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Huoltovarmuus, kotieldintuotanto, kotieldaingeenivarat,
geneettinen monimuotoisuus

 Huoltovarmuus on kriisivalmiutta.

»>Jos kotieldaintuotanto perustuu voimakkaasti tuontirehuihin, tuontijalostuseldimiin
tai kapeaan jalostuspohjaan, globaalit hairiét voivat nopeastikin heikentaa ja jopa

katkaista tuotantoketjut.

* Huoltovarmuus on ennakoivaa sopeutumista.

» Geneettisesti monimuotoiset kotieldinlajit (ja rodut) kestavat usein paremmin
vaihtelevia olosuhteita kuin geneettisesti suppeat kotieldinkannat.

»Kotieldinlajien geenivarojen sailyttdminen on suoraan huoltovarmuustyo6ta.
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Huoltovarmuus La pissa Arctlc reindeer populations could decline by
80% by 2,1,00

1100 by Staphanie Baum, reawed by Robert Egan w

o

SCIENCE ADVANCES | REVIEW

ENVIRONMENTAL SCIENCES

The polar regions in a 2°C warmer world

Eric Post’ * Richard B. Alleyz, Torben R. Christensena, Marc Macias-Fauria", Bruce C. Forbess,
Michael N. Gooseff®, Amy ller’, Jeffrey T. Kerby'®, Kristin L. Laidre®, Michael E. Mann'®,
Johan Olofsson'', Julienne C. Stroeve'*'?, Fran Ulmer'*'*'®, Ross A. Virginia'’, Muyin Wang

Postetal., Sci. Adv. 2019; 5 : eaaw9883 4 December 2019 Reindeer, also known as caribou in North America, are an loe Age species that have

survived many episodes of Arctic warming. They are uniquely adapted to Arctic
environments, where they regulate ecosystems and susiain the livelinoods of many

Q Indigenous Peoples.

Lu ke https://phys.org/news/2025-08-arctic-reindeer-populations-decline.html

Credit. Pixabay/CO0 Public Domain

Researchers predict that future climatic change is likely to cause declines in reindeer
18,19 abundances and their disinbution at rates rarely seen over the last 21,000 years.
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limaston aari-ilmiot ovat vaikuttaneet elainlajien
monimuotoisuuteen
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Kotieldaingeenivarat

+ =Kotieldinten geneettinen monimuotoisuus tarkoittaa
perinnollista vaihtelua kotieldinlajeissa, niiden roduissa
seka pakastetussa geneettisessa materiaalissa (esim. alkiot
ja siemenneste). Talla geneettisellda monimuotoisuudella on
taloudellisia, yhteiskunnallisia ja kulttuurisia merkityksia.

» Geneettinen monimuotoisuus ilmenee:

v' Geenimuotojen (alleelien) esiintymistiheyksien eroina

v" Erilaisten geeniyhdistelmien vaihteluna rotujen valilla ja
rotujen sisalla

» Laaja eldingeenivarojen kirjo on valttamaton:

v’ Kotielaintuotannon kestavyyden ja sopeutumiskyvyn
kannalta

v’ Tulevaisuuden ruokaturvan turvaamiseksi
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minen alkuperaisilta kesytysalueilta

Kotielainten levia

 Kotieldainten adaptaatio
(sopeutuminen) tarkoittaa prosessia,
jossa kotielainlajit ovat villien
kantalajiensa kesyttamisesta alkaen
sopeutuneet ihmiseen (tulleet
kesymmiksi, kesyyntyminen), uusiin
elinymparistoihinsa seka ihmisten
luomiin tuotanto-olosuhteisiin.
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Miksi seepraa ei ole kesytetty kotielaimeksi?

Professori Jared Diamondin viisi kriteeria

1) Kyky hyddyntaa monipuolisesti erilaisia
ravinnonlahteita

2) Kasvaa ja lisaantyy nopeasti
3) Kesy ja ihmisystavallinen
4) Ei saikahda helposti

5) Sopeutuu laumaan ja johtajuuteen

Luk%)
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Kulttuuriset perinteet voivat osaltaan selittaa
biologisen sopeutumisen monimuotoisuutta

* [Iman perinndéllisia ominaisuuksia, jotka
mahdollistavat sopeutumisen usein vaativiin
ymparistoihin, paikallisilla kotielaimilla ei
olisi ollut taloudellista, sosiaalista eika
kulttuurista merkitysta yhteiskunnissa.

« Sopeutuneiden kotieldinten selviytyminen,
lisaantymiskyky ja tuottavuus heijastavat
seka niiden soveltuvuutta ymparistoon etta
kulttuurin muovaamia jalostustavoitteita.

* Erillisten rotujen kehitys ja maarittely
alkoivat 1700-luvulta lahtien.

Lukge)

kotieldinten
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Home | Domestic Animal Diversity Information System (DAD-IS) |

Food and Agriculture Organization of the United Nations

Domestic Animal Diversity Information System (DAD-IS)

# Data Publications Stories News National Coordinators

DAD-IS is the Domestic Animal Diversity Information System maintained and developed by FAO. It provides
Q you with access to searchable databases of breed-related information and photos and links to other online

Luke

resources on livestock diversity.
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https://www.fao.org/dad-is/
https://www.fao.org/dad-is/
https://www.fao.org/dad-is/
https://www.fao.org/dad-is/

Rotujen monimuotoisuuden nykytila

Distribution of Holstein-Friesian cattle Mamma Iian Avian
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limastonmuutos, kotieldingeenivarat ja jalostus

* lImastonmuutoksen hillinta
(mitigation)

»Valinnan avulla tehtava
IlImastonmuutoksen hillitseminen
tarkoittaa sellaisten eldinten jalostusta,
jotka ovat tuottavia, tehokkaita rehun
hyvaksikayttdjia, hedelmallisia, niilla
on hyva terveys ja kestavyys el
pitkaikaisia ja jotka tuottavat
mahdollisimman vahan
kasvihuonekaasuja.

Lukge?

* lImastonmuutokseen

sopeutuminen (adaptation)

» Sopeutumisen jalostustavoitteiden

kaltaiset tavoitteet ovat hyvin
samankaltaisia kuin hillitsemisen
tavoitteet: sopeutumista uusiin
ymparistoolosuhteisiin ja
tuotantoymparistoihin,
hedelmallisyytta, rehunkayttokykya ja
erityisesti terveysominaisuuksia
pidetaan erittain tarkeina.
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Eldingeenivarat, ilmastonmuutos ja
huoltovarmuus

» Kotieldinten geenivaroja ei ole viela riittdvasti huomioitu
maailmanlaajuisissa ilmastonmuutosstrategioissa.

= |[mastonmuutokseen varautumisessa on otettava
huomioon mm.:

v eri rotujen ja jopa lajien valinta muuttuvien olosuhteiden
mukaan

» Tarve kasvaa:
v kestaville ja sopeutumiskykyisille roduille,
jotka pystyvat:
 sopeutumaan muuttuviin ymparistoolosuhteisiin
* sietamaan uusia elaintauteja
« kestamaan lampaotilan aiheuttamaa stressia

Lukce)




Jalostuksessa hyodynnettavissa olevat eldingeenivarat

(1) Kansainvaliset, kaupalliset rodut

(2) Populaatiokooltaan harvinaistuneet

rodut, jotka ovat yleensa alkuperaisrotuja

ja joita kaytetaan myds alkutuotannossa ja
usein erityistuotannossa (brandays)

(3) Uhanalaiset rodut, jotka ovat myds
alkuperaisrotuja ja joita pidetaan
paaasiassa harrastus- tai
sailytystarkoituksessa ja harvoin
varsinaisessa alkutuotannossa.

Lukce)
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aikallisesti sopeutuneet alkuperaisrodut ja
uoltovarmuus

Journal of Archacalogical Science 40 (2013) 16461666

ELSEVIER
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journal hemepage: http://www.elsevier.com/locate/jas

Contents lists available at SciVerse ScienceDirect

SCIENCE

Transition from hunting to animal husbandry in Southern, Western and Eastern
Finland: new dated osteological evidence

Auli Blauer*®*, Juha Kantanen

*Department of Archaeology, 20014 University of Turku, Finland
" MTT Agrifood Research Finland, 31600 Jokioinen, Finland

ARTICLE INFO

ABSTRACT

Article history:
Received 27 August 2012
Received in revised form
30 October 2012

Accepted 30 October 2012

Keywords:
Zovarchaeology
Animal husbandry
Finland

Corded Ware
Kiukainen Culture
Bronze Age

Early Metal Period
Bone material
Domestic animals
Radiocarbon-dating
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The beginning of animal husbandry in Finland is one of the most debated topics in Finnish archacology.
For this study a total of 69 bone materials from archaeological sites in Southern, Western and Eastern
Finland, dating from the Middle Neolithic to the Early Metal Period, were analysed: 52 represented
identifiable animal bones. These data were complemented with those from previously analysed bone
materials. A total of 19 domestic animal bones were radiocarbon-dated to determine their connection
with a particular cultural period. However, 13 of them proved to belong to the historical and not the
prehistoric period, emphasizing the importance of radiocarbon-dating and context awareness when
interpreting prehistoric bone materials. Among the radiocarbon-dated material were the oldest dated
sheep, cattle and horse bones in Finland. The oldest radiocarbon-dated demestic animal bone in Finland,
from sheep or goat, derives from the Late Stone Age Kiukainen Culture site, while cattle and horse bones
date to the Bronze Age. This is later than expected. However, the available material does not exclude the
possibility that some animal husbandry was practised in Finland earlier. Nevertheless, domestic animal
bones are rare in samples dated to the cultural periods studied. while hunting and fishing represented
important subsistence activities.

© 2012 Elsevier Lid. All rights reserved.

Fennoscandia archaeologica XXXIIl (2016)

Auli Blduer, Laura Arppe, Marianna Niemi, Markku Oinonen,

Kerstin Lidén, Jussi-Pekka Taavitsainen & Juha Kantanen

INFERRING PREHISTORICAL AND HISTORICAL FEEDING PRACTICES FROM
55N AND 63C ISOTOPE ANALYSIS ON FINNISH ARCHAEOLOGICAL DOMES-
TICATED RUMINANT BONES AND TEETH

Abstract

Written historical sources describe different feeding practices for cattle and sheep during the 16"-
18" century in Finland. In this study, we analysed carbon (62C) and nitrogen (6*N) isotope values
in 43 bones and teeth from archaeological cattle and sheep |or goat) dating from the Bronze Age
to the modern times (c 1700 BC to AD 1980). The results indicated small differences in the isotope
values among species and periods. Our results suggested a temporal trend in 6=C values likely re-
flecting an increasing impartance of forest-based fodder in the animal feeding. Seaweed was not
a major component in the diet of domestic Finnish animals, but could have contributed to the diet
of the sheep from Pasvik, Norway. The variation in the isotopic values cannot be explained by the
feeding regimes described in written sources alone, but other factors, such as metabolic differ-
ences between cattle and sheep, starvation and sampling variation can have contributed.

Keywords: Bone, carbon isotope, cattle, feeding, nitrogen isotope, sheep, teeth

VOITA, VILLAA JA VETOELAIMIA
Karjan ja karjanhoidon varhainen
historia Suomessa

Auli Bliuer
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Food and Agriculture
? Organization of the
/  United Nations

FAO:n opas kotielainten geenivarojen
tutkimiseksi

Genomic characterization
of animal genetic resources

= Aimone-Marsan, P, Colli, L., Ginja, C, Kantanen J.
& Lenstra, J.A., eds. 2023. Genomic characterization of
animal genetic resources. FAO Animal Production and
Health Guidelines No. 32. Rome, FAO. e

» Kirjan keskeisena tavoitteena on tarjota ohjeita
eldingeenivarojen geneettisten tutkimusten
toteuttamiseen uusimpia teknologioita hyddyntaen.
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Suomenlammas

Poikkeuksellisen hedelmallinen rotu (vuonuekoko
keskimaarin 2.8-3 karitsaa).

5 karitsan vuonuekoot eivat ole harvinaisia.
Erikoinen ominaisuus: lisaantymiskauden
ulkopuolella lisaantyminen (out-of-season

breeding). t

Suomenlammasuuhella epavirallinen kesyn " g
lampaan vuonuekoon maailmanennatys: 9 \J’ ﬁg
karitsaa.

Suomenlammasta viety 40 maahan.

Kuuluisa, kloonattu Dolly-lammas (Roslin
Instituutti, Skotlanti) polveutui osittain
suomenlampaasta.

Kuva: Lihasula Foundation/Ville Tuokko



Esimerkkeja tutkimuksista
e -

Pokharel et al. BMC Genomics (2018) 19:104

DOI 10.1186/512864-017-4400-4 BMC Genomics
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sheep identifies genes associated with
morphological and agronomic traits

Xin Li® et al.*
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Feng-Hua Lv, Saif Agha, Juha Kantanen, Licia Colli, Sylvie Stucki,
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1 Biotechnology and Food Research, MTT Agrifood Research Finland, Jokioinen, Finland, 2 Key Laboratory of Animal Ecology and Conservation Biology, Institute of
Zoology, Chinese Academy of Sciences, Beijing, China



Suomenlampaan genomin eli periman tutkimus

* Laajassa tutkimuksessa sekvensoitiin suomenlampaan ohella 157 eri
lammasrodun genomia seka villlammaslajeja, kuten kesyn lampaan villia
kantalajia aasialaista muflonia, uriaalia, argaalia ja siperianlammasta eli
lumilammasta.

e Suomenlammas on perinnollisesti monimuotoinen rotu.

« Sen perimassa nakyy pitka kehityshistoria, jota on muokannut ennen kaikkea
paikallinen sopeutuminen.

« Suomenlampaalla ja muilla pohjoiseurooppalaisilla alkuperaisroduilla on
havaittu luonnonvalinnan ja ihmisen suorittaman keinollisen valinnan
vaikutuksia geeneihin, jotka liittyvat muun muassa lyhythantaisyyteen,
sarvellisuuden tai nupouden esiintymiseen fenotyypissa, villan ominaisuuksiin
seka sopeutumiseen pohjoisiin oloihin.

Lukge?

© Luke



Yksi selittava tekija poikkeukselliselle hedelmallisyydelle
(ovulaatioaste, vuonuekoko)

« Growth differentiation factor 9
(GDF9) lampaan kromosomissa 5,

(c.1111G>A), Val-Met aminohapon
muutos (V371M).

* GDFI9 c.1111G>A mutaatio on
yleinen suomenlammasrodussa

v" Frekvenssi suomenlampaalla 0.70,
texel-lampaalla 0.

v'On myos muita selittavia tekijoita
hyvalle hedelmallisyydelle.

Lukge)
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OPTIBOV - African-European cattle breed genome
pI‘OjECt (www.optibov.org)

Eri ‘'omiikka-aineistojen’ yhdistaminen. P
Naytteet sekvensointiin ja muihin analyyseihin keratty samoista

elaimista afrikkalaisista ja eurooppalaisista alkuperdisroduista ja
holsteinrodusta.

v' Genomit, rotukohtaiset verrokkigenomit, transkriptomi,
metagenomi, DNA:n metylaatioprofillit ja maidon analyysit




OPTIBOV PARTNERIT

EUROOPPA

= Alankomaat

Wageningen University & Research (WUR), PI,
coordinator of the OPTIBOV Richard Crooijmans

= Portugali

University of Porto, Pl of the team Catarina Ginja

= Suomi

Luonnonvarakeskus, Pl of the team Juha Kantanen
AFRIKKA

= Egypti

Cairo University, Pl of the team Nasser Ghanem

= Etela-Afrikka

Agricultural Research Council South Africa, Pl of the
team Mahlako Makgahlela

= Uganda

Makerere University, Pl of the team Donald Kugonza

OP § IBOV

OPTIBOV-projektissa on jarjestetty
tyopajoja paikallisille karjatilallisille.




Useita kylmaan sopeutumiseen mahdollisesti liittyvia geeneja havaittiin seka ita- etta
lansisuomenkarjassa (esim. NRAP).

NRAP-geeni (Nebulin-related anchoring protein) on keskeinen kylmiin ymparistéolosuhteisiin
sopeutumisessa, silla se liittyy sydamen kykyyn pumpata verta tehokkaasti kylmassa.

Pohjoissuomenkarjalla todettiin aktiivisesti toimivia geeneja, jotka liittyvat eikosanoidien
aineenvaihduntaan (ALOX175, ALOX5, HPGD).
v' Eikosanoidit ovat rasvahapoista muodostuvia viestiaineita, jotka saatelevat tulehdusta,
immuunipuolustusta ja elimistdn sopeutumista.
v" Eikosanoidien aineenvaihdunnan on aiemmin osoitettu liittyvan:
» ruskeakarhun (Ursus arctos) talvinorrokseen
» seka pohjoisten alkuperaiskansojen kausittaiseen sopeutumiseen

v Tulokset viittaavat konvergenttiin evoluutioon, jota on voinut tapahtua eri nisakaslajeissa
pohjoisissa ja subarktisissa ymparistoissa



Introgression genomic selection climgehn

the

Heredity (2019) 123:307-317 = :
https://doi.org/10.1038/541437-019-0207-1 g e n etl CSSOC I ety
ARTICLE

®

Genomic selection strategies for breeding adaptation and
production in dairy cattle under climate change

Ismo Strandén ' - Juha Kantanen' - Isa-Rita M. Russo? - Pablo Orozco-terWengel (92 -
Michael W. Bruford®? - the Climgen Consortium

= Tutkimus perustui jalostusohjelmien simulointiin, kaksi erillista
elainlinjaa: tuotantolinja ja sopeutunut linja

= Genomista valintaa sovellettiin kahteen ominaisuuteen:
v' tuotanto-ominaisuuksiin (kohtalainen periytyvyys)
v’ sopeutumisominaisuuksiin (alhainen periytyvyys)
v' ominaisuudet olivat keskenaan negatiivisesti korreloituneita

» Geenivirtaa (introgressiota) tuotantolinjasta sopeutumislinjaan tulisi
suosia



>40 vuotta
elaingeenivarojen ja
alkuperaisten
kotielainrotujen
sailytystoimia
Suomessa

Geenivarat

kotielaimet

Suomi on yksi ensimmaisista maista globaalisti, joka
aloitti kansalliset toimenpiteet eldingeenivarojen
yllapitdmiseksi ja sailyttamiseksi.

Maa- ja metsatalousministeridon Kotieldinten
geeniainestoimikunnan mietintd luovutettiin
silloiselle maa- ja metsatalousministeri Taisto
Tahkamaalle 30.12.1983. Kotielainten
geeniainestoimikunnan puheenjohtajana oli
professori Kalle Maijala.

Ja seuraavana vuonna mietinndn suosituksia alettiin
toteuttaa. Vuonna 1984 Sukevan ja Pelson
vankilatilat tulivat mukaan toimintaan. Ensimmaiset
krittiisesti uhanalaisten itdsuomenkarjan ja
pohjoissuomenkarjan rotujen elaimet hankittiin
vankilatiloille.

Vuonna 2004 ohjelma paivitettiin: MMM:n
Elaingeenivaraohjelma julkaistiin.

Vuonna 2018 julkaistiin Suomen maa-, metsa- ja
kalatalouden kansallinen geenivaraohjelma.



Ll LAPPIA

Elava geenipankki

Pelson vankilatilan lapinlehmat, suomenlampaat ja
kainuunharmakset matkasivat 2022 Pelsonsuolta
Tervolaan, Ammattiopisto Lappian opetusmaatilalle.

Photo: Mervi Mutikainen

Suomenlampaan IVP-
alkiotita
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