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Tiivistelmi

Geenimuunneltujen (GM) lajikkeiden mahdollinen viljely Suomessa edellyttdd ennakoivaa tutkimusta,
jotta tavanomaisten, luonnonmukaisten ja geenimuunneltujen lajikkeiden rinnakkaiselo onnistuu eika
muunneltua geeniainesta siirry tai GM-lajike sekaannu GM-vapaaseen materiaaliin tuotantoprosessin
aikana. Sekoittumista voi tapahtua tuotantoketjun joka wvaiheessa aina pellolta lopputuotteen
pakkaamiseen ja merkintddn asti. Kuitenkin ongelmallisempana on pidettdvd alkutuotannossa
tapahtuvaa sekoittumista, koska se muodostaa tuotantoketjun ensimméiisen vaiheen. Siitepdlyn
levidmisen kautta tapahtuva geeniaineksen siirtyminen on erityinen riski ristipolytteisilld kasveilla
(Brassica-suku).

Hankkeessa tutkittiin sekoittumisriskin todenndkoisyyttd Suomen kasvuoloissa seké kehitettiin
menetelmaratkaisuja tilanteen hallitsemiseksi. Sekoittumisen seuraamiseksi kehitettiin herkkid ja
spesifisid geenimerkkejd rypsin ja rapsin tunnistamiseen. Kokeet toteutettiin maksimaalisen riskin
periaatteella kayttamattd kuitenkaan GM-lajikkeita, vaan riskejd arvioitiin tavanomaisten viljelyssa
olevien lajikkeiden avulla. Geenimerkkejd kéytettiin tutkittaessa geeniaineksen siirtymistid eri
etdisyyksilld pelto-olosuhteissa kolmena perattdisend kasvukautena 2004—2006.

Peltokokeissa noin 1 ha:n rapsi- ja 2 ha:n rypsipelto kylvettiin aivan rinnakkain. Liséksi
kylvettiin rypsistd ndyteruutuja 100 m vélein aina kilometrin pddhén rapsipellosta. Pellolta keréttiin
kasvukausien lopussa siemenndytteet, joista eristettiin DNA. Geenivirran tutkimiseksi kehitettiin
retrotransposonipohjaiset geenimerkit sekd rapsin ettd rypsin genomille. Tdsséd tutkimuksessa kéiytetyt
retrotransposonit eli toistojaksot esiintyvdt genomissa monena kopiona ja oletettavasti useassa eri
kromosomissa, joten ne ovat herkempié kuin yhtend kopiona genomissa olevat merkit. Geenimerkeilld
tutkittiin mille etdisyydelle rapsin siitepdly voi kulkeutua eli kuinka kaukaa 16ydetdén rypsin ja rapsin
risteymié.

Risteymid, joissa nédytteen sekoittumisaste oli yli 0,9 % 18ytyi runsaasti 275 m:iin asti ja alle 0,4
% sekoittumisasteella satunnaisesti aina kilometrin paésti rapsipellosta. Siitepdlyn siirtymisen lajista
toiseen mahdollisti rypsin ja rapsin osittain samanaikainen kukinta. Tuloksiin vaikuttivat myos
kéaytetyt geenimerkit, kasvukausien sddolosuhteet ja muut ulkoiset tekijét, kuten mehildisten, eldinten
ja ihmisten aiheuttama siitepOlyn levidminen. Kéaytinnosséd ristisiittoisten kasvien kohdalla on
mahdotonta vélttdd ristipolytystd, mutta EU:n sddnndston mukainen alle 0,9 %:n sekoittumistaso
voidaan saavuttaa. Geenivirtatutkimuksen perusteella voidaan todeta, ettd tavanomaisten,
luonnonmukaisten ja geenimuunneltujen lajikkeiden rinnakkaiselon onnistumiseksi on huolehdittava
riittdvistd suojavyohykkeistd, joiden leveyksiin vaikuttavat maaston muoto, tuulen suunta ja muiden
lahelld olevien peltolohkojen kasvit.
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Johdanto

EU:n lainsdddéannon mukaan viljelijalla on oikeus valita viljeleekd hdn tavanomaisia, luonnonmukaisia
tai geenimuunneltuja kasveja. Kuitenkin viljelijd voi valita vain EU:ssa hyviksyttyja GM-lajikkeita.
Geenimuunneltujen (GM) lajikkeiden mahdollinen viljely Suomessa edellyttdd ennakoivaa tutkimusta,
jotta tavanomaisten, luonnonmukaisten ja geenimuunneltujen lajikkeiden rinnakkaiselo onnistuu eika
muunneltua geeniainesta siirry tai GM-lajike sekaannu GM-vapaaseen materiaaliin tuotantoprosessin
aikana. Sekoittumista voi tapahtua tuotantoketjun joka vaiheessa aina pellolta lopputuotteen
pakkaamiseen ja merkintdin asti. Lopputuote on merkittivd, jos GM:n osuus on 0,9 %. Kuitenkin
ongelmallisimpana on pidettdvd alkutuotannossa tapahtuvaa sekoittumista, koska se muodostaa
tuotantoketjun ensimméiisen vaiheen. Siitepdlyn levidmisen kautta tapahtuva geeniaineksen
siirtyminen on erityinen riski ristipolytteisilla kasveilla (esimerkiksi Brassica-suku).

Tunnetun GM-sovelluksen ollessa kyseessd voidaan sekoittuminen tavanomaiseen tai
luomulajikkeeseen todeta monistamalla genomiin siirretty DNA PCR:1ld (polymerase chain reaction).
Sekoittumisen osoittaminen vaikeutuu, jos ei tiedetd, mikd sovellus on kyseessd. Vaihtoehtona tédlldin
on tutkia kaikki ko. kasvin tunnetut GM-sovellukset, mikd on varsin tyOldstd tai kayttdd muita
geenimerkkejd geenivirran toteamiseksi.

Hankkeessa tutkittiin riskien todenndkéisyyttd Suomen kasvuoloissa sekd kehitettiin
menetelmaratkaisuja tilanteen hallitsemiseksi. Sekoittumisen seuraamiseksi kehitettiin herkkid ja
spesifisid geenimerkkejd lajikkeiden tunnistamiseen. Tutkimuksessa kéytettiin rypsid ja rapsia GM-
riskien arvioinnin mallikasveina. Kokeet toteutettiin maksimaalisen riskin periaatteella kayttimatta
kuitenkaan GM-Iajikkeita, vaan riskejd arvioitiin tavanomaisten viljelyssd olevien lajikkeiden avulla.
Geenimerkkeja kaytettiin tutkittaessa geeniaineksen siirtymistd eri etdisyyksilld pelto-olosuhteissa
kolmena perittdisend kasvukautena 2004—-2006.

Aineisto ja menetelmét

Tutkimuksessa kdytetyt lajikkeet olivat Wildcat-rapsi sekéd Hohto- ja Kulta-rypsi. Peltokokeissa noin 1
ha rapsi- ja 2 ha rypsipelto kylvettiin aivan rinnakkain vuosina 2004, 2005 ja 2006. Liséksi kylvettiin
rypsistd nédyteruutuja 100 m vilein aina kilometrin pdéhén rapsipellosta tuulen alapuolelle. Isosta
pellosta kerittiin kasvukausien lopussa siemenniytteet 100 m*:n alalta rapsipellosta poispiin metrin
vilein 5 m:in asti ja 10 m:n vélein 100 m:iin asti sekd rapsipellon suuntaisesti 20 m:n vilein.
Jokaisesta keratystd ndytteestd laskettiin 3000 siementd, joista eristettiin DNA.

Geenivirran tutkimiseksi kehitettiin retrotransposonipohjaiset geenimerkit sekd rapsin (AACC)
ettd rypsin (AA) genomille (kuva 1). Peltondytteet tutkittiin tavallisella PCR:114 kéyttden 4 rapsi-
spesifistd ja 2 rypsi-spesifistd geenimerkkid. Lisdksi yhdestd rapsi-spesifisestd geenimerkistd tehtiin
kvantitatiivinen PCR -sovellus. Téssd tutkimuksessa kaytetyt retrotransposonit eli toistojaksot
esiintyvdt genomissa monena kopiona ja oletettavasti useassa eri kromosomissa, joten ne ovat
herkempid kuin yhtend kopiona genomissa olevat merkit. Geenimerkeillé tutkittiin mille etiisyydelle
rapsin siitepdly voi kulkeutua eli kuinka kaukaa 16ydetddn rapsin ja rypsin risteymia.

Tulokset ja tulosten tarkastelu

Ensinndkin havaittiin, ettd tulosten toistettavuuteen vaikuttaa suuresti DNA:n laatu, koska huonosti
puhdistettu  DNA hajoaa sdilytettdessd. Toiseksi havaittiin, ettd kéytettdessd tavallista PCR-
menetelmid kéaytetty geenimerkki vaikuttaa sekoittumisasteeseen. Tutkittaessa saman vuoden
peltonéytteitd eri geenimerkeilld havaittiin hyvinkin poikkeavia esiintymiéd risteymissd (kuva 2).
Kolmanneksi havaittiin kasvukauden olosuhteiden vaikutus geenivirtaan. Verrattaessa eri vuosien
tuloksia huomattiin, ettd v. 2004 todenndkdisesti sateinen ja viiled kasvukausi aiheutti siitepdlyn
laskeutumisen ldhelle rapsipeltoa. Vihemmain herkdlld geenimerkilld 106 saatiin eniten risteymid
vuoden 2004 nédytteilldi myds kauemmaksi rapsipellosta. Muina vuosina tdméd merkki antoi vain
muutaman positiivisen tuloksen hyvin ldhelle rapsipellon reunaa. Geenimerkilld 106 saatiin selvé vaste
mehildisistd kun taas herkemmaélld merkilld 112 tdma mehildisten vaikutus jdi ihmisen vaikutuksen
varjoon (kuva 2). Kaikkein herkimmaélld merkilld koko alue oli 1dhes tdynné risteymié.

Tavallisella PCR:1ld I0ydettiin risteymid aina kilometrin pédstd siitepdlynldhteend olleesta
rapsipellosta. Tavallisella PCR:1I4 tulos on kvalitatiivinen eli ndhd4én onko rypsipellosta kerdtyssa
ndytteessd rapsi-DNA:ta vai ei. Kvantitatiivisella PCR:114 saadaan selville mikd on rapsi-DNA:n
suhteellinen osuus koko néytteen DNA-pitoisuudesta.
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Kuva 1. Retrotransposonipohjaisen geenimerkin 106 herkkyys. EtBr-virjiatyt PCR-ndytteet ajettuna
agaroosigeelilli. Nayte 1) 100 % rypsi-DNA, 2) 100 % rapsi-DNA, 3) — 8) 11 - 0,1 % rapsi-DNA:ta
rypsindytteessa.
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Kuva 2. Geenimerkkien herkkyyksien vertailu sekd olosuhteiden vaikutus geenivirtaan. Vuoden 2005
peltokokeen geenivirtatulokset 100 m” alalta. Vihred alue merkitsee rapsipellon reunaa. Piikkien huiput
osoittavat rypsipellosta 16ytyneiden risteymien kohdat.

Kaikkein herkimmaélle geenimerkille tehtiin myos kvantitatiivinen PCR -sovellus. Tilld menetelmalla
16ydettiin risteymid, joissa ndytteen sekoittumisaste oli yli 0,9 % runsaasti 275 m:in asti ja
satunnaisesti alle 0,4 % sekoittumisasteella v. 2005 kilometrin ja v. 2006 noin 700 m:n pdésti
rapsipellosta (kuva 3).
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Geenimerkki (1574 + 1575)
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Kuva 3. Vuosien 2005 ja 2006 peltokokeiden geenivirtatulokset geenimerkilld (1574 + 1575). Kuvassa
rypsipelto ja koeruudut on merkitty 1 keltaisella, koeruutujen vilissd kasvanut vilja on merkitty 0 oranssilla.
Siitepolyn ldhteend ollut rapsipelto ei ndy kuvassa, mutta se sijaitsi aivan rypsipellon vieressd 0-linjan
vasemmalla puolella. Ylemmissd kuvissa punainen ja sininen védri osoittavat kyseisen kohdan
rypsisiemennéytteestd 16ytyneen rapsi-DNA:ta. Alimmassa qPCR-kuvassa vérit osoittavat sekoittumisasteen eli
sen montako % rapsi-DNA:ta 16ytyi rypsipellosta kerétyistd ndytteistd: 2 punainen 0,1 - 0,40 %; 3 sininen 0,41 —
0,90 %; 4 pinkki 0,91 — 1,80 %; 5 vihred 1,81 - 3,70 %; 6 violetti > 3,71 %. qPCR = quantitative PCR.

Johtopaatokset
Siitepdlyn siirtymisen lajista toiseen mahdollisti rypsin ja rapsin osittain samanaikainen kukinta.
Tuloksiin vaikuttivat myos kdytetyt geenimerkit, kasvukausien sdfolosuhteet ja muut ulkoiset tekijét,
kuten mehildisten ja ihmisten aiheuttama siitepdlyn levidminen. Kédytdnndssa ristisiittoisten kasvien
kohdalla on mahdotonta vélttda ristipdlytystd, mutta alle 0,9 %:n sekoittumistaso voidaan saavuttaa.
Geenivirtatutkimuksen perusteella voidaan todeta, ettd tavanomaisten, luonnonmukaisten ja
geenimuunneltujen lajikkeiden rinnakkaiselon onnistumiseksi on huolehdittava riittdvista
suojavyOhykkeistd, joiden leveyteen vaikuttavat maaston muoto, tuulen suunta ja muiden ldhelld
olevien peltolohkojen kasvit.





