myds E, Rg, W, X3 ja L.
ISK:lle ominaisia C-tekijoita olivat C1, W, E, C” ja L’ ja PSK:lle W, C”,
Xs, C;1 ja Re. PSK:lla oli X;-tekijd (frekvenssi 36.4 %) selvisti yleisempi
kuin LSK:lla (5.0 %). ISK- ja ISK 50-eldimiltd tdma tekija puuttui.
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Taulukko 15: C-veriryhmatekijoiden frekvenssit (%)

Tekija | ISK [ LSK | PSK | ISKxLSK [ ISKss0 | PSKxLSK | SKB S

Cy 67.6 | 69.4 | 43.6 82.2 93.5 74.2 333 | 7T1.4
Ca 10.8 5.8 1.8 4.4 6.5 16.1 - 3.6
E 60.8 | 57.9 | 36.4 60.0 78.3 74.2 44.4 | 85.7
Ri - 0.8 - - - - - -

Ra 29.7 | 52.9 | 40.0 42.2 45.7 38.7 33.3 | 50.0
W 67.6 | 47.9 | 58.2 53.3 80.4 74.2 833 | 714
X1 - 5.0 | 36.4 2.2 - 16.1 16.7 | 10.7
X2 16.8 | 38.8 | 45.5 13.3 6.5 35.5 44.4 | 25.0
L’ 32.4 | 35.5 | 27.3 20.0 30.4 6.5 11.1 | 21.4
X’ 6.8 | 17.4 | 23.8 13.3 2.2 3.2 22.2 7.1
c” 33.8 | 28.9 | 52.7 26.7 21.7 32.3 38.9 | 39.3
F” 1.4 2.5 3.6 6.7 2.2 - - 3.6

Taulukko 16: A-veriryhmaén fenotyyppien frekvenssit (%) roduittain

Fenot. | ISK|LSK|PSK [ISK x LSK |ISK 5 50 [PSKxLSK|SKB| S
a 41.9(33.1|36.4 33.3 60.9 35.5 61.1160.7
A 44.6154.5|36.3 46.4 34.8 38.7 27.8135.7
AH |(13.6|12.4{27.2 17.8 2.2 25.8 11.2| 3.6
H o e 2.2 2.2 - - | -

ISK-, LSK-, ISK x LSK- ja PSK x LSK-elaimilla fenotyyppi A oli ylei-
sin. A-fenotyyppi voi olla joko A/a- tai A/A-genotyyppi. Muilla roduilla
ja roturisteytyksilla oli resessiivinen homotsygootti a/a yleisin fenotyyppi.
ISK x LSK- ja ISK 50-eldimilla 16ydettiin harvinainen fenotyyppi H (Tau-
lukko 16).

ISK:lla, LSK:lla, PSK:lla ja SKB:lla yleisin alleeli oli resessiivinen A
ja harvinaisin A4 (Taulukko 18). PSK:lla A4H alleeli oli selvasti ylei-
sempi kuin muilla roduilla.

Eri S-veriryhmajarjestelman alleeleiden frekvensseja ei arvioitu, vaan
laskettiin ainoastaan fenotyyppien frekvenssit (Taulukko 18). s-fenotyypin
frekvenssi on myds resessiivisen homotsygootti s/s-genotyypin frekvenssi.

Resessiivisia homotsygootteja s/s oli eniten ISK:ssa (37.8 %) ja vahiten
PSK:ssa ja ldhes puhdasrotuisissa ISK-eldimissé (9.1 % ja 8.7 %).

s/s-genotyypin lisaksi H’- ja SH’-fenotyyppeja loydettiin kaikilta ro-
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Taulukko 17: A-veriryhméan alleeleiden frekvenssit (%)

Alleeli | ISK | LSK | PSK | SKB
A° 64.7 | 57.5 | 60.3 | 78.2
A4 28.3 1 36.1 | 249 | 16.1
AAH 70| 64 148 5.7

Taulukko 18: Eri rotujen S-veriryhman fenotyyppien frekvenssit (%)

Fenot. | ISK | LSK | PSK { ISKx LSK | ISKs50 | PSKx LSK | SKB S
s 37.8 | 27.3 9.1 35.6 8.7 12.9 16.7 | 10.7
m 39.2 | 43.8 | 81.8 40.0 73.9 71.0 55.5 | 714
SH’ 23.0 | 24.8 5.5 22.2 17.4 16.1 5.7 { 10.7
HU - 1.6 3.6 - - - 11.1 |- 3.6
SH'U’ - 0.8 - - - - - -
u’ - 1.7 - 2.2 - - - 3.6
Houu - — -~ - -~ 11.1 -

duilta ja roturisteytyksiltd. Koko aineiston yleisin fenotyyppi oli H’.
PSK:sta perati 81.8 prosenttia oli fenotyypiltdan H’.

Sek3 puhtaissa etta 1ahes puhtaissa ISK-eldimissa ei ollut elalrma. joi-
den fenotyyppi olisi ollut U’. ISK x LSK-eldimissa esiintyi harvinaisena
U’-fenotyyppi. LSK:lla oli kolmea erilaista fenotyyppid, joissa U’ oli yh-
tena tekijana.

~ LSK oli roduista muuntelevin. LSK-aineistossa oli kuusi erilaista fe-
notyyppia. Seka ISK- etta PSK-aineistossa oli nelja fenotyyppia.

9.4 Eliinten valiset alueelliset erot

Alueiden valisid geneettisia eroja tutkittiin kahdeksan lokuksen (F- ja
R’-veriryhmajsrjestelmit, Pa, Tf, Ptf 1, Ptf 2 ja Pi-2) perusteella. Alu-
eellisten erojen selvittdmiseksi kaytettiin aineistona puhdasrotuisia ISK-
ja LSK-eldimia.

ISK:lla alueiden véliset, toisin sanoen ISK-rodun siséiset, erot olivat
suurimpia Pa-lokuksessa Ja, TA- ja TfP-alleeleissa (Taulukko 19). ag-
alueen ISK-aineistossa Paf-alleeli oli yli viisi kertaa ja Tf4-alleeli yli nelja
kertaa yleisempi kuin aj-alueen ISK-eldimissa. TfP-alleeli oli 3.5 kertaa
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Taulukko 19: Alleelifrekvenssit (%) a;- ja az-alueilla

Alleelit ISK LSK

al a9 a1 a9
N 30 44 40 81
FF 91.6 | 100.0 | 61.3 [ 70.4
FY 84| - 38.7 | 29.6
RS | 95.0 | 98.8 (1000 99.4
R'SF 50 12| - 0.6
Pa’ 933 625 862 90.7
PaF 67| 375 | 13.8| 9.3
T4 16.6 | 76.1 | 43.8| 35.2
TD 71.1| 205 | 53.7 | 58.0
TE 117 34| 25| 6.8
Ptf 14 | 63.3| 46.6 | 425 | 46.9
Ptf 1B | 367 | 53.4| 575 | 53.1
Ptf2F | 983 | 96.6 | 96.2 | 98.8
Ptf 25 17| 34| 38| 12
Pi-2% 700 | 83.0 | 91.3| 926
Pi-2F 13.3 6.8 5.0 4.3
Pi-2! 16.7| 102| 37| 3.1

N = testattujen eldinten lukumasra

yleisempi ay-alueella kuin ag-alueella. FY -alleelia ei esiintynyt as-alueella.
Alueiden a; ja ay ISK-elainten valiset alleelifrekvenssien erot olivat tilas-
tolliseti merkitsevid Pa-, Tf- (p < 0.001) ja Ptf 1-loluksen (p < 0.05)

osalta.

Alueiden véliset erot olivat LSK-ro dulla pienempia kuin ISK:lla. Allee-
lifrekvenssit eivat poikenneet alueiden valilld tilastollisesti merkitsevasti.
F-jarjestelman alleeleiden ja TfA-alleeleiden frekvenssit poikkesivat taa-

juuksien perusteella eniten (Taulukko 19).

9.5 Isolaation (eristyneisyyden) vaikutus ISK-rodussa

Puhdasrotuisista ISK-eldimista oli 39 yksiloa karjoista, joissa ei ole kay-
tetty tilan ulkopuolisia sonneja useiden sukupolvien aikana. Naita iso-
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laatiokarjoja oli nelja kappaletta. On todennakoistd, etta ainakin osa
kyvseisten karjojen ISK-eldimista on sukusiitettyja.

Isolaatiokarjojen ja muiden kuin isolaatiokarjojen ISK-elainten valiset
alleelifrekvenssien erot olivat pienid (Taulukko 20). Keskimaarin isolaa-
tiokarjasta puuttui 3.25 alleelia. Y1i 10 ISK-eldimen karjoista ei 1oydetty
keskimdidrin kahta alleelia ja alle 10 elaimen karjoista 4.5 alleelia. Isolaa-
tiokarjojen muodostamalta ryhmalta puuttui R’® _alleeli. Muiden karjo-
jen eldimilts ei havaittu FV -alleelia.

Ainoastaan Pi-2-lokuksen suhteen isolaatiokarjojen ja muiden kuin iso-
laatiokarjojen alleelifrekvenssien erot poikkesivat toisistaan tilastollisesti
merkitsevasti (p < 0.01).

Isolaatiokarjojen ISK-eldimissa oli vihemman heterotsygootteja yksi-
16ita kaikkien muiden lokusten paitsi F-veriryhman suhteen kuin muiden
karjojen elaimissa.

Isolaatiokarjojen eldimet olivat genotyypeiltddn samankaltaisia, kun
tarkasteltiin kutakin karjaa erikseen. Alleeleita oli mahdollisesti fiksoitu-
nut tai havinnyt. Sita vastoin isolaatiokarjojen valilld oli eroja, minka
vuoksi ndiden karjojen elainten ryhma oli kokonaisuutena geneettisesti
muunteleva.

9.6 FEri rotujen geneettinen muuntelu

Eri lokusten heterotsygotia-asteiden keskiarvon (H) perusteella arvioi-
tuna geneettisesti muuntelevin rotu oli ISK (Taulukko 21). Vahiten hete-
rotsygotiaa ilmeni PSK:lla.

Tf-lokus oli muuntelevin kaikilla roduilla. Myos Ptf 1-lokuksen he-
terotsygotia-aste oli korkea. PSK:lla ei esiintynyt muuntelua R’-veriryh-
massi, koska kaikki tutkitut PSK-eldimet olivat S’/S’-genotyyppia. R’-
jarjestelma oli homotsygoottisin myos LSK-rodulla. PSK:lla oli eniten ja
ISK:lla oli vahiten muuntelua Ptf2-lokuksessa. Niin ikdan LSK:lla Ptf2:n
heterotsygotia-aste oli alhainen.

Heterotsygotia-astetta (H) voidaan myds kayttad mittana populaa-
tioiden valisille geneettisille eroille. Heterotsygotia-asteen perusteella LSK
ja PSK olivat geneettisesti lahempana kuin LSK ja ISK. ISK:n ja PSK:n
vilinen geneettinen ero oli suurin.

9.7 FEri rotujen geneettinen etiisyys

F-, R’-jarjestelmien seka Pa-, Tf-, Ptf1-, Ptf2- ja Pi-2-proteiinien al-
leelien frekvenssien perusteella arvioituna LSK ja PSK olivat geneettisesti
kaikista samankaltaisimpia (Taulukko 22 ja kuva 1). Ay:n ja frin vélinen
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geneettinen ero oli hieman suurempi kuin LSK:n ja PSK:n ero. LSK ja
fr olivat geneettiseti ldhempana toisiaan kuin LSK ja ISK tai LSK ja ay.
ISK:n ja PSK:n vilinen geneettinen etdisyys oli suurin tutkituista rotu-
eroista. Naiden rotujen geneettinen ero oli yli kaksi kertaa suurempi kuin
ay:n ja frin.

PSK:n ja SKB:n vilinen geneettinen etdisyys oli 0.030, kun aineis-
tona oli suljettujen jirjestelmien alleelifrekvenssit. SKB poikkesi muista
roduista Ptf 1-lokuksen alleelifrekvenssien suhteen (Taulukko 10). Kun
PSK:n ja SKB:n geneettinen etaisyys arvioitiin suljettujen jérjestelmien
aineiston perusteella ilman Ptf 1:n alleelifrekvensseja, saatiin ndiden ro-
tujen valiseksi geneettiseksi etaisyydeksi 0.010.

Kun kiytettiin aineistona J-, M-, L-, Z-, T’-, A- ja B-jarjestelmien
alleelien frekvensseji (lokusryhmd 2), oli LSK:n ja PSK:n valinen geneet-
tinen etdisyys suurempi ja ISK:n ja PSK:n etaisyys pienempi kuin ensim-
maistd lokusryhmai kaytettaessa. LSK:n ja ISK:n vilinen geneettinen
ero sailyi yhta suurena. LSK:n ja PSK:n geneettinen etdisyys oli suurin.

ISK:n ja PSK:n vililla geneettinen etdisyys oli suurin, kun aineistona
oli 14 lokuksen alleelien frekvenssit lokusryhmd 3. LSK:n ja PSK:n valinen
ero oli hieman suurempi kuin LSK:n ja ISK:n vélinen etaisyys.

Luotettavimpana lokusryhmani, jolla rotujen vilisia geneettisia eroja
tutkittiin, voitiin pitd3 ensimmaista lokusryhmai. F-, R’-, Pa-, Tf-, Ptf1-
, Ptf2- ja Pi-2-jirjestelmien alleeleiden frekvenssit olivat tarkkoja lukuja,
mutta muiden lokusten alleelifrekvenssit olivat arvioita todellisista taa-
juuksista, joita ei tiedetty. Erityisesti osa B-veriryhmaéjarjestelman allee-
liryhmisté on ominaisia vain tietyille roduille. Siten B-ryhmien frekvens-
sierojen selvittamien on tarkedd, kun tarkastellaan rotujen valisia geneet-
tisia etiisyyksia. Tassa tutkimuksessa el pystytty méaarittamaan kaikkien
eldinten B-alleeliryhmié, ja lasketut B-ryhmien frekvenssit olivat siten ar-
vioita varsinaisista frekvensseista.
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Taulukko 20: Isolaation (eristyneisyyden) vaikutus alleelifrekvensseihin
(%) ISK-rodussa

Alleeli | Isol. karjat | Ei isol. karjat
N 39 35
FF 93.6 100.0
FY 6.4 -
RS 100.0 94.3
R'S® - 5.7
Pa® 75.6 74.3
Paf 24.4 25.7
TfA 474 57.2
TfP 46.2 37.1
TfE 6.4 5.7
Ptf 14 60.3 45.7
Ptf 18 39.7 54.3
Ptf 2F 100.0 94.3
Ptf 25 - 5.7
Pi-2° 84.6 70.0
Pi-2F 11.5 7.1
Pi-2f 3.9 22.9

N = testattujen elidinten lukum3ard
Isol. karjat = ISK-karjat, joissa lehmat
on astutettu tilan omilla sonneilla.

Ei isol. karjat = ISK-lehmat, jotka on -
astutettu ks- tai muilla kuin

tilojen omilla ISK-sonneilla.
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Taulukko 21: Rotujen heterotsygotia-aste (h ja H) (%)

Lokus | ISK | LSK | PSK

N 21 50 15
F 13.19 | 46.08 | 27.82
R’ 13.19 | 1.98 | 0.00

Pa 36.27 | 21.12 | 18.00
Tf 58.04 | 55.04 | 53.14
Ptf1 | 48.99 | 47.12 | 49.78
Ptf 2 468 | 3.92 | 27.82
Pi-2 4493 | 20.14 | 6.38
H 31.33 | 27.91 | 26.13
N=laskennassa kaytettyjen
yksildiden lukum3aars
H=yksittiisten lokusten hetero-
tsygotia-asteiden (k) keskiarvo

Taulukko 22: Rotujen viliset geneettiset etaisyydet kolmea eri lokusryh-
mad kayttaen. '

Lokusryhma 1| Lokusryhma 1|Lokusryhmi 2 |Lokusryhma 3
Ay Fr ISK | PSK [ISK | PSK |ISK | PSK
LSK[0.034| 0.025 |0.030( 0.019 |0.030| 0.052 |0.030| 0.035
ISK 0.046 0.034 0.040
Ay 0.020
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ISK

LSK 3
PSK

LSK

ISK 2
PSK

PSK

Lsk 1
ISK

Ay
Fr 1
LSK

Kuval: ISK:n, LSK:n ja PSK:n sekd LSK:n, ay:n ja fr:n valisia geneettisia
etdisyyksid kuvaavat dendrogrammit (lokusryhmit 1, 2 ja 3)
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10 Rungon mittojen tulokset

10.1 Rungon mittojen keskiarvot, hajonnat ja vaihtelukertoi-
met '

Rinnanympéryksen arvojen laskennassa on karsittu 8. tai 9. kuukautta
tiineend olleet yksilét pois. Rinnanympiryksen arvot laskettiin 28 ISK-,
77 LSK- ja 24 PSK-lehman perusteella (Taulukko 23).

LSK-lehmien kaikkien rungon mittojen keskiarvot olivat suurimpia.
LSK:n ja ISK:n vilinen ero sakakorkeudessa oli 4.8 senttimetria ja taka-
korkeudessa 5.4 senttimetriad. PSK oli sakakorkeudeltaan 5.1 ja takakor-
keudeltaan 5.4 senttimetrid LSK:a pienempi. ISK:n keskiarvot olivat suu-
rempia kuin PSK:n keskiarvot sakakorkeudessa, rinnan leveydessa, run-
gon pituudessa ja padn mitoissa. Vastaavasti PSK osoittautui kookkaam-
maksi kuin ISK lantion leveydessé, rinnan syvyydessd ja ymparyksessa
seka takasdiren pituudessa. Keskiarvoista laskettuna siké- ja takakor-
keuden erotus on ISK:lla 2.4, LSK:lla 3.0 ja PSK:lla 2.7 senttimetria.

Pienin puhdasrotuinen ISK-lehma oli sakakorkeudeltaan 108.5 sentti-

Taulukko 23: ISK-, LSK- ja PSK-lehmien rungon mittojen keskiarvot
(senttimetreissd), hajonnat ja vaihtelukertoimet

Mitta TSK (n = 34) ISK (n = 86) PSK (n = 27
m o V% o V% o V%

I 7
SK 1178 | 6.21 | 5.27 | 122.6 | 4.52 | 3.69 | 117.5 3.25 2.77
TK 120.2 | 6.07 | 5.05 | 125.6 | 4.80 | 3.82 | 120.2 3.32 2.76

LL 47.4 4.33 9.14 49.5 3.38 6.83 47.6 2.58 5.42
RL 37.6 5.07 | 13.48 39.9 3.59 9.00 37.5 3.87 10.32
RS 65.4 4.06 6.21 68.1 3.14 4.61 66.4 2.21 3.33

RY 173.3 | 13.13 7.58 | 180.1 8.52 4.73 | 173.7 8.46 4.87
RP 141.3 8.29 5.87 | 146.4 6.50 4.44 | 138.9 4.53 3.26

TY 18.0 1.37 7.61 18.7 1.09 5.83 18.0 1.02 5.67
TP 38.7 2.63 6.80 40.6 1.75 4.31 38.9 1.35 3.47
PL 20.2 1.59 7.87 21.0 1.69 8.05 19.6 1.36 6.94
PP 48.4 3.53 7.29 50.4 2.64 5.24 48.0 1.81 3.77
Kaytetyt lyhenteet: .

SK = sakikorkeus RS = rinnan syvyys TP = takasadren pituus

TK = takakorkeus RY = rinnan ympérys PL = pd&n leveys

LL = lantion leveys RP = rungon pituus PP = paan pituus

RL = rinnan leveys TY = takasdiren ymparys

1 = keskiarvo o = hajonta V% = vaihtelukerroin = % x 100
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Taulukko 24: Rungon mittojen pienimmét ja suurimmat arvot (sentti-

metrejd)

Mitta ISK LSK PSK

SK 108.5 — 133.5 | 115.0 — 136.0 | 108.5 — 123.0
TK 110.0 — 134.5 | 115.0 - 139.0 | 110.0 - 1256.5
LL 40.5- 575 | 37.5- 59.0 | 41.0- 53.0
RL 29.0- 49.5 | 37.5- 59.0 | 41.0- 53.0
RS 55.0- 745 | 585- 79.0 | 61.5- 69.5
RY 154.0 — 206.0 | 157.0 — 201.0 | 154.0 — 190.0
RP 127.0 - 163.0 | 132.0 — 162.0 | 130.0 — 148.0
TY 15.0- 22.0 | 16.5—- 21.0| 16.5- 22.0
TP 36.0- 49.0 | 36.5— 45.5 | 35.0— 42.0
PL 17.0- 240 1756~ 225} 17.0- 225
PP 41,5- 58.0 1 41.5- 57.0| 44.0—- 52.0

Mittojen lyhenteet ilmoitettu taulukossa 23

metrid ja suurin 133.5 senttimetrid. Samat lehmét olivat myés takakor-
keudeltaan rodun pienin ja suurin yksilé (110.0 cm ja 134.5 cm). ISK:n
suurin rinnan ympérys, 206 senttimetrid, mitattiin lehmalta, joka oli 7.
tiineyskuukaudella (Taulukko 24).

LSK:n sakikorkeus vaihteli 115.0 senttimetrista 136.0 senttimetriin ja
takakorkeus 115.0 senttimetrista 139.0 senttimetriin. Pienin LSK-lehmilta
mitattu rinnan ymparys oli 157.0 ja suurin 201.0 senttid. Rinnan ympa-
rykseltdin suurin lehma oli 4. tiineyskuukaudella (Taulukko 24).

PSK-rodun pienimman lehmén sdkakorkeus oli 108.5 ja suurimman
123.0 senttimetrid. Rinnan ympéarys vaihteli PSK-lehmilla 154.0 sentista
190.0 senttiin (Taulukko 24). Saka-~ ja takakorkeudeltaan LSK:n ja PSK:n
pienimmat ja suurimmat lehmat eivat olleet pienimpid ja suurimpia kai-
kissa rungon mitoissa.

- Vaihtelukerroin oli kaikilla roduilla suurin rinnan leveydessa. ISK:lla ja
PSK:lla takakorkeuden ja LSK:lla sakakorkeuden vaihtelukerroin oli pie-
nin. ISK:n paan leveyden vaihtelukerroin oli pienempi kuin LSK:n paan
leveyden vaihtelukerroin, mutta kaikkien muiden ISK:n rungon mittojen
vaihtelukertoimet olivat suurimmat. PSK:n rinnan leveyden vaihteluker-
roin oli korkeampi kuin LSK:n rinnan leveyden (Taulukko 23).

RAJAKANKAAN (1988) tutkimuksen suomenkarjan lehmien sdkakor-
keuden keskiarvo oli 124.8 senttia, hajonta 4.46 ja vaihtelukerroin 3.57
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prosenttia. Rinnan ympéryksen vastaavat luvut olivat 180.0 senttimetria
(keskiarvo), 8.01 (hajonta) ja 4.45 prosenttia (vaihtelukerroin). RaJA-
KANKAAN (1988) aineisto sisdlsi todenndkdisesti ainoastaan LSK-lehmia.
Tutkimuksen lehmat kuuluivat karjantarkkailuun.

KENTTAMIES ym. (1974) saivat suomenkarjan lehmien rinnan ympa-
ryksen keskiarvoksi 179.3 senttimetrid, hajonnaksi 7.8 ja vaihtelukertoi-
meksi 4.35 prosenttia.

10.2 Tutkittujen tekijdiden vaikutus rungon mittojen vaihte-
luun

Eri tekijoiden vaikutusta rungon mittojen vaihteluun tutkittiin koko ai-
neiston perusteella, jos tulosten tarkastelun yhteydessé ei ole toisin mai-
nittu.

10.2.1 Alueen vaikutus

Alueiden valilla oli erittain merkitsevia eroja (p < 0.001) sika- ja taka-
korkeudessa, rinnan ympéryksessa ja takasdiren pituudessa.

Etela-Suomen (alue 1) alkupergiskarjan lehmét olivat suurimpia saka-
ja takakorkeudeltaan, lantion leveydeltaédn, rinnan syvyydeltaan, rinnan
ymparykseltaan ja takasaaren mitoiltaan (Taulukko 25). N&amé& lehmét
olivat toisaalta keskimadraistd lyhyempid rungon pituudessa ja paan le-
veydessa.

Pohjois-Suomen (alue 5) lehmét olivat 10 rungon mitassa matalimpia,
kapeimpia ja lyhyimpia. Pohjois-Suomen lehmien sdkikorkeus oli LS-
keskiarvoista laskettuna lahes 5 senttid Eteld-Suomen lehmia pienempi.

- RaJaxkaNgas (1988) ei havainnut tilastollisesti merkitsevia eroja eri
alueiden suomenkarjan lehmien rinnan ymparyksessa ja sakakorkeudessa.

10.2.2 Rodun vaikutus

LSK:n kaikkien rungon mittojen LS-keskiarvot olivat suurempia kuin puh-
dasrotuisella ISK:lla ja PSK:1la. ISK oli puolestaan kookkaampi kuin PSK
kaikissa muissa mitoissa paitsi lantion leveydessd (Taulukko 26).

ISK:n LS-keskiarvot olivat pienempid kuin ISK:n ja LSK:n risteytys-
lehmien ja lihes puhdasrotuisten ISK-lehmien. ISK x LSK-lehmit olivat
kuudessa rungon mitassa suurempia kuin eldimet, joiden perimi sisalsi
enemman kuin 50 prosenttia ja korkeintaan 87.5 prosenttia ISK:n geeniai-
nesta. '
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Taulukko 25: Alueen vaikutus rungon mittoihin. Luvut ovat poikkeamia
LS-yleiskeskiarvoista

Alue | LS-ka | aluel | alue2 | alue3 | alue4 | alue s F-testi
N 208 22 41 31 60 53
SK- 121.45 3.116 | -0.924 | -1.423 0.904 | -1.672 KK
TK 124,77 3.638 -0.162 -1.197 0.326 | -2.604 Hokk
LL 49.38 1.619 | -0.783 0.402 0.271 | -1.510 *x
RL 38.84 0.608 0.033 0.936 0.629 | -2.207 *ok
RS 67.14 1.254 | -0.828 -0.275 0.753 | -0.904 *x
‘RY 117.81 2.739 | -0.093 -0.124 2.500 | -5.022 Hokk
RP 144.28 | -1.460 2.269 0.188 0.665 | -1.662 N.S.
TY 18.58 0.648 0.216 | -0.272 -0.079 | -0.513 *k
TP 40.34 1.404 0.007 | -0.261 -0.258 | -0.892 Rk
PL 20.43 | -0.741 0.313 0.373 0.378 | -0.321 *
PP 50.01 0.841 -0.317 -0.098 0.142 | -0.568 N.S.

N = havaintojen lukumiari
F'-testi ilmoittaa erojen tilastollisen merkitsevyyden:
*** = erittdin merkitsevd (p < 0.001)
** = merkitseva (p < 0.01)
* = jokseenkin merkitsevd (p < 0.05)
N.S. = ei tilastollisesti merkitsevié eroja
Kaytetyt lyhenteet:

SK = sakikorkeus RS = rinnan syvyys TP = takas&diren pit
TK = takakorkeus RY = rinnan ymparys PL = pain leveys
LL = lantion leveys RP = rungon pituus PP = pién pituus
RL = rinnan leveys TY = takasidaren ymp

Kaytetyn mallin (malli 1) mukaan ISK:n ja LSK:n sakikorkeuden LS-
keskiarvojen ero oli 3.3 senttimetrid, takakorkeuden 4.3 senttimetria ja rin-
nan ymparyksen 6.2 senttimetrid. Vastaavien mittojen erot olivat LSK:n
ja PSK:m vililld 5.4 (saka), 5.5 (taka) ja 6.5 (ympirys) senttimetrid ja
ISK:n ja PSK:n valilld 2.0 (séka), 1.2 (taka) ja 0.3 (ympérys) senttimet-
rid.

Vain neljastd PSK:n ja LSK:n risteytyslehmaésta oli mittaustuloksia.
Néiden elainten 10 rungon mitan LS-keskiarvot olivat suurimpia. Tosin
PSK x LSK-lehmien mittojen LS-keskiarvojen keskivirheet olivat suurim-
pia ja LSK-lehmien keskivirheet pienimpia. Siten LSK:n saamat tulokset
olivat kaikista luotettavimpia.

Rodulla oli kaikkiin mittoihin merkitseva (p < 0.05) tai erittiin mer-
kitseva (p < 0.001) vaikutus. Paan pituuteen rodun vaikutus oli erittdin
merkitsevd (p < 0.001) ja pdén leveyteen merkitsevd (p < 0.05). Pién
muodon ja yleensi paakallon eroja on kaytetty rotujen valisten morfolo-
gisten erojen tarkastelussa.
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10.2.3 Muiden tekijéiden vaikutuksia

Tiineydelld oli merkitseva vaikutus rinnan ymparyksen (p < 0.05) ja rin-
nan leveyden eroihin (p < 0.01) (Taulukko 27). Yli viisi kuukautta tii-
neend olleiden lehmien rinnan ympéarys ja leveys olivat selvisti suurem-
pia kuin alle viisi kuukautta tiineend olleiden rinnanmitat. Ero rinnan
ympéaryksessi vaihteli 2—6 senttimetriin ja rinnan leveydessid noin 1-3
senttimetriin.

KENTTAMIEHEN ym. (1974) mukaan lehmén tiineysvaihe vaikuttaa
merkitsevasti elopainoon ja rungon mittoihin. Tiineysaikana lehméan paino
kohoaa sikion ja kohdun suurenemisen, kohdun nesteiden lisdantymisen ja
usein my6s kunnon kohoamisen vuoksi. Viidennen tiineyskuukauden vai-
heilta ldhtien paino alkaa kohota. T&ll6in maidontuotanto vahitellen eh-
tyy. RAJAKANKAAN (1988) mukaan lehmien rinnan ymparys ja sakakor-
keus olivat pienimmillaan 3—6 kuukauden kuluttua poikimisesta. Taéméan
jalkeen ne suurenivat, mita kauemmin oli aikaa poikimisesta.

Poikimakerralla, toisin sanoen lehmin i4ll3, oli tdmin tutkimusaineis-
ton perusteella erittdin merkitseva (p < 0.001) vaikutus lantion leveyteen,
rinnan syvyyteen, rinnan ymparykseen ja rungon pituuteen (Taulukko
28).

Kolme kertaa poikineet lehmat olivat kookkaimpia ja yhden kerran
poikineet lehmat pienimpié kaikissa rungon mitoissa. Naiden kahden luo-
kan véliset erot olivat sikdkorkeuden LS-keskiarvoista laskettuna 2.7 sent-
timetrid, takakorkeuden 0.8 senttimetria ja rinnan ymparyksen 6.1 sent-
timetria. i

Karjantarkkailuun kuului 64.9 prosenttia mitatuista lehmistd. Karjan-
tarkkailuun kuuluneet lehmat olivat kookkaampia kuin tarkkailuun kuulu-
mattomat lehmat (Taulukko 29). Eldinten valiset erot olivat erittdin mer-
kitsevid (p < 0.001) rinnan leveydessd (ero noin 3.0 cm LS-keskiarvojen
perusteella), rinnan syvyydessa (noin 3.0 cm) ja ympéaryksessa (noin 9.0
cm), rungon pituudessa (yli 4.0 cm), takasdidren pituudessa (0.5 cm) ja
paan leveydessi (noin 1.0 cm).

Taman tutkimusaineiston eldimid mitattiin kello 8.00 ja kello 22.00
valisend aikana. Aamupaivalld mitattiin 90 lehmaa (42.3 % mitatuista
lehmistd) ja iltapaivilla 118 lehmaid (52.7 %). Témin tutkimuksen pe-
rusteella ei havaittu tilastollisesti merkitsevis eroja aamu- tai iltapaival-
14 mitattujen eldinten tuloksissa. KENTTAMIEHEN ym. (1974) tutkimus-
aineiston eldimet mitattiin yleensd aamupaivisin. Talldin ruoansulatus-
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Taulukko 26: Rodun vaikutus rungon mittojen, vaihteluun. Luvut ovat
poikkeamia LS-yleiskeskiarvoista.

Rotu| ISK | LSK [ PSK [ISK x LSK [ISK>s0 | PSK X LSK | SKB | F-testi
N| 34 86 27 33 13 4 11
‘SK {-2.468| 0.871|-4.488 0.513 -0.631 3.945 2.258| **x
‘TK |-3.388| 0.883(-4.623 0.332 0.288 3.968 2.541 | ***
L |-2.278(-0.067 |-2.064 | -0.246 0.390 3.000 1.269 ) ***
RL |-1.319]| 0.663(-1.449( -1.092 0.999 -0.725 2.923 *
1RS |-1.342| 0.137{-1.560 0.889 0.353 1.670 -0.147 *
RY |-4.977( 1.218(-5.262 0.269 1.671 3.252 3.829 | ***
RP |-4.515| 0.823(-5.871 2.449 0.827 3.236 3.052 | ***
TY [-0.529(-0.008 [-0.681 0.042 0.090 0.631 0.454 *
TP 1-1.335| 0.459}-1.363{ -0.069 -0.409 1.878 0.838| ***
PL, {-0.358| 0.174]-1.087 0.355 0.012 0.561 0.343 *
PP |-1.271{ 0.195{-2.201 0.580 1.679 0.893 0.125 [ ***

N = havaintojen lnkumaara

Erojen tilastollinen merkitsevyys:

**k — erittéin merkitsevd (p < 0.001)
* = jokseenkin merkitsevd (p < 0.05)

Kaytetyt lyhenteet:

SK = sikdkorkeus RS = rinnan syvyys TP = takasédéren pituus
TK = takakorkeus RY = rinnan ympérys PL = péén leveys
LL = lantion leveys RP = rungon pituus PP = péén pituus

RL = rinnan leveys TY = takasiiren ympéarys

kanavan sisalllls ei liene merkittavaa vaikutusta ymparys- ja leveysmit-
toihin.

Tutkimusaineiston hiehojen ja yksi tai kaksi kertaa poikineiden leh-
mien mittaustuloksista tarkasteltiin, oliko syntymavuodenajalla vaiku-
tusta nuorten eldinten mittaustulosten vaihteluun. Tilastollisesti merkit-
sevid eroja ei ollut. Kevaalla syntyneiden eldinten sika- ja takakorkeuden
seka rinnan ymparyksen LS-keskiarvot olivat korkeammat kuin muilla luo-

killa.

10.2.4 Isén syntymivuoden vaikutus LSK-aineistossa

LSK-lehmit jaettiin neljaan luokkaan isén syntyméavuoden mukaan. Vuo-
sina 1965-1975 syntyneilla sonneilla oli 21, vuosina 1976—-1978 synty-
neilld niin ikdan 21, vuosina 1979-1982 syntynellla. 22 ja nuorimmilla
sonneilla 19 tytarta.

Luokkien valilli oli merkitsevid eroja (p < 0.05), kun tarkasteltiin
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Taulukko 27: Tiineyden vaikutus rinnan ympéarykseen ja leveyteen. Luvut
ovat poikkeamia LS-yleiskeskiarvoista.

Tiinkk | N RY RL

84 | -1.534 | -0.589
41 | -1.988 | -1.218
18 | -1.273 | -0.822
38 1.085 | 0.668
27 | 3.710 1.960
F_testi * **

N = havaintojen lukumaira

O DD NO
O~y Ot =

Erojen tilastollinen merkitsevyys:
** = merkitseva (p < 0.01)

* ='merkitsevi (p < 0.05)
RY = rinnan ympérys

RL = rinnan leveys

eldinten lantion leveyttd. Muiden rungon mittojen osalta luokat eivat
poikenneet toisistaan tilastollisesti merkitsevasti. Aikavalilld 1965-1975
syntyneiden sonnien tyttaret olivat kookkaimpia saka- ja takakorkeudel-
taan, lantion ja rinnan leveydeltdén, rinnan syvyydeltadn ja ympéaryksel-
tadn ja rungon pituudeltaan. Vuosina 1976—1978 syntyneiden sonnien
tyttaret olivat pienimpia kahdeksan rungon mitan perusteella.

10.2.5 ISK-sonnien vaikutus

Puhdasrotuiset ISK-lehmat jaettiin kahteen luokkaan sen mukaan, oliko
isé, keinosiemennyssonni tai tilan oma ISK-sonni. Luokkien viliset erot
olivat kuuden mitan osalta erittdin merkitsevia (p < 0.001) ja muiden
mittojen osalta merkitsevid (joko p < 0.01 tai p < 0.05) (Taulukko 30).
Keinosiemennyssonnien tyttaret olivat selvisti kookkaampia kuin tilojen
omien sonnien tyttaret. Ero oli muun muassa sakakorkeudessa 8.3 sent-
timetria, takakorkeudessa 9.4 senttimetria ja rinnan ympéryksessa perati '
22.7 senttimetria. -

Mitattuja isolaatiokarjojen ISK-lehmia oli 17. Kahdeksan ISK-lehmén
isana oli syntymaéakarjan ulkopuolinen, jonkin toisen karjan ISK-sonni. Iso-
laatiokarjoissa on tapahtunut sukusiitosta. Sukusiitetyt elaimet olivat
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Taulukko 28: Poikimakerran vaikutus rungon mittoihin. Luvut ovat poik-
keamia LS-yleiskeskiarvoista.

Poik krt. 1. 2. 3. > 3. | F-testi
N 40 43 41 84

SK -1.323 | 0.437 | 1.375 | -0.489 *
TK -0.130 | 0.339 | 0.710 | -0.919 | N.S.
LL -2.574 | -0.311 | 2.040 | 0.845 ook
RL -0.410 | -0.277 | 0.782 | -0.096 | N.S.
RS -1.223 | -0.353 | 0.962 | 0.618 *k
RY -2.951 | -1.434 | 3.128 | 1.257 ok
RP -4.937 | 0.908 | 2.304 | 1.725 okk
TY -0.082 | -0.091 | 0.190 | -0.017 | N.S.
TP -0.348 | 0.337 | 0.251 | -0.240 | N.S.
PL -0.175 | -0.235 | 0.364 | 0.046 [ N.S.
PP -1.451 | - 0.065 | 1.141 [ 0.246 rokk

N = havaintojen lukumaara
Erojen tilastollinen merkitsevyys:
**% — erittdin merkitsevd (p < 0.001)
** = merkitseva (p < 0.01)
* = jokseenkin merkitsevi (p < 0.05)
Kaytetyt lyhenteet:

SK = siékakorkeus RP = rungon pituus

TK = takakorkeus TY = takasdiiren ymparys
LL = lantion leveys TP = takas#dren pituus
RL = rinnan leveys PL = paéan leveys

RS = rinnan syvyys PP = pién pituus

RY = rinnan ymparys
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Taulukko 29: Karjantarkkailuun kuulumisen vaikutus. Luvut ovat poik-
keamia LS-yleiskeskiarvoista.

Mitta Ty-karja | Ei ty-karja | F-testi
N 135 73
Sakakorkeus 0.719 -0.719 N.S.
Takakorkeus 0.971 -0.971 *
Lantion leveys 0.783 -0.783 *
Rinnan leveys 1.716 -1.716 *kk
Rinnan syvyys 1.355 -1.355 ok
Rinnan ymparys 4.589 -4.589 ok
Rungon pituus 2.208 -2.208 *rk
Takasaaren ymparys | 0.366 -0.366 *okk
Takasaaren pituus 0.246 -0.246 N.S.
Paan leveys 0.598 -0.598 *kk
Paan pituus 0.601 -0.601 . %

N = havaintojen lukumaéra

Ty-karja = karjantarkkailuun

kuuluneet lehmat

Ei ty-karja = karjantarkkailuun

kuulumattomat lehmat

Erojen tilastollinen merkitsevyys:

*¥¥ = erittain merkitsevd (p < 0.001)
* = jokseenkin merkitsevd (p < 0.05)

N.S. = ei tilastollisesti merkitsevid eroja
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Taulukko 30: ISK-sonnien vaikutus rungon mittoihin. Luvut ovat poik-
keamia ISK-aineiston LS-yleiskeskiarvoista.

Mitta TSka | Eiks | Ks. | Fotesti

N| 3 | % 9

| Sékakorkeus 119.74 | -4.144 | 4144 [ *¥

.| Takakorkeus 122.37 | -4.688 | 4.688 | ***
Lantion leveys 48.64 | -2.581 | 2.581 *k
Rinnan leveys 39.38 | -3.841 | 3.841 *rk
Rinnan syvyyys 66.47 | -2.367 | 2.367 **
Rinnan ympérys 173.75 | -11.362 | 11.362 *
Rungon pituus . 143.67 | -4.946 | 4.946 |  **
Takasadren ympérys | 18.40 | -0.937 [ 0.937 | ‘k*
Takasddren pituus 3949 | -1.673 | 1.673 | ***
P3in leveys 49.62 | -2.496 | 2.469 | F*
Padn pituus 20.57 | -0.767 | 0.767 *

N = ISK-lehmien lukumaira
Ei-ks = isini ei ollut keinosiemennyssonni
Ks = isén3 oli keinosiemennyssonni
Erojen tilastollinen merkitsevyys:
*** = erittdin merkitseva (p < 0.001)
** = merkitseva (p < 0.01)
* = jokseenkin merkitseva (p < 0.05)
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Taulukko 31: Isolaation (eristyneisyyden) vaikutus ISK:n rungon mit-
toihin. Luvut ovat poikkeamia ISK:n omien sonnien tyttarien LS-
yleiskeskiarvoista

Mitta LS-ka. | Ei isol. Isol. F-testi
N 25 8 17
Sakakorkeus 116.63 | 2.868 | -2.868 *k
Takakorkeus 118.53 | 2.349 2.349 *
Lantion leveys 47.10 | 2.897 | -2.897 | wk*
Rinnan leveys 36.32 | 2.176 | -2.176 Hokok
Rinnan syvyys 64.78 1.903 | -1.903 *
Rinnan ymparys 166.44 | 11.250 | -11.250 | N.S.
Rungon pituus 140.42 | 4.710 | -4.710 *okk
Takasaaren ymparys | 17.69 | 0.627 0.627 **
Takasaaren pituus 38.20 | 1.051 | -1.051 ¥k
Paan leveys 19.90 0.285 -0.285 N.S.
Paan pituus 4787 | 2.072 | -2.072 | ***

N = havaintojen lukumé&irad
Ei isol. = karjat, joissa lehmit on
astutettu muiden karjojen ISK-sonneilla.
Isol. = karjat, joissa lehmét on
astutettu tilan omilla sonneilla.
Erojen tilastollinen merkitsevyys:
*** = erittdin merkitsevi (p < 0.001)

** = merkitseva (p < 0.01)

* = jokseenkin merkitsevd (p < 0.05)

N.S. = ei tilastollisesti merkitsevid eroja
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kaikissa rungon mitoissa pienimpid. Viiden mitan osalta erot olivat ti-
lastollisesti erittdin merkitsevid (p < 0.001). Erot olivat sakékorkeudessa
5.7 senttimetria, takakorkeudessa 4.7 senttimetrid ja rinnan ymparyksess3,
22.5 senttimetria (Taulukko 31).

Vaikka luokissa oli vahan havaintoja, voidaan todeta, etta isolaatiolla
ja sité seuranneella sukusiitoksella on ollut Jehman kokoa (elopainoa) pie-
taa toisistaan. Sukusiitoksen on todettu alentavan naudan kokoa (Youna
ym. 1969).

10.2.6 PSK:n emalinjojen vaikutus

Emalinjojen valilla oli erittdin merkitsevia eroja (p < 0.001) saké- ja taka-
korkeudessa ja rinnan ymparyksessi. LSK-emien tyttaret olivat selvisti
kookkaimpia yhdeksassa rungon mitassa. Ruotsin tunturirodun emsilinjan
lehmat olivat kuuden rungon mitan osalta keskiarvoja suurempia (Tau-
lukko 32).

Pienesta populaatiokoosta huolimatta PSK-emailinjojen valilla oli eroja.
Kun tarkasteltiin ainoastaan PSK-emaélinjoja, todettiin, etta sakakorkeu-
den LS-keskiarvojen erot vaihtelivat 0.3 senttimetristd 10.0 senttimetriin,
takakorkeuden 0.5:st4 8.7:44n ja rinnan ymparyksen 0.03:sta 11.5:een.
Saka- ja takakorkeudeltaan pienimméssa emalinjassa (emalinja 4) oli kolme
todennakoisesti sukusiitettya lehmaa. Naiden lehmien sukusiitosastetta ei
tiedetty.

10.3 Rungon mittojen viliset fenotyyppiset korrelaatiot

Rungon mittojen fenotyyppiset korrelaatiot laskettiin koko aineiston pe-
rusteella (malli 1). Eri mittojen fenotyyppiset korrelaatiot olivat posi-
tiivisia. Sakékorkeudeltaan keskimairaista kookkaampi eldin oli keski-
maaraista suurempi my6s muissa ominaisuuksissa (Taulukko 33). Voi-
makkaimmat yhteydet olivat sika- ja takakorkeuden (korrelaatio 0.91),
sakakorkeuden ja rungon pituuden (0.77) sekd rinnan syvyyden ja ym-
paryksen valilld (0.76). Rinnan leveyden ja pain pituuden (0.22), pain
leveyden ja pituuden (0.32) sekd rinnan ja padn leveyden (0.32) valiset
korrelaatiot olivat pienimimat. '
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Taulukko 32: Emélinjan vaikutus lehmien rungon mittojen vaihtehrun
PSK-aineistossa

. Emalinjat F-testi
LS-ka. 1 2 3 4 5 6 7 8
N} 42 5 4 2 5 7 4 5 10

SK |118.99]| -2.092 {-0.743[-0.493 |-6.193 | 0.650| 3.757| 0.507| 4.607 Hokk
TK (121.81| -1.414 | 0.811|-0.064 |-6.414 |-0.600| 2.311| 0.886| 4.486 Hokk
LL | 48.48| -1.777 |-0.602| 0.773(-1.277| 0.738| 0.398|-1.277| 3.023 | N.S.
RL | 37.56] -0.760 |-1.560|-0.810| 0.540| 1.797|-3.685|-1.860| 6.340( **
RS | 66.51| -0.308 | 0.367|-0.758|-2.208 | 1.706|-0.133 [-1.008] 2.342 *
RY |174.35| -2.855 |-0.855 | -4.605 |-4.155 | 6.859-3.730 -3.755( 13.005 | ***
RP |141.24| -5.742 |-4.242 |-1.242|-1.242( 0.472| 2.883| 0.858| 8.258 *ok
TY| 18.13| -0.228 | 0.122]-0.378|-0.528 | 0.372{-0.253 [-0.028| 0.922 | N.S.
TP | 39.48| -0.979 | 0.396{-0.229 [-1.979|-0.050 | 1.396| 0.421| 1.021 *k !
PL | 19.79| -0.988 {-0.913{-0.538 |-0.888| 1.641( 0.212| 0.112| 1.362 *ok
PP | 48.54| -1.444 |-0.919|-0.794 [-1.644| 0.384| .956 | 0.256| 2.206 | N.S.
Luvut ovat poikkeamia LS-yleiskeskiarvoista

N = eliinten lukumé&ara

Emilinjat 1 -6 = kantaemit PSK-rotuisia

Emalinja 7 = kantaemét SKB-rotuisia

Emalinja 8 = kantaemat LSK-rotuisia

Kaytetyt lyhenteet:

SK = sakikorkens RS = rinnan syvyys TP = takasdiren pituus

TK = takakorkeus RY = rinnan ymp. PL = paan leveys

LL = lantion leveys RP = rungon pituus PP = péén pituus

RL = rinnan leveys TY = takasifiren ymp.
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Taulukko 33: Rungon mittojen valiset fenotyyppiset korrelaatiot

Mitta] TK | LL |RL[RS| RY |[RP|TY]| TP | PL | PP
SK [0.91[0.61]0.35/0.73] 0.70 [0.77]0.62] 0.67 {0.38[0.70
TK . 10.5910.37|0.74] 0.70 |0.74]0.66|0.69 {0.380.65
LL 0.49(0.59| 0.74 |0.67]0.55|0.57.{0.37]0.44
RL: 0.39|.0.71 |0.48(0.44{0.33 (0.32(0.22
RS 0.76 |0.72]0.59{0.55 |0.41(0.59
RY 0.73(0.69| 0.57 10.43]0.51
RP ‘ 0.62| 0.59 |0.490.62|
TY 0.56 |0.41{0.53
TP .10.3410.48
PL ' : 0.32

- Kaytetyt lyhenteet: ‘
SK = sikikorkeus RS = rinnan syvyys TP = takasdiren pituus
TK = takakorkeus RY = rinnan ymp. PL = péén leveys
LL = lantion leveys RP = rungon pituus PP = paan pituus
RL = rinnan leveys TY = takas3iren ympéarys
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11 Maidontuotanto-ominaisuuksien keskiarvot, ha{jon-
nat ja vaihtelukertoimet

Vuoden 1989 karjantarkkailutulosten perusteella arvioitiin, vastasivatko
ne lehmit, jotka muodostivat veriryhmaméaaritysten ja rungon mittojen
tutkimusaineiston, tuotannoltaan ja ikajakaumaltaan keskivertoja suo-
menkarjan tarkkailueldimis. Vertailussa on kiytetty 365 paivan tuotoksia.

Tutkimuslehmét olivat keskimédarin tuottaneet enemman maitoa (ero
291 kiloa), maitorasvaa (20.3 kiloa) ja valkuaista (12.4 kiloa) kuin tark-
kailuaineiston kaikki suomenkarjan lehmat. Tutkimuseldimet olivat niin
ikaan painavampia, ja niiden maidon rasva- ja valkuaispitoisuudet olivat
korkeampia kuin tarkkailuaineiston. Tutkimuslehmien maito-, rasva- ja
valkuaistuotosten ja elopainon vaihtelukertoimet olivat suurempia kuin
tarkkailulehmillad yleensi. Rasva- ja valkuaispitoisuuksien vaihtelukertoi-
met olivat pienempié kuin koko tarkkailuaineiston rasva- ja valkuaispitoi-
suuksien vaihtelukertoimet (Taulukko 34).

Maitotuotokseltaan suomenkarjan paras ja heikoin lehma olivat mu-
kana myds tutkimusaineistossa. Molempien luokkien eri ominaisuuksien
aariarvot olivat samansuuruisia lukuun ottamatta elopainoa. Tutkimusai-
neiston painavin lehma oli 190 kiloa kevyempi kuin tarkkailuaineiston pai-
navin yksilé (Taulukko 35).

Tarkkailuaineiston ja tutkimusaineiston lehmien keskiméaaraiset poiki-
makerrat olivat lahes yhtésuuret (Taulukko 36). Koko tarkkailuaineiston
lehmadt olivat hieman iakkaampia kuin tutkimuseldimet.

Tutkimusaineiston tarkkailuun kuuluvia lehmii voidaan pitaa lahes
edustavana otoksena koko suomenkarjan tarkkailuaineistosta, kun tarkas-
teltiin vuoden 1989 karjantarkkailun 365 péivan tuotoksia. Poikimaker-
tojen perusteella luokkien valilld ei ollut eroja. Rungon mittojen aineis-
tossa oli tarkkailun ulkopuolisia lehmis 35.1 prosenttia. Osa tarkkailuun
kunlumattomista ISK-karjoista, joissa lehmat astutettiin tilan omilla son-~
neilla, oli todennakdisesti tuotannoltaan erilaisempia kuin tarkkailukarjat
keskimaarin. Talta osalta tutkimusaineisto poikkesi koko karjantarkkailu-
aineistosta.
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" Taulukko 34: Tarkkailutulosten keskiarvot, hajonnat ja vaihtelukertoimet

Koko tarkk.aineisto (N = 2139) | Tutkimusaineisto (N = 122)
[ o V% o o V%
Maitotuotos, kg 5247.1 | 1225.7 23.36 5538.1 | 1467.7 26.50
Rasvatuotos, kg 233.5 54.6 23.38 253.8 63.9 25.18
Valkuaistuotos, kg 175.0 40.1 22.91 187.4 49.9 26.63
Rasva% 4.48 0.5 11.16 4.61 0.5 10.85
Vay;ua.is% 3.35 0.2 5.97 3.39 0.2 5.90
Elopaino, kg 472.6 55.7 11.79 481.2 57.0 11.85
N = laskennassa kaytettyjen eldinten lukumaira
u = keskiarvo
o = hajonta
V%:% X 100 = vaihtelukerroin
Taulukko 35: Karjantarkkailutulosten vaihteluvalit
“Koko tarkkailuaineisto | Tutkimusaineisto
Maitotuotos, kg 2054 — 10345 2054 — 10345
Rasvatuotos, kg T74.7 - 4726 90.6 — 472.6
Valkuaistuotos, kg 64.2 - 352.3 70.7 - 352.3
Rasva% 2.99 - 6.59 3.44- 5.79
Valkuais% 2.64 - 4.48 2.75 - 3.97
Elopaino, kg 300 - 800 320 - 610

Taulukko 36: Eliinten jakauma (%) poikimakertojen mukaan

Poikimakerta | Koko tarkkailuaineisto | Tutkimuskarjat
N 1993 118
! 3.8 3.7
1 2.0 1.7
2 29.8 30.5
3 24.3 25.4
>3 43.9 42.4

N = laskennassa kaytettyjen lehmien lukumaira
1 = poikimakerran keskiarvo
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12 Tutkimustulosten tarkastelua ja johtopaatokset

ISK:n, LSK:n ja PSK:n valiset erot eivét rajoitu erilaiseen karvapeitteen
variin. Niille roduille olivat ominaisia tietyt veriryhmajarjestelmien ja
pr%teiinien alleelit, esimerkiksi ISK:lle Pi-27, LSK:lle BY22'¢’ ja PSK:lle
T,

LSK, ay ja fr ovat kolme eri rotua. Friisildisrotu oli geneettisesti lahem-
pana LSK:a kuin ayrshire, vaikka ayrshire kuuluu BAKERin & MANWELLIn
(1980) mukaan samaan Pohjois-Euroopan roturyhméin kuin LSK. Suo-
men friisilaisrodussa on enemman lansisuomenkarjan vaikutusta kuin ayr-
shiressa. Lansisuomenkarjaa ja friisilaista risteytettiin keskenadn erityi-
sesti 1970-luvulla, mutta lansisuomenkarjaa ja ayrshired risteytettiin jo
1950- ja 1960-luvuilla.

LSK:n ja PSK:n vilinen geneettinen etaisyys oli ldhes yhta suuri kuin
ay:n ja fr:n valinen etdisyys. ISK:n ja LSK:n vililld eroa oli hieman va-
hemman kuin LSK:n ja ay:n vélilld, mutta ISK:n ja PSK:n valinen ge-
neettinen ero oli yli kaksi kertaa suurempi kuin aymn ja frin ero. Sul-
jettujen jarjestelmien alleelifrekvenssien perusteella LSK:n ja PSK:n va-
linen geneettinen etaisyys oli pienempi kuin ISK:n ja LSK:n tai ISK:n
ja PSK:n. Myos Helsingin yliopiston Biotekniikan instituutissa tehtyjen
DN A-sormenjalkitutkimusten mukaan LSK ja PSK olivat geneettisesti la-
hempéna toisiaan kuin ISK ja LSK (VARvio 1990, suullinen tiedonanto).

CoNzALEZ ym. (1987) ovat kdyttaneet NEm (1972) kaavaa arvioi-
dessaan seitseman Espanjan alkuperaisnautarodun geneettistd etdisyyt-
td. Aineistona oli 10 polymorfisen lokuksen alleelien frekvenssit. Pienin
kahden rodun vélinen etdisyys oli 0.007 ja suurin 0.174. Kahden rodun
vélinen geneettinen etiisyys oli 14 vertailussa pienempi kuin 0.050.

Veriryhmajarjestelmien ja proteiinien polymorfismin perusteella voi-
daan todeta, ettd ISK, LSK ja PSK ovat kolme eri rotua. Koska alleelei-
den frekvenssit olivat osittain yhtasuuria, ovat ne 1dheista sukua toisilleen.
Rotujen viliseen geneettiseen etaisyyteen ovat vaikuttaneet rotujen erilai-
nen historia, luonnon valinta, jalostus, satunnaisajautuma ja sukusiitos.

Se eldinaines, josta ISK:n, LSK:n ja PSK:n jalostus aloitettiin 1800-
luvun lopulla ja 1900-luvun alussa, sijaitsi valtaosaltaan Suomen eri osissa.
Rotujen kantaeldimet ovat voineet olla geneettisesti erilaisia. Tahan eri-
laisuuteen on mahdollisesti vaikuttanut erityisesti luonnonvalinta. Kun
jalostustoiminta aloitettiin maassamme, muodostettiin jokaiselle rodulle
oma jalostusyhdistys. Rodut olivat siten erilldén toisistaan. Risteytys-
ta lienee kuitenkin tapahtunut varsinkin niissd pitdjissé, jotka sijaitsivat
jalostusyhdistysten maantieteellisten toiminta-alueiden rajoilla. Vuonna
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1947 muodostettiin suomenkarjarotu alkuperiisrotujen jalostuksen tehos-
tamiseksi ja yhtendistadmiseksi. Jalostuksessa keskityttiin LSK:n jalostuk-
seen. ISK- ja PSK-populaatioissa on tapahtunut niin sanottu pullonkaula
-vaikutus. Rotujen geenifrekvenssit ovat olleet alttiina geneettisen ajautu-
man vaikutuksille. Lisiksi ISK oli jakautunut eri sukulinjoihin isolaation
ja sita seuranneen sukusiitoksen vuoksi, mikd on mahdollisesti lisannyt
rotujen erilaisuutta.

; PSK:a. on 1900-luvun alussa risteytetty sekd Ruotsin tunturirodun et-
ta Norjan tunturirodun kanssa (PELTOVUOMA 1916). Nykyisessd PSK:ssa
on Ruotsin tunturirodun vaikutusta (migreatio). Ruotsin tunturirotu oli
todennakoisesti erittain laheinen rotu PSK:lle, koska nykyinen PSK — tun-
turirodun vaikutuksesta huolimatta — on laheisempi rotu LSK:lle kuin
nykyinen ISK. Kuuden lokuksen peusteella PSK:n ja SKB:n valinen ge-
neettinen etaisyys oli 0.010. Voitaneen puhua jopa Pohjois-Skandinavian
valkeasta rodusta, josta oli osapopulaatioita eri maissa.

Kotieldinten geenipankkitoiminnan alkaessa vuonna 1983 paatettiin
sailyttaa itd-, lansi ja pohjoissuomenkarja erillddn. Tdmén tutkimuksen
perusteella paatos oli oikea.

ISK:lla oli korkein heterotsygotia-aste (H), koska rotu oli osittain ja-
kautunut sukulinjoihin. Isolaatiokarjojen sisdinen muuntelu oli vahaisem-
pad kuin karjojen vilinen muuntelu. My0s alueiden a; ja az ISK-eldimet
olivat osittain geneettisesti erilaisia. Tulevaisuudessa voidaan lisatd ISK:n
heterotsygotiaa, kun risteytetain eri sukulinjoja keskenadn. Lisdksi saa-
daan untta geeniainesta, kun ldhes puhdasrotuisia ISK-lehmia keinosie-
mennetisn ISK-sonneilla ja pyritadn puhtaaseen ISK-rotuun. YAMADAR
(1981) mukaan pieni populaatio voidaan jakaa eri linjoihin geeniaineksen
sailytyksen vuoksi. Kun linjan sisainen sukusiitosaste kasvaa, voidaan lin-
joja risteyttad keskenaan. Tama tilanne on kehittynyt ISK-rotuun eriy-
tymisen ja sitd seuranneen sukusiitoksen vaikutuksesta.

PSK:n heterotsygotia-aste (H) oli hieman alhaisempi kuin LSK:n.
PSK:ssa eri sukulinjoja oli vahemman kuin ISK:ssa. LSK:mn ISK:a al-
haisempi heterotsygotia-aste voi johtua LSK:n jalostusvalinnasta. He-
terotsygotia-asteen arvioinnissa kdytettiin aineistona LSK-eldimia, jotka
eivit olleet toistensa puoli- tai tayssisaria. Osa eldimistd oli kuitenkin su-
kua keskendan emanisan tai isanisén kautta, silla esimerkiksi sonninisina
on kidytetty samoja, jalostusarvoltaan parhaita sonneja. Alueiden a; ja
as LSK-eldinten alleelifrekvenssit eivat poikenneet toisistaan tilastollisesti
merkitsevasti. :

ISK ja PSK eivit olleet kaikkien lokusten suhteen geneettisessa tasa-
painotilassa. Isolaatio, sukusiitos ja geneettinen satunnaisajutuma ovat
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vaikuttaneet rotujen geneettiseen tasapainotilaan. Jotta ISK ja PSK saa-
daan geneettiseen tasapainoon, on kasvatettava ndiden rotujen populaa-
tiokokoa. Uhanalaisen rodun sonneja pitéisi olla suhteessa lehmamaaraan
enemman kuin valtaroduissa. Talld tavoin voidaan kasvattaa populaation
tehollista kokoa ja vihentda sattuman vaikutusta sukupolvien valilla. - Li-
saksi kaikkia ISK- ja PSK-sonneja tulee kayttda monipuolisesti.

ISK:n ja PSK:n tulevaisuuden ongelmana voi olla sukusiitos. Nykyi-
sin erityisesti ISK:ssa on mahdollista valttas tarpeetonta sukusiitosta. Jos
ilmenee sukusiitostaantumaa tai halutaan edistasd ISK:n ja PSK:n jalos-
tusta, on ratkaistava, risteytetaanko ISK:a ja PSK:a LSK:n kanssa vai
tuodaanko ISK:an ja PSK:an uutta geeniainesta muiden maiden maa-
tiaisroduista. Naiden maatiaisrotujen tulisi olla ldheistd sukua ISK:lle ja
PSK:lle. Kulttuurihistoriallisen sailytysperusteen vuoksi on tarkeda, et-
ta ISK ja PSK sailyttavat perinteisen fenotyyppinsd. Jos naitd rotuja
risteytetaan LSK:n kanssa, muuttuvat ne karvapeitteen véaritykseltdan
ruskeiksi. Rotujen véilisia risteytyksid tulisi mahdollisesti ensisijaisesti
kéyttaa sukusiitostaantuman ehkaisemiseksi. Lisaksi risteytysten maa-
rdd tulisi rajoittaa. Vaarana voi olla, ett risteytyksiin kaytettavaa rotua
suositaan elamvalmnmssa Talloin ISK ja PSK olisivat entistd uhanalai-
sempia.

ISK:n, LKS:n ja PSK:n eri sukuja tulisi sailyttadd muun muassa alkioi-
den ja siittididen pakastuksen avulla. Karjankasvattajille tulisi valittaa
tietoa erityisesti LSK:n tuotanto-ominaisuuksista, jotta rodun popula.a—
tiokoko kasvaisi ja rodun jalostusmahdollisuudet sailyisivat.

ISK:n rungon mittojen vaihtelukertoimet olivat-pian leveyden vaihte-
lukerrointa lukuunottamatta suurimmat. ISK:lla oli myds korkein hete-
rotsygotia-aste.

. LS-varianssianalyysin mukaan LSK oli puhtaista roduista suurin, mutta
kookkain roturyhma oli PSK:n ja LSK:n risteytyslehmat. PSK:n ja LSK:n
risteytyseldinten perimi sisilsi enemmin LSK:n geeniainesta kuin PSK-
ainesta. ISK ja PSK olivat jokaisessa mitassa kesklma,ara.lsta pienempia.
PSK oli tutkituista roduista pienin.

Puhdasrotuiset ISK-lehmaét olivat kaikissa rungon mitoissa ISK:n ja
LSK:n risteytyselaimid (ISK x LSK ja ISKss50) pienempis. Kun on ristey- -
tetty ISK- ja LSK-eldimis keskensin, on mahdollisesti pystytty hyodynta-
maan heteroosia. Sukusntostaantuma ei ole ollut nalden risteytyseldinten
rasitteena.

Rotujen valiset rungon mittojen erot johtuivat 13hinna jalostuksesta.
LSK-rotua on jalostettu samoin periaattein kuin ay- ja fr-rotuja. Tule-
vien keinosiemennyssonnien kasvukokeissa on karsittu heikkokasvuisim-
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mat sonnit. Sonnien karsinnalla on pyritty kasvattamaan lehmien kokoa.
Koska ISK- ja PSK-rodun sonneja ei ole ollut kasvukokeissa (vuonna 1989
kasvukokeissa oli PSK-sonni Sorjosen Veikko PSK S 13913), ei tehokasta
koon jalostusta ole voitu tehd3 ISK- ja PSK-roduissa. Osittain erilainen
jalostusvalinta on voinut vaikuttaa rotujen valisiin geneettisiin eroihin.

#Erityisesti ISK:n rasitteena oli tdméan tutkimuksen perusteella sukusii-
tostaantuma. Sukusiitoksen ja karjan hoito-olosuhteiden valisia vaiku-
tuksia el voitu erottaa toisistaan, koska sukusiitettyja lehmia oli vain
tietyissd karjoissa. Sukusiitoksella oli tilastollisesti erittdin merkittava
vaikutus viiden rungon mitan vaihteluun, kun tarkasteltiin ISK-lehmid.
On todennakoista, etta ilman sukusiitosta ISK-lehmit olisivat nykyistd
kookkaampia. Kun keinosiemennys tai tilojen vélinen ISK-sonnien vaihto
yleistyy, voidaan sukusiitoksen vaikutus ehk&istd ja mahdollisesti kasvat-
taa ISK-rodun kokoa. Nykyisessa PSK:ssa sukusiitos on harvinaisempaa
kuin ISK:ssa. :

Etela-Suomen lehmat olivat kookkaimpia kahdeksan rungon mitan pe-
rusteella ja Pohjois-Suomen eldimet pienimpid kaikkien rungon mittojen
perusteella. Lapin 1a4ni on yksi maailman pohjoisimmista alueista, joissa
voidaan harjoittaa karjanhoitoa ja maataloutta. -Muun muassa kasvu-
olosuhteet ovat Pohjois-Suomessa. epaedullisemmat kuin Eteld-Suomessa.
Laidunkausi on niin ikdan lyhyempi Pohjois-Suomessa kuin maan muissa
osissa. On mahdollista, etta Pohjois-Suomen ympéristéolosuhteet hei-
kentavit eldinten kasvua. FEtela- ja Keski-Suomen sekd Pohjois-Suomen
LSK-eldimet todettiin geneettisesti samankaltaisiksi (Taulukko 18). Ym-
pariston vuoksi elainten koko taysikasvuisena jéa todellista kasvutaipu-
musta pienemmaksi.
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Liite 3. Ay- ja fr-eldinten alleelifrekvenssit (%)

Lokus | N FF FY R'S R'F TfA P | TfF | Pa’
Ay 50 90.0 10.0 73.0 27.0 44.0 45.0 11.0 76.0
Tr 50 97.0 3.0 96.0 1.0 430 | 55.0 2.0 | 81.0
PaF Pt 14 | Pt 18 | Pu2F | Puf 25 | Pi-2¥ | Pi-2F | Pi-2f
Ay 24.0 55.0 45.0 99.0 1.0 85.0 15.0 -
Fr 19.0 10.0 60.0 94.0 60 | 760 | 17.0 7.0

N = eliinten lukumairé
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