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Koiran historiaa

Koiralla, sudella, kojootilla ja sakaalilla 78 kromosomia

DNA:n perusteella kaikki koirat lahtoisin
harmaasudesta

Mitokondrio-DNA:n perusteella on arvioitu, etta koira
ja susi eriytyivat toisistaan jopa yli 100 ooo vuotta
sitten mutta domestikaatio tapahtui vasta 15 ooo
vuotta sitten Lahi-Idassa



Koiran historiaa

Koira on ensimmaisena kesyyntynyt kotielain

Domestikaatiomekanismi: 2 teoriaa:

e [hmiset adoptoivat orpoja sudenpentuja =
kesyyntyneet sudet lisaantyivat keskenaan = koirat

e Sudet tulivat kylien liepeille ruoan toivossa = kesyt
sudet parjasivat paremmin ja lisaantyivat
tehokkaammin = koirat

Domestikaation jalkeen on tapahtunut viela
risteytymista koiran ja suden valilla
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Koiran historiaa

Ensin rotuja kehittyi ja kehitettiin erilaisiin kayttotarpeisiin
Suurin osa roduista on syntynyt vuoden 1850 paikkeilla ja
sen jalkeen.

e Kantakirjat, rotumaaritelmat, nayttelytoiminta alkoi

e Keskitytty ulkomuoto-ominaisuuksien jalostamiseen

e Rotumaaritelmat sisaltavat myos ominaisuuksia, jotka voivat
vaikuttaa haitallisesti koirien hyvinvointiin

Rotujen rajaus oli usein keinotekoista
e Perustui muutamaan mielipiteeseen esim. oikeasta varista

e Puhdasrotuisuus melko keinotekoinen kasite - monet rodut
laheista sukua

e Olemassa my0s ns. muinaisia rotuja



Nykypaiva
Maailmassa yli 400 rotua, Suomessa yli 300
Useat rodut peraisin muutamasta kantakoirasta
e Monissa roduissa koirien lukumaara on pieni
e Joidenkin rotujen populaatio jakautuu edelleen
pienempiin (suljettuihin) osiin
—> Koirarotujen perinnollinen monimuotoisuus
kaventunut.



Nykypaiva

Teholliset populaatiokoot hyvin pienia
Rotuihin ei yleensa otata uusia koiria, vaan rekisterit ovat
suljettuja
e Suljettuja populaatioita
» Ei uutta geneettista materiaalia

Monissa roduissa varsinaista jalostusta ei voida tehda ilman
perinnollisen monimuotoisuuden menettamista ja
sukusiitosasteen merkittavaa nousua

Monissa roduissa populaatiokoko on riittava ja tilanne hyva

Silti kiinnitettava huomiota perinnolliseen
monimuotoisuuteen
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Pikajohdanto
periytymisen perusteisiin
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Pikajohdanto periytymisen perusteisiin

PerintOaines sijaitsee solujen tumassa
kromosomeina

DNA = deoksiribonukleiinihappo, kaksoisjuoste
e Sisaltaa yksilon kehitysta ja elintoimintoja
ohjaavan perinnollisen koodin

Geeni = DNA:n toiminnallinen yksikko
e Genomi = kaikki DNA



/ |

Pikajohdanto periytymisen perusteisiin

Lokus = geenin sijaintipaikka kromosomissa.

Alleelit = geenin samaan ominaisuuteen vaikuttavia
erilaisia versioita

 Voi olla samalla geenilla useita,

* Yhdessa kromosomissa voi kuitenkin olla kustakin
geenistd vain yksi alleeli 2 kromosomistossa yhdesta
geenistad 2 alleelia, jotka voivat olla keskenaan
samanlaisia tai erilaisia
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Pikajohdanto periytymisen perusteisiin

Mendelin 1. saanto: Yhdessa lokuksessa olevat 2 eri
alleelia erkanevat sattumanvaraisesti sukusoluihin ja
vanhempien sukusolut yhtyvat hedelmoityksessa
sattumanvaraisesti

Mendelin 2. saanto: Eri lokuksissa sijaitsevat geenit
jakautuvat sukusoluihin toisistaan riippumatta

- On sattumanvaraista, kumpi alleeli on juuri siina
sukusolussa, joka siirtyy vanhemmalta jalkelaiselle.
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Pikajohdanto periytymisen perusteisiin

Heterotsygootti yksilo = Lokuksen alleelit erilaisia (Aa)

Homotsygootti yksilo = Lokuksen alleelit samanlaisia
(AA tai aa)
Esim. dominoivan varin periytyminen:

* Dominoiva alleeli peittaa resessiivisen alleelin
vaikutuksen alleen

e Isa Aa, ema Aa - Fi-polven jalkelaisista 3 valkoisia ja 1
kirjava

A a

A AA @
d

Aa aa

—
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Sukulaisuussuhde

Vanhemmalta siirtyy jalkelaiselle 50% alleeleista
Jokaisessa polvessa yhteisten alleelien todennakoisyys
puolittuu

e [sovanhempien alleeleja lapsenlapsella tod.nak. 25%

¢ 3. polvessa 12,5%

* 4. polvessa 6,25%

e 5. polvessa 3,125%



Mikrosatelliitit

1 — 6 emasparin toistojaksoja DNA:ssa

Muuntelu perustuu toistojaksojen lisaantymiseen tai
vahenemiseen

e Esim. koira 1. CACA, koira 2: CACACA, koira 3: CACA

- Koirat 1ja 3 samanlaisia, koira 2 erilainen TAMAN
mikrosatelliittilokuksen suhteen

e Jos yksilot ovat sukua keskendan, ovat jotkin tai kaikki
mikrosatelliittialleelit samanlaisia

Saadaan tarkempaa ja pitemmalle ulottuvaa tietoa
koirien sukulaisuuksista kuin sukupuutiedoista
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Perinnollinen
monimuotoisuus ja jalostus
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Perinnollinen monimuotoisuus

[Imenee hieman erilaisina DNA-sekvensseina yksilon,
rodun tai lajin perimassa

 Alleelien ja genotyyppien vaihtelua
Tata vaihtelua tarvitaan sopeuduttaessa muuttuvaan
elinymparistoon
[Iman vaihtelua ominaisuuksia ei voida jalostaa
haluttuun suuntaan
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Perinnollinen monimuotoisuus

Vaihtelun vaheneminen ilmenee yleensa
elinvoimaisuuden menettamisena:

e Lyhyella aikavalilla esiintyy sukusiitostaantumaa

e Pitkalla aikavalilla haitalliset mutaation keraantyvat
populaatioon, ilmenevat esimerkiksi perinnollisina
sairauksina ja rakenneongelmina



Satunnaisvalinnasta

jalostusvalintaan

Satunnaisvalinta = milla tahansa populaation
elaimella on yhta suuri todennakoisyys pariutua minka
tahansa toisen populaation elaimen kanssa.

Kotielainten kohdalla tarkein sukusiitoksen
lisaantymista aiheuttava tekija on jalostusvalinta

- lisaa todennakoisyytta sille, etta keskenaan
paritettavat elaimet ovat sukua keskenaan

Jalostukseen valitaan harvempia elaimia, joiden kaytto
on usein hyvin epatasaista
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Jalostus

Ominaisuuksien parantamista tai sailyttamista populaatiotasolla
e eiyksittaisten huippueldinten tuottamista

Tavoitteena eldinten perinnollisen tason parantaminen yhden tai

useamman ominaisuuden suhteen

Valitaan parhaat yksilot seuraavan sukupolven vanhemmiksi

Jotta ominaisuutta voisi jalostaa
* on sen oltava perinnéllinen. Hankitut ominaisuudet (ympariston
aiheuttamat) eivat periydy
e on populaatiossa oltava ko. ominaisuuden suhteen vaihtelua
e on tiedettava, miten ominaisuus periytyy
« Kvalitatiiviset ominaisuudet
 Kvantitatiiviset ominaisuudet



Sukusiitos



Sukusiitos

Toisilleen sukua olevien yksiloiden pariutumista /
parittamista keskenaan

Sukusiitosaste on todennakoisyys sille, etta satunnaisesti
valittu geenipari sisaltaa kaksi kopiota samasta alleelista,
joka on peradisin samalta esivanhemmalta

Sukusiitos purkautuu heti, kun sukusiitetty yksilo pariutuu
sille sukua olemattoman yksilon kanssa

Sukusiitos ei havita populaatiosta alleeleja, vaan se jarjestaa
niita uudelleen



Sukusiitos

Luonnonvalinta pitaa haitallisten geenien osuuden pienena

Sukusiitos lisaa homotsygoottisten geeniparien osuutta,
jolloin haitalliset resessiiviset geeniversiot ilmenevat
yksilossa

Lisaa riskia saada perinnollinen sairaus tai vika
Lopulta taydellinen homotsygotia

Sukusiitosta ei voi valttaa suljetuissa populaatioissa
loputtomiin

Pienissa populaatioissa sukulaistuminen on nopeampaa
kuin suurissa



Sukusiitostaantuma

Sukusiitoksesta johtuva ominaisuuden keskiarvon
aleneminen.
Sukusiitos ei vaikuta kaikkiin ominaisuuksiin yhta paljon

e Vaikuttaa eniten elinvoimaan, hedelmallisyyteen,
kuolleisuuteen ja tautien vastustuskykyyn

e Vaikuttaa keskinkertaisesti tuotanto- ja kasvuominaisuuksiin

e Vaikuttaa vahiten esim. rotutyyppiin, tuotantoelaimilla esim.
ruhon koostumukseen

Mita suurempi sukusiitosaste ja mita nopeampi
sukusiitosasteen kasvunopeus / sukupolvi = sita suurempi
sukusiitostaantuma.
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Uutta ja vanhaa sukusiitosta

Uusi sukusiitos tarkoittaa lahisukulaisten parittamista
keskenaan

Vanha sukusiitos keraantyy vahitellen kannan eldainten
sukulaistuessa keskenaan yha enemman sukupolvien
kuluessa

Sukusiitoksen haitat nakyvat sita suuremmalla
todennakoisyydella, mita nopeampaa sukusiitos on eli
mita laheisempia sukulaisia lisaantyvat elaimet ovat
keskenaan




Sukusiitos

Jos sukusiitosastetta arvioidaan sukupuutietojen
perusteella, riippuu sukusiitosasteen suuruus taysin siita,
miten pitkalta ajalta tietoja on saatavissa
e Jos tietoja on vain lyhyelta ajalta, eivat yhteiset esi-isat
paljastu ja sukusiitosasteet jaavat todellisuutta matalammiksi.
e Sukusiitosaste on myos aina sidoksissa aineiston niihin
koiriin, joiden vanhemmat eivat ole tiedossa. Oletetaan, etta
nama koirat eivat ole toisilleen sukua eivatka ne ole

sukusiitettyja, vaikka nadin ei valttamatta ole -
sukusiitosasteet jadavat taas todellisuutta matalammiksi

e Suljetun kannan sukusiitosaste kasvaa sukupolvi toisensa
jalkeen



—

Sukusiitosaste

Yksittaisen yksilon korkea sukusiitosaste ei kovin vaarallista
mutta jos sukusiitosaste on korkea populaatiotasolla, seuraa siita
ongelmia nyt ja varsinkin jatkossa

Pelkka sukusiitosaste ei kerro mitaan!

Populaation sukusiitosastetta kuvaa paremmin
keskimaarainen sukusiitosasteen kasvunopeus kuin
absoluuttinen sukusiitosaste

e Suositeltu sukusiitosasteen muutos / sukupolvi = 0,5 -1 %
 Vastaa 50 - 100 yksilon tehollista populaatiokokoa

e Kun sukusiitosaste kasvaa tarpeeksi hitaasti, perinnollinen
vaihtelu sailyy
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Perinnolliset sairaudet

Useimmiten resessiivisia = ~sairausalleeli” saatava
isalta JA emalta

e Osa koirista kantajia

e Dominoivat sairaudet ilmenevat silloinkin, kun
”sairausalleeli” tulee vain toiselta vanhemmista

e Hyvin harvat sairaudet ilmenevat pelkkien geenien
vaikutuksesta, vaan tarvitaan myos “sopivat”
ymparistoolosuhteet taudin puhkeamiselle
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Perinnollisen
mohimuotoisuuden
tunnuslukuja ja maisterin

tutkielman tuloksia




Tutkimuksen aineisto

Roduittain vahintaan 30 koiraa, joilla ei ole yhteisia
isovanhempia

Lopullinen aineisto 394 koiraa 10 eri rodusta
e Tiibetinspanieleita 34 kpl

7 tuonti- tai ulkomaista koiraa



Alleelirikkaus

Erilaisten alleelien maara yhdessa lokuksessa

Mita suurempi arvo, sita monimuotoisempi lokus =
"sita monimuotoisempi rotu”

Tiibetinspanieli 4,8
muut rodut 3,4 - 7,0
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Heterotsygotia-aste

Havaittu heterotsygotia-aste = heterotsygoottien yksiloiden
osuus populaatiossa

Odotettu heterotsygotia-aste = alleelitaajuuksien perusteella
odotettavissa oleva heterotsygotia-aste populaatiossa

 Jos havaittu heterotsygotia-aste on odotettua heterotsygotia-astetta
pienempi, voidaan olettaa, etta populaatiossa on tapahtunut
sukusiitosta

Tiibetinspanieli
 Tilastollisesti merkitseva poikkeavuus vain yhdessa
mikrosatelliittilokuksessa

e Kaikkien lokusten keskiarvot: HH: 0,59, HO: 0,62
« eli havaittu hieman odotettua matalampi mutta ei til. merkitseva

e Muut rodut: HH: o,50 - 0,73, HO: 0,51 — 0,71



Fis—arvo

Mittaa populaation heterotsygotiavajausta

Positiivinen arvo = odotettua enemman
homotsygootteja yksiloita = sukusiitosta

Tiibetinspanieli
 Keskiarvo kaikista lokuksista 0,07 (ei til.merkitseva)
viittaa sukusiitokseen.

o Muut rodut -0,02 - 0,11

9
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Kytkentaepatasapaino

Jotkut alleelit esiintyvat yhdessa odotettua useammin eli ne ovat

kytkeytyneet
 Tallaista alleeliparia tai -ryhmaa kutsutaan haplotyypiksi
Kytkentdaepatasapainon esiintyminen viittaa sukusiitokseen

Tiibetinspanieli

e 15 kytkeytynyttd alleeliparia (vain tassa tutkimuksessa
mukana olleet alleelit, ei kerro koko genomista)

e Muut rodut: 18 - 94
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Tehollinen populaatiokoko (Ne)

Kuvaa sita, kuinka suuri osuus nykypopulaatiosta
lisdaantyy keskendan ja siirtad geeninsa (ja muun
perinnollisen aineksensa) seuraavalle sukupolvelle

Kuvaa konkreettista populaatiokokoa paremmin
populaation tilaa

Mita pienempi, sita nopeammin erilaiset
geeniversiot haviavat ja sukusiitosaste kasvaa
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Tehollinen populaatiokoko (Ne)

Voidaan laskea usealla eri tavalla, yleisimmin lisaantyvien urosten ja
naaraiden maarasta

4 urostax 4 naarasta 2> Ne 8
2 urostax 1000 naarasta = Ne 8
Teholliseen populaatiokokoon vaikuttaa lisaksi
e populaatiokoon sukupolvittainen vaihtelu
e vaihtelu jalkelaisten lukumaarassa elainta kohti
e paallekkaiset sukupolvet
e kuinka paljon lisaantyvat yksilot ovat sukua toisilleen

 Ylla olevia neljaa seikka ei ole otettu huomioon KoiraNet:n
tehollisen populaatiokoon laskennassa > KoiraNet:ssa
todellisuutta suurempia tehollisia populaatiokokoja
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Tehollinen populaatiokoko (Ne)

Maaraa perinnollisen monimuotoisuuden
vahenemisen ja sukusiitoksen madran

Tehollisen populaatiokoon oltava yli 50, jotta
sailytetaan elinvoima ja saastytaan sukupuutolta

* 50 ei ole maaginen luku, jonka kohdalla voidaan
huokaista helpotuksesta

Jos perinnollisen monimuotoisuuden ei haluta
ollenkaan vahenevan, vaatii se jopa 5000 yksilon
suuruista tehollista populaatiokokoa

Voidaan yllapitaa kayttamalla mahdollisimman monia
eri yksiloita seuraavan sukupolven vanhempina
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Taman tutkimuksen perusteella:

Tiibetinspanielin perinnollinen monimuotoisuus on
muihin tutkimuksessa mukana olleisiin rotuihin
verrattuna "keskitasoa”

Tehollinen populaatiokoko kuitenkin melko pieni (55)
—> syyta kasvattaa, jos halutaan pitaa perinnollinen
monimuotoisuus nykytilanteessa



Vaikka tilanne olisi (vield) hyva, kannattaa
perinnollinen monimuotoisuus ottaa AINA huomioon
jalostusvalintoja tehtaessa

 Vaikuttaa pitkalle tulevaisuuteen

e Virheita ei voi myohemmin korjata, koska menetettyja
geenimuotoja ei saada takaisin



DLA -monimuotoisuustesti
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DLA-monimuotoisuustesti

Mittaa MHC (Major histocompatibility complex) -
alueen monimuotoisuutta

e Sisaltaa useita immuunivasteeseen vaikuttavia geeneja

e "Mita monimuotoisempi alue, sita parempi ja sita
useampaa sairautta vastaan immuunivaste yksilolla on”

e Monissa tutkimuksissa osoitettu yhteys
autoimmuunisairauksien ja DLA-geenien valilla

e Testissa testataan 3 eri geenia
Tulokset

e Kertovat, millaiset muodot naista geeneista ko. yksilolla
on



DLA-monimuotoisuustesti

Tulokset...

e Selviaa myos, kantavatko testatut yksilot jotakin rodulla
tunnettua autoimmuunisalrautta

Tulosten huomioiminen osana jalostustyota voi olla
hyodyllista mutta ainoastaan testin tulosten perusteella
jalostusvalintoja ei pida tehda

e Sukusiitoksen valttaminen on tehokkain tapa yllapitaa
myos MHC-geenialueen monimuotoisuutta
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Perinnollisen
monimuotoisuuden yllapito
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Perinnollisen monimuotoisuuden

yl | pItO (ilman testeja)

e Sukusiitoksen valttaminen

» Yksittaisissa tapauksissa ylaraja “serkusparitukset”
(6,25%)

» Populaatiotasolla max. 0,5 - 1 % / sukupolvi
e Lisaantyvien yksiloiden maaran kasvattaminen

e Suomalaisen populaation perinnollista
monimuotoisuutta voi kasvattaa kayttamalla
jalostuksessa ulkomaisia koiria

« Monissa roduissa populaatio on maailmanlaajuisesti
hyvin yhtendinen
e Uuden geneettisen materiaalin tuonti rodun
ulkopuolelta
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Tieto lisaa tuskaa... vai olisiko se
toisinpain?

Koirien sairauksista vaietaan usein
e Avoimuutta!
e Ongelmat ei ratkea, jos ei niista edes tiedeta
e Rotuyhdistysten ja elainlaakareiden rooli?

Tiedon kerayksesta ei ole hyotya, jos kerattya tietoa ei
kayteta mihinkaan

Jalostuskoira
e Luonteeltaan ja fysiikaltaan terve
e Rakenne soveltuu kayttotarkoitukseen
e Pystyy lisaantymaan ilman apua
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Ratkaisuja koiranjalostuksen

h a a Ste i S i i n (McGreevy & Nicholas 1999)

1) Hyvinvointiongelmien vahentaminen jalostuksen
keinoin rotuyhdistysten ja jalostusorganisaatioiden
padtavoitteeksi. Laadun parantamisen sijasta hyvinvoinnin
parantamista

2) Rotumaaritelmien uusiminen siten, etta niista karsitaan
hyvinvointia haittaavat piirteet ja ominaisuudet

3) Luotettava identifiointi ja polveutumismaaritykset -
paikkaansa pitavat sukupuut = sukusiitoksen valttaminen

4) Perinnollisten sairauksien kartoittaminen geenitestein



Roturisteytys
(Siitoskoiran valinta: Katariina Maki 2010)

Tavoitteena tuoda rotuun uusia alleeleja ja lisata heterotsygotiaa

e Muuntelu lisaantyy, sairaudet vahenevat, hedelmallisyys ja elinvoima
lisaantyvat = heteroosi

Kannattaa kayttaa kayttotarkoitukseltaan samanlaisia rotuja, jotta jalkelaisten
luonneominaisuudet ja kayttaytyminen ovat ennustettavissa

Kennelliitto hyvaksynyt joitakin risteytysanomubksia, esim. pinserin
risteyttaminen snautserilla

e Risteytyspennut ja niiden jalkelaiset rekisteroidaan pinsereiksi,
ensimmaiset kolme polvea ER-rekisteriin, ja sen jalkeen tavalliseen tapaan
Fl-rekisteriin

* Pinseri-snautseri -risteytyksen koirat ovat olleet keskimaaraista terveempia
ja saaneet luonnetestissa hyvia, rodunomaisia pisteita

e Jo kolmannessa polvessa on tullut nayttelymenestysta

e Neljannesta loytyvat projektin ensimmaiset Suomen muotovaliot
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Luettavaa

Kokonaisvaltaisen koiranjalostuksen tuki — HETI ry
e http://koiranjalostus.fi/
e Paljon artikkeleita, uutisia, yms.
Juga ym. 1999. Kotielainjalostus. Suomen
Kotielainjalostusosuuskunta. 294s.
e Suomenkielinen perusteos jalostuksesta
Gradu verkossa:
e https://helda.helsinki.fi/handle/10138/26147
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