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Jalostuksen perusmalli ja biotekniikan
menetelmät

Metsäpuiden jalostus perustuu olemassa olevan
muuntelun hyödyntämiseen; jalostaja pyrkii

valitsemaan parhaat puut sukua jatkamaan. Puiden
ilmiasussa näkyvästä muuntelusta (VP) kuitenkin
vain osa, perimästä johtuva muuntelu (VG) on ja-
lostajan käytettävissä metsänviljelyaineiston paran-
tamiseksi. Jalostuksen ”perusmallin” VP = VG + VE

+ VGE muut tekijät VE ja VGE kuvaavatkin ympäris-
töstä ja ympäristön ja perimän yhdysvaikutuksesta
aiheutuvaa muuntelua, jonka erottaminen perinnöl-
lisestä muuntelusta on jalostuksen keskeinen ongel-
ma. Jalostustyötä mutkistaa vielä se, että perinnöl-
lisestäkin muuntelusta vain osa, ns. additiivinen eli
geenien ”hyvyydestä” tai ”huonoudesta” itsestään
johtuva muuntelu (VA) on suoraan hyödynnettävis-
sä. Perinnöllistä muuntelua kokonaisuudessaan voi-
daan kuvata mallilla VG = VA + VD + VI, jossa VD on
saman geenin eri muotojen, alleelien, keskinäisestä
dominanssista johtuva muuntelu ja VI kuvaa eri gee-
nien keskinäisiä yhdysvaikutuksia. Suvullisessa li-
sääntymisessä perintötekijät yhdistyvät uudelleen,
ja suotuisat VD + VI -vaikutukset liittyvät näin syn-
tyneisiin edullisiin geeniyhdistelmiin.

Metsäpuiden biotekniikkaan kuuluu puiden soluk-
koviljely, materiaalin säilytys syväjäädytyksen avul-
la, geenitekniikan menetelmät ja erilaiset molekyy-
limarkkereiden sovellukset. Kasvullisen lisäyksen
tekniikoista myös pistokasmonistusta voidaan tehos-
taa biotekniikan keinoin kuten käyttämällä kasvi-

hormonikäsittelyjä, agrobakteereja tai sienijuurisie-
niä apuna juurrutuksessa. Geenitekniikka puolestaan
sisältää eri ominaisuuksiin vaikuttavien perintöte-
kijöiden tunnistamisen, eristämisen, toimintatavan
tutkimisen ja sen mahdollisen muokkaamisen tai ko.
geenien siirtämisen toisiin yksilöihin tai lajeihin.
Molekyylimarkkerit ovat helposti ja luotettavasti
havaittavissa olevia biokemiallisia merkkejä, jotka
vaihtelevat eri puuyksilöissä ja voivat myös kytkey-
tyä johonkin tiettyyn ominaisuuteen. Perinteisesti
markkereina on käytetty esimerkiksi terpeenejä ja
isoentsyymejä. Nykyään valtaosa käytetyistä mark-
kereista on perintöaineksesta itsestään eri menetel-
millä löydettävissä olevia DNA-merkkejä.

Biotekniikkaa ei toistaiseksi ole juuri hyödynnet-
ty metsäpuiden jalostuksessa, lähinnä koska osa
menetelmistä on kotoisilla lajeillamme vielä tutki-
mus- ja kehittämisvaiheessa. Uudet menetelmät tuo-
vat mukanaan uusia mahdollisuuksia, joten on syy-
tä pohtia, miten biotekniikkaa voitaisiin soveltaa
käytännön metsänjalostuksessa ja kuinka uusien
menetelmien käyttö vaikuttaisi metsänjalostusohjel-
miin. Romuttuvatko vanhat mallit vai tarjoavatko
ne sittenkin tukevan rungon biotekniikan tuoreille
versoille?

Kloonimateriaalilla tarkempaa tietoa
entistä nopeammin

Puissa esiintyvän muuntelun eri lähteitä ja yksittäis-
ten puiden jalostusarvoja on perinteisesti arvioitu

Tuija Aronen

Biotekniikan sovellukset tulevat
– muuttuvatko metsänjalostuksen mallit?
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niiden jälkeläisten ominaisuuksien perusteella.
Kloonitestaus tarjoaa vaihtoehdon puiden asettami-
seksi paremmuusjärjestykseen ja valitsemiseksi seu-
raavan polven jalostus- ja lisäyspopulaatioihin.
Edellytyksenä kloonitestaukselle on käytännön mit-
takaavassa toimiva kasvullisen lisäyksen menetel-
mä. Tärkeimmistä metsäpuistamme tällainen on ole-
massa koivulle, kuuselle ja haavalle. Lehtipuiden
solukkolisäys onnistuu vanhoistakin puista (kuva 1),
sen sijaan kuusen kasvullinen lisäys on aloitettava
nuoresta materiaalista käytettiinpä menetelmänä sit-
ten pistokaslisäystä tai kasvullisten alkioiden tuo-
tantoa solukkoviljelyllä. Männyllekin on kehitetty
sekä pistokkaiden juurrutusmenetelmiä että erilai-
sia solukkoviljelymenetelmiä (kuva 2), mutta yksi-
kään näistä ei ole vielä kyllin tehokas käytännön
metsänviljely- tai kloonitestausaineiston tuottami-
seksi.

Arvioitaessa muuntelun eri osatekijöitä kloonites-
tauksella on monia etuja verrattuna perinteisiin joko

puoli- tai täyssisarperheillä tehtyihin jälkeläiskokei-
siin (Burdon ja Shelbourne 1974). Ensinnäkin ym-
päristöstä johtuva muuntelu (VE) nähdään suoraan
kloonien sisäisenä vaihteluna. Toisaalta kloonien
sisäinen vaihtelu on paljon pienempää kuin siemen-
perheiden sisäinen vaihtelu, jolloin kloonien väli-
set erot tulevat selvemmin esille kuin vastaavat sie-
menperheiden väliset erot ja VG pystytään arvioi-
maan suhteellisesti tarkemmin kloonikokeesta kuin
VA jälkeläiskokeesta. Toisin sanoen, halutun tark-
kuuden saavuttamiseksi tarvitaan vähemmän kloo-
ni- kuin siementaimia, mikä pienentää sekä kenttä-
kokeiden fyysistä tilantarvetta että kustannuksia.
Kun ominaisuuden periytyvyys eli perinnöllisen
muuntelun osuus kokonaismuuntelusta (VG/VP tai
VA/VP) on pieni, korostuu kloonitestauksen tehok-
kuus. Kloonikokeissa voidaan myös arvioida ym-
päristön ja perimän yhdysvaikutusta (VGE) yksilö-
tasolla, jolloin saadaan tietoa genotyyppien sopeu-
tumisesta erilaisiin oloihin. Tästä voi puolestaan olla

Kuva 1. Lehtipuiden solukkolisäys perustuu organogeneesiin eli elinsyntyiseen menetelmään.
Koivun solukkolisäys voidaan aloittaa talvisista kasvusilmuista, jotka saadaan kasvamaan
solukkoviljelyalustalla. Niistä tuotetaan edelleen jälkisilmuja, jotka monistetaan versoiksi ja
juurrutetaan. Kuvat Jouko Lehto.
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hyötyä, jos pyritään valitsemaan joko tietyille kas-
vupaikoille sopivia puita tai vaihtoehtoisesti aineis-
toa, joka on mahdollisimman hyvin sopeutunut
muuttuviin ympäristöoloihin.

Kloonitestaus voi paitsi tehostaa valintaa, myös
nopeuttaa sitä. Metsänjalostusohjelmien etenemi-
seksi on olemassa useita vaihtoehtoisia malleja, jois-
ta suurin osa perustuu risteytyksistä syntyneiden
perheiden ja niistä valittujen yksilöiden jälkeläis-
ten testaamiseen. Suomessa näitä malleja on laati-
nut mm. Jouni Mikola Metsänjalostussäätiössä.
Vertailemalla oheisia hänen malleistaan poimittuja
esimerkkejä, joissa kaikissa päämääränä on parhai-
den perheiden ja yksilöiden taaksepäin valinta, voi-
daan havaita, että puulajista riippuen aikaa sääste-
tään 4–10 vuotta yhtä jalostuskierrosta kohden, kun
testattavien puiden kukitus ja jälkeläistestaus kor-
vataan niiden kloonitestauksella (kuva 3). Ruotsis-
sa on tutkittu käytännön mittakaavassa myös kas-
vullisen lisäyksen eri menetelmien soveltuvuutta

kuusen jalostusohjelmaan. Högbergin ym. (1998)
mukaan kuusen kloonimateriaali kannattaa tuottaa
solukkoviljelyllä pistokaslisäyksen sijasta, sillä näin
voidaan edelleen säästää aikaa kolme vuotta jalos-
tuskierrosta kohti.

Kloonitestaus on ehdottomasti tehokkain tapa
valita parhaat puut, jos niitä myös jatkossa lisätään
kasvullisesti. Kasvullinen viljelyaineiston tuottami-
nen takaa samalla myös sen, että koko VG pysty-
tään hyödyntämään käytännössä. Tehokkuuden vas-
tapainona kloonimetsätaloudessa on perinnöllisen
monimuotoisuuden kaventuminen. Suvullista met-
sänviljelyaineiston lisäystä käytettäessä VD + VI

-vaikutukset voivat muuttaa kloonitestauksen tulok-
sia – yksilöinä parhaat puut eivät välttämättä tuota-
kaan parhaita jälkeläisiä risteytyessään keskenään.
Kloonitestaukseen liittyy myös tahattoman valinnan
riski, erityisesti havupuiden kasvullisten alkioiden
tuoton kautta tapahtuvan solukkolisäyksen yhtey-
dessä. Puuyksilöiden solukkoviljeltävyys vaihtelee

Kuva 2. Havupuiden solukkolisäyksessä yleisin menetelmä on kasvullisten alkioiden tuotanto.
Männyn tapauksessa lähtömateriaalina käytetään epäkypsää siemenalkiota, josta tuotetaan
alkionmuodostuskykyistä solukkoa. Solukkoon syntyneet kokonaiset alkiot idätetään ja koulitaan
kasvihuoneoloihin. Kuvat Jouko Lehto.
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eikä kaikista puista saada monistettua taimia lain-
kaan. Tietoa siitä, kytkeytyykö solukkoviljeltävyys
jalostuksen kohteena oleviin tai muuten tärkeisiin
ominaisuuksiin on vielä niukalti. Kuusella tehdyn
tutkimuksen mukaan korrelaatioita kasvullisten al-
kioiden tuottokyvyn ja kloonien kasvu- tai fenolo-
giaominaisuuksien välillä ei kuitenkaan ole (Hög-
berg ym. 1998).

Geenitekniikka – muuntelun rajat rikki

Geenitekniikan avulla voidaan jalostustyön pohja-
na olevaa perinnöllistä muuntelua (VG) laajentaa
joko siirtämällä puihin aivan uusia geenejä tai muok-
kaamalla olemassa olevien toimintaa. Kotoisista
lajeistamme geeninsiirtotekniikka toimii suhteelli-
sen varmasti koivulla ja haavalla. Myös kuusesta
on saatu tuotettua siirtogeenisiä taimia, joskaan tu-
loksia ei ole julkaistu. Männyllä tekniikka on edel-
leen kehitteillä. Metsänjalostuksen ja kotoisten la-
jiemme kannalta mielenkiintoisimpia tutkimuskoh-

teita ovat puiden lisääntymisjärjestelmät (Strauss
ym. 1995, Walter ym. 1998) ja puuraaka-aineen tek-
niseen ja kemialliseen laatuun liittyvät ominaisuu-
det, kuten rungon ja latvuksen rakenne (Lehner ym.
1995, Aronen 1996) sekä ligniinin määrä ja laatu
(Boerjan ym. 1997, Baucher ym. 1998).

Puuraaka-aineen laatuominaisuuksien geenitekni-
nen muokkaaminen ei sinällään vaikuttane metsän-
jalostuksen toimintamalleihin vaan lähinnä jalostuk-
sen lopputuotteena olevan viljelymateriaalin laatuun
eli saavutettavaan jalostushyötyyn. Sen sijaan jos
havupuumme voitaisiin geenitekniikan keinoin saa-
da kukkimaan jo hyvin nuorina, vain muutaman
vuoden ikäisinä, lyhentäisi se jokaista jälkeläistesta-
ukseen perustuvaa jalostuskierrosta (ks. kuva 3) jopa
10–15 vuodella. Varhaisen kukkimisen aiheuttavien
siirtogeenien tulisi kuitenkin periytyä mendelistises-
ti, jolloin siirtogeenisen kloonin ja tavallisen puun
risteytyksessä puolet jälkeläisistä pitäisi olla nor-
maaleja. Tällöin niiden ominaisuuksia voitaisiin
luotettavasti arvioida ja siten saada oikea kuva tes-
tattavien yksilöiden keskinäisestä paremmuudesta.

Kuva 3. Jouni Mikolan laatimista malleista poimittuja esimerkkejä valintajalostuksen
etenemisvaihtoehdoista metsänjalostusohjelmissa: I) valinta vapaapölytyssiemenellä tehtyjen
jälkeläiskokeiden perusteella, II) valinta kontrolloituja risteytyksiä seuraavien jälkeläiskokeiden
perusteella ja III) valinta kloonitestauksen perusteella. Kaavion luvut kertovat arvion eri
vaiheisiin kuluvasta ajasta vuosina eri puulajeilla (koivu/havupuut).
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Tässä ajatusrakennelmassa siirtogeenisiä klooneja
käytettäisiin siis vain jalostuksen testausvaiheen
nopeuttamiseen, normaali viljelyaineisto sen sijaan
tuotettaisiin perinteiseen tapaan käyttäen alkuperäi-
siä yksilöitä, joista varhain kukkivat kloonit tehtiin.

Geenitekniikka on erinomainen tutkimusväline,
mutta siirtogeenisen materiaalin käyttämisessä met-
sänjalostuksessa ja edelleen viljelymetsätaloudes-
sa on vielä monia avoimia kysymyksiä. Ensinnäkin
geenitekniikka kohdistuu aina yksilöihin. Parhaita
kohteita geeninsiirroille olisivat ominaisuuksiltaan
hyvin tunnetut ja hyväksi havaitut puut. Nykyisin
käytössä olevat geeninsiirtomenetelmät perustuvat
kuitenkin taimien tuottamiseen solukkoviljelyllä,
mikä ei onnistu aikuisilla havupuilla. Geeninsiirto-
ja voidaan tehdä myös alkioiden tai nuorten taimi-
en solukoihin tai siitepölyyn, mutta tällöin kohde-
yksilöt eivät välttämättä ole muilta ominaisuuksil-
taan toivotunlaisia. Myös siirtogeenisten puiden
hyödyntäminen käytännön viljelyssä edellyttäisi
lajin kasvullisen lisäyksen hallintaa, sillä vielä ei
ole olemassa tietoa siitä, miten siirtogeenit käyttäy-
tyvät siirtogeenisten puiden risteytyessä keskenään
tai muiden puiden kanssa.

Metsäpuiden ominaispiirteet ja metsäluonnon
monimuotoisuus tulee myös ottaa huomioon sovel-
lettaessa geenitekniikkaa. Tärkeimpien metsäpui-
demme populaatioissa on paljon perinnöllistä muun-
telua ja ne ovat sopeutuneet hyvin monenlaisiin
ympäristöihin. Tämän monimuotoisuuden ylläpito
siirtogeenisessä aineistossa edellyttäisi, että sama
geenitekninen muunnos pystyttäisiin tekemään
moniin eri yksilöihin. Puut ovat pitkäikäisiä, joten
siirtogeenin tulisi toimia halutulla tavalla vuosikym-
meniä ja siitä korjuuhetkellä saatavan hyödyn pi-
täisi vastata kehittämiskustannuksia. Puiden ristisiit-
toisuus ja tuulipölytteisyys puolestaan levittävät siir-
togeenit ympäröiviin luonnonmetsiin, jollei siirto-
geenisistä puista tehdä kukkimattomia. Ylipäänsä
siirtogeenien vaikutuksia ympäröivään eliöyhtei-
söön tulisi metsäpuiden kysymyksessä ollen pohtia
tarkoin – metsää, toisin kuin peltoviljelmiä, ei uu-
disteta kerran vuodessa. Siirtogeenien mahdolliset
vaikutukset metsäekosysteemiin riippuvat tietenkin
paljon geeneistä itsestään: esimerkiksi puiden omi-
en, latvuksen muotoon vaikuttavien geenien tai bak-
teeriperäisten hyönteiskestävyyttä lisäävien geenien
yleistyminen edustavat ekologisesti eri riskitasoja.

Rajattomien mahdollisuuksien
molekyylimarkkerit

Molekyylimarkkerien käytöllä on ainakin teoriassa
liki rajattomat sovellusmahdollisuudet metsänjalos-
tuksessa. Ensinnäkin markkeritekniikoiden avulla
saadaan tietoa puupopulaatioissa olevasta perinnöl-
lisestä muuntelusta. Tätä tietoa tarvitaan valittaes-
sa puita metsänjalostusohjelmien piiriin, esimerkiksi
kun tavoitteena on koota olemassa oleva muuntelu
mahdollisimman edustavasti yhteen joukkoon tai
välttää sukulaisten valitsemista. Markkereita käyt-
tämällä voidaan myös yksittäiset puut tunnistaa, oli-
pa kyseessä sitten siemenviljelyksille vartettujen
kloonien tai tehtyjen risteytysten tarkistaminen.
Markkereiden tunnistusominaisuuksia voidaan edel-
leen hyödyntää myös valvottaessa klooniaineiston
kauppaa. Suurimmat odotukset markkeritekniikoi-
den soveltamisesta metsänjalostukseen kohdistuvat
kuitenkin niiden avulla tehtävään valintaan.

Markkeriavusteisen valinnan ideana on, ettei puita
tai niiden jälkeläisiä enää tarvitsisi kasvattaa kent-
täkokeissa perinnöllisten ominaisuuksien selville
saamiseksi. Sen sijaan valinta voitaisiin tehdä heti,
kun taimet ovat kyllin isoja, jotta niistä voidaan eris-
tää DNA:ta ja tutkia siitä jalostettavaan ominaisuu-
teen kytkeytyneitä merkkigeenejä. Markkeriavus-
teinen valinta sopisi metsänjalostuksen menetelmäk-
si erityisesti silloin kun valinnan kohteena ovat
ominaisuudet, jotka ovat useiden geenien säätele-
miä, huonosti periytyviä tai joita on vaikeaa luotet-
tavasti mitata nuorista puista. Ominaisuuksia, joil-
le esimerkiksi poppeli-, eukalyptus- ja mäntylajeis-
ta on löydetty DNA-merkkejä, ovat mm. tiettyjen
sienitautien kestävyys, puun tiheys ja pituus- tai ti-
lavuuskasvu. Kotimaisista lajeistamme molekyyli-
markkereita on tutkittu niin koivulla, kuusella kuin
männylläkin, mutta jalostuksen kohteena oleviin
ominaisuuksiin kytkeytyneitä merkkigeeneistä ei ole
toistaiseksi raportoitu.

Luotettavien merkkigeenien löytäminen vie kui-
tenkin oman aikansa ja aiheuttaa myös kustannuksia.
Ensin on laadittava riittävän tiheä geenikartta, josta
markkereita sitten etsitään. Geenikarttoja tehtäessä
puolestaan käytetään usein jostakin tietystä ristey-
tyksestä polveutuvaa puuaineistoa. Markkereiden
löytämisen jälkeenkin on vielä varmistuttava niiden
käyttökelpoisuudesta erilaisessa perinnöllisessä
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taustassa eli toisista risteytyksistä syntyneissä per-
heissä ja myös eri-ikäisessä ja erilaisessa ympäris-
tössä kasvaneessa aineistossa. Ranskalaiset Plomion
ym. (1998) ovat vertailleet markkeriavusteisen va-
linnan ja perinteisen kenttäkokeisiin perustuvan tes-
tauksen tehoa rannikkomännyn (Pinus pinaster) pi-
tuuskasvun jalostamisessa huomioiden myös kus-
tannukset. Kun valinta tehdään perheiden sisällä
kenttäkokeen 10-vuotiaista puista ja 80 perheestä
valitaan kustakin kolme parasta 70 taimesta, saadaan
pituuskasvua parannettua 8,2 %. Markkeriavusteista
valintaa käyttäen kasvun parannus olisi 13,3 %,
mikä vastaa perinteistä testausta käyttäen yhden
yksilön valitsemista 11 800 taimen perheestä. On
kuitenkin syytä muistaa, että useamman ominaisuu-
den jalostaminen merkkigeenejä hyödyntäen vaatii
myös moninkertaisen panostuksen markkerien ke-
hittämiseen ja lisäksi on mahdollista, ettei kaikille
ominaisuuksille löydy luotettavia markkereita.

Muuttuvatko metsänjalostuksen mallit?

Biotekniikan sovellukset, erityisesti kloonimateri-
aalin käyttö testauksessa ja markkeriavusteinen va-
linta voivat sekä tehostaa että nopeuttaa metsänja-
lostusta ja siltä osin siis myös muuttaa nykyisiä toi-
mintamalleja. Jalostuksen perustana olevia biologi-
sia malleja biotekniikan soveltaminen ei muuta,
vaikka se voikin vaikuttaa sen tiedon laatuun ja tark-
kuuteen, jota pystymme näiden mallien tekijöistä
hankkimaan. Uusilla tekniikoilla on myös rajoituk-
sensa ja niitä sovellettaessa tulee ottaa huomioon
metsänjalostuksen ja –viljelyn muodostama koko-
naisuus. Pohjoisissa oloissamme tärkeä osa metsän-
jalostusta on puiden ilmastollisesta sopeutuneisuu-
desta ja riittävästä perinnöllisestä monimuotoisuu-
desta huolehtiminen. Toistaiseksi myös suurin osa
jalostetusta metsänviljelyaineistosta tuotetaan suvul-
lisen lisäyksen kautta. Perinteinen valintajalostus
jälkeläistestauksineen pysyneekin metsänjalostuk-
sen perusmenetelmänä, johon puulajista ja jalostus-
tavoitteista riippuen voidaan yhdistää biotekniikan
sovelluksia suuremman jalostushyödyn saavuttami-
seksi entistä nopeammin.
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