Kasvien geenitutkimus ja geenitiedon

soveltaminen

Y1j6 Helariutta

Kaikkinainen geeni- ja molekyylitason infor-
maatio erilaisten kasvimuotojen geeneisti ja
niiden toiminnasta edesauttaa biodiversitee-
tin ymmartamystd ja on ndin itseisarvo sindnsa.
Sen lisdksi ettd vaalimme erilaisia uhanalaisia
lajeja tarkednad osana kasvillisuutta, pystymme
ehkai tulevaisuudessa arvioimaan niitd myos ge-
neettisen diversiteetin kantajina. Titd molekyy-
litason biodiversiteettid voidaan mahdollisesti
tulevaisuudessa myos hyodyntidd esimerkiksi
optimoitaessa kasviperdisten raaka-aineiden
ominaisuuksia.

Kasvit, sienet ja eldimet muodostavat kolme mo-
nisoluista elitkuntaa ja erottuvat ndin nakyvina
elinymparistomme mikroskooppisen pienista or-
ganismeista, bakteereista ja yksisoluisista aitotu-
mallisista elidistd. Toisenvaraisina organismeina
me ihmisetkin olemme riippuvaisia kasvien yh-
teyttdmistoiminnasta, fotosynteesistd, jossa il-
makehan hiiltd sidotaan meillekin ravinnoksi
kelpaavaan muotoon ja jossa happea vapaute-
taan hengitettdivaksemme.

Kaikki lehtivihreat kasvit pystyvat hyddyn-
tdmdan ilmakehddamme yhteyttdmiseen. Toi-
saalta olot planeettamme pinnalla vaihtelevat
lampétilan, kosteuden, suolapitoisuuden, mi-
neraalien saatavuuden ja valaistuksen suh-
teen sekd sen suhteen millaisia naapurielidita
ympdristossa on. Koska kasvit juurillaan kas-
vualustaansa ankkuroituneina eivit kykene
epdsuotuisten olosuhteiden vallitessa muut-
tamaan elinaluettaan, kasvit ovat tyypillisesti
pitkélle sopeutuneet eldmddn ympéristossdan.
Nain on kehittynyt erilaisia kasvillisuusaluei-
ta, kuten pohjoiset havumetsét tai Afrikan sa-
vannit, luonnehtimaan planeettamme erilaisia
ympadristoolosuhteita. Kasvit ja eldimet yhdes-
sd muiden elididen kanssa vastaavat kullekin
alueelle tyypillisestd elamdn monimuotoisuu-
desta, biodiversiteetista.

IThminen on my0s kautta aikojen pyrkinyt
hyodyntamaan ymparistonsa kasvillisuutta. Ra-
vinnon ohella kasvit ovat tarjonneet ja edelleen
tarjoavat meille uusia lddkeaineita. Liséksi kasvi-
kunnasta on ammennettu raaka-aineita yha uu-
denlaisia hyodykkeitd silmalla pitden.

Kasvinjalostuksesta geneettiseen
muunteluun

Noin 10 000 vuotta sitten ihmisen ja kasvillisuu-
den suhde muuttui peruuttamattomasti. Tall6in
ehkd ensimmaisen kerran nykyisen Lahi-Idan
alueella, oman planeetankolkkamme vasta va-
pautuessa viimeisimmastd jadkaudesta, siirryt-
tiin kerdilytaloudesta maanviljelytoimintaan.
Ihminen alkoi paikoin raivata ympéaroivaa kas-
villisuuttaan ja korvata poistetut lajit ravintoar-
voltaan merkityksellisemmilla kasveilla.

Liséksi samoihin aikoihin aloitettiin kasvinja-
lostus. Valinnan ja risteytystoiminnan kautta luo-
tiin entistd satoisampia ja kestavampid lajikkeita.
Vuosituhansien kuluessa tamé toiminta on joh-
tanut siihen, ettd merkittdva osa planeettamme
maa-alasta on valjastettu viljelytoimintaan. La-
jeja on siirretty yli maanosien.

Jalostustoiminta on tuottanut suuren madran
aivan uudenlaisia kasvimuotoja. Mm. maissi on
Vili-Amerikan intiaaniheimojen risteytystyon
kautta jalostunut keinotekoinen muoto joka on
sittemmin levinnyt yhdeksi globaalisesti tar-
keimmaksi viljelyskasviksi. Jalostustyon kaut-
ta syntyneet muutokset noin viidessd geenissa
erottavat nykyadan viljellyn maissin sen luonnon-
varaisista kantamuodoista.

Tama ihmisen kasvillisuutta muuttava toimin-
ta tehostui kahden viimeisimmén vuosisadan
aikana. Ihmisvéaeston voimakas lisdééntyminen
ja teollisuuden kehitys ovat johtaneet viljellyn
maa-alan lisddntymiseen ja uusien kasviperais-
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ten tuotteiden, kuten puusta tuotettavan paperin,
syntyyn. Toisaalta noin 100 vuotta sitten, perin-
nollisyystieteen alkamisen myo6téd kasvinjalostus-
toiminta muuttui tieteeksi.

Kun selvisi ettd perinnollisesti erilaiset vilje-
lymuodot pohjautuvat DNA:n emésjakson eroi-
hin, jalostuksessa alettiin systemaattisesti kayttaa
esimerkiksi rontgen-sadetystd luomaan lisda ge-
neettistd muuntelua jota sitten yleisesti on kdytetty
uusien risteytys- ja valintaohjelmien pohjana.

Kuriositeettina haluan muistuttaa ettd nyt hy-
vin ekologisesti trendikkadna pidetty “luonnon-
mukainen” luomuviljely on sittenkin tyypillisesti
geneettisesti varsin sattumanvaraisesti muokat-
tujen meille alkuperaltdan vieraiden lajikkeiden
tai lajien viljelyd ihmisen keinotekoisesti yllapi-
tdméssd ymparistossa.

Kaiken kaikkiaan viime vuosisadan syste-
maattinen viljelytoiminta muutti kasvillisuut-
ta monin paikoin peruuttamattomasti. Tama
toiminta siirtyi pelloilta myos metsiin. Muun
muassa niin meilld kuin tropiikissakin laji- ja
populaatiorakenteeltaan muutetut talousmet-
sédt valtaavat jatkuvasti alaa luonnontilaisilta
metsiltd. Jo harjoittamansa viljelytoiminnan ta-
kia ihminen on jatkuvasti koyhdyttdiméassa ym-
péristonsa biodiversiteettid ja tuhoamassa lajeja
sukupuuttoon.

Véeston voimakas kasvu, kaupungistuminen
ja nopea teollistuminen ovat toisaalta vaikutta-
neet kasvillisuuteen myds saastuttamalla ympa-
ristdd. Ehkdpa suurin télld hetkelld tiedostettu
uhkatekijd on ilmaston lampeneminen.

Lituruoho kasvikunnan banaanikirpinen

Kasvitieteen nykyhaasteeet voi pelkistda seu-
raavasti:

1. OnKkartoitettava yhd monipuolisemmin kas-
vikunnan monimuotoisuutta. Minkélaisia
eri elomuotoja on olemassa? Mikd on nii-
den alkuperéd suhteessa muihin muotoihin?
Miksi tietyt elomuodot ovat sopeutuneet
eldm&an tietyssd ymparistossa?

2. Miten kasvit reagoivat muuttuvaan ym-
paristodon? Onko mahdollista ennustaa
miten kasvillisuus tulee muuttumaan ja ehka
pystyéd ennakoivasti suojaamaan kasvillisu-
utta joiltakin muutoksilta?

3. Miten kehittdd ihmisen kasveihin perus-
tuvaa taloudellista toimintaa ympéristoa
vahemman rasittavammaksi? Onko mahdol-
lista viljelylld ja jalostuksella tehostaa kas-
vien tuottavuutta ja ndin pienentdd ihmisen
kdytossa olevaa pinta-alaa?
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On ilmeistd ettd esittdiméni kysymykset ovat laa-
joja ja niiden ratkaiseminen vaatii useiden niin
kasvitieteen kuin sen ldhialojenkin tutkimustoi-
mintaa ja ndiden vélistd yhteisty6td. Seuraavassa
tarkastelen mitkd nykyaikaisen kasvien geeni-
tutkimuksen mahdollisuudet ovat ndiden haas-
teiden edessa.

Vaikka munkki Gregor Mendel 1800-luvul-
la perustikin teoriansa perinnéllisyydesta kas-
vimateriaalilla tehtyihin kokeisiin, perinnéllisen
analyysin kannalta suhteellisen hankaliin eko-
nomisesti tarkeisiin viljelykasveihin keskittynyt
kasvien geneettinen tutkimus jéi viime vuosisa-
dalla jdlkeen eldinkunnan banaanikdrpasessa
huipentuneesta genetiikan kehityksesta.

Vasta 1980-luvun lopulla kasvien geenitutki-
mukselle I6ydettiin oma banaanikarpasen tyyp-
pinen malliorganisminsa, lituruoho, Arabidopsis
thaliana. Lituruohon genomin emaésjarjestyk-
sen julkistaminen joulukuussa 2000 siirsi kasvi-
en geenitutkimuksen uudelle aikakaudelle. Nyt
siis pian noin kuuden vuoden ajan on tiedetty,
minkd nékoiset geenit ohjaavat kasvintyyppisen
elomuodon kehitystéd ja toimintaa. Lituruoholla
on noin 29 000 geenid, mikd on maaraltaan sa-
maa luokkaa kuin eldinkunnassa tutkittujen la-
jien, ihminen mukaan lukien.

Lituruohon genomin analyysi paljastaa ettd
kasvien alkupera aitotumallisina elitind on yh-
teinen eldinten ja sienten kanssa. Mutta yli 500
miljoonaa vuotta sitten arvioidun kasvin ja eldin-
ten tyyppisten elomuotojen eriytymisen jilkeen
voidaan péaételld tapahtuneen paljon kasveille
ominaista evoluutiota; monet lituruohon gee-
niryhmat ovat ominaisia vain kasveille. Lisdksi
lituruohogenomissa on mielenkiintoisena lisa-
néd joukko bakteereille ominaisia geenejd, joiden
arvellaan siirtyneen sinne yhteyttdmisestd vas-
taavan viherhiukkasen syntyessd kasvisoluun
symbioosin kautta siniviherbakteerin kaltaisen
elion kanssa.

Elamme parhaillaan ns. funktionaalisen gen-
omitutkimuksen aikakautta. Lituruohon peri-
mén emdsjarjestyksen paljastamasta noin 29 000
geenistd on aktiivisesti tutkittu vain noin parisen-
kymmenta prosenttia.

Suomalainen kasvien funktionaalisen gen-
omiikan tutkimus painottuu kasvien puolus-
tusmekanismeihin ympéaristénmuutoksen
aiheuttamia stressitiloja vastaan ja kasvien kas-
vunja kehityksen sdatelyyn (Helsingin yliopistos-
sa), ja yhteyttimisen geneettisiin mekanismeihin
(Turun yliopistossa).

Oma tutkimusryhmani pyrkii selvittdmaan
miten geenit ohjaavat puunmuodostusta. Puu



syntyy kaarnan alla sijaitsevassa kapeassa jal-
sivyohykkeessd, jonka erilaistumattomat kan-
tasolut jakautuvat ja tuottavat sisddnpain uusia
puuaineksen muodostavia soluja ja ulospdin
kasvin yhteyttamistuotteiden kuljetuksesta leh-
distd juuriin vastaavia nilan soluja. Vaikka litu-
ruoho on yksivuotinen ja ruohovartinen kasvi,
silld on kuitenkin samanlaiset kasvinosat ja kan-
tasolut kuin puuvartisillakin kasveilla. Pyrimme
madrittimaan molekyylitasolla mitka tekijat oh-
jaavat puunmuodostuksesta vastaavien kanta-
solujen toimintaa.

Vuonna 2000 ryhmaéni 16ysi lituruohon
“puunmuodostuksen” solunjakautumisille tar-
vittavaa solun pinnan reseptorimolekyyliad koo-
daavan geenin, WOODEN LEG, joka sittemmin
osoittautui 1950-luvulla havaittua sytokiniini-
kasvihormonia sitovaksi signaalinviélitysmole-
kyyliksi. Sytokiniini-hormonin sitoutuminen
WOODEN LEG -reseptoriin puunmuodostuk-
sen kantasolun pinnalla laukaisee entsymaattisia
reaktioita, jotka johtavat geenien aktivoitumi-
seen tumassa.

Parhaillaan selvitetdan, miten tdma sytoki-
niinihormonivilitteinen geenitoiminta sdatelee
puunmuodostuksesta vastaavien kantasolujen
toimintaa. Olemme maérittdneet ettd vastaa-
vanlainen reseptori toimii myos metsapuiden,
kuten kotimaisen koivun, puunmuodostukses-
ta vastaavan jalsivyohykkeen kantasoluissa.

Lituruohon genomin emdsjarjestyksen ohella
on alettu maarittdd myos muuntyyppisten kasvi-
en geenistdd. Mm. riisin genomin emdsjérjestys
on maédritetty, samoin ensimmaisen metsdpuun,
amerikkalaisen poppelisuvun lajin Populus tricho-
carpan. Piirtyvéd kuva on, ettd varsin monimuo-
toisena nayttaytyva kasvikunta on geneettisesti
yllattavan homogeeninen. Pelkdstddn emasjar-
jestystd katsomalla ei voida selittdd miksi litu-
ruoho on pieni ruohovartinen kasvi ja poppeli
suuri puu! Tastd voidaan péételld kasvikunnan
monimuotoisuuden selittyvan pddsdantoises-
ti geeninsaatelyyn ja geenituotteiden yhteistoi-
mintaan liittyvan diversiteetin kautta.

Geenitutkimuksen hyodyntiminen

Miten kasvien geenitutkimuksesta saatua tietoa
sitten voidaan hyodyntd4? Palaan aiemmin esit-
tdmiini kasvitieteen haasteisiin. Ensimmaisena
haasteena oli yhd monipuolisemmin kartoittaa
kasvikunnan monimuotoisuutta, ja toisena sel-
vittdd miten kasvit reagoivat muuttuvaan ym-
paristoon.

On ilmeistd, ettd kaikkinainen geeni- ja mo-
lekyylitason informaatio erilaisten kasvimuoto-
jen geeneistd ja niiden toiminnasta edesauttaa
biodiversiteetin ymmartdmysta ja on ndin itseis-
arvo sindnsd. Sen liséksi ettd vaalimme erilaisia
uhanalaisia lajeja tirkeédnd osana kasvillisuut-
ta, pystymme ehka tulevaisuudessa arvioimaan
niitd myos geneettisen diversiteetin kantajina.
Tata molekyylitason biodiversiteettid voidaan
mahdollisesti tulevaisuudessa myos hyddyntaa
esimerkiksi optimoitaessa kasviperaisten raaka-
aineiden ominaisuuksia.

Sen ettd kasvigenomin koodaavien geenien
madard on samaa luokkaa kuin aistivien, litkku-
vien ja viestittdvien eldinten genomien koodaa-
vien geenien maéard, ajatellaan liittyvan kasvien
alustaansa kiinnittyvaan elintapaan. Koska kasvi
ei voi paeta epdedullisia olosuhteita, sen taytyy
pystyéd kohtaamaan hyvin erilaisia fysikaalisista
ja biologisista tekijoista johtuvia stressitiloja. Eri-
laisia stressitiloja varten tarvitaan erilaisia gee-
nitoimintoja ja kasvilla on lopulta oltava kaikki
selviytymiseen tarvittavat toiminnot, joilla se on
lajinsa kehityshistorian aikana valjastettu. Yli-
madraisen haasteen muodostaa ihmisen ympa-
ristdd nopeasti muuttava toiminta joka aiheuttaa
kasveille usein niille ennestdan tuntemattomia
stressitiloja. Jdlleen on ilmeistd ettd geenitieto on
avainasemassa pyrittdessd jasentdimdan kasvin
fysiologisia selviytymisrajoja ja pyrittdessd en-
nustamaan miten kasvillisuus muuttuu ympa-
ristén muuttuessa.

Kolmas haaste on se, onko mahdollista vil-
jelylld ja jalostuksella tehostaa kasvien tuotta-
vuutta ja ndin pienentdd ihmisen kdytossa olevaa
pinta-alaa, sen sijaan ettd kithdytamme luonnon-
tilassa olevien alueiden valtaamista viljelyalaksi
ihmispopulaation lisddntyessa.

10 000 vuotta jatkunut risteytyksiin ja va-
lintaan perustunut jalostustyd on jo johtanut
vaikuttaviin lisdyksiin erityisesti viljakasvien
satoisuudessa. Toisten ekonomisesti tarkeiden
kasviryhmien, kuten metsdpuiden, jalostus on
vield alkutekijoissdan.

Geeni- ja molekyylitason tieto tehostaa perin-
teistd valintajalostusta. Seka peltokasvien jalostus
ettd metsdpuiden jalostus ovat laajalti perustu-
neet mekanismeiltaan varsin heikosti tunnet-
tuihin biologisiin prosesseihin. Nyt geenitason
tieto lisdd ratkaisevasti ndiden mekanismien tun-
temusta, jolloin yha kohdennetumpi valinta tu-
lee mahdolliseksi. Esimerkiksi on mahdollista,
ettd oma tutkimuksemme puun kasvun saate-
lystd tuottaisi informaatiota, jonka perusteella
voitaisiin valita tiettyd kasvua edistdvaa luon-
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nonpopulaatioissa esiintyvad geenimuotoa hy-
vin aikaisessa taimivaiheessa ja ndin jouduttaa
jalostusprosessia.

Riskinarviointia tarvitaan

Geenitutkimus tuottaa tyypillisesti hypoteeseja
joiden testaus tapahtuu viime kddessa geenin-
siirroin. Viime kddessd tietyn geenin toiminnal-
lisuus esimerkiksi kasvin kasvun lisddjana on
kyettdva osoittamaan heikentamalld tai vahvis-
tamalla geenin toimintaa siirtogeenisesti. Toisaal-
ta tata tekniikkaa on mahdollista kdyttdd myos
itse jalostuksessa, jolloin se saattaisi joko joudut-
taa jalostusta verrattuna pelkdstdaan geenitietoa
hyodyntdvaan valintaan tai jopa johtaa jalostus-
arvoon jota ei voida saavuttaa pelkdstdédn valin-
nalla.

Aikoinaan tietyt eksoottiset lajit, kuten peru-
na, paatyivét viljelyyn mantereelta toiselle laa-
jan debatin kautta. Samalla tavoin siirtogeenisten
viljelmien kédyttoonotto voi tapahtua vain laaja-
mittaisen riskinarvioinnin ja yhteiskunnallisen
keskustelun kautta, jossa kaikkien hyvin perus-
teltu mielipide on yhtd arvokas.

Tassd keskustelussa on kuitenkin tarkeda
tehda ero itse tutkimukseen liittyvén ja sovel-
lutuksiin tdhtddvan geeninsiirtotoiminnan va-
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lilld. Geeninsiirrot ovat valttimaton osa kasvien
perustutkimusta, joilla saadaan tietoa kasvien
perusgeenitoiminnoista, kuten kasvun ja ympa-
ristd6n sopeutumisen saatelysta.

*

Kasvien geenitutkimus on parhaillaan harvinai-
sessa murrosvaiheessa. Aloittaessani omaa gra-
dutydtani vuonna 1989 oli menossa vield ikdan
kuin nykyisen avaruustutkimuksen aika, jossa
suuresta tuntemattomasta kasvigenomista jul-
kaistiin irrallisia paloja sen mukaisesti mihin tek-
nisesti ja taloudellisesti oli mahdollisuuksia.
1990-luvun lopulla lituruohon geenikartan
rakentuessa tutkimuksen luonne alkoi muuttua
systemaattisemmaksi ja se huipentui vuonna
2000 julkaistuun lituruohogenomin emadsjarjes-
tykseen. Taman jadlkeen on vallinnut ikddn kuin
loytoretkien tyyppinen prosessi, jossa kaikkien
saatavilla olevaa valtavaa uutta mutta vahitellen
yhd enemman tunnettua resurssia pyritdan ja-
kamaan globaalein tutkijavoimin, ei vélttimatta
kovin hallitusti mutta kuitenkin mukana tietyn-
lainen konsensus siita ettd tilaa kaikille riittda.

Kirjoittaja on kasvien kehitysbiologian professori Hel-
singin yliopistossa. Kirjoitus perustuu virkaanastu-
jaisesitelmiin 24.5.2006.



