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Metsien terveys nyt ja tulevaisuudessa

(Englanninkielisen alkuperéistekstin kddnnos: Pekka Nygren, kddnnoksen tarkistus: Jarkko Hantula)

Metsépuut ovat tarkeitd paitsi ilmastonmuutoksen vaikutusten lieventdmisessd myds suuren ekolo-
gisen ja taloudellisen arvonsa takia. Metsédpuut ovat yhti lailla tirkeita vaihtoehtoisena bioenergian
lahteend, ja niilld on tirked rooli seké saastumisen vihentdmisessi ettd luonnon monimuotoisuuden
ylldpidossa. Metsépuista saatava puutavara ja siihen liittyvét tuotteet ovat merkittévié tuloléhteité
monille maailman maille. Puutavaran ja metsdntuotteiden kysynnén odotetaan jatkavan kasvuaan
ennustettavissa olevassa tulevaisuudessa. Puutuotteiden kestiavin tarjonnan tairkeimmat uhat ovat
epasuotuisa ilmasto, hyonteiset ja kasvitaudit. Vaikka metsdpuiden kanssa eldvilld mikrobeilla on
tirked rooli puiden terveyden edistdmisessd, siten ettd ne vahvistavat puiden elinkelpoisuutta ja
tuotosta, osa mikrobeista aiheuttaa vakavia kasvitauteja. Viimeisen sadan vuoden aikana on havaittu
merkittdvid puiden patogeenisid infektioita kuten kastanjansurmaa (Cryphonectria parasitica
(Murrill) MLE. Barr), hollanninjalavatautia (Ophiostoma Syd. & P.Syd spp.), tammen versopol-
tetta (Phytophthora ramorum Werres, De Cock & Man in ‘t Veld) ja viime aikoina saarnensurmaa
(Hymenoscyphus fraxineus (T. Kowalski) Baral, Queloz & Hosoya). Vuosien kuluessa metsa-
patologit ovat edistyneet merkittdvisti useiden vaikeiden tautien torjunnassa.

Huolimatta kaikista ponnistuksista puiden tautien levidmisen kontrolloimiseksi, metsitauteja
aiheuttavat vieras- ja tulokaslajit muodostavat edelleen uhan puutuotteiden kestivélle tarjonnalle.
Nykyisin tarve kasvattaa ja suojella uusiutuvien materiaalien ja bioenergian raaka-aineita sekéd
ylldpitdd puuaineen laatua yhdessd uusien puuperidisten biotuotteiden kasvavan kysynnin kanssa
muodostavat merkittdvid haasteita metsien ja puiden terveyden bioteknologiselle tutkimus- ja
kehitystydlle. Suomessa yksittdinen tiarked patogeeni, juurikddpa (Heterobasidion annosum s.l.),
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Kuva 1. Juurikddvan (Heterobasidion annosum s.1.) itibema.

aiheuttaa havupuiden vaikean tyvilahotaudin (Kuva 1). Noin 15 % hakkuissa kaadetuista kuusista
(Picea abies (L.) H. Karst.) on osin lahonneita ja taloudellisesti vihdarvoisia timén patogeenin
takia (Kuva 2). Juurikddpdinfektiot aiheuttavat Suomessa vuosittain noin 50 miljoonan euron
tulonmenetykset ja koko Euroopassa arviolta 800 miljoonan euron tappiot. Sieni esiintyy kaik-
kialla pohjoisen pallonpuoliskon havumetsissé. Se on ollut vuosia laajan tutkimuksen kohteena.

Kuva 2. A-B: Juurikdévin (Heterobasidion annosum s.1.) lahottamaa puuainetta ja C: terve puu.
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Kuva 3. Kaavio juurikdavén (Heterobasidion annosum s.l.) levidmisesté luon-
nonmetsdssd. [tiot putoavat dskettdin kaadettujen puiden kannoille, jonka jal-
keen ne itdvit ja kehittyvit tartuttavaksi rihmastoksi, joka tunkeutuu ja valtaa
kannon. Tartunnan saaneesta kannosta ne levidvit edelleen terveisiin lahipuihin
juuriyhteyksien kautta.

Juurikddvén tiedetddn levidvén itidemistd ilmateitse kulkeutuvien itididen laskeutuessa
tuoreille kantopinnoille. Kuusella, jolla sieni on Suomessa yleinen, itidemét kasvavat pédosin
juurten alapinnoille, josta ne tulevat esiin ainoastaan puiden kaatuessa juuripaakun kanssa myrs-
kyissé. Tuoreella kantopinnalla rihmastot kasvavat itidistd alas kantoon ja juuriin ja siirtyvét
juuriyhteyksien kautta edelleen 1ahelld oleviin terveisiin puihin (Kuva 3). Itiot levidvéit pddosin
lampimaén kesdaikaan, ja siksi hakkuut on parasta tehda talvisin.

Péadstyddn puun sisddn juurikddpa pystyy kdyttdmidn hyvikseen kaikkia kolmea puu-
aineen rakenneosaa: ligniinid, selluloosaa ja hemiselluloosaa. Sieni hajottaa suuret ligniini- ja
selluloosamolekyylit, minké seurauksena rungon ja juuriston rakenteellinen kestdvyys heikkenee
ja puunrunko voi murtua melko maltillisissakin tuulissa. Selluloosan hajoaminen vihentdd puun
arvoa selluloosa- ja paperitehtailla. Hemiselluloosa on tdrked kemianteollisuuden raaka-aine —
esimerkiksi makeutusaineiden ja 6ljynjalostuksessa kéytettavin furfuraalin tuotannossa — joten
my0s sen hajoaminen vdhentdd puun teollista arvoa. Ndiden juurikddvin kielteisten vaikutusten
takia havupuiden raaka-ainearvo alenee sahatavarasta, paperista ja kemikaaleista polttopuuksi.
Suomessa kéytetddn ureaa taudin kemialliseen ja harmaaorvakkasientd (Phlebiopsis gigantea (Fr.)
Jiilich) biologiseen torjuntaan. Valitettavasti juurikddpéinfektiota vastaan ei ole olemassa 100 %
turvallista keinoa. Siksi uusia bioteknologian menetelmii tarvitaan taudin taltuttamiseksi.

Havupuun ja juurikddvén vilisen isdntd—taudinaiheuttajasuhteen kanssa tyoskenteleva tut-
kija kohtaa hankalia haasteita. Suuren kokonsa ja pitkdn elinkaarensa takia aikuiset havupuut
eivit yleensdkiin sovellu yksinkertaisin laboratoriomenetelmin tutkittaviksi. Puiden suuren koon
takia tutkimusalueen ymparistod on vaikea kontrolloida. Havupuiden patobiologian tutkimukselle
ei myOskédidn ole olemassa sopivia mallisysteemejd kuten maatalouskasveille (esim. Aradopsis
thaliana (L.) Heynh.). Juurikdavasti ei myoOskdin tunneta yhtéédn sellaista kantaa, jolla ei olisi
taudinaiheuttamiskykyé. Téll4 hetkelld DNA:n siirtiminen juurikddpéddn on erittdin tydintensiivista
ja geneettisesti muokattujen kantojen eloonjdéinti on vihéisti ja satunnaista, miki tekee geenien
toiminnalliseen poistamiseen perustuvat tutkimukset hankaliksi. Yhdelldkdan Pinaceae-heimon
havupuulajilla ei tunneta juurikddvélle tiysin vastustuskykyistd genotyyppid. Puut aiheuttavat
lisdhaasteita kokonsa, pitkén elinkaarensa, pitkien tautijaksojen, suuren genomin ja mutanttilinjojen
puutteen takia.
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Juurikddvén ja muiden puutautien tutkimuksen haasteellisuudesta huolimatta on olemassa
joitakin menestystarinoita ja uusia edistysaskeleita. Hyva esimerkki on kastanjansurman torjunta
hypovirulentin Cryphonectria parasitica -isolaatin avulla, jolla on symbionttinen sienivirus. Myos
muuntogeenisen Amerikan kastanjan (Castanea dentata (Marshall) Borkh.), jolla on oksalaatin
hapetusgeeni, on osoitettu olevan vastustuskykyinen kastanjansurmalle. Biologista torjuntaa on
kaytetty myods muiden metsédpuiden tautien hallintaan. Hollanninjalavatautia on kontrolloitu
injektoimalla Verticillium albo-atrum Reinke & Berthold -lakastesienen kantaa WCS850 (kauppa-
nimend DutchTrig) puiden putkiloihin. My&s havupuiden tyvilahoa on torjuttu biologisesti Rotstop-
harmaaorvakkavalmisteen avulla.

Kuusen juurikddviankestdvyyden on oletettu olevan monien geenien (kvantitatiivisesti eli
polygeenisesti) ohjauksessa, koska se on nekrotrofinen taudinaiheuttaja. Kvantitatiivinen vastus-
tuskyky tarkoittaa epitdydellistd fenotyyppistd vastustuskykyi, joka voi johtua useiden samaan
ominaisuuteen vaikuttavien geenien vaihtelusta. Kvantitatiivisen vastustuskyvyn tiedetdén olevan
kestdvad. Vastaavasti kvalitatiivinen eli tiydellinen vastustuskyky on yhden geenin ohjaama ja sita
havaitaan yleensi biotrofisia patogeeneji vastaan.

Aiemmassa tutkimuksessamme kuusi- ja manty-yksiloiden (Pinus sylvestris L.) taudin- ja
lahoamisen vastustuskyvysséa havaittiin laajoja geneettisii eroja, joita selitti vaihtelu esimerkiksi
fenoleiden ja terpeenien kokonaismiérdssa sekd useiden flavonoidien biosynteesituotteita (esim.
kateenit) koodaavien fenyylipropanoidireitin geenien lisddntynyt transkriptio. Alustavissa tutki-
muksissamme on tunnistettu myds uusia ménnyn antimikrobiaalisia peptidejd (Sp-AMP), joilla
on vahva juurikddvén itididen itdmisté ja kasvamista estdva vaikutus. Tdma on tirked edistysaskel
taistelussa tdtd patogeenid vastaan. Loydetty Sp-AMP-peptidi on nimetty PR-19:ksi ja se edustaa
uutta antimikrobisten proteiinien ryhméaa. Toinen mielenkiintoinen havainto laboratoriossamme
on, ettd muuntogeeninen tupakka (7abacum nicotianum Berchtold & Opiz.), jolla on toimiva
Sp-AMP, on vastustuskykyinen Botrytis cinerea -harmaahomesienelle. Toiset tutkimusryhmét ovat
raportoineet tutkimuksia mykovirusten kaytosta juurikddvén torjunnassa.

Kamppailussa metsépuiden tauteja vastaan odotetaan uusia edistysaskeleista, jotka perus-
tuvat bioteknologisen tiedon ja tyokalujen seké ldheisten tieteenalojen, kuten puiden genetiikan,
genomiikan, genomisen valinnan ja resistenssijalostuksen hyodyntdmiseen. Globaali ympériston- ja
ilmastonmuutos seké tulokas- ja vierasperdiset tuhohyonteiset ja patogeenit aiheuttavat painetta
lisétd jalostustydhon uusia tavoitteita, kuten tautien vastustuskyvyn. Siten puiden kestdvyyttd
ilmastonmuutosta ja kuivuutta vastaan ja vastustuskykya hyonteisille ja patogeeneille ei voi jéttaa
huomiotta.

Perinteinen puiden jalostustyd vaatii aikaa ja resursseja, koska jalostussykli voi olla vuosi-
kymmenten pituinen. Jalostustyon nopeuttamiseksi on puiden fenotyyppien arviointi ja valinta
tehtdva mahdollisimman varhaisessa vaiheessa. Siksi tarvitaan tutkimusta puiden eloonjddamiseen ja
kasvuun sekd uusien tautien vastustuskykyyn vaikuttavien ominaisuuksien valisten korrelaatioiden
tunnistamiseksi, jotta ne voidaan ottaa mukaan jalostustyohon. Tama parantaisi taimien geno-
misen valinnan kdyttomahdollisuuksia, ja sitd kautta jalostussyklid voitaisiin nopeuttaa ja vihentaa
jélkeldiskokeita. Uudet tekniset edistysaskeleet ovat merkittidvisti nopeuttaneet metsdpuiden
jalostettujen genomiresurssien saatavuutta, miké edesauttaa genomisten ennusteiden tekoa suuri-
genomisista havupuista kuten kuusista ja ménnyisti. Nailld uusilla metsédpuiden bioteknologian
ja jalostuksen edistysaskeleilla voi olla merkittivé rooli vastattaessa metséteollisuuden tulevai-
suuden haasteisiin varmistamalla pitkén ajan kestévyys ja vastustuskyky bioottisille ja abioottisille
stressitekijoille.

Bioteknologian viimeaikaiset edistysaskeleet tarjoavat mahdollisuuksia kayttdd hyvéksi
genomisia tyokaluja juurikdévian ja muihin metsépuiden taudinaiheuttajien tutkimukseen. Tdma
edistdd merkittavasti kykya torjua levidvié ja uusia tuhohyonteisié ja tauteja. Genomiikka edesauttaa
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Koko genomin assosiaatiotutkimus ja genomiset
valintatydkalut resistenssijalostukseen
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Kuva 4. Kaavakuva puiden juurikddpdinfektion vastustuskykyyn tai herkkyyteen liittyvien
geenimarkkerien tunnistamisesta.

tunnistamaan elintérkeitd puuaineen ominaisuuksia, jotka vaikuttavat esimerkiksi tautien vastus-
tuskykyyn (Kuva 4). Niité ei yleensé oteta huomioon perinteisessé jalostustyossi. Koko genomin
assosiaatiotutkimus (Genome wide association study, GWAS) helpottaa yhden nukleotidin poly-
morfismien (single nucleotide ploymorphism, SNP) etsintéd genomeista. Ne auttavat [ytdméaan
tautiherkkyyteen ja vastustuskykyyn liittyvdd vaihtelua. Geneettisid ominaisuuksia, jotka ovat
yleisempid vastustuskykyisissd kuin tautiherkissi puiden genotyypeissd, pidetidén assosioituneina.
Genomiset valintatydkalut ja niihin liittyvit tilastomallit helpottavat edelleen geenitunnisteiden ja
fenotyyppien tehokasta havaitsemista. Genomisen valinnan tai ennustamisen hyviksikédyton voi
odottaa johtavan lyhentyvddn jalostussykliin seké lisddntyvdin ja tehokkaaseen valintatulosten
16ytymiseen.

Johtopaétoksend voidaan todeta, ettéd kemialliset ja biologiset torjuntakeinot ovat lyhytaikai-
sia tapoja kamppailla puiden infektioita ja tauteja vastaan. Pitkdaikainen, kestidva vastustuskyky
saavutetaan vain genetiikan avulla.

Kirjallisuutta

Asiegbu F.O., Adomas A., Stenlid J. (2005). Conifer root and butt rot caused by Heterobasidion
annosum (Fr.) Bref. s.1.. Molecular Plant Pathology 6(4): 395—409. https://doi.org/10.1111/
j-1364-3703.2005.00295 x.

Canadell J.G., Raupach M.R. (2008). Managing forests for climate change mitigation. Science
320(5882): 1456—-1457. https://doi.org/10.1126/science.1155458.

Gauthier S., Bernier P., Kuuluvainen T., Shvidenko A.Z., Schepaschenko D.G. (2015). Boreal
forest health and global change. Science 349(6250): 819-822. https://doi.org/10.1126/sci-
ence.aaa9092.

Haapanen M., Hynynen J., Kilpeldinen M.L. (2016). Realised and projected gains in growth, quality
and simulated yield of genetically improved Scots pine in southern Finland. European Journal


https://doi.org/10.1111/j.1364-3703.2005.00295.x
https://doi.org/10.1111/j.1364-3703.2005.00295.x
https://doi.org/10.1126/science.1155458
https://doi.org/10.1126/science.aaa9092
https://doi.org/10.1126/science.aaa9092

Metsatieteen aikakauskirja 2020-10495 - Tieteen tori - Asiegbu F.O. - Metsapuiden terveyden suojelu: biotekno...

of Forest Research 135: 997-10009. https://doi.org/10.1007/s10342-016-0989-0.

Isik F. (2014). Genomic selection in forest tree breeding: the concept and an outlook to the future.
New Forests 45: 379-401. https://doi.org/10.1007/s11056-014-9422-7.

Kashif M., Jurvansuu J., Vainio E.J., Hantula J. (2019). Alphapartitiviruses of Heterobasidion
wood decay fungi affect each other’s transmission and host growth. Frontiers in Cellular and
Infection Microbiology 9 article 64. https://doi.org/10.3389/fcimb.2019.00064.

Kovalchuk A., Kerio S., Jaber E., Oghenekaro A., Raffaello T., Asiegbu F.O. (2013). Antimi-
crobial defences and resistance of forest trees: challenges and perspectives in a genomic
era. Annual Review of Phytopathology 51: 221-244. https://doi.org/10.1146/annurev-
phyto-082712-102307.

Kovalchuk A., Zeng Z., Ghimire R.P., Kivimidenpéa M., Raffaello T., Liu M., Mukrimin M., Kasanen
R., Sun H., Julkunen-Tiitto R., Holopainen J.K., Asiegbu F.O. (2019). Dual RN Aseq analysis
provides new insights into interactions between Norway spruce and necrotrophic pathogen
Heterobasidion annosum s.l. BMC Plant Biology 19 article 2. https://doi.org/10.1186/s12870-
018-1602-0.

Mukrimin M., Kovalchuk A., Neves L.G., Jaber E., Haapanen M., Kirst M., Asiegbu F.O. (2018).
Genome-wide exon-capture approach identifies genetic variants of Norway spruce genes asso-
ciated with susceptibility to Heterobasidion parviporum infection. Frontiers in Plant Science
9 article 793. https://doi.org/10.3389/fpls.2018.00793.

Neale D.B., Wegrzyn J.L., Stevens K.A., Zimin A.V., Puiu D., Crepeau M.W., Cardeno C., Kori-
abine M., Holtz-Morris A.E., Liechty J.D., Martinez-Garcia P.J., Vasquez-Gross H.A., Lin B.Y.,
Zieve J.J., Dougherty W.M., Fuentes-Soriano S., Wu L.-S., Gilbert D., Margais G., Roberts
M., Holt C., Yandell M., Davis J.M., Smith K.E., Dean J.E.D., Lorenz W.W., Whetten R.W.,
Sederoff R., Wheeler N., McGuire P.E., Main D., Loopstra C.A., Mockaitis K., deJong P.J.,
Yorke J.A., Salzberg S.L., Langley C.H. (2014). Decoding the massive genome of loblolly pine
using haploid DNA and novel assembly strategies. Genome Biology 15 article R59. https://
doi.org/10.1186/gb-2014-15-3-r59.

Nystedt B., Street N.R., Wetterbom A., Zuccolo A., Lin Y.C., Scofield D.G., Vezzi F., Delhomme
N., Giacomello S., Alexeyenko A., Vicedomini R., Sahlin K., Sherwood E., Elfstrand M.,
Gramzow L., Holmberg K., Hillman J., Keech O., Klasson L., Koriabine M., Kucukoglu M.,
Kaéller M., Luthman J., Lysholm F., Niittyld T., Olson A., Rilakovic N., Ritland C., Rossello
J.A., Sena J., Svensson T., Talavera-Lopez C., Theilen G., Tuominen H., Vanneste K., Wu
7.Q., Zhang B., Zerbe P., Arvestad L., Bhalerao R., Bohlmann J., Bousquet J., Garcia Gil R.,
Hvidsten T.R., de Jong P., MacKay J., Morgante M., Ritland K., Sundberg B., Thompson S.L.,
Van de Peer Y., Andersson B., Nilsson O., Ingvarsson P.K., Lundeberg J., Jansson S. (2013).
The Norway spruce genome sequence and conifer genome evolution. Nature 497(7451):
579-584. https://doi.org/10.1038/nature12211.

Sooriyaarachchi S., Jaber E., Suarez Covarrubias A., Ubhayasekera W., Asiegbu F.O., Mowbray S.
(2011). Expression and B-glucan binding properties of Scots pine (Pinus sylvestris L.) antimi-
crobial protein (Sp-AMP). Plant Molecular Biology 77(1-2): 33—45. https://doi.org/10.1007/
s11103-011-9791-z.


https://doi.org/10.1007/s10342-016-0989-0
https://doi.org/10.1007/s11056-014-9422-z
https://doi.org/10.3389/fcimb.2019.00064
https://doi.org/10.1146/annurev-phyto-082712-102307
https://doi.org/10.1146/annurev-phyto-082712-102307
https://doi.org/10.1186/s12870-018-1602-0
https://doi.org/10.1186/s12870-018-1602-0
https://doi.org/10.3389/fpls.2018.00793
https://doi.org/10.1186/gb-2014-15-3-r59
https://doi.org/10.1186/gb-2014-15-3-r59
https://doi.org/10.1038/nature12211
https://doi.org/10.1007/s11103-011-9791-z
https://doi.org/10.1007/s11103-011-9791-z

