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Tiivistelma

Taudinkestavien lajikkeiden kayttd on kansantaloudellisesti edullisin tapa torjua kasvitautien
aiheuttamia sato- ja laatutappioita. Lisaksi ymparistonakdkohdat puoltavat siirtymista kasvitautien
torjunnassa torjunta-aineiden kaytosta enenevasti taudinkestavien lajikkeiden kayttoon.
Viljalajikkeiden taudinkestavyysjalostuksessa etsitaan jatkuvasti uusia resistenssilahteitd, joiden
toivotaan poikkeavan entisista esimerkiksi siten, ettd kestavyys perustuu eri geeniin tai saman geenin
eri muotoon eli alleeliin. Eri geeneja voidaan pyramidisoida viljan perimaan siten, ettd
taudinaiheuttajan mahdollisuus murtaa resistenssi pienenee. Eri alleelit voivat olla spesifisia eri
tautikannoille tai niiden sivuvaikutukset viljan muihin ominaisuuksiin voivat olla erilaisia.

Uusia resistenssilahteita etsitdan kasvigeenivarakokoelmista. Haasteena on I6ytaa sopiva
resistenssilahde kymmenien tuhansien geenipankkeihin sdilottyjen kantojen joukosta. Avuksi on
kehitetty niin tietoteknisid GIS-paikannukseen perustuvia menetelmia kuin bioteknisié
geenimerkkeihin perustuvia tekniikoita.

Kasvigenomiikka on tutkimusala, jossa selvitetddn kasvin koko perimén vaikutusta eri
ominaisuuksiin. Genomiikan tyokaluilla voidaan avata koko perimad ja tunnistaa tiettyyn
ominaisuuteen, esimerkiksi taudinkestavyyteen, vaikuttavia geenejé ja alleleita. Olemme MTT:II4
paikantaneet hienokartoittamalla ohran perimaan verkkolaikkukestavyyden geenin seka vehnén
periméan keltaruostekestévyyden geenin. Paikannetut geenit pyritddn tunnistamaan DNA-tasolla.
Ty0ssa kaytetadn vertailevaa genomiikkaa, DNA-sekvenssointia ja geenitoiminnan analyyseja.

Kun resistenssigeeni on tunnistettu DNA-tasolla, sen toimintaa voidaan oppia ymmartamaan
paremmin. Lisaksi voidaan tehokkaasti etsia uusia alleeleita geenipankeissa séilottavista
maatiaislajikkeista ja villeista sukulaisista. Uusia alleeleita voidaan tuoda nopeasti lajikejalostuksen
kayttdon DNA-merkkien ja merkkiavusteisen valinnan avulla.

Asiasanat

Ohra, taudinkestavyys, tautiresistenssi, geenivarat, geenimerkit, DNA-sekvenssointi,
assosiaatiokartoitus, geenitoiminta
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Viljojen luontainen taudinkestavyys: taloudellinen ja ymparistdystavallinen keino
taudinhallintaan

Viljanviljelyn kannattavuutta heikentdvéat kasvitaudit, jotka aiheuttavat satotappioita ja sadon laadun
heikentymista. Meilla viljojen tarkeimpia tauteja ovat lehtilaikkutaudit. Niitad voidaan torjua
peittauksella ja kasvukauden aikaisin lehdistoruiskutuksin seka viljelyteknisilld toimilla, kuten
muokkauksella ja viljelykierrolla. Torjunta-aineiden kaytto peltoviljelyssa on jatkuvasti lisaantynyt.
Tahan ovat vaikuttaneet lahinna viljelyn yksipuolistuminen seké valillisesti myds uudet
viljelytekniikat, suorakylvo ja kevytmuokkaus. Torjunta-aineiden kéytto aiheuttaa viljelijalle
lisdkustannuksia seké rasittaa ympéristoad. Tarve muiden kasvinsuojelumenetelmien kehittdmiseen on
lisdantynyt. Naita ovat viljelytekniset toimet, kuten viljelykierto seka erityisesti taudinkestavét
lajikkeet. Taudinkestavien lajikkeiden kéytté on kansantaloudellisesti edullisin tapa torjua kasvitautien
aiheuttamia sato- ja laatutappioita. Lisaksi ympéristonédkokohdat puoltavat siirtymista
lehtilaikkutautien torjunnassa torjunta-aineiden kaytosté enenevésti taudinkestévien lajikkeiden
kayttdon. Suomen Rehun useampivuotisten viljatutkimusten mukaan ohra-alasta kasitellaan vuosittain
kasvitautien torjunta-aineilla noin 30 %. Ohralla kasvitautien torjuntatarve aiheutuu paaosin verkko- ja
rengaslaikkutaudeista ja ndista erityisesti verkkolaikku esiintyy vuosittaisina epidemioina. Suomen
vuosittaiset kasvitautitorjunta-aine- ja tyokustannukset pelkéstéaan ohralla ovat noin 5 milj. €.
Torjunta-aineiden kaytosta aiheutuneet kustannukset ja ymparistokuormitus voidaan véalttaa
viljelemalla taudinkestévia lajikkeita. Samalla saavutetaan samat hyddyt kuin torjunta-aineita
kayttdmalla: korkeampi satotaso, isompi jyvékoko sekd parempi ravinteiden talteenotto.

Miten 16ytaa geenivaroista sopivaa kestavyytta?

Viljojen geenivaroja on sdilottyné eri geenipankkeihin satoja tuhansia erilaisia kantoja. Esimerkiksi
ohrasta arvioidaan olevan noin 400 000 erilaista kantaa geenipankeissa seké jalostajien ja tutkijoiden
kokoelmissa. Miten on mahdollista 16ytaa kokoelmista lajikejalostukseen sopivia kestavyyslahteita?
Avuksi on kehitetty niin tietoteknisid GIS-paikannukseen perustuvia menetelmié kuin bioteknisia
geenimerkkeihin perustuvia tekniikoita. FIGS-menetelma (Focused Identification of Germplasm
Strategy) kayttaa hyvékseen geenipankkiin séilotyn viljakannan alkuperétietoja, jotka se liittaa
ilmastollisiin ja maaperda kuvaaviin muuttujiin. N&in on mahdollista hakea kantoja, jotka ovat peréisin
olosuhteista, joissa tiettyjen tautien tiedetdén viihtyvan. Tama parantaa mahdollisuuksia 16ytaa sopivia
kestavyyslahteita lajikejalostukseen.

Kestavyyslahteet seulotaan tautitestauksen avulla esiin valikoidusta geenivaramateriaalista.
Tama edellyttad toimivaa tautitestausmenetelméa sekd tautikantakokoelmaa, joka vastaa lajikkeen
kohdealueella esiintyvié tautikantoja. Tautikantojen virulenssia eli taudinaiheuttamiskykya tulee
seurata huolella, silla se voi muuttua nopeastikin.

Kaikki kestavyyslahteet eivat sovi yhta hyvin lajikejalostukseen. Helpointa kestavyyden
risteyttdminen lajikemateriaaliin on, jos ominaisuutta saatelee vain yksi suurivaikutteinen geeni.
Suurivaikutteisesta geenistékin on kuitenkin selvitettdva, onko se vallitseva vai peittyva, vaikuttaako
se epéedullisesti muihin kasvin ominaisuuksiin ja toimiiko se kunnolla myds meille sopeutuneiden
lajikkeiden perimdssd. My0s geenin sijaintipaikka periméssé vaikuttaa siihen, miten helppoa geeni on
hyodyntéa lajikejalostuksessa.

Kestavyysgeenien paikantaminen kromosomeihin

Kestdvyysgeenin paikannus tapahtuu geenikartoituksen avulla. Yleensd risteytetdén altis ja kestava
vanhempi kesken&én ja seurataan jalkeldistossa taudinkestavyyden periytymistd. Samalla jalkel&isissa
seurataan DNA-merkkien periytymistd vanhemmilta. Jos tietty DNA-merkki periytyy useimmiten
yhdessa taudinkestdvyyden kanssa, sijaitsee kestavyyteen vaikuttava geeni todennékdisesti
kromosomissa l&hellda ko. DNA-merkkiéd. Olemme MTT:1I4 kartoittaneet voimakkaasti ohran
verkkolaikun kestavyyteen vaikuttavan alueen kromosomiin 6H. Sama alue 16ytyi myods kaytettéessa
uudempaa ns. assosiaatiokartoitusmenetelmad. Assosiaatiokartoituksessa kéytetadn
risteytysjélkeléiston sijaan laajaa geenivaramateriaalia seka hyvin tiheasti koko periméan peittavia
DNA-merkkeja, kuten SNP-merkkeja (Single Nucleotide Polymorphism). Assosiaatiokartoituksen
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etuna on, etté sen tulokset ovat laajemmin yleistettdvissa kuin yksittaiseen kartoitusristeytykseen
perustuvat tulokset.

Geenin tunnistaminen

Paikannetun geenin tunnistaminen niin tarkasti, ett4 sen koko DNA-sekvenssi tunnetaan, vaatii paljon
tyotd. Tavoitteemme MTT:n *Terve ohra’- ja "Hydtygeeni’-hankkeissa on verkkolaikkugeenin tarkka
tunnistaminen. Olemme tehneet laajan, 5000 yksilon jalkeldiston ja etsineet jalkelaisistd ne yksilot,
joiden DNA-merkkitiedoista I0ytyy viitteitd rekombinaatiosta eli tekijainvaihdunnasta tutkimamme
resistenssigeenin laheltd. Nain padsemme vahitellen rajaamaan aluetta, jossa vaikuttava geeni sijaitsee.

Toinen lahestymistapa on assosiaatiokartoitus: suuresta lajikemateriaalista olemme pystyneet
osoittamaan ja rajaamaan tarkemmin saman 6H kromosomissa olevan alueen, jossa tieddmme
verkkolaikkukestavyysgeenin sijaitsevan. Ohran periméa ei ole vield kokonaan sekvensoitu, joten
emme tied4 tarkalleen mité geenejé ja millaista DNA-sekvenssia on rajatulla kromosomialueella.
Voimme kuitenkin kayttaa geenisisallén ennustamiseen lahisukuisia lajeja, kuten riisid, hirssia ja
arolustetta (Brachypodium), joiden periman kaikki geenit jo tunnetaan. Vertaileva genomiikka
hyodyntéd tietoa siitd, ettd lahisukuisilla lajeilla on geenijarjestys periméssa usein sdilynyt samana
evoluution kuluessa. Omassa ohratutkimuksessamme olemme selvittdneet, millaisia geeneja
tutkimallamme kromosomialueella on l&hisukuisissa lajeissa ja mité ndiden geenien toiminnasta
tiedetd&n. Mahdollisia geeneja on kuitenkin vield useita kymmenia.

Alla olevassa taulukossa nakyy, miten olemme kayttaneet arolusteen koko genomin kattavaa
geenitietoa ohran geeneihin perustuvien DNA-merkkien jéarjestamiseen Taulukon rivit kuvaavat kukin
yhté ohralinjaa, jossa on havaittu rekombinaatiokohta l&hell& resistenssigeenid. Jokainen sarake
edustaa yhtd ohran DNA-merkkid, viimeisessé sarakkeessa on resistenssitestaukseen perustuva tieto
resistenssigeenin alleeleista. Sininen vari on resistentiltd vanhemmalta peritty alleeli, keltainen alttiilta
vanhemmalta peritty alleeli ja vihred kuvaa heterotsygoottia, jolla on molempien vanhempien alleelit.
Harmaa kuvaa sellaista DNA-merkki4, jossa ei ole lainkaan vaihtelua vanhempien valilla. Alimmat
kolme rivia kertovat vastaavan arolusteen geenin nimen ja sijainnin. Vertailevan genomiikan avulla
saadaan késitys rajatun alueen koosta ja geenisisallosta.
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This Rpt5 region corresponds to 0.8 Mb in Brachypodium
Brachypodium Brady3; Brady3( Brady3 Brady3; Brady3; Brady3; Brad) Brady3( Brady3; Brady3; Brady3; Brady3 Bd4
jene. 47880 47890 48120 48140 48490 48520 48530 48890 49 000 49 070 49230 49290
Start by 49453874 49457630 | 49641758 | 49655307 | 49907641 | 49932400 [ 49942517 | 50315773 | 50412403 | 50465110 | 50600929 56654044
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Olemme my0s itse tutkineet ohran geenitoimintaa sek& kestévéssa ettd alttiissa ohrassa, kun
kasvit tartutetaan verkkolaikun itidilla. Tulosten analysointi on viel& kesken, mutta toivomme
lIoytdvamme merkkeja siitd, minka geenien toiminnassa ndkyy muutoksia heti infektion alkuvaiheessa.
Sijaitseeko joku muuttuvista geeneistd 6H kromosomissa? Kun 16yddmme muutamia mahdollisia
kandidaattigeeneja verkkolaikkuresistenssigeenille, voimme geeninsiirtojen avulla varmistaa
vaikuttavan geenin. Verkkolaikkukestavyysgeenin DNA-sekvenssin tunnistaminen antaisi
mahdollisuuden geenin eri alleelien nopeaan seulontaan laajoista geenivara-aineistoista DNA-
merkkien avulla.

Kestavyysgeenien hyddyntaminen

Kestavyysgeenit [0ytyvat usein maatiaisista tai lajin villeistd muodoista. Jalostuksessa kestavyysgeenit
on saatava paikallisiin ilmasto- ja viljelyoloihin sopeutuneisiin lajikkeisiin siten, etta ei-toivottuja
haitallisia geenimuotoja ei kulje mukana. Tama voi edellyttéa pitk&4, useita kasvisukupolvia kestavaa
takaisinristeytysohjelmaa. DNA-merkkien avulla prosessia voidaan nopeuttaa huomattavasti.
Taudinkestévyysgeeniin liittyvaa geenimerkkié seuraamalla pidetdén huolta siitd, etté jatkoon valitaan
aina vain kestéavat yksilot. Toisaalta seurataan samalla sen sopeutuneen lajikkeen periméan liittyvié
merkkeja, johon kestavyytta ollaan risteyttdmassa. Nain varmistetaan, ettd mahdollisimman suuri osa
perimasta sailyy viljelyolosuhteisiin hyvin sopeutuneena.

Kestévyysgeeneja tulisi hyédyntad viisaasti, jotta taudinaiheuttaja ei kykenisi helposti
murtamaan kestavyyttd. Toivottavaa olisi, ettd kéytettéisiin eri kestavyysgeeneja eri lajikkeissa,
pyramidisoitaisiin useita eri kestavyysgeeneja samaan linjaan tai hyddynnettdisiin useita
pienivaikutteisia kestavyysgeenejd. Genomiikan tyovélineet ja DNA-merkit voivat merkittavasti
helpottaa niin uusien resistenssigeenien kuin niiden uusien alleelien 16ytymist4 geenivara-aineistoista.
Liséksi DNA-tyokalujen avulla kestavyysgeenien pyramidisointi tulee mahdolliseksi ja niiden siirto
risteyttamalla lajikejalostusmateriaaliin nopeutuu.





