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”Kasvikunnan banaanikarpasen” lituruohon
geenikartoitus jouduttaa myos metsapuiden

geeniston tuntemista
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ituruohon (Arabidopsis thaliana) genomin
emisjdrjestyksen julkistaminen joulukuussa
2000 siirsi kasvien geenitutkimuksen uudelle aika-
kaudelle; suurin osa kasvien geenitoiminnoista sel-
vitettdneen seuraavan noin kymmenen vuoden ku-
luessa mukaan lukien metsédpuiden kasvua ja puun
laatuominaisuuksia sédtelevit geenit. Samalla taval-
la kuin ihmisgenomin emisjirjestyksen selvittdmi-
nen avaa uusia nikoaloja ldédketieteessd, ensimmdi-
sen kasvigenomin tunteminen mullistaa useita luon-
nontieteen aloja (kuten biologiaa, kasvitiedettd ja
farmasiaa) sekd soveltavan luonnontieteen aloja (ku-
ten jalostustieteitd ja osin lddketiedettd), siis myos
metsin ja puun kdyttoon liittyvid tieteenaloja.
Muutaman viime vuoden aikana on julkaistu usei-
den organismien kuten kolibakteerin, leivinhiivan,
sukkulamadon ja banaanikérpidsen genomien koko
emisjarjestys. Joulukuussa 2000 julkaistiin ensim-
mdisen kasvin, lituruohon geenistd. Samoin ollaan
varsin pitkélld ihmisen oman geeniston kartoitukses-
sa. On tullut siis ensimmaiisen kerran mahdolliseksi
tutkia ja vertailla, millaiset geenit ohjaavat kunkin
erityyppisen elomuodon kehitysti ja toimintaa.
Metsédpuut ovat sekid ekologisesti ettd ekonomisesti
tarked kasviryhma. Pitkédn sukupolvenvilin ja risti-
siittoisuuden vuoksi metsdpuiden geneettinen tutki-
mus on kuitenkin varsin hankalaa. Téstd syystd myos
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metsidpuiden geneettisessi tutkimuksessa, vastaaval-
la tavalla kuin liddketieteellisessi tutkimuksessa, on
mielekéstd kdyttdd ns. malliorganismia. “Kasvikun-
nan banaanikérpédnen” lituruoho on kaalin ja rypsin
laheinen sukulainen. Silld on vain viisi pientd kromo-
somia, joissa kuitenkin on pddosin samat geenit kuin
kaikissa muissakin kasveissa. Lituruoho on pieni ja
sen elinkierto on lyhyt. Téméd mahdollistaa helpon ja
nopean kasvattamisen laboratorio-olosuhteissa.
Vaikka lituruoho on yksivuotinen ja ruohovarti-
nen kasvi, silld on kuitenkin samantyyppiset kas-
vinosat ja solut kuin puuvartisillakin kasveilla. Tie-
tylld tavalla kasvatettuna lituruohon varsi jopa saa-
daan muuttumaan puumaiseksi. Tdssd mielessé voi-
daan siis ajatella, ettd lituruohon geeniston tutkimus
edesauttaisi myos metsdpuiden geenitutkimusta. Li-
turuohon ja metsdpuiden geneettisestd yhtildisyy-
destd onkin jo lukuisia esimerkkeji. Esimerkiksi sel-
luloosan ja ligniinin biosynteesiin liittyvid entsyy-
meji koodaavia geenejd on alunperin eristetty litu-
ruohosta ja myohemmin osoitettu vastaavanlaisten
geenien toimivan puuaineksen muodostuksessa it-
se puuvartisella kasvilla. Oma ryhméni on dskettiin
16ytényt lituruohon puunmuodostuksen” solunja-
kautumisille tarvittavan reseptorigeenin, ja tutkim-
me parhaillaan, séditelevitko rakenteellisesti saman-
laiset koivun reseptorigeenit puunmuodostusta.
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Nyt lituruohon koko perimin emdsjérjestyksen
paljastamasta ldhes 26000 geenistd on aktiivisesti
tutkittu vain noin kymmenen prosenttia. Tuhansia
tutkijoita kisittdvdn kansainvilisen yhteison kym-
menen ldhivuoden tavoitteeksi on asetettu kaikkien
26000 geenin merkityksen selvittdminen. Tdma to-
teutuu kansainvélisesti tutkimalla suuria méirid li-
turuohon kantoja joihin on tarkoituksellisesti tuotet-
tu geenivirheitd. Geenivirheiden perusteella voidaan
edelleen tunnistaa geenitoimintoja. (Esimerkiksi mi-
kili tietyssd linjassa oleva geenivirhe johtaa alen-
tuneeseen selluloosapitoisuuteen, voidaan pédtelld
ettd virheettoménd kyseinen geeni saattaa olla tirked
selluloosan biosynteesille.)

Seuraavan noin kymmenen vuoden aikana tullaan
todennékoisesti ratkaisemaan suurin osa lituruohon
geenitoiminnoista. Tdmin jélkeen tutkimus keskit-
tynee geeneji vastaavien valkuaisaineiden ominai-
suuksiin sekd geenitoimintojen diversiteettiin kasvi-
kunnassa.

Eri kasvilajien DNA:n emisjdrjestyksen ja kas-
vien elintoimintojen yleisen samankaltaisuuden pe-
rusteella on varsin oletettavaa etti lituruohon geenis-
t0 edustaa varsin kattavasti myos eri metsdpuulajien
geenistojd. Vaikka metsdpuut ovatkin systemaatti-
sesti heterogeeninen ryhmad ja niiden genomien koot
vaihtelevat ollen joka tapauksessa useita kertoja/
kertaluokkia suurempia kuin lituruohon genomi, eri
metsdpuiden genomitutkimuksesta tulevan tiedon
valossa néyttdisi siltd ettd hyvin suuri osa erilaisista
geeniluokista olisi kaikille kasveille yhteisid. Téalloin
kasvikunnan diversiteetti perustuisi ennen muuta sii-
hen miten eri lajeissa tiettyjd geeniluokkia edustavat
geeniperheet ovat organisoituneet ja diversifikoitu-
neet, ja miten eri geenejd eri lajeilla sdddellddn.

Koska metsdpuut yhdessi ja toisaalta kukin laji
erikseen edustavat ainutlaatuisia ympéristoonsi
sopetuneita elinstrategioita, on paikallaan pyrkid sel-
vittdméidn miten paljon lituruohosta suhteellisen no-
peasti saatava tieto on sovellettavissa metsdpuiden
geenitutkimukseen. Téssi ldhtokohtana on eri met-
sdpuulajien geenitoimintojen vertaileva tutkimus pe-
rustuen geenien emdisjirjestyksen laajamittaiseen
kartoitukseen.

Miten lituruohon ja muiden kasvien, kuten met-
sdpuiden, geeneistd saatua tietoa voidaan hyodyn-
td44? Kasvigeeneihin pohjautuvalla tiedolla on huo-
mattavan laaja-alainen merkitys ainakin seuraavilla
tasoilla:

— Geeni- ja molekyylitason tieto kasvien kasvun ja
ympiristoon sopeutumisen mekanismeista on arvo-
kasta sinénsd. Sen avulla voidaan yhi paremmin kar-
toittaa ja tarkkailla kasvien ja kasvillisuuden nykyti-
laa ja ennustaa, miten se muuttuu ympériston muut-
tuessa.

— Geeni- ja molekyylitason tieto tehostaa perinteistid
valintajalostusta. Seki peltokasvien jalostus (joka al-
koi jo ihmiskunnan kulttuurievoluution varhaisessa
vaiheessa) ettd metsdpuiden jalostus (jota on harjoi-
tettu vasta 1900-luvulta ldhtien) ovat laajalti perus-
tuneet mekanismeiltaan varsin heikosti tunnettuihin
biologisiin prosesseihin. Geenitason tieto lisdi rat-
kaisevasti ndiden mekanismien tuntemusta, jolloin
yhi kohdennetumpi valinta tulee mahdolliseksi.

— Siirtogeeniset kasvit. Geenitutkimus tuottaa tyypil-
lisesti hypoteeseja joiden testaus tapahtuu viime ké-
dessd geeninsiirroin. Toisaalta titd tekniikkaa on
mahdollista kdyttdd myos itse jalostuksessa. Tadmi
voi kuitenkin tapahtua vain laajamittaisen riskin-
arvioinnin ja yhteiskunnallisen keskustelun kautta.
Téssd keskustelussa on kuitenkin tirkedd tehdid ero
itse tutkimukseen liittyvén (joka on olennainen osa
perustutkimusta) ja sovellutuksiin tdhtddvin (jossa
on mukana yhteiskunnallinen ulottuvuus) geeninsiir-
totoiminnan valilla.
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