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TIHVISTELMA

Uusilla jalostusmenetelmillda voidaan nopeuttaa karjan perinndllista edistymistd, mutta niiden
kayttdé myos lisdé kustannuksia. Téassé tutkimuksessa selvitettiin genomisen valinnan ja sukupuolilaji-
tellun siemenen kayton taloudellista kannattavuutta lypsykarjatilalla. Tarkastelukulmana oli karjan
sisdisen lehméavalinnan tehostaminen. Tutkimuksessa arvioitiin, saadaanko lisdpanostus jalostukseen
takaisin nettotuottoina lyhyelld, viiden vuoden tarkasteluperiodilla.

Tutkimus toteutettiin yhteistydssa Savonia ammattikorkeakoulun Maili-hankkeen kanssa ja tut-
kimuksessa oli mukana pohjoissavolaisia maitotiloja C2-tukialueelta. Tiloja oli yhteensa 15 ja ne oli-
vat noin 30-, 65- ja 130-lehman karjoja.

Tutkimusmenetelmand kaytettiin nettonykyarvolaskentaa, jossa nettokassavirrat diskontattiin
nykyhetkeen, koska tulot ja menot kertyivét eri ajankohtina. Korkokantana kaytettiin 5 prosenttia.
Kannattavuutta laskettiin osittaisbudjetointina, jossa otettiin huomioon kassavirrat, joihin jalostusme-
netelmét vaikuttavat.

Tutkimuksessa kaytettiin lllumina Bovine54K- ja Illumina Bovine3K-lastujen arvosteluvar-
muuksia, koska lllumina Bovinel0K-lastun arvosteluvarmuus ei ollut tutkimushetkell& saatavilla. Hin-
toina on kaytetty 54K- ja 10K-lastujen hintoja. Sukupuolilajitellun siemenen kaytolla pystyttiin vaikut-
tamaan valinnan ankaruuteen. Talléin tarvittiin pienempi maara lehmia ja hiehoja tuottamaan uudis-
tukseen tarvittavat eldimet, koska lehmavasikoiden todennékoisyys nousi lajitellun siemenen ansiosta
49 prosentista 90 prosenttiin.

Uusien jalostusmenetelmien vaikutusta tutkittiin arvioimalla niiden aikaansaamaa muutosta
maitotuotokseen, hedelmaéllisyyteen, utareterveyteen ja kestavyyteen yhden valintakierroksen aikana.
Kustannukset ja tuotot laskettiin valintavuoden liséksi viidelle seuraavalle vuodelle, jolloin valinnasta
syntyvien jélkeldisten oletettiin tuottavan karjassa kolme tuotosvuotta. Maitotuotoksen muutoksessa
huomioitiin muuttuva rehuntarve ja tydmaara. Navetan tayttoasteen oletettiin lehmien osalta pysyvén
vakiona. Tarkasteluajanjakso valittiin seuraamaan nopeaa takaisinmaksua, eiké& perinndllisen muutok-
sen kumulatiivista vaikutusta huomioitu. Myds jalostuseldinkauppa oli tasté tarkastelusta rajattu pois.

Taman tutkimuksen mukaan uudet jalostusmenetelmat eivét olleet kannattavia vuoden 2013
hintatason mukaan. Lajitellun siemenen k&yttd ei ollut kannattavaa, koska sitd kdytettdessa sonni-
vasikoiden maéra vaheni ja sitd kautta vélitysvasikkatulot pienenivét. Tilojen kannattaisi maksaa laji-
tellusta siemenannoksesta keskimaarin 5,50 euroa alhaisempaa hintaa kuin lajittelemattomasta sie-
menannoksesta. Lajiteltua siementd kéytettdessd liharoturisteytyssiemennyksid voitiin lisatd noin 8
prosenttiyksikkdd. Ilman lihasonnien kayton lisdadmisté lajitellun siemen kéytté oli enemmén kannat-
tamatonta.

MD-lastulla genomisen valinnan kannattava enimmaishinta oli 36—43 euroa riippuen siitd, teh-
tiinkd madritettavissa eldimissé esivalintaa. LD-lastulla vastaavat enimmadishinnat olivat 34-41 euroa.
Lajitellun siemenen kayttd yhdessa genomisen valinnan kanssa ei muuttanut MD-lastun enimmaishin-
toja, mutta LD-lastun kanssa enimmaishinnat putosivat 30—-36 euroon.
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Johdanto

Jalostusmenetelmélla tarkoitetaan niitd keinoja, joilla jalostustavoitteisiin pyritdan. Tassa tutkimukses-
sa mukana olleet menetelmét olivat genominen valinta ja sukupuolilajitellun siemenen kayttd. Geno-
misessa valinnassa nuorille eldimille voitiin laskea jalostusarvon ennusteet niiltd maaritettyjen SNP-
merkkien perusteella kayttamalla hyvéksi ennusteyhtaldité, jotka oli laskettu ns. referenssipopulaatios-
ta, joka lypsykarjalla koostuu jalkel&isarvostelluista ja genotyypitetyista sonneista (Schaeffer 2006,
218). Nuorille eldimille saatiin siten jalostusarvot jo ennen kuin niilla oli omia nayttja tai jalkelaisia.
SNP-merkkien tutkimiseen kéytettiin erilaisia lastuja, joiden tiheydesta ja referenssipopulaation koosta
riippuu saatavien jalostusarvojen arvosteluvarmuus.

Siemenen sukupuolilajittelu oli jalostusmenetelmad, jossa siementd késiteltiin esimerkiksi vir-
taussytometrissa ja saatiin eroteltua X- ja Y-kromosomin sisaltavat siittiot niiden erilaisen DNA-
madran perusteella. Pohjoismaissa oli tutkimushetkelld ké&ytdssa X-siementd, joka tuotti lehméavasikoi-
ta 90 prosentin todenndkdisyydelld tai Y-siementd, joka tuotti sonnivasikoita 85 prosentin todennakdi-
syydella (Seidel 2003, 586).

Taman tutkimuksen tavoitteena oli selvittéd, parantaako sukupuolilajitellun siemenen ja geno-
misen valinnan kayttd lypsykarjatilan taloudellista tulosta. Samoin haluttiin selvittdd, mahdollistaako
sukupuolilajitellun siemenen kayttd liharoturisteytysten lisadmiseen. Tutkimus tehtiin yhteistydssa
Savonia ammattikorkeakoulun hallinnoiman Maili-hankkeen kanssa. Maili-hanke tahtési kilpailuky-
vyn ja ympadristotehokkuuden lisédmiseen maidon- ja lihantuotannossa Pohjois-Savossa.

Lypsykarjan jalostussuunnittelussa perinnélliselta tasoltaan heikoimmat suositeltiin siemennet-
tavaksi liharotuisella sonnilla, jolloin niisté ei jaisi jalkeldista kasvamaan lypsylehméksi. Mitd enem-
man lehmid karsittiin lypsyrotuisten vasikoiden tuottamisesta siementdmalla ne liharotuisella sonnilla,
sitd nopeampaa oli perinndllinen edistyminen karjan jalostuksessa. Karsintaan vaikutti karjan uudis-
tukseen tarvittavien lehmévasikoiden lukuméara, joka puolestaan on riippuvainen karjan lehmien pois-
totahdista. (Haltia ym. 1999, 148-149.) Sukupuolilajitellun siemenen kayttd mahdollisti liharoturistey-
tyssiemennysten lisdédmisen lypsykarjassa.

Aineisto ja menetelmat

Tutkimuksessa oli mukana pohjoissavolaisia maitotiloja C2-tukialueelta. Tiloja oli yhteensa 15 ja ne
olivat noin 30-, 65- ja 130-lehman karjoja. 30 lehman karjat edustivat tdman hetken keskivertokokoa
ja ndilla tiloilla oli parsinavetta. Isommat Kkarjat olivat pihattoja, joissa oli automaattinen lypsyjéarjes-
telma.

Pohjatietoina kaytettiin tilojen vuoden 2012 tuotosseurannan ja kirjanpidon tietoja. Tutkimusti-
lojen keskituotos oli keskiméaérin 9834 kg seké jalostusarvojen ja odotusarvojen keskiarvo oli 4,2. Uu-
distusprosentti oli tutkimustiloilla keskimaarin 29,8, vasikkakuolleisuus 7,5 prosenttia ja siemennyksia
yhté poikimista varten tarvittiin tiloilla keskimadrin 2,0. Tilojen eldinten keskimaaraiset rotuosuudet
olivat 43,1 prosenttia ayrshireja, 56,2 prosenttia holsteineja ja 0,7 prosenttia muita rotuja. Maitolitran
hinta oli keskimdarin 0,449 euroa ilman tukia ja sdilérehun tuotantokustannus 171 euroa kuiva-
ainetonnia kohti, kun tuet eivét olleet hinnassa mukana. Rehukustannus lisdmaitokilogramman tuotta-
miseen oli keskimaérin 0,129 euroa.

Tutkimusmenetelmana kaytettiin tilakohtaista nettonykyarvolaskentaa, jossa investointien kan-
nattavuutta arvioitiin rahavirroilla. Nykyarvomenetelmalld laskettiin tulo-odotusten nykyarvo ja sitd
verrattiin investoinnin aiheuttamiin kustannuksiin. Jos nykyarvoon diskontatut tuotot ylittivat hankin-
takustannukset, oli investointi kannattava. (Leppiniemi 2005, 20-22.)

Tarkastelussa kaytettiin osittaisbudjetointia, jossa otettiin huomioon kassavirrat, joihin jalos-
tusmenetelmét vaikuttivat. Osittaisbudjetoinnilla tutkittiin muutoksia, jotka tapahtuivat tilan tai tuotan-
tosuunnan sisélld. Muutoksia oli neljanlaisia: lisdéntyneet tulot, vahentyneet kustannukset, véhenty-
neet tulot ja lisd&ntyneet kustannukset. Muutoksen tekeminen oli kannattavaa, mikali lisdantyneet tulot
ja vahentyneet kustannukset olivat suuremmat kuin va@hentyneet tulot ja lisd&ntyneet kustannukset.
Osittaisbudijetointi on staattinen laskentamenetelmd, joka kuvaa tutkittavaa asiaa deterministisesti.
(Niemi 2002, 22-24.) Tassa tutkimuksessa determinismi tuli esille siind, ettd saatiin yksi vaihtoehto,
joka oli keskiarvo mahdolliselle muutokselle karjojen perinndllisessé tasossa. Staattisuutta oli puoles-
taan se, ettd simuloinnissa oli mukana vain yksi valintakierros ja sen vaikutukset.
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Uusien jalostusmenetelmien vaikutusta tutkittiin ottamalla huomioon karjan perinnéllisen tason
nousun aikaansaama muutos maitotuotokseen, hedelmallisyyteen, utareterveyteen ja kestavyyteen.
Perinndllinen muutos eri ominaisuuksissa laskettiin kertomalla kyseisin ominaisuuden indeksipistei-
den muutos jalostusarvojen ennusteiden hajonnalla (Pedersen Aamand 2013, 22-54). Elaimille, joilla
oli saatavilla pelkastadn odotusarvoindeksi, laskettiin osaindeksit pohjoismaisen kokonaisjalostusar-
von ja ominaisuuksien valisten korrelaatioiden perusteella (Pedersen Aamand 2013, 13). Hedelmalli-
syysindeksi jakautui kolmeen ominaisuuteen: siemennysten maard, aika poikimisesta ensimmaiseen
siemennykseen ja aika ensimmaisestd siemennyksesté viimeiseen siemennykseen. Karjakohtaisen vai-
kutuksen laskennassa kéytettiin hedelmallisyysindeksin ja ominaisuuksien vélisid korrelaatioita (Pe-
dersen Aamand 2013, 31).

Maitotuotoksen, utareterveyden ja siemennysten hintoina kéytettiin tilojen kirjanpitoon perustu-
via tilakohtaisia hintoja. Maitotuotoksen muutoksessa huomioitiin muuttuva rehuntarve ja ihmistyon-
maard, joka on huomioitu 14,5 euron tuntihinnalla. Maidon hinnassa huomioitiin C2-alueen tuotanto-
tuki. Navetan tayttoasteen lehmien osalta oletettiin pysyvén vakiona.

Genomisen valinnan kayton kannattavuuden laskeminen perustui erilaisiin arvosteluvarmuuk-
siin odotusarvon ja genomisen jalostusarvon vélilla&. Genomisen valinnan aikaansaama muutos lasket-
tiin kaavasta:

R =i * (Pgs - Ppa) * oy,

missa R oli muutoksen suuruus, i valintaero, Pgs genomisen valinnan arvosteluvarmuus, Ppa
odotusarvon arvosteluvarmuus ja oy kokonaisjalostusarvon hajonta (Calus ym. 2013,10). Valintaero
saatiin laskemalla valittujen osuus koko karjan eldinmé&aréstd ja muuntamalla se hajonnan yksikoksi
normaalijakauman mukaan (Ojala 1999, 85). Odotusarvon arvosteluvarmuutena kadytettiin tassa tutki-
muksessa 0,15 (Calus ym. 2013, 10; Bijma 2012, 348). Ayrshire-rodun genomisen arvostelun 54K- eli
MD-lastun arvosteluvarmuus laskettiin luotettavuuden nelidjuuresta 0,32 (Makgahlela ym. 2013, 10).
Luotettavuudesta saatiin ayrshire-rodun arvosteluvarmuudeksi 0,57. Holstein-rodun luotettavuus oli
tutkimuksen mukaan 0,57 (Liu ym. 2013, 41). Téasta saatiin arvosteluvarmuudeksi 0,76. Koska 10K-
lastun arvosteluvarmuudesta ei ollut tutkimushetkelld tietoa, kdytettiin 3K-lastun tietoja. 10K-lastun
arvosteluvarmuus on todennékdisesti hieman korkeampi kuin 3K-lastun. 3K-lastun arvosteluvarmuus
laskettiin ayrshire-rodulla Ma, Brendum, Zhang, Lund & Su (2013, 4670) tutkimustuloksen mukaan
siten, ettd 3K-lastun luotettavuus oli 93,7 prosenttia 54K-lastun luotettavuudesta. Holsteinilla 3K-
lastun arvosteluvarmuus laskettiin Chen, Liu, Reinhardt & Reents (2011, 51) tutkimustuloksen mu-
kaan, jonka perusteella luotettavuus oli 6,5 prosenttiyksikkoa alhaisempi. Hajonnan arvo oli kymme-
nen (Pedersen Aamand 2013, 60). Genomimaarityksen hintoina kaytettiin 54K-analyysin hintaa 80
euroa. Tdm4 hinta perittiin karva- tai verindytteestd. 10K-lastun analyysihinta oli puolestaan 55 euroa.
(Faba 2013.)

Lajitellun siemenen kayton kannattavuutta osittaisbudjetoinnilla laskettaessa huomioitiin valin-
taeron muutos valittujen osuuden pienentyessa. Lajitellun siemenen hinta on korkeampi suhteessa ta-
vanomaiseen siemeneen. Hedelmallisyyteen lajiteltu siemen vaikutti siten, ettd tarvitaan enemman
siemennyksid ja poikimavéli pitenee (Heikkild & Peippo 2012, 3). Siemennyksen hintana kaytettiin
tilan keskimaaraista siemennyshintaa vuonna 2012. Tyhjakauden taloudellisena arvona kéytettiin Toi-
vakan (2006, 69) tutkimuksen arvoja, jotka muutettiin vuoden 2012 hintatasoon.

Lajitellun siemenen kayton kannattavuutta laskettaessa huomioitiin mahdollisuus liséaté liharotu-
siemennyksia lehmilld, joilta ei tarvita uudistukseen lypsyrotuista vasikkaa. Kustannuksissa huomioi-
tiin my6s poikimavaikeuden ja kantoajan muutos liharotuista sonnia lypsyrotuiselle kaytettaessa. Poi-
kimavaikeuden muutoksena kaytettiin vuoden 2012 tuotosseurannan poikimatietoja, joiden mukaan
kahden tai useamman henkilon vetoapua vaativia poikimisia oli liharotuisilla siemennettdessa 1,1 pro-
senttiyksikkdd enemmaén kuin lypsyrotuisilla siemennettédessé. Vasikkakuolleisuuteen kaytetyn sonnin
rodulla ei nayttanyt olevan vaikutusta vuoden 2012 suomalaisen tuotosseurantatilaston mukaan. Liha-
rotuisten pidempi kantoaika laskettiin painotettuna keskiarvona rotujen kaytén suhteessa. Néin lasket-
tuna kantoaika oli 5,6 vuorokautta pidempi liharotuisella kuin lypsyrotuisella. Liharoduilla siemenne-
tyista lypsyrotuisista lehmista poistui vuoden 2012 tuotosseuranta-aineiston mukaan 31 prosenttia en-
nen poikimista. TAm4 otettiin huomioon syntyvien vasikoiden maaréssa ja sitd kautta valitysvasikoista
saatavissa tuloissa.
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Tulokset ja tulosten tarkastelu

Sukupuolilajitellun siemenen kaytto ei ollut kannattavaa missadn karjakokoluokassa (taulukko 1). Li-
séantyneet tuotot ja vahentyneet kustannukset eivét riittdneet kattamaan véhentyneité tuottoja ja li-
séantyneita kustannuksia. Suurimmat tulokseen vaikuttavat erat olivat lajitellun siemen kéytosté aiheu-
tuvat lisdantyneet kustannukset ja vahemmista sonnivasikoiden madrasta aiheutuvat vahentyneet tuotot
valitysvasikoiden myynnistd. Kokonaisjalostusarvo NTM muuttui tutkimustiloilla keskimaarin +0,77
pistettd lehméaa kohti. Tuotosindeksin muutos oli +0,32, utareterveysindeksin +0,35, kestavyysindek-
sin +0,48 ja hedelmaéllisyysindeksin +0,24.

TAULUKKO 1. Sukupuolilajitellun siemenen kéytén kannattavuus yhdella valintakierroksella eu-
roa/tila

Lisadntyneet  Vahentyneet Vahentyneet Lisaantyneet
Tilat tuotot kustannukset tuotot kustannukset  Yhteensa
30 493,88 90,21 -422,23 -581,90 -420,04
65 790,46 295,66 -926,13 -1028,30 -868,30
130 2011,37 495,24 -2078,23 -2447,73 -2019,35
Keskimaérin 1098,57 293,70 -1142,20 -1352,64 -1102,57

Lajitellun siemenen kannattavuus lehmé&a kohti laskettiin jakamalla taulukon 1 viimeinen luku
”yhteensd” karjan keskilehméluvulla (taulukko 2). Néin tuloksia voitiin vertailla eri karjakokoluokissa.
Lajitellun siemenen kédytén kannattavuus lehméaa kohti heikkeni siirryttdessa kookkaimpiin karjoihin.
Kéyton kannattavuus heikkeni edelleen, jos liharoturisteytysten kéyttdmahdollisuuden lisdysta ei
huomioitu. Jos liharoturisteytysten aikaansaamiseksi kéytetdan Y-lajiteltua siementd sonnivasikoiden
todennakoisyyden lisdamiseksi, kayton kannattavuus heikkeni edelleen. Sukupuolilajitellun lihasonni-
siemenen kayton kannattavuus oli heikointa isoimmissa tutkimuskarjoissa. Liharoturisteytyssiemen-
nyksid voitiin tutkimuskarjoissa lisatad 8 prosenttiyksikkoa lajitellun siemenen ansiosta. Lajitellusta
siemenannoksesta tilat pystyivat maksamaan 5 euroa alempaa hintaa kuin lajittelemattomasta sieme-
nesta.

TAULUKKO 2. Sukupuolilajitellun siemenen kannattavuus tutkimustiloilla karjakokoluokittain leh-
mad kohti

. Lajiteltu Lajiteltu siemen, Lajiteltu siemen ja
Tilat . . . . .. . -
siemen ilman lihasonnia Y-lajiteltu lihasonnin siemen
30 -12,90 -15,68 -18,53
65 -13,89 -16,12 -18,18
130 -15,76 -19,04 -23,25
Keskimaérin -14,18 -16,94 -19,99

Genomisen valinnan kéyttd jalostusmenetelména ei ollut kannattavaa tutkimustiloilla misséan karja-
kokoluokassa, kun arvosteluvarmuus ja maarityshinta olivat 54K- eli MD-lastun mukaan. Lisaantyneet
tuotot ja vahentyneet kustannukset eivat riitd kattamaan lisdéntyneitd kustannuksia. 65-lehman karjois-
sa vdhentyneet kustannukset olivat muita ryhmid suhteellisesti suuremmat. Lisadntyneet tuotot ja li-
sééntyneet kustannukset noudattavat samaa linjaa kokoluokkien vélilla&. Genomisen valinnan kayton
vaikutus jalostusarvoihin oli suurempi kuin sukupuolilajitellulla siemenelld. Kokonaisjalostusarvo
NTM:n muutos oli keskimaarin +1,13 lehmé&é kohti, tuotosindeksin +0,51, utareterveysindeksin +0,52,
kestavyysindeksin +0,72 ja hedelmaéllisyysindeksin +0.41.

Kannattava enimmaishinta genomiméaritykselle laskettiin vahentamalla kannattavuuden arvoista méé-
rityskustannukset ja jakamalla saatu luku maéaritettavien lukumaaralla (taulukko 3). Tiloille kannattava
enimmaishinta oli keskimaarin 36 euroa. Kun genomiméaritysten lukumaérdd vahennettiin niin, etta
maadritys tehtiin vain vasikoista, joiden odotusarvot olivat nollan ja +15 valilla, tilojen kannatti maksaa
yhdestd méérityksestd hieman korkeampaa hintaa. Keskimaarin enimmaishinta oli silloin 43 euroa.
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TAULUKKO 3. MD-genomiméaérityksen kannattava enimmaishinta madritettavéaa eldinta kohti karja-
kokoluokittain ja keskimaarin

Tilat Enimmadishinta Enimmadishinta, véhemmé&n genominaytteitd
30 32,09 41,11
65 37,98 47,03
130 37,54 42,06
Keskimaéaarin 35,87 43,40

Genomisen valinnan MD-lastun ja sukupuolilajitellun siemenen yhteiskéytto ei ollut kannattavaa tut-
kimustiloilla missédén karjakokoluokassa. Genominen valinta ja sukupuolilajiteltu siemen vaikuttivat
yhdessa kokonaisjalostusarvo NTM:n +2,39, tuotosindeksiin +1,47, utareterveysindeksiin +1,09, kes-
tavyysindeksiin +1,52 ja hedelmallisyysindeksiin +0,83.

Tiloille kannattava genomimadarityksen enimmadishinta oli sama kuin pelkélla genomimadarityksella eli
36 euroa (taulukko 4). Tiloille kannattavasta genomindytteen enimmaishinnasta yhdessa lajitellun
siemenen kayton kanssa laskettiin versio, joissa ei kéytetd mahdollisuutta lihasonniristeytysten lisaa-
miseen. Yhdessa versiossa otettiin genomindytteitd vain niista nuorista eldimistd, joiden odotusarvo oli
nollan ja +15 vélilla. Liséksi laadittiin versio, jossa kaytettiin liharisteytyssiemennyksiin Y-lajiteltua
siementd. llman lihasonnien kéytdn samanaikaista lisdysta ndma jalostusmenetelmat yhdessa toteutet-
tuna johtivat keskimaarin reilua kolmea euroa alhaisempaan kannattavan méaarityshinnan enimmaéisar-
voon, kuin jos lihasonnin kayttoda liséttiin. Jos genomimadrityshinta pidettiin annettuna ja maéritettiin
lajitellun siemenen kannattava enimmadishinta, se oli 11 euroa alempi kuin lajittelemattomasta sieme-
nestd maksettava hinta. Jos otetaan genomindytteitd vdhemman, kannattava enimmadishinta oli 4 euroa
alhaisempi kuin lajittelemattomasta siemenesta.

TAULUKKO 4. MD-genomimaarityksen kannattava enimmaishinta méaaritettdvaa eldintd kohti, kun
samalla kaytetaan lajiteltua siementa

Tilat Enimméis- _ liman _ Vah(?mman_ _ Y-Iaj_itel_tu
hinta lihasonnia genominaytteita lihasonnin siemen

30 38,27 34,19 48,49 31,42

65 38,37 36,30 47,96 36,95

130 31,23 27,62 31,22 14,17

Keskimé&arin 35,96 32,70 42,56 27,51

Kannattavan genomimaarityksen enimmadishinta oli 34 euroa médritettdvad eldintd kohti, kun geno-
mimaéritys tehtiin LD-lastulla (taulukko 5). Kun genomimaéritysten lukumaérdd véhennettiin niin,
ettd madritys tehtiin vain niista vasikoista, joiden odotusarvot olivat nollan ja +15 vélill4, tilat pysyivat
maksamaan yhdestd méérityksesta hieman korkeampaa hintaa. Kaikkien tilojen keskiarvo oli 41 euroa.
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TAULUKKO 5. LD-genomiméarityksen kannattava enimmaishinta maaritettdvéa elainta kohti karja-
kokoluokittain ja keskimaarin

Tiloille kannattava hinta,

Tilat Tiloille kannattava hinta vahemman genomindytteita
0 30,46 38,97
65 35,75 45,26
130 35,45 40,22
Keskiméaarin 33,89 41,48

Tiloille kannattava LD-genomiméarityksen enimmaéishinta oli 29 euroa, kun sita kéytettiin yhdessé
lajitellun siemenen kanssa (taulukko 6). Tiloille kannattavasta LD-genomindytehinnasta yhdessa laji-
tellun siemenen kayton kanssa laskettiin versioita, joissa ei kdytetty mahdollisuutta lihasonniristeytys-
ten lisddmiseen lajitellun siemenen ansiosta. Yhdessd versiossa otettiin genomindytteitd vain niista
nuorista, joiden odotusarvo oli nollan ja +15 vélilla. Liséksi laadittiin versio, jossa kdytettiin liharistey-
tyssiemennyksiin  Y-lajiteltua  siementd.  Mikd&n  ndistd  versioista ei kata LD-
genomimadrityskustannuksia. Jos pidettiin LD-genomimadrityshintaa annettuna ja laskettiin lajitellun
siemenannoksen kannattava enimmaishinta, se oli 0,68 euroa korkeampi kuin lajittelemattomasta sie-
menannoksesta maksettava hinta. Jos genominaytteita otettiin vahemman, kannattava enimmaishinta
nousi 4 euroa korkeammaksi kuin lajittelemattomasta maksettava hinta.

TAULUKKO 6. Tiloille kannattava genomimaarityksen enimmadishinta LD-lastulla, kun kaytetdan
samalla lajiteltua siementd

. Enimmais- lIman Véhemman Y-lajiteltu
Tilat - . . L . L
hinta lihasonnia genominaytteitd lihasonnin siemen
30 33,28 29,44 42,47 24,47
65 32,81 30,70 41,13 30,12
130 22,47 18,79 30,18 8,26
Keskimaarin 29,52 26,31 37,92 20,95

Tassa tutkimuksessa rajattiin pois jalostuselainkauppa- Heikkila ja Peippo (2012, 135) tutkimuksen
mukaan sukupuolilajitellun siemenen yhdessé alkionsiirron kanssa toi parhaan kéayttokatteen. Seidel Jr
(2003, 593) oli saanut sukupuolilajitellun siemenen kaytén kannattavuuden rajan pysymaan positiivi-
sella puolella yhdysvaltalaisesta aineistosta tekemésséan tutkimuksessa. Pryce ja Hayes (2012, 181—
182) mukaan genomimaarityksen kannattava enimmadishinta oli 50 Australian dollaria. Calus ym.
(2013, 9) tutkimuksessa tilalle kannattava enimmaishinta oli 40 euroa ja esivalitsemalla hiehot se nou-
sisi 45 euroon. Sukupuolilajitellun siemenen kéytto nosti tilalle kannattavan genomimaérityshinnan 63
euroon ja esivalinnalla se nousi edelleen 105 euroon. Hjorte, Ettema, Kargo, Sgrensen, Ngrremark ja
Fogh (2013, 9) tutkimuksen mukaan tiloille kannattava genomimaéarityksen enimmadishinta oli 35—40
euroa uudistustahdista riippuen, kun samalla kéytettiin lajiteltua siementa.

Taman suomalaisilla karjoilla tehdyn tutkimuksen tulokset olivat aivan samaa luokkaa genomi-
sen méaérityksen tiloille kannattavan hinnan osalta. Sen sijaan tulokset poikkesivat lajitellun siemenen
kannattavuuden osalta selvasti Seidel Jr (2003, 593) ja Calus ym. (2013, 9) tutkimuksista. Hjortg ym.
(2013, 9) tutkimuksen tulokset ovat 1&hell& tdman tutkimuksen tuloksia.

Johtopéaatokset
Taman tutkimukseen mukaan lajitellun siemenen ja genomisen valinnan kaytto lypsykarjan jalostuk-
sessa ei ollut kannattavaa vuoden 2013 hintatasolla, kun hyoddyt on laskettu perinnéllisen tason muu-
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toksesta eika tilalla k&yda jalostuseldinkauppaa. Tutkimuksessa haettiin tiloille genomisen maérityksen
ja sukupuolilajitellun siemenen kannattavaa hintaa ja nama olivat huomattavasti vuoden 2013 tasoa
alhaisemmat, jos edellytet&dn, ettd investointi maksettaisiin viidessa vuodessa.

Osittaisbudjetointi sopii erittain hyvin jalostusmenetelmien kdytén kannattavuuden laskentaa.
Tuottojen ja kustannusten muutosten laskeminen antaa selvdn kuvan menetelmien kannattavuudesta.
Tassd Excel-ohjelmalla tehdyssa laskelmassa tarkastelujaksona oli yhdessa sukupolvessa aikaansaatu
muutos. Jos halutaan pidempi tarkastelujakso, on otettava kayttéon useamman sukupolven samanai-
kaisesti huomioivia menetelmi& kuten geenivirta- tai simulointimenetelmat.
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