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Genominen arvostelu mullistaa
lypsykarjan jalostuksen

Ismo Strandén ja Esa Mantysaari, MTT

Genomitiedon eli perintéainekseen siséltyvan dna-tiedon
hyddyntamisen ennustetaan mullistavan lypsykarjan
jalostusta yhta paljon kuin aikoinaan keinosiemennykseen
siirtymisen. Genomivalinta parantaa jalostusarvojen
luotettavuutta niin paljon, etta mydés lypsykarjan
jalostusohjelma muuttuu. Nuorsonnien kaytto jalostuksessa

yleistyy.

Perinteinen lypsykarjan jalostusarvostelu hyodyntaa
elaimista mitattavia havaintoja ja sukulaistietoja.
Laajamittaisen keinosiemennyksen ja jalkelaisarvostelun
kdynnistymisen jalkeen lypsykarjan jalostusarvosteluja on
parannettu lahinna ottamalla kayttéon parempia tilastollisia
malleja.

Genomitieto apuun

Koko perintdainekseen perustuva genominen arvostelu
parantaa jalostusarvosteluja, koska siina otetaan kayttéon
uusi tietolahde: genomitieto. Menetelman nimi johtaa
kuitenkin helposti harhaan. Genominen arvostelu ei korvaa
nykyisia jalostusarvostelumenetelmia, vaan taydentaa niita.

Viime vuosien aikana on kehitetty edullinen tapa selvittaa
yksildn genomitieto. Kyseessa on dna-siru, jolla saadaan
kerralla selville esimerkiksi 54 000 geenipaikan tiedot. Sirulla
tunnistetaan dna-emasvaihtelu useasta SNP- (single
nucleotide polymorphism) eli tuttavallisesti snippipaikasta.

Genomisessa arvostelussa SNP-paikkoja on yli koko genomin
(tihed kytkentakartta). N&in pystytdan selittimaan valtaosa
ominaisuuksien geneettisesta vaihtelusta.

Arvostelun vaiheet

Genominen arvostelu toimii kolmivaiheisesti. Ensin
arvioidaan geenivaikutukset jokaiselle 54 000 SNP-paikalle.
Tahan kaytetadn sonneja, joiden jalostusarvot tunnetaan

hyvin.

Seuraavaksi lasketaan arvioitujen geenivaikutuksien avulla
genominen jalostusarvo niille eldimille, joiden genomitieto
tunnetaan, mutta ei jalkelaisarvosteluja.



Lopuksi kaikki genomiset jalostusarvot yhdistetdan sukupuu-
ja havaintotietojen kanssa, jolloin kaikille elaimille saadaan
aikaisempaa luotettavammat jalostusarvot.

Genomitieto maksaa

Yhden elaimen genomianalyysi 54 000 SNP-sirulla maksaa
noin 250 euroa. Genomitiedon selvittdminen kaikilta elaimilta
on siis lilan kallista. Halvempaa on selvittda genomitieto vain
jalostuskandidaateilta, kuten sonnivasikoilta.

Nuorsonnit kayttdéon

Nuoria sonneja voidaan karsia genomivalinnalla samaan
tapaan kuin jalkelaisarvostelulla. Karsinta on tehtavissa heti
syntyman jalkeen, koska testitulosta ei tarvitse odottaa
vuosia. Testattavien nuorsonnien maara vahenee ja saatu
kustannussaasto kaytetaan genotyypityksiin.

Koska keinosiemennyskayttdon voidaan valita jopa kaksi
kertaa parempia sonneja kuin nykyisessa
jalkelaisarvostelujalostusohjelmassa, nuorsonnien kaytto

yleistyy.

Genominen arvostelu ei tule korvaamaan jalkeldisarvostelua,
koska se ei ole yhta luotettava.

Nykyisen kaltaisessa jalkelaisarvosteluun perustuvassa
jalostusohjelmassa genomitiedon avulla voitaisiin alentaa
sukusiitosasteen nousuvauhtia. Toisaalta genomisten
jalostusarvojen avulla voidaan keinosiemennyssonnien
sukupolvenvali lyhentaa puoleen.

Sukusiitoksen nousua tulee tarkkailla ja kehittaa riskien
valttamiseksi uusia genomitietoa hyédyntavia
valintatyokaluja.

Genominen arvostelu ei ole viela kdytossa pohjoismaissa,
mutta se on vahvasti tyon alla. Vuoden kuluessa
genomitiedon kaytdsta puhutaan ja Kkirjoitetaan viela paljon.
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Lupaavien sonnien genomitiedon avulla voidaan
tulevaisuudessa tehostaa lypsykarjan jalostusta.



