Selvennyksia saksanpaimenkoirarodun perinndélliseen eriytymiseen

Lyhyt tutkimusraporttimme saksanpaimenkoiralinjojen perinndllisestd eriytymisestd on
herattdnyt kovasti kiinnostusta, keskustelua ja my0s kysymyksid eri foorumeissa.
Tervehenkinen kritiikki tutkimuksen aineistoa, metodeja, analyysejé ja johtopaatoksia kohtaan
on tervetullutta ja osa tutkijoiden arkea. Olemmekin laatineet vastauksia ja tarkennuksia
keskeisiin tutkimusta ja tutkimusraporttia koskeviin kysymyksiin.

Miksi tutkimusraportti laadittiin?

L&hes vuosi sitten (elokuu/2011) silloinen SPL jalostustoimikunta esitti tutkimusryhmélle
kysymyksen nayttely- ja kayttélinjojen mahdollisesta perinndllisestd eriytymisesta:
muodostavatko linjat omat geenivarantonsa ja ne ovatko ne ndin vahitellen eriytyneet
jalostuksen tuloksena omiksi linjoikseen.

Meilld on tutkimusryhméssa aktiivisesti k&ynnissd useita eri rotuja koskevia
tutkimusprojekteja. Projekteissa selvitimme erilaisten ominaisuuksien ja sairauksien taustalla
olevia geenejd. Geenien tunnistamista varten Kkoirien perimd analysoidaan nk. ’perimén
laajuisella analyysilld’, jossa jokaisen koiran perimé testataan ~173 000 eri kohdasta. Tast&
analyysistd saatua ’periménkuvaa’ verrataan sitten tapausten (esim. sairas, tai tietyn
ominaisuuden omaava) ja verrokkien vélilld geenien paikantamiseksi. Osana tatd analyysié
néemme myos samalla tutkittavan populaation (rodun) rakenteen. Lé&hisukulaisten perima
muistuttaa keskimaarin enemman toisiaan kuin kaukaisempien sukulaisten. Tama voidaan
havainnollistaa raportissakin esittamallamme klusterikuvalla (kuva 1). Koirat, joiden perimat
muistuttavat (samankaltaiset alleelifrekvenssit) toisiaan asettuvat kuvassa lahemmaksi toisiaan.

Tautigeenien tunnistamisessa on erittdin tarkedd tietdd myos tutkimuspopulaation siséinen
rakenne, koska silla on suuria vaikutuksia  tutkimusasetelmaan ja  tulosten
analysointimetodeihin vé&rien positiivisten tulosten valttdmiseksi. Tutkimusraportissa esitelty
populaatiorakenne saksanpaimenkoirille on syntynyt osana tallaista geenitutkimusprojektia ja
projektin  yhteydessd saatu tietoa on hyddynnetty vastaamaan jalostustoimikunnan
kysymykseen.

Vaikka varsinaisten sairausgeenien l6ytdminen on usein padasiallinen tavoitteemme, on hyva,
ettd voimme tutkimustemme kautta tarjota vastauksia myds muihin mahdollisiin rotua
koskeviin kiinnostaviin kysymyksiin. Taytyy muistaa, ettd ilman koiran omistajien, kasvattajien
ja rotujérjestdjen vapaaehtoista tukea ja ponnisteluita naytteiden ker&d&miseksi, ylipaataan
mikaan geenitutkimus ei olisi mahdollista.

Onko tutkimus tieteellisesti pateva?

Tutkimuslaboratoriomme on kansainvalisesti tunnustettu ja palkittu ja kaytdmme vain
kansainvéliselle tasolle riittavia tutkimus- ja analyysimenetelmid. Vaikka saksanpaimenkoirien
linjojen geneettinen eriytyminen on tdrked asia kasvattajien ja rodun harrastajien piirissa,
populaation eriytyminen alapopulaatioihin voimakkaan suuntaavan valinnan seurauksena ei ole
kuitenkaan tieteellisesti uusi asia, eikd sinalladn kovinkaan merkityksellinen 16ydos
tieteelliseltd kannalta (esim. koirat: Chang et al 2010). Tutkimuksessa kaytetystd metodiikasta
kertovaa tieteellista Kirjallisuutta 10ytyy paljon, ja voimme valittéda teille artikkeleita mikéli
haluatte perehtya niihin paremmin.

Tutkimusraportissa esitelty linjojen eriytymistd késitteleva julkaisu ei olisi tieteellisesti
riittdvan uusi tai kiinnostava, jotta sitd kannattaisi edes tarjota kansainvaliselle tiedelehdelle ja



siten vertaisarviointiin. Tand péivana populaatiorakennetta koskevat asiat julkaistaan yleensa
osana isompaa tutkimuskokonaisuutta. Ta&mén vuoksi paddyimme télla kertaa lyhyempéa
tutkimusraporttiin SPL:lle.

Koska raportti oli suunnattu koiraharrastajille, eika tieteelliseen artikkelisarjaan, on se
kirjoitettu mahdollisimman selkeésti, jattdméalla tarkemmat metodi- ja analyysikuvaukset pois.
Tama ei kuitenkaan milld&dn tavoin kumoa tutkimuksen tieteellistda arvoa. Koska rotujen
rakennetta koskeva aihepiiri Kkiinnostaa koiravdked, suunnittelemme laajemman ja
perusteellisemman artikkelin Kirjoittamista esim. Koiramme-lehteen eri rotujen esimerkein.

Pieni otoskoko?

Tutkimusraportissa esitetty aineisto koostuu Koirista, jotka ovat olleet mukana meneilldan
olevissa saksanpaimenkoiraa koskevissa tutkimuksissa. Aineistoa ei keradtty nimenomaisesti
tatd analyysia varten. Vaikka tutkimusaineiston koko ei ollutkaan erityisen suuri, tulokset
osoittavat kaytto- ja nayttelylinjojen selvan eriytymisen. Pieni otoskoko téssa tapauksessa
vieldpd vahvistaa tulosta eriytymisestd. Suurin osa koirista on lahtdisin eri kasvattajilta niin
naytto- ja kuin kayttolinjoissa, ja siten aineisto on pienuudessaankin jo nyt suhteellisen kattava.

Odotamme uusia tuloksia lonkkavikaprojektista suomalaisilla saksanpaimenkoirilla l1&hiaikoina
ja niilld voidaan tdydent& aiempaa tutkimusta. Suunnittelemme myds suurempaa reilun 500
sakanpaimenkoiran analysointia Suomesta ja Saksasta syksyn aikana ja se havainnollistaisi
mahdollisia maiden vélisia eroja populaatiorakenteessa.

Mikali, rotuyhdistykset haluavat vielda suurempaa populaatiorakenteen tutkimusta,
tutkimusrynmédmme on valmis analysoimaan rotuyhdistyksen kustannuksella lisdd koiria
tarkemman populaatiogeneettisen ja monimuotoisuus analyysin suorittamiseksi. Varsinainen
kiinnostuksemme jatkotutkimuksissa on selvittdé voitaisiinko hyvista kaytto- tai nayttelylinjan
koirista tunnistaa tarkemmin vield “huippukoirat” perimén analyysin perusteella. T&han
jatkotutkimukseen tarvitsemme kuitenkin tiivista yhteistyotd SPL:n ja SAKU:n asiantuntijoiden
kanssa.

Miten koirat on valittu tutkimukseen?

Koirat on valittu alun perin meneilld&n oleviin tutkimusprojekteihin, ko projektin kriteereiden
SPL:n silloinen jalostustoimikunnan jasen Keijo Kodis. Linjajaottelun on tarkistanut myo6s
SPL:n Juha Puurunen. Koira maériteltiin kayttolinjaiseksi, mikali sen viiden sukupolven
sukutaulussa esiintyy tunnettuja kéyttokoiria. Vastaavasti, jos sukutaulussa esiintyy tunnettuja
nayttelykoiria, koira maéariteltiin nayttelylinjaiseksi. Mikali sukutaulussa esiintyy molempia
linjoja, koira médriteltiin sekalinjaiseksi. Sekalinjan maéarittdminen on haastavampaa, mika
nékyy raportin kuvassakin: sekalinjan koirat sijoittuvat loogisesti nayttely- ja kayttolinjan
valiin. Tutkimuksen mukaan linjojen maarittdminen sukutaulujen avulla osui niin sanotusti
”nappiin”.

Onko aineisto valikoitunut jonkun kasvattajan koiriin?

Tutkimusaineistossamme sek& kaytto- ettd nayttdlinjoissa koirat tulevat padsaantdisesti eri
kasvattajilta: nayttelylinjassa 14/17:sta koirasta ja ké&yttolinjassa 26/30:std koirasta. Taten
aineisto ei ole keskittynyt tietyn kasvattajan tai kasvattajajoukon koiraan, vaan on suhteellisen
kattava otos populaatiosta.

Miksi koirien nimid ei voi antaa julkisuuteen?



Tutkimusryhmamme késittelee tutkimukseen annettuja koiran ja omistajan tietoja ehdottoman
luottamuksellisesti, emmeka lahde erikseen missddn tutkimusraportissa yksiléimaan ja
nimedmadan koiria. Tamd on hyvan tutkimusetiikan mukaista niin  ihmis-  kuin
koiratutkimuksessakin. Keijo Kodiksen maarittelyn lisdksi SPL nykyinen jalostusvastaava Juha
Puurunen on néhnyt lista niistd 60 koirasta, jotka eivat ole kieltdneet tiedon antamista
rotujarjestolle. Tatd kysytddn erikseen omistajalta verindytelomakkeessa, joka taytetaan
verindytteen luovutuksen yhteydessa.

Perustuvatko paatelmat oikeasti tuloksiin ja antaako ké&ytetty menetelm& valideja
tuloksia?

Olemme  ké&yttaneet tutkimuksessa menetelmid, jotka ovat vyleisesti  kéytdssé
maailmanlaajuisesti populaatiogeneettisessd tutkimuksessa. Jokaisen koiran perima on
analysoitu kokoperiménlaajuisella analyysilld (Illuminan HD Canine SNP Chip 173K).
Kyseisestd metodia on kaytetty mm. eri rotujen geneettista etéisyytta tutkivissa artikkeleissa
(mm. Boyko et al. 2010, von Holdt et al. 2010).

Huomionarvoista on myos se, ettd populaatiogeneettisissa tutkimuksissa harvoin pééastaan yhta
suureen markkeriméaradn kuin mitd kaytimme tutkimuksessamme (~173 000 markkeria).
Monet eldin- ja kasvipopulaatioiden samankaltaisuutta tai geneettistd monimuotoisuutta
késittelevat tutkimukset on tehty jopa muutamalla tai muutamalla kymmenelld (3-40)
markkerilla (Eckert et al. 2008). Kayttamamme DNA-tutkimusmetodi on siis erittain luotettava.
Varsinaiset datan analyysit on tehty R-ohjelmistoon kuuluvilla assosiaatioanalyysi- ja
populaatiogenetiikkastatistiikkapaketeilla GenABEL (Aulchenko et al. 2007) ja pegas (Paradis
2009). Niihin liittyvistd laskennallisista kaavoista saa lisatietoa kyseisté viitteista.

Mika on tulosten merkitys jalostuksellisesti?

Tutkimuksemme  osoittaa, ettd saksanpaimenkoiran geneettisessd rakenteessa on
tunnistettavissa kaksi alapopulaatiota. Rodussa on tehty suuntaavaa valintaa, jonka seurauksena
on syntynyt kaksi perinnoéllisesti eroavaa linjaa. Alapopulaatiot muodostuvat suhteellisen
nopeasti voimakkaan suuntaavan valinnan seurauksena, mutta ne voidaan myods purkaa
sekoittamalla kaksi populaatiota, mikali niin halutaan.

Populaatiogeneettisesti rodun jakautuminen kahteen linjaan vahentdd my0s geneettista
muuntelua linjojen sisalld. Yksittdisesséa linjassa on vdhemman vaihtelua kuin rodussa
kokonaisuutena. Linjojen yhdistdminen tai sekoittaminen voisi lisdtd molempien linjojen
perinndllistd muuntelua (yhdistynyt geenivaranto). Yleiselld tasolla geneettisen muuntelun
vaheneminen saattaa mm. lisatd sairauksien maaréé ja heikent&a rodun elinvoimaa, miké nakyy
esimerkiksi pienentyneissd pentuemaarissa. Tutkimuksessa ei ole kuitenkaan méaéritelty
tarkemmin monimuotoisuuden maaréé rodussa tai linjojen valill4 eik& se ota kantaa ovatko ne
riittavalla tasolla tdmén péivan koirissa. Yleisesti monimuotoisuuden vaaliminen on kuitenkin
suositeltava jalostuksellinen tavoite terveiden ja elinvoimaisen rodun séilyttdmiseksi.

Kahden eri linjan jalostaminen lienee rotujérjest6ltd ja kasvattajilta aikoinaan tietoinen paatos.
On ollut tarve erityyppisille saksanpaimenkoirille ja on suosittu yhdistelmid, jotka ovat
tuottaneet haluttuja ominaisuuksia koiriin. N&ihin ominaisuuksiin vaikuttavat myos geenit ja
samalla eri linjoihin on ”rikastunut” erilaisia geenejd. Tama antaa tutkijoille mahdollisuuden
eritelld yksittdisten ominaisuuksia koirien molemmista linjoista ja linjojen sisélta ja selvitella
tarkemmin millaisia geeneja erilaisten ominaisuuksien taustalta voisi 10ytya riittdvan isolla
aineistolla. Tallaista geenitietoa voisi mahdollisesti hyddynt&d tarkemmin erilaisten koirien
jalostamisessa tulevaisuudessa.



Miké& merkitys talla tuloksella on?
Rodussa on tunnistettavissa DNA-tasolla kaksi alapopulaatiota, nadyttely- ja kayttolinja.
Havaintomme jalostuksellinen merkitys on selitetty ylla.

Kertooko raportti saksanpaimenkoirien kayttdominaisuuksista?
Tutkimustulokset eivét kerro mitd&n saksanpaimenkoirien kayttbominaisuuksista.

Miten maaritellaan hyva kayttbominaisuus?

Mikali tutkimuksellisesti halutaan porautua syvemmaélle k&yttdominaisuuksien genetiikkaan,
pitdd ne ensin madritella ja 10ytda objektiiviset tavat niiden periytyvyyden arvioimiseksi ja
ylipdatddn mittaamiseksi. Ominaisuuksien madritteleminen on haastava tehtava, ja siihen
tarvitaan niin tutkijoiden kuin rodun kokeneiden kayttdominaisuuksien asiantuntijoiden suurta
panosta. Kayttbominaisuudet koostuvat monesta persoonallisuuskomponentista ja niita
maarittavat useat geenit. Monigeenisten ominaisuuksien loytdmisestakin tutkimusryhmallamme
on kokemusta (Wilbe et al. 2009).
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