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Uusi genomitutkimus tuottaa tietoa mekanis-
meista, jotka sddtelevit hyonteisyhteiskuntien
kehitystd. Tama tieto on ldheisesti kytkoksissa
sukulaisvalinnan teoriaan, joka selittid kehi-
tyksen suuntaviivoja ja antaa testattavia hypo-
teeseja. Tutkimusalue tarjoaa hyvin esimerkin
siitd, miten matemaattinen evoluutioteoria yh-
distyy uuteen genomitutkimukseen ja miten
malliorganismitutkimuksen tietoa voidaan
kayttdd hyvaksi lajien biologisten erikoispiir-
teiden selvittimisessa.

Teoksessaan Lajien synty Charles Darwin nosti
esille kysymyksen, jonka han katsoi muodosta-
van erityisen koetinkiven evoluutioteorialleen.
Kysymys koski hyonteisyhteiskuntien evoluu-
tiota, josta Darwin totesi “Tama vaikeus, joka
ensimmaltd ndyttdd voittamattomalta ...”
Luonnonvalinnan mukaan lajin populaatioissa
yleistyvat ominaisuudet, jotka antavat kantajil-
leen kilpailuedun ja auttavat yksiloitd lisaanty-
madan tehokkaasti. Darwinin ongelma oli, miten
valinta voi johtaa lisddntyméattomien yksildiden
kehittymiseen, sellaisiin kuin tydmuurahaiset ja
tydmehildiset, jotka eivit yleensd lainkaan muni
vaan uurastavat yhteisonsa hyvaksi.

Darwin itse hahmotteli ongelmalle ratkaisun
muistuttamalla, ettd “valinta voi yhtd hyvin koh-
distua koko perheeseen kuin yksiloonkin”. Kesti
kuitenkin sata vuotta, ennen kuin englantilainen
biologi William Hamilton kehitti sukulaisvalin-
nan nimelld kulkevan teorian, joka tarkastelee
valintaa ja evoluutiota geenin ndkokulmasta.
Teorian perusteella voimme ymmartdd kayttay-
tymispiirteen kehittymistd, jos se johtaa kysei-
seen kdyttaytymiseen vaikuttavien geenimuoto-
jen runsastumiseen populaatiossa. Sukulaisilla
on yhteisiltd esivanhemmilta perittyjd identtisia
geenimuotoja, ja geenien kannalta on vahemman
tarkedd, kuka niita siirtdd eteenpdin, kunhan
suku kokonaisuudessaan onnistuu tehokkaasti
kilpailemaan muita sukuja vastaan.

Tama sukulaisvalinnan teoria muodostaa
perustan sille, miten me tdnd pdivana tulkit-
semme ja ymméarramme sosiaalisten yhteiséjen
toimintaa ja erityisesti yhteiskuntahyonteisten
kayttaytymistd ja evoluutiota.

Yhteiskuntahyonteisten — muurahaisten, ter-
miittien, ampiaisten, kimalaisten ja mehildisten
— perinteinen geneettinen tutkimus on hanka-
laa, koska niitd on vaikea kasvattaa ja risteyttda.
Hyonteiset, varsinkin niiden emot eli kuningat-
taret, ovat pitkdikdisid, ja yhteiskunnat vievit
tilaa laboratoriossa. Genomitutkimuksen avulla
voimme kuitenkin selvittdd niiden geenistdd ja
DNA-vertailujen perusteella voimme pdatelld
niiden ja muiden hyonteisten viélisistd eroista.
Tutkimuksen tavoitteena on selvittad, mitka ge-
neettiset tekijat vaikuttavat sosiaalisen kayttay-
tymisen ja yhteiskuntaelaméan taustalla. Voimme
jakaa ongelman kolmeen erilliseen lohkoon:

1) Sukulais- ja geenivalinnan teoria nojau-
tuu yksildiden véliseen sukulaisuuteen, koska
geeneille on edullista auttaa sukulaisyksiloa
lisdadantyméaan. Niinpd voimme teoriasta johtaa
tarkkojakin ennusteita sukulaisuuden ja kayt-
taytymisen vélisestd yhteydestd ja testata niitd
selvittamalld yksiloiden sukulaissuhteita geneet-
tisid merkkiominaisuuksia kayttaen.

2) Merkkiominaisuuksiin pohjautuva tutki-
mus ei vield kerro niistd geneettisistd muutok-
sista, joita sosiaaliseen kadyttaytymiseen liittyy.
Tutkimuksen tavoitteena onkin etsid muutoksia
ja sellaista lajinsisdistd geneettistdi muuntelua,
jotka suoraan yhdistyvit sosiaalisuuden piir-
teisiin.

3) Yhteiskuntahyonteisten keskeinen piirre
on yksildiden vélinen tydnjako, joka nédkyy sel-
vimpdnd kuningattarien ja tyoldisten vilisend
erona. Miten tdmd ero méaraytyy? Perustuuko
se yksildiden vilisiin geneettisiin eroihin vai yk-
silonkehityksen aikana muodostuneisiin eroihin,
jotka heijastelevat geenitoiminnan erilaista s&a-
telyd samaan tapaan kuin eri kudosten ja elinten
viliset erot. Kolmantena tutkimuksen haasteena
onkin selvittdd, miten yksilon kehitys ohjautuu,
mitkd geenit siihen vaikuttavat ja miten ndiden
geenien toimintaa sdddellaan.

Voimme siis jakaa yhteiskuntahyonteisten
geneettisen tutkimuksen kolmeen osa-aluee-
seen. Seuraavaksi esittelen tarkemmin nditd
alueita, saavutettuja tuloksia ja edessd olevia
kysymyksia.



Sukulaisvalinta

Suurin osa yhteiskuntahyonteisistd, ja kaikki
ne, joita voimme tdélla pohjoisessa Euroopassa
tutkia, kuuluvat pistidisten lahkoon. Naita
ovat muurahaiset, kimalaiset, ampiaiset ja
mehildiset. Pistidisille on luonteenomaista, et-
htd niiden sukupuoli mdaraytyy sen mukaan,
hedelméittyykd muna vai ei. Jos muna hedel-
moittyy eli kehittyvalld toukalla on diploidi
kromosomisto, siitd normaalisti kehittyy naa-
ras. Hedelmoittymattomasta munasta kehittyy
kromosomistoltaan haploidi koiras.

Sukupuolen mdaraytyminen on tarkennettu-
na hieman mutkikkaampi. Se ei nimittdin johdu
pelkdstddan munan hedelmdittymisestd vaan
tietystd geenistd. Mikali kehittyvélla yksilolla
on kaksi erilaista kopiota geenista eli se on sen
suhteen heterotsygootti, siitd kehittyy naaras.
Mikaili kopioita on vain yksi, siitd tule koiras.
Siten haploidit yksilét kehittyvat koiraiksi,
mutta my6s ne diploidit yksilot jotka ovat esi-
merkiksi sisdsiitoksen tuloksena homotsygoot-
tisia kyseisen geenin suhteen. Tallaiset diploidit
koiraat ovat yleenséd steriileja ja muodostavat
populaatiolle geneettisen taakan. Voimme siten
yksinkertaistaa, ettd naaraat ovat diploideja ja
koiraat haploideja.

Tasta sukupuolen maardytymisesta on mer-
kittdvat seuraamukset yksildiden sukulaisuudel-
le. Koirailla ei ole isd4, ja koirasta voi itse asiassa
pitda pelkdstddn naaraan tuottamana sukusolu-
jen siirtoaparaattina. Sisarukset puolestaan ovat
geneettisesti hyvin samanlaisia, koska ne perivét
identtiset kromosomit haploidilta isdltdan. Ndin
ollen tdyssisarten vélinen geneettinen sukulai-
suusaste on poikkeuksellisen korkea eli 75 , kun
taas didin ja tyttaren vélinen sukulaisuus on 50
kuten ihmiselldkin. Sukulaisuuden perusteella
voimme asettaa yksilot geneettiseen arvojar-
jestykseen ja ennustaa, keitd muurahaispesan
jasenten tulisi suosia. Naaraiden osalta lahisu-
kulaisten jarjestys on

tdyssisaret (75 % > omat tyttaret (50 % > puoli-
sisaret (25 %)

ja koiraiden osalta
omat pojat (50 %) > sisarten pojat (37,5 %) >

veljet (25 %) > puolisisarten pojat (1,.5 %)

Kun muurahaisty6ldiset ovat geneettisesti naa-
raita, voimme todeta, ettd niille on edullisempaa
kasvattaa tayssisaria kuin omia tyttérid. Toisaalta

niiden kannattaisi itse munia hedelméittymatto-
mid, haploideja koirasmunia ja jopa sisarenpojat
ovat arvokkaampia kuin veljet. Ndiden sukulais-
arvojen avulla voimme laatia matemaattisen yh-
tédlon kunkin yksilon laajennetulle lisdantymis-
kelpoisuudelle, jota yksilon pitdisi maksimoida,
jotta sen kantamat geenit runsastuisivat.

Tarkastelu osoittaa, ettd yhteison jdsenten
valilla — erityisesti kuningattaren ja tyo6ldisten
valilld — on geneettisid konflikteja, jotka kos-
kevat lisdadntymistd ja yhteiskunnan yhteisten
voimavarojen kayttod. Kaikkien yhteiskunnan
jasenten yhteisend intressind on, ettd yhteiskunta
on vahva ja kilpailukykyinen, mutta mielipiteet
eroavat siitd, miten tuotto jaetaan. Tilanne on si-
ten sama kuin ihmisyhteison tuotantolaitoksissa.
Hyonteisyhteiskunnissa tuotto mitataan perimal-
tddn identtisten geenien tuottamisena eli kyse on
siitd, kuka onnistuu parhaiten siirtimaan gee-
ninsd seuraavaan sukupolveen. Kuningattaren ja
tyolaisten vélisessa konfliktissa voidaan erottaa
seuraavat kolme perusasetelmaa, joskin yhtei-
sojen koostumuksen mutkistuessa konfliktitkin
tulevat moninaisemmiksi:

Koiraskonflikti — Kuka tuottaa koirasjalkeldiset?

Ylldpitokonflikti — Miten kdytossd olevat resurssit
jaetaan pesdn ylldpidon ja uusien lisddntymisyk-
siloiden valilla?

Sukupuolikonflikti —- Miten voimavarat jaetaan koiras-
ja naarasjdlkeldisten kesken?

Konfliktiteorian avulla voimme tutkia, kuka
viime kddessd paattdd yhteiskunnan asioista,
kuningatar vai tyoldiset. Tyoldisid on usein pi-
detty tahdottomina yhteisén ja kuningattaren
edun valvojina, mutta geneettiset tutkimukset
ovat muuttaneet tata késitystd ja osoittaneet tyo-
laiset itsekkaiksi toimijoiksi, jotka usein pystyvit
ratkaisemaan konfliktin omaksi edukseen.

Merkkigeenitutkimukset ovat my6s vahvista-
neet sen, mika jo varhempien havaintojen perus-
teella on ollut tunnettua, eli yhteiskunnat voivat
olla hyvin eri tavoin rakentuneita. Keskeista seka
yhteistjen toimintojen ettd geneettisten piirteiden
kannalta on lisddntyvien yksiloiden lukuméara.
Mehildisyhteiskunnassa on yksi emo, kuninga-
tar,joka huolehtii munimisesta, mutta muurahais-
pesissd kuningatarten lukumaara voi vaihdella
yhdestd useisiin satoihin. Téllaista vaihtelua voi
tavata lajin sisélld, tai lahisukuiset lajit voivat
rakentaa hyvin eri tyyppisid yhteisoja.

Emme tiedd, miké tekijd saa yhteison muutta-
maan sosiaalista rakennettaan siten, ettd pesdan
yhden kuningattaren asemesta tuleekin kym-



menid tai satoja kuningattaria. Kuningatarten
lukumé@aran rajahdysmadisesti kasvaessa pesit
alkavat helposti jakautua ja muodostavat suuren
peséverkoston, joka voi laajeta syopakudoksen
tavoin.

Eurooppaan levinneen argentiinanmuu-
rahaisen on havaittu muodostavan 6000 km
pitkdn yhtendisen pesdverkoston Vilimeren
alueella Espanjasta Italiaan. Toinen eteldisesta
Amerikasta levinnyt muurahainen, tulimuura-
hainen, on nykyisin Yhdysvaltain pahimpia tu-
holaisia, koska se on aggressiivinen, allergioita
aiheuttava ja erityisen tehokas pesaverkostojen
rakentaja avoimilla nurmikkoalueilla kuten
laidunmailla, puistoissa, golf-kentilld ja pienta-
reilla. Verkoston jokaisessa pesdssd on runsaasti
kuningattaria. Lajista tunnetaan myos toinen
yhteisdbmuoto, jossa kukin pesd sisdltdada vain
yhden kuningattaren. Samanlaista sosiaalisen
rakenteen muuntelua on todettu myds meilld
tavallisen kekomuurahaisen sukulaisilla.

Itse asiassa kekomuurahainen tai punamuu-
rahainen, kuten sitd my6s kutsutaan, on usean
lahisukuisen lajin muodostama kompleksi.
Mitokondriaalisen genomin sekvenssimuutosten
perusteella voimme — hieman spekulatiivisesti
— arvioida, ettd lajiryhmd on eriytynyt paljon
sen jidlkeen, kun ihmisen ja ihmisapinoiden
kehityslinjat erkanivat toisistaan, ja lahisukui-
simmat lajit ovat ilmeisesti muodostuneet vasta
sen jalkeen, kun nykyihminen aloitti levittay-
tymisensd Afrikasta maapallon muihin osiin.
Lajinmuodostus on siten ollut nopeaa.

Osaa kekomuurahaisista luonnehtii yksiku-
ningattarinen yhteisomuoto, kun taas niiden
lahisukuiset muodostavat pesaverkostoja, jois-
sa kussakin keossa voi olla satoja kuningattaria.
Téssd tapauksessa sosiaalisen muodon maaray-
tymisessa tdytynee olla jonkinlainen geneettinen
ero. Mutta kumpi tuli ensin? Onko vaihtoeh-
toinen yhteisomuoto kehittynyt lajiutumisen
jalkeen vai voiko lajin sisdlld oleva sosiaalisen
kayttaytymisen eroavuus johtaa lajiutumiseen?

Tahdn kysymykseen ei ole selkedd vastausta,
mutta sitd voi ldhestyd tutkimalla populaatioi-
den erilaistumista lajin sisdlld tapauksissa, joissa
samasta lajista 16ytyy jyrkésti poikkeavia yhtei-
somuotoja. Tatd vertailua olemme tehneet tutki-
malla sekd tuman DNA:n geneettistd muuntelua
ettd mitokondrion DNA:n eroja. Mitokondrio
periytyy maternaalisesti munasolussa, ja sen
kehityslinjaan vaikuttaa siten vain naaras.
Tuman geenit puolestaan periytyvéat yhta lailla
naaraiden kuin koiraidenkin valitykselld. Naiden
kahden eri tavalla periytyvan genomin osan ver-

tailu osoittaa siten my6s naaraiden ja koiraiden
liikkuvuuden eroja samaan tapaan kuin ihmisen
mitokondrion ja Y-kromosomin avulla voidaan
selvittdd naisten ja miesten liitkkumisen vaesto-
historiallisia eroja.

Tulokset osoittavat, ettd monikuningattaris-
ten pesdyhteisdjen naaraat litkkkuvat rajoitetusti
ja ettd geenivaihto samalla alueella olevien
yksi- ja monikunigattaristen yhteiséjen valilla
on vahdiista tai liki olematonta. Tama viittaa sii-
hen, ettd paikka paikoin muurahaispesit, joissa
normaalisti on vain yksi kuningatar, hyvaksyvat
useita kuningattaria ja alkavat pilkkoutua raken-
tamalla ymparilleen peséverkoston. Koska uudet
sukupolvet voivat turvallisesti jaddd syntynee-
seen verkostoon, liikkkuvuus alenee ja verkosto
voi ajan myotéd erilaistua geneettisesti.

Useissa tapauksissa syntyneet verkostot
voivat tuhoutua ymparistén muuttuessa, epi-
demioiden levitessd tai sisdsiitosheikkouden
aiheuttaessa ongelmia. Jotkut verkostot voivat
kuitenkin jatkaa eloaan menestyksekkadsti ja
ajan myota kehittyd uudeksi lajiksi. Vaikka
téllainen sosiaalinen lajiutuminen ei olisikaan
kovin yleistd, se vaikuttaa varteenotettavalta
mahdollisuudelta ja yhdistdd mielenkiintoisella
tavalla lajin sosiaalisen kdyttdytymisen ja yhtei-
sorakenteen populaatioiden erilaistumiseen ja
lajiutumiseen.

Sosiaalisiin piirteisiin vaikuttavat geenit

Valtaosa yhteiskuntahyonteisten geneettisestd
tutkimuksesta on perustunut merkkigeenien
kdyttoon, sukulaisvalintateoriasta johdettujen
ennusteiden testaamiseen ja populaatioiden ge-
neettisen koostumuksen selvittamiseen. Tama on
ymmarrettdvad kdytossd olleiden menetelmien
valossa, mutta my0s siksi, ettd sukulaisvalinta
muodostaa sen teoriarungon, jonka avulla
ymmérramme sosiaalisuuden kehityksen. On
kuitenkin selvda, ettd mielenkiinto geneettisen
tutkimuksen kehittyessa on kiinnittynyt myos
niihin geeneihin, jotka suoraan vaikuttavat sosi-
aaliseen kéyttaytymiseen. Toistaiseksi tdllaisista
geeneistd tiedetddn hyvin vahan.

Yksi sosiaaliseen kdyttaytymiseen vaikutta-
vien geenien ryhmad muodostuu niistd geeneis-
td, jotka vaikuttavat sukulaisten tunnistukseen.
Kokeellinen tutkimus, mukaan lukien omat
tydmme, on selkedsti osoittanut, ettd niin muura-
haiset, mehildiset kuin ampiaisetkin tunnistavat
pesdtoverinsa. Itse asiassa ne eivét valttamatta
tunnista sukulaisia vaan yksil6t joilla on saman-



lainen kemia kuin pesétovereilla. Jos siirramme
toukkia pesien vililld, aikuistuva nuori muura-
hainen oppii uusien pesdtoveriensa ominaisha-
jun, vaikka ne eivit olekaan sukua. Luonnossa
toukat eivit yleensd siirry, joten mekanismi kay-
tannossa yhdistyy sukulaisten tunnistamiseen ja
hyonteiset tunnistavat kemiallisen profiilin pe-
rusteella my6s muista pesista tulevat sukulaiset.
Tunnistukseen liittyvid geenejd ei ole 16ydetty,
mutta ne liittynevét lahinna kitiinikuoren pinnal-
la olevien hiilivety-yhdisteiden tuottamiseen.

Koska itse tunnistus perustuu oppimiseen,
mekanismia on my6s helppo kdyttaa hyvaksijos
haluaa huijata toisia. Tdhdn perustuu sosiaalinen
parasitismi, jossa naaraat ovat oppineet hyddyn-
tdmadn lahisukuisen lajin pesid. Ne kédyttaytyvat
kéen tavoin, tunkeutuvat toisen lajin peséddn, saat-
tavat tappaa sielld olleen kuningattaren ja muni-
vat tilalle omia muniaan, joita isantélajin ty6ldiset
ruokkivatja puolustavat. Sosiaalisilla parasiiteilla
ei ole omia tyoldisid vaan kaikki yksilot kehittyvat
lisdantyviksi naaraiksi tai koiraiksi.

Edelld kasiteltiin yhteisorakenteen eroja, mi-
ten toisia yhteis6jd monopolisoi yksi kuningatar,
kun toisissa kuningattaria voi olla kymmenia tai
jopa satoja. Tulimuurahaisella tdméa ero esiin-
tyy lajinsisdisend sosiaalisen yhteisdrakenteen
muunteluna ja yhdistyy yksiléiden geneettiseen
eroon. Geneettiset tutkimukset ovat 16ytaneet
geenin, jonka yksi sekvenssimuoto, B, yhdistyy
yksikuningattariseen yhteis66n ja toinen muoto,
b, monikuningattariseen pesaverkostoon. Jos ku-
ningatar ei kanna b-geenimuotoa, monikuningat-
tarisen yhteison tyoldiset tappavat kuningattaren.
Toisaalta, b-varianttia kantavat kuningattaret ei-
vit pysty itsendiseen pesinmuodostukseen.

Naéin sosiaaliset muodot maaraytyvat geneet-
tisesti. Kyseinen ero 16ytyi alunperin sattumalta,
ja asianomainen geeni on sittemmin sekvensoitu.
Rakenteensa perusteella se on tunnistettavissa fe-
romonireseptoriksi eli sen tuottama proteiini on
osallisena kemiallisessa viestinndssd. Havainto
osoittaa, ettd verraten yksinkertainen muutos
kemiallisessa viestinnéssa voi johtaa kauaskan-
toisiin seurauksiin lajin biologiassa.

Geenitoiminnan ja yksilonkehityksen
sditely

Biologiassa, erityisesti genomitutkimuksessa,
on viime vuosina yleisesti alettu kdyttdd mal-
liorganismeja. Ajatuksena on, ettd selvittamal-
la perusteellisesti joidenkin eri elidtyyppeja
edustavien lajien genomi ja geenien toiminta,

voimme kdyttdd saatua tietoa hyvéksi myos
lahisukuisten lajien biologian ymmartamises-
sd. Hyonteismaailmassa mallilajina on ollut
banaanikdrpénen, ja saatua tietoa on kdytetty
hyvéksi my6s yhteiskuntahyonteisten tutki-
muksessa.

Banaanikdrpéseltd tunnetaan geeni, joka
vaikuttaa kdrpasten ravinnonhankintaan siten,
ettd geenistd esiintyy ainakin kaksi eri muo-
toa. Toinen muoto yhdistyy kdrpdsen suureen
liikkkuvuuteen ravinnon hankinnassa ja on
siten edullinen ympaéristossa, jossa ravintoa on
niukalti ja kdrpanen joutuu liikkumaan laajalti.
Toinen muoto puolestaan saa aikaan rajoitetun
liikkkumisen ja valinta suosii tdtd geenimuotoa
alueilla, joissa ravintoa on runsaasti saatavilla.
Kyseinen geeni tunnetaan nimelld foraging ja se
liittyy energia-aineenvaihduntaan.

Yhteiskuntahyonteisistd tiedetddn, ettd tyo-
laisyksildiden valilld on tydnjako ja yksilot eri-
koistuvat eri ty6tehtdviin osin idn perusteella.
Niinpd nuoret mehildiset pysyttelevit pesdn
sisdtiloissa huolehtien siivouksesta ja jalkelais-
ten hyvinvoinnista. Idn karttuessa ne siirtyvét
véahitellen ulkot6ihin ja ravinnon hankintaan.
Kun tutkittiin foraging-geenin ilmentymista eri
ikaisilla mehilaisilld, havaittiin, ettd sisatoissa
olevilla nuorilla mehiléisilld kyseinen geeni ei
lainkaan ilmennyt ja proteiinin tuotto geenissa
alkoi vasta, kun mehildiset siirtyivat ulos pesasta
ravinnon hankkijoiksi. Sama geeni vaikuttaa siis
ravinnonhankintakayttaytymiseen niin kdrpasel-
1d kuin mehildiselld, mutta yksiléiden viliset erot
madrdytyvat hyvin eri tavoin.

Mehilaiselld saddelldan geenin ilmentymista
ja siten voidaan joustavasti vaikuttaa yksiléiden
kayttaytymiseen. Banaanikarpéselld puolestaan
yksilon genotyyppi madrad kayttdytymisen
pysyvisti ja muutokset ravinnonhankintakayt-
tdytymisessd tapahtuvat hitaasti populaation
tasolla, jos valinta alkaa suosia vaihtoehtoista
geenimuotoa. Vastaava tilanne on vuorokau-
sirytmiin vaikuttavan period-geenin kohdalla.
Nuoret, sisédtdisséd olevat mehildiset ovat vuoro-
kausirytmistd riippumattomia, ja geenin aktii-
visuus kasvaa idn myo6td mehildisten siirtyessa
pesdstd ulos ja ravinnon hankintaan. Muilla
hyonteisilld yksiloiden véliset erot pohjautuvat
lahinna perinnolliseen muunteluun ja genotyyp-
pien vilisiin eroihin. Esimerkit osoittavat, miten
malliorganismitutkimusta voidaan soveltaa laji-
en biologian selvittimisessa.

Tassa yhteydessd on syytd huomauttaa, ettd
tyomehildisten, samoin kuin tydmuurahaisten-
kin, tyénjako on osin my6s perinnéllisten erojen



sadtelemd. Mehildisnaaras pariutuu normaalisti
usean, jopa usean kymmenen kuhnurin kanssa
ja varastoi siittiot myohempad kadyttod varten.
Geneettisin analyysein tyomehildisistd voidaan
siten erottaa eri tayssisarryhmat eli tydmehildiset,
jotka ovat saman kuhnurin jalkeldisid. Tallaisten
tayssisarryhmien on havaittu jakautuvan epata-
saisesti eri tyotehtaviin, mika osoittaa geneettista
taipumusta tydtehtdvien madrdytymisessa.
Ravinnonhakumatkalla mehildiset voivat ke-
ratd joko vettd, mettd tai siitepolyd. Geneettiset
analyysit ovat osoittaneet ja paikantaneet kolme
geenid, jotka oleellisesti vaikuttavat sithen, mita
tydomehildiset retkilldan kerdavat.

Nama esimerkit osoittavat ettd yhteison toi-
minta, yksildiden valinen tyonjako, voi perustua
osin geneettisiin eroihin ja osin geenitoiminnan
sadtelyyn. Naiden vaihtoehtoisten sdédtelymeka-
nismien yleisyydestd on toistaiseksi hyvin vdhan
tietoa, emmeka viela tiedd, ovatko eri evoluutio-
linjat ratkaisseet kysymyksen eri tavoin.

Edellisissd esimerkeissd kaytettiin hyvéaksi
banaanikdrpédsen genomista saatua tietoa ja
tutkimus kohdistettiin haluttuun geenin ja sen
ilmenemiseen. Toinen ldhestymistapa on tutkia
kaikkia ilmenevid geeneja siten, ettd eristetddn
soluista ldhetti-RNA ja katsotaan mitka geenit
ovat toiminnassa. Vertaamalla kahta eri kehi-
tyslinjaa, saadaan selville kehityserojen taustalla
olevat geenit. Tatd ldhestymistapaa on kaytetty
verrattaessa mehildistoukan kehittymista tyome-
hildiseksi tai kuningattareksi. Kastin méarayty-
minen tapahtuu toukan kolmen ensimmadisen
elinvuorokauden aikana ja kehitys voidaan tana
aikana ohjata uudelle uralle siirtimalla toukkaa
pienen tyoldiskennon ja erityisen kuningatar-
kennon valilla.

Eri-ikdisten toukkien geenitoimintaa selvit-
tamalla on 16ydetty geenejd, joiden aktiviteetti
eroaa tyOldiseksi ja kuningattareksi kehittyvien
toukkien vililld. On selvad, ettd kahden niin
erilaisen yksilon kehitys perustuu usean gee-
nin toimintaeroon ja kiinnostus kohdistuukin
ensisijaisesti niihin geeneihin, jotka vaikuttavat
erilaistumisen alkuvaiheessa ja saavat aikaan ke-
hityksen ajautumisen eri suuntiin. Ensimmadiset
tutkimukset ovat 16ytaneetkin pari kandidaatti-
geenid, jotka voisivat toimia tdllaisina kehityksen
suunnan ohjaajina.

Kastin méaaraytymiseen vaikuttavien geenien
tunnistus on keskeiselld sijalla, kun halutaan ym-
martdd, miten hyonteisyhteiskunnat kehittyvét.
Onhan lisddntyvan ja lisddntymattoméan kastin
esiintyminen kaikkein oleellisin niitd luonneh-
tiva piirre. Mehildinen on noussut yhteiskun-

tahyonteisten malliorganismiksi, mutta sen
genomin tutkimus on vasta alkutekijoissaan.

Tutkimusalojen yhdistdminen

Kastin maardaytyminen ja sen ohjailu tuo mei-
ddt myos takaisin sukulaisvalintaan ja niihin
geneettisiin konflikteihin, joita teoria ennustaa.
Yksi keskeisistd ja eniten tutkituista konflikteista
on kuningattaren ja tyoldisten valinen konflikti
resurssien allokoinnista uusien naaraiden ja
koiraiden tuottoon. Hieman yksinkertaistaen
kuningattaren kannalta on edullisinta panostaa
yhtd paljon naaras- kuin koirasjélkeldistenkin
tuottoon, kun taas tyt')la'isten ennustetaan suosi-
van geneettisesti ldheistd sukua olevia tayssisaria
ja siten panostavan enemmaén naarastuottoon.
Miten ne voivat sen kdytannossa tehda?

Yksi mahdollisuus on eliminoida kehittyvia
koiraita tai suosia erityisesti uusiksi kuningat-
tariksi kehittyvia sisaria. Mutta yksi mahdolli-
suus on my0s vaikuttaa kastin maaraytymiseen.
Teoria ennustaa nimittdin myos konfliktia sen
suhteen, miten kuningatar ja tytldiset panostavat
vanhan pesin ylldpitoon ja uuden sukupolven
kasvattamiseen. Kuningatar on ennusteen mu-
kaan konservatiivisempi ja haluaa sailyttdd itsen-
sd ja vanhan pesdn seuraavaan vuoteen.

Tyoldiset puolestaan ovat herkempid hyl-
kdamé&an vanhan kuningattaren ja satsaamaan
enemmaéan uuden sukupolven ja erityisesti si-
sartensa kasvattamiseen. Jos ne pystyvit vai-
kuttamaan kehittyvien toukkien kastin maardy-
tymiseen ja ohjaamaan naarastoukkia tyoldisen
kehityslinjalta kuningattaren kehityslinjalle, ne
yhdella siirrolla vaikuttavat kumpaankin kon-
fliktiin: tuottavat enemman lisddntymisyksikoi-
td ja tekevdt sukupuolten lukumaérasuhteesta
naarasvoittoisen.

Uusi genomitutkimus tuottaa tietoa mekanis-
meista, jotka sddtelevat hyonteisyhteiskuntien
kehitystd, ja tdma tieto on ldheisesti kytkoksissa
sithen sukulaisvalinnan teoriaan, joka selittaa
kehityksen suuntaviivoja ja antaa testattavia
hypoteeseja. Ndhdédkseni tdma tutkimuksen alue
tarjoaa hyvan esimerkin siitd, miten matemaatti-
nen evoluutioteoria yhdistyy uuteen genomitut-
kimukseen ja miten malliorganismitutkimuksen
tietoa voi kdyttda hyvaksi muiden lajien biologis-
ten erikoispiirteiden selvittdmisessa.
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