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Johdanto

Luonnosta 8 000 — 10 000 vuotta sitten otetut nautaeldimet, niiden geneettiset erot ja tuhansia vuosia
kestineen kesytyshistorian aikana rotujen ja yksildiden vilille kehittynyt geneettinen vaihtelu
muodostavat kesyn naudan geenivarat. Naudan geenivaroja on tutkittu autosomaalisten
mikrosatelliittien, eménpuolelta periytyvdn mitokondrio-DNA:n ja isénpuolelta periytyvin Y-
kromosomaalisen DNA:n avulla (esimerkiksi Bradley ym. 1996; MacHugh ym. 1997; Hanotte ym.
2000).

Molekyyligeneettisestd markkeriaineistosta tarkastellaan rotujen siséistd geneettistd vaihtelua,
rotujen geenipoolin kehitystd, rotujen vilisid sukulaisuussuhteita ja kesytettyjen eldinlajien historiaa
(Bradley ym. 1996; Hanotte ym. 2000). Rotujen sisdisen ja vilisen geneettisen vaihtelun perusteella
tunnistetaan ne eldinrodut, jotka ansaitsevat tulla séilytetyksi geneettisen ainutkertaisuutensa vuoksi
(Eding ym. 2002).

Rodun geenipoolin kehitys voidaan selvittdd tdsmallisemmin, kun on tutkittu monipuolisesti
erilaisia DNA-markkereita (Bradley ym. 1996; MacHugh ym. 1997; Hanotte ym. 2000).
Kotieldinrodun tuotanto-ominaisuuksia on usein kehitetty risteytysten avulla. Talloin on kaytetty
vieraan rodun sonneja uuden geeniaineksen saamiseksi. Tadmdn vuoksi mitokondrio-DNA:n ja Y-
kromosomin antama tieto rotujen sukulaisuussuhteista voi poiketa toisistaan (Bradley ym. 1996;
Hanotte ym. 2000). Tdhédn mennessd vain muutamissa nautarotujen molekyyligeneettistd muuntelua
kartoittaneissa tutkimuksissa on hyodynnetty Y-kromosomin markkereita (Bradley ym. 1994; Edwards
ym. 2000; Hanotte ym. 2000).

Téssd tutkimuksessa olemme analysoineet kuuden Y-kromosomaalisen mikrosatelliitin
alleelista muuntelua. Analysoitujen mikrosatelliittien ei oletettu sijaitsevan Y-kromosomin
pseudoautosomaalisella alueella. Tutkimusaineistossa oli sekd Bos taurus taurus -rotuja (Kyttyratdn
taurine-tyypin nauta) ja Bos taurus indicus - rotuja (kyttyrdllinen seebu). Mitokondrio-DNA:n
tutkimukset ovat osittaneet, ettd ndilldi kahdella nautatyypilldi on toisistaan poikkeava
domestikaatiohistoria (Bradley ym. 1996).

Aineisto ja menetelmét
DNA eristettiin 483 sonnin pakastetusta siemennesteesti tai veresti kiyttden Zadwornyn ja Kuhnlein
(1990) tai Millerin ym. (1988) esittdmid DNA:n eristysmenetelmid. Tutkittuja rotuja oli 72. Seka
kyttyrattdmia taurine-rotuja ettd kyttyrillisid seeburotuja tutkittiin. Mukana oli sekd maidontuotantoon
ettd lihantuotantoon jalostettuja rotuja. Rodut olivat alkuperéltidin Intiasta, Eteli-Amerikasta,
Afrikasta, Lahi-Idastd, Vendjéltd ja Itd-Siperiasta, Ukrainasta, Valko-Vendjiltd, Eteld-Euroopasta,
Lénsi-Euroopasta, Keski-Euroopasta, Pohjois-Euroopasta, Baltiasta ja Brittein saarilta. Suomalaisista
roduista tutkittiin Suomen ayrshire, Suomen holstein-friisildinen, itisuomenkarja, linsisuomenkarja ja
pohjoissuomenkarja. Samasta rodusta valittiin tutkittavaksi sonneja, joilla oli toisistaan poikkeava
isdnpuoleinen polveutuminen. Kaikista roduista ei voitu tehdd polveutumisen tarkistusta. Talloin
rodusta analysoitiin satunnaisotos eri sonneja.

Naytteistd analysoitiin kuusi Y-kromosomaalista mikrosatelliittia: INRA124, INRA126,
INRA189, BM861, DYZ-1 ja BYM-1 (Bradley ym. 1994; Edwards ym. 2000; Ward ym. 2001).

Tilastolliset analyysit tehtiin joko lokuksittain tai kéyttden haplotyyppiaineistoa eli lokusten
alleeliyhdistelmid. Lokuskohtaisesti laskettiin koko 483 sonnin aineistosta eri alleeleiden frekvenssit ja
eri lokusten geneettiset varianssit. Lokuskohtaiset geneettiset varianssit laskettiin Kayser ym. (2000)
esittdmén kaavan mukaan. Laskennassa huomioidaan lokuksen eri alleelien koko eméspareina
ilmaistuna, alleelien keskiméérdinen koko ja tutkittujen kromosomien lukumaéra.
Haplotyyppiainestosta laskettiin haplotyyppidiversiteetti (Nei 1987) kullekin rodulle erikseen ja
kaikkien eri rotujen yhdistetylle aineistolle. Kahden rodun viliset Fs geneettiset etidisyydet (Reynolds
ym. 1983) laskettiin niinikdén haplotyyppiaineiston perusteella. Rotujen viliset geneettiset etdisyydet
havainnollistettiin kaksiulotteisena karttana. Rotujen sisdisen ja vilinen geneettinen vaihtelu arvioitiin
ARLEQUIN-ohjelmistolla (http://anthropologie.unige.ch/arlequin).
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Tulokset ja tulosten tarkastelu

Lokuskohtainen vaihtelu
Taulukossa 1 on esitetty kuuden tutkitun Y-kromosomaalisen mikrosatelliitin eri alleeleiden
frekvenssit ja lokuskohtaiset geneettiset varianssit laskettuna koko aineistosta.

Taulukko 1. Koko aineistosta (483 sonnia) lasketut alleelifrekvenssit ja lokusten geneettiset varianssit. Alleelit
on nimetty alleelien koon eli emésparien (bp) mukaan.

Lokus Frekvenssit | Lokuksen geneettinen
Alleelit (bp) Varianssi
INRA124 0.248

130 0.066253
132 0.933747
INRA189 20.375
82 0.012422
88 0.068323
90 0.026915
98 0.573499
100 0.028986
102 0.128364
104 0.130435
106 0.031056
BMS61 0.317
156 0.060041
158 0.919255
160 0.020704
INRA126 2.755
180 0.012422
182 0.126294
184 0.451346
186 0.347826
188 0.057971
190 0.004141
DYZ-1 6.440
360 0.204969
362 0.190476
364 0.008282
366 0.596273
BYM-1 1.570
252 0.008282
254 0.043478
256 0.209110
258 0.720497
260 0.016563
262 0.002070

INRA189-lokus osoittautui muita lokuksia muuntelevammaksi, mika osoittaa markkerin
hyodyllisyyden rotujen vilisten geneettisten erojen tarkastelussa. Alleelifrekvenssit noudattivat
yksihuippuista jakaumaa, toisin sanoen jokaisessa lokuksessa oli yksi muita yleisempi alleeli.
Lukuunottamatta INRA189-lokusta markkereiden alleelikokojen vaihtelu noudatti
sdannonmukaisuutta: perdkkiisten alleeleiden kokoero oli kaksi emésparia. Tamai viittaa siihen, ettd
tutkitut Y-kromosomaaliset mikrosatelliitit noudattavat askelmallista mutaatiomallia.
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INRA124"®P_alleeli esiintyi vain secburoduilla ja vastaavasti INRA124"*-alleeli vain
taurine-roduilla.

Haplotyyppidiversiteetti
Koko aineistosta 16ytyi 94 erilaista haplotyyppid. Koko aineiston haplotyyppidiversiteetti oli 0.43.
Roduissa oli tyypillisesti vain 1-5 erilaista haplotyyppid. Siten joissakin roduissa kaikilla
tutkituilla sonneilla oli sama haplotyyppi eli tdlloin rodun haplotyyppidiversiteetti oli 0. Eniten rodun
sisdistd vaihtelua todettiin erdissd afrikkalaisissa roduissa (haplotyyppidiversiteetti 0.61-0.72).
Suomalaisista roduista muuntelevin oli itdsuomenkarja (11 tutkittua sonnia), josta todettiin nelja
erilaista haplotyyppid. Rodun haplotyyppidiversiteetti oli 0.27. Suomen ayrshire-sonneja tutkittiin 14.
Nailld oli kolme erilaista haplotyyppid. Rodun haplotyyppidiversiteetti oli 0.06. Vastaavasti Suomen
holstein-friisildisrodusta (aineistona 11 sonnia) todettiin nelja haplotyyppid ja haplotyyppidiversiteetti
0.14.

Rotujen viliset geneettiset etiisyydet

Rotujen ryhmittelyd varten laskettiin haplotyyppiaineistosta rotujen véliset Fs geneettiset etdisyydet ja
havainnollistettiin geneettiset etdisyydet kaksiulotteisella kartalla. Haplotyyppiaineiston perusteella
taurine-tyypin rodut voitiin karkeasti jakaa kahteen erilliseen ryhméén. Seeburodut muodostivat oman
ryhmén. Itdsuomenkarja ei kuulunut samaan taurine-ryhméén kuin muut suomalaiset rodut.

Johtopaitokset

Naudan Y-kromosomaaliset mikrosatelliitit ilmentivit vihemmén muuntelua kuin autosomaaliset
mikrosatelliitit. Kantasen ym. (2000) pohjoiseurooppalaisten nautarotujen aineisto osoitti, ettd
tutkituissa autosomaalisissa mikrosatelliiteissa oli 4 — 14 alleelia. Y-kromosomin mikrosatelliittien
vahdisempad muuntelua selittdd se seikka, ettd Y-kromosomeja on vihemman kuin muita
kromosomeja. Panmiktisessa nisékdspopulaatiossa, jossa on yhtd paljon uroksia ja naaraita, yhtd Y-
kromosomia kohden on kolme X-kromosomia ja neljd autosomia. Tdma tutkimus osoitti toisaalta
my0s sen, ettd kesylld naudalla on vdhén Y-kromosomin haplotyyppeja. Kayser ym. (2000)
analysoivat 20 ihmispopulaatiosta seitsemén mikrosatelliittia ja totesivat 598 erillistd haplotyyppia.
My®ds nautarotujen haplotyyppidiversiteetin arvot olivat huomattavasti pienempid kuin
ihmispopulaatioiden saama arvot (0.86 — 0.99; Kayser ym. 2000). Kesyn naudan vdhdinen Y-
kromosomin muuntelu johtuu erityisesti siitd, ettd eri sukupolvissa on usein ollut vain muutamia
lisdéntyvid uroksia.

Naudan Y-kromosomin haplotyypisté todettiin kaksi paatyyppid: Bos taurus taurus — ja Bos
taurus indicus —tyyppi. Aikaisemmin on havaittu (Bradley ym. 1996), ettd my6s mitokondrio-DNA:n
D-loopin sekvenssien perusteella taurine- ja seeburodut voidaan luokitella omiksi ryhmikseen. Tété
huomattavaa sekvenssieroa on selitetty silld, ettd nykyinen kyttyrdton nauta ja kyttyrillinen seebu
perustuvat eri kesytystapahtumiin ja eri alkuhédrk@populaatioihin. Y-kromosomitutkimus antoi
lisdtodistetta ndiden kahden nautatyypin erillisille domestikaatiohistorialle. Suomalaisten nautarotujen
geneettiset etiisyydet viittaavat siihen, ettd itdsuomenkarjalla olisi ainakin osittain erilainen
rotuhistoria kuin 14nsi- ja pohjoissuomenkarjalla.
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