Saksanpaimenkoiralinjat ovat perinndllisesti erilaisia

Saksanpaimenkoira on maailman suosituin koirarotu, jolla on monia kayttotarkoituksia aina
ty0- ja harrastuskoirasta seura- ja nayttelykoiraksi. Saksanpaimenkoiran monipuolisuus tekee
rodusta kiinnostavan tutkimuskohteen kayttaytymistutkimuksiin ja herattdd samalla
mielenkiintoisia kysymyksid rodun perinndllisestd monimuotoisuudesta ja mahdollisesta
eriytymisesté eri jalostuslinjojen suhteen. Spekulaatiot ovat kohdistuneet erityisesti "néyttely-"
ja “kayttolinjoihin”. Aiemmin saksanpaimenkoirista on erotettu kokonaan omiksi roduikseen
valkoinen paimenkoira ja pitkdkarvainen saksanpaimenkoira.

Tutkimusryhmallamme on menossa erilaisia sairausgeenien tunnistamiseen liittyvia
geenitutkimushankkeita rodussa ja osana néité projekteja olemme tarkastelleet eri linjojen
valisié perinndllisid eroja. Né&iden erojen huomioiminen on tarkedd oikeiden tutkimustulosten
kannalta. Aiempien geenitutkimusten mukaan eri koirarodut poikkeavat toisistaan selvasti
enemman kuin yksik&&n ihmisvaesto keskendén. Puhdasrotuisuuden vaaliminen on eriyttanyt
tehokkaasti rodut omiksi geneettisiksi populaatioiksi. Rodun sisalla koirien perimd on usein
merkittavasti samankaltaisempi kuin rotujen valilla. Merkittdvia perinnéllisia eroja, omia
alapopulaatioita, voi kuitenkin syntya rodunkin siséan. Tdma on tavanomaista roduissa, joilla
on useita kayttotarkoituksia ja joissa suositaan sen mukaisesti kayttotarkoitusta tukevaa
linjasiitosta. Saksanpaimenkoira on tyypillisesti tallainen rotu.

Suomalaisten  saksanpaimenkoirien  perinnéllisia  eroja  selvitettiin  kolmesta  eri
saksanpaimenkoiralinjasta yhteensd 62 koirasta. Koirat jaettiin SPL ry:n jalostusasiantuntijan
maéarittelyn mukaan kolmeen erilliseen populaatioon: nayttely-, seka- ja kayttélinjaan. Koira
maéariteltiin k&yttolinjaiseksi, mikali sen viiden sukupolven sukutaulussa esiintyy tunnettuja
kéayttokoiria. Vastaavasti, jos sukutaulussa esiintyy tunnettuja néyttelykoiria, koira
maéariteltiin  ndyttelylinjaiseksi. Mikali sukutaulussa esiintyy molempia linjoja, koira
maéariteltiin sekalinjaiseksi.

Kaikkien 62 koiran perimat analysoitiin 172 000 eri periménkohdasta perinndllisen vaihtelun
mittaamiseksi  (alleelifrekvenssien mittaaminen). Perimdnanalyysistd saadun tiedon
perusteella  yksiloiden  keskindistd geneettistda  samankaltaisuutta  verrattiin  nk.
samankaltaisuusmatriisin avulla. ~ Analyysin tulokset on esitetty kuvassa 1. Kuvassa
samankaltaisuutta Kkuvataan etdisyyksind. Jokainen piste kuvaa yhtd koiraa, ja mita
laheisempédd sukua koirat ovat toisilleen, sitd lahempand pisteet ovat toisiaan. Tulosten
perusteella nayttely- ja kayttolinjan koirat poikkeavat perinndllisesti selvésti toisistaan
ja "Klusteroituvat” kuvassa omiksi ryhmikseen. Sekalinjan koirat osuvat ndiden linjojen véliin
painottuen kuitenkin enemman kayttdlinjaan. Kuvassa yksi oletettu nayttely- ja yksi
kéayttolinjan koira menee vastakkaiseen ryhmdaan ja tdmd saattaa johtua sukutaustan
virheellisestd méarittelystd. Sekalinjan koirista useimmat asettuvat lahelle kayttokoiria eli
niiden perimét “muistuttavat” toisiaan. Perimanlaajuinen analyysi osoittaa, ettd eri linjoista
valitut koirat poikkeavat periméltd&n selvasti toisistaan.
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Kuva 1. Saksanpaimenkoirapopulaation perinndlliset erot. Sukutaulujen ja kayttotarkoituksen
mukaisesti kolmesta eri linjasta valittiin yhteensd 62 saksanpaimenkoiraa perimanlaajuiseen
analyysiin mahdollisten perinnéllisten erojen havaitsemiseksi. Tulokset osoittavat kuinka nayttely-
(punaiset pisteet) ja kayttolinjan (siniset pisteet) koirat eroavat periméltddn selvasti toisistaan.
Sekalinjan (mustat pisteet) koirat asettuvat linjojen véliin painottuen kuitenkin enemmaén kéyttélinjan
koiriin.

Samankaltaisuusanalyysin jalkeen rakensimme seuraavaksi perimanlaajuisen markkeritiedon
ja populaatiojaon perusteella ennusteen, joka ilmaisee jokaiselle koiralle perinnéllisen
todennékdisyyden kuulua tiettyyn populaatioon. Taman analyysin tulokset on esitetty
kuvassa 2. Tulokset olivat jalleen yllattdvéan selvid — kaikki nayttelylinjaan ilmoitetut koirat
kuuluivat selvésti nayttelylinjaan. Sekalinjan ja kayttOlinjan koirat jakoivat kesken&&n
todennédkoisyyksida, mutta sielldkin jako oli suhteellisen selvd (Kuva 2). Tuloksista voi

paatelld, ettd nayttelylinjan koirat ovat selvésti eriytyneet omaan populaatioon. Kaytto- ja
sekalinjaisissa todennakdisyydet vaihtelevat ja heijastelevat todellista ”sekoittumisastetta”.

Jatkossa analyysid on mahdollista vieda vield pidemmalle ja hakea tarkemmin ne geenialueet,
missé populaatiot eroavat kaikista selvimmin toisistaan ja laskea niiden perusteella erilaisia
suureita, jotka kertovat kuinka paljon populaatiot ovat eriytyneet toisistaan. Jako on kuitenkin
linjojen suhteen t&ssdkin tutkimuksessa selva ja tdman otoksen perusteella voimme n&hda
selvad populaatioiden valista geneettisté eriytymistd. Periman analyysistd saamamme tulokset
vahvistavat epdilyt rodun siséisestd jaosta myods periman mukaan nayttely- ja kayttolinjaan.



Tama on myos linjassa eri linjojen poikkeavan ulkoasun ja kayttdytymisen suhteen.
Kéyttolinjaisia jalostetaan mielelldan toisen kayttolinjaisen kanssa.

Kuva 2. Saksanpaimenkoirien todenndkdisyys kuulua sille ennustettuun linjaan. Yhteensd 62
saksanpaimenkoiran naytteet tutkittiin periménlaajuisessa analyysissa (~172 000 markkeria) ja tdméan
tiedon ja aiemman populaatiojaon (kuva 1) perusteella laadittiin ennuste, milla todennakoisyydell
koira wvoi kuulua johonkin annetuista kolmesta linjasta. Jokaiselle koiralle on kuvassa
oma ’pystypalkki’ ja todenndkoisyydet (0-1) on merkitty palkkeihin eri véreilld linjan mukaisesti.
Geenidatan perusteella kaikki ndyttelylinjankoirat ennustettiin oikein (vihreat palkit, todenndkdisyys 1
= 100%). Kaytto- ja sekalinjaisilla todenndkdisyydet vaihtelevat sekoituksen” mukaisesti.

Tama pienelld aineistolla tehty tutkimus avaa mielenkiintoisia tutkimusmahdollisuuksia
saksanpaimenkoiralinjoissa.  Rodun  perinndllinen  eriytyminen  ulkoasultaan  ja



oppimiskyvyissd ja luonteenominaisuuksissa on eroja jotka selittyvat osin niiden periman
eroista. Erityinen kiinnostuksemme jatkotutkimuksissa onkin selvittdéd voitaisiinko hyvista
kayttolinjan koirista tunnistaa tarkemmin vield "huippukoirat” periman analyysin perusteella.
Onnistuessaan sellainen tyokalu auttaisi valitsemaan periméltddn parhaan potentiaalin
omaavia nuoria koiria palveluskoirakoulutukseen. Testi saattaisi auttaa tunnistamaan koiria
jalostukseen kotimaisen populaation lisdksi myds ulkomaisista saksanpaimenkoirista, mik&
voisi olla yleisen monimuotoisuuden lisdédmisen kannalta positiivinen asia. Selvitimme
jatkotutkimusmahdollisuuksia testin kehittamiseksi rotujarjeston ja eri
palveluskoirajérjestdjen kanssa. Tutkimushan vaatii naytteiden lisdksi mittareita ja
luotettavaa tietoa koirien ominaisuuksista.

Tutkimusryhmé Kkiittdd kaikkia niitd reilua tuhatta koiriensa kanssa geenitutkimuksessa
mukana olleita omistajia, kasvattajia ja rotujarjeston yhteyshenkiloité tutkimuksen tukena.
IIman teidan apuanne tutkimus ei etene.
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