Uusi taismamuuntelu on miljardeja kertoja tarkempaa kuin perinteinen

mutaatiojalostus

Uudessa tdsmamuuntelussa voidaan editoida (hienomuokata) kasvin omia geeneja omilla paikoillaan kasvin
perimdssa yhden dna-emdksen tarkkuudella. Eli voidaan esimerkiksi vaihtaa tietty dna-emas tietyssa pai-
kassa kasvin dna-rihmassa toiseksi, halutuksi dna-emakseksi.

EsimerkkKi 1. Jalostetaan kasvilajike paremmaksi vaihtamalla sen dna-rihmassa yksi, tietty emds toiseksi.

Maissin perimassa on 3 miljardia dna-emasta. Jalostustehtava: Vaihdetaan niista yksi, adeniini (A) kohdassa
2 731 618 729, guaniiniksi (G).

Perinteisessd_mutaatiojalostuksessa kasvia kasitellddn suurilla sateilyannoksilla tai mutaatioita aiheutta-

villa kemikaaleilla, jotka tuottavat satunnaisia vaurioita perimaan.

Muutos kasittdaa tuolloin usein paljon laajempia alueita, vaikkapa tuhansien dna-emaksien jaksoja peri-

massa. Kasvissa voi esimerkiksi jokin dna-patka kahdentua (duplikaatio), kddntya nurinpdin (inversio), irrota
ja kadota (deleetio) tai siirtyd muuhun paikkaan perimdassa (translokaatio). Naiden laajempien mutaatio-
tyyppien suhteellinen yleisyys yhden eméaksen vaihdoksiin verrattuna riippuu kaytetystd mutaatiokasitte-
lysta.

Vaikka muutos sattuisikin koskemaan vain yhtad dna-emasta, se tapahtuisi kolme miljardia kertaa useammin

vadrassa kuin oikeassa kohdassa perimaa. Ja vaikka muutos olisi osunutkin juuri oikeaan periman kohtaan,

se olisi silti useammin vaara (vaihdos adeniinista tymiiniksi tai sytosiiniksi) kuin oikea (A=>G).

Perinteiselld mutaatiojalostuksella saataisiin siis ainakin 10 000 000 000 kertaa useammin vaara kuin oikea

tulos.

— Huom! Tuo laskelma on vain varovainen alaraja-arvio. Perinteisen mutaatiojalostuksen todellinen ”huti-
lukema” on oleellisesti suurempi, kun myo6s edellda mainitut laajemmat kromosomimuutokset otetaan asi-
aan kuuluvasti huomioon.

Uudella tdsmdmuuntelulla on nykyisin saavutettu parhaimmillaan jo niin “tdhtitieteellinen” tarkkuus, etta
esimerkin jalostustehtdvdssa onnistutaan kdytdnnossa ldhes virheettomadsti. Tietyn dna-emaksen

vaihtaminen halutuksi toiseksi dna-emakseksi tietyssa kohdassa perimaa perustuu siihen, etta

a) Tiettyyn paikkaan em. emaksen ldhelld tehddan dna-rihmaan katkos tarkoitukseen viritetylld dna:ta
pilkkovalla entsyymilld — entsyymi tunnistaa oikean kohdan elion periméassa yksikasitteisesti, jos entsyymiin
rakennettu kohdantunnistusjakso on riittavan pitka (esim. 19 emastd), ja

b) Elidlle annetaan malliksi dna-patkad, jonka mukaiseksi se korjaa kyseisellad alueella oman dna-nauhansa,
kadyttden luontaista dna-korjausjarjestelmaansa (ns. homologinen rekombinaatio eli HR). Tuloksena on
talloin erittdin suurella varmuudella juuri haluamamme emasvaihdos.

- Joissakin tapauksissa elion toinen, epaspesifinen korjausjarjestelma (NHEJ) ehtii liittda katkoksen paat
takaisin yhteen ennen kuin haluttua eméasvaihdosta ehtii tapahtua (on jo kehitetty useita keinoja tdman
epaspesifisen korjautumisen vahentamiseksi). Toivottu emasvaihdos jaa talléin tapahtumatta, mutta juuri
katkoskohtaan voi tdssa tapauksessa syntya jokin (enintddn muutaman emaksen) mutaatio, silla tama
epaspesifinen katkoksen korjausjarjestelma on luonnostaan epatarkka. Kasvinjalostuksessa tallaiset ei-
toivotut yksilot |6ydetaan tavalliseen tapaan: tutkimalla kokeen jalkeldiset (tarkastetaan niiden ilmiasu ja
tarvittaessa niiden dna-emasjarjestys katkoskohdassa ja jalostettavassa periman kohdassa). Ja kuten aina



jalostuksessa, (mahdolliset) ei-toivotut yksilot karsitaan sitten muitta mutkitta pois lajikkeen
jatkokehittelysta. Tasmajalostuksessa téllainen valinnan tarve jaa vahaiseksi: onnistunut tdsmamutantti
|6ytyy usein jo muutaman jalkeldisyksilon joukosta.

Kasvinjalostuksessa nain huippuunsa viritetty virheettomyys ei olisi edes tarpeen — olihan perinteinen
jalostus aina ollut suureksi osaksi arpapelia — mutta parantaa sekin tietysti uuden jalostuksen laatua ja
turvallisuutta. lhmisten geenihoidoissa ndin suuri muutosten luotettavuus on sita vastoin tarkeaa. Ei siis
ihme, ettd erdaat uusimmat kasvinjalostuksen menetelmat ovat jo paasseet kayttéon myos ladketieteessa.

Eri__menetelmien jalostustarkkuuksien vertailemiseksi muodostetaan niiden onnistumistaajuuksien

osamaara:

Tn{saadaan oikea muutos kaytettdessa uutta tasmamuuntelua}
/Tn{saadaan oikea muutos kaytettdessa perinteistd mutaatiojalostusta}
= 1/(1/10 000 000 000) = 10 000 000 000.

Uusi tdsmajalostus on siis kasviperiman hienosdadossa ainakin 10 miljardia kertaa tarkempaa kuin perin-

teinen mutaatiojalostus.
— Tuossa toki hieman kaunistellaan mutaatiojalostusta, silla siina syntyvia ei-toivottuja kromosomimutaati-
oita ei edelld olevassa tarkkuuslukemassa ole otettu vielda huomioon ollenkaan.

Tyomaara

Uutta tasmajalostusta kaytettdessa mutaatiotaajuus on korkea ja kaikki syntyvat mutantit ovat juuri toivot-
tua tyyppia. Parannettu yksil6é voidaan siksi 16ytda suurella varmuudella ja kohtuullisella tydomaaralla jo pie-
nista kasviaineistoista. Varmuuden vuoksi tutkitaan usein joitakin kymmenia tai satoja jalkelaisyksiloita.

Perinteisessa mutaatiojalostuksessa mutaatiotaajuus on taas alhainen ja mutaatiot tdysin satunnaisia —
aivan ”sitd ja tatd” — joten halutun tyyppisen mutantin etsimiseksi on kdytava |api valtavia kasviaineistoja.
Siitd huolimatta voidaan parhaassakin tapauksessa |6ytaa vain jonkinlainen toivotun mutaation karkea
likiarvo.

Luonnollinen rypsi- ja rapsi6ljy sisaltavat ihmisille haitallista erukahappoa. Kun sen haitat kavivat ilmi
tutkimuksissa, rapsi joutui niin huonoon huutoon, ettd uudet, erukahapottomaksi jalostetut rapsilajikkeet
piti Amerikassa ristid kokonaan uudelleen — ne saivat “tahriintumattoman” nimen ‘canola’.

Jotta erukahapoton rypsi saatiin jalostetuksi perinteisilld mutaatioilla Suomessa 1960-luvulla, jouduttiin
sateilyttdmaan tai kasittelemdan mutaatioita aiheuttavilla kemikaaleilla pussillinen rypsin siemenia niin
vahvasti, etta noin puolet siemenista kuoli. Niin saatiin henkiin jaaviin siemeniin syntymaan tarpeeksi paljon
kaikenlaisia mutaatioita. Sateilytetyista siemenista kasvatetuista taimista oli sitten kaytava yksi kerrallaan
lapi 200 000 jalkeldisyksiloa (siemenind).

- Jokaisen pikkiriikkisen rypsinsiemenen rasvahappokoostumus tutkittiin siina erikseen, yksittdisen
siemenen puolikkaista tehdyilla tyo6ladilla mikroanalyyseilla, ja jalkeldiskasvit kasvatettiin sitten petrimaljoilla
ja koeputkissa samojen siementen toisista puolikkaista (joissa siemenen alkio oli mukana). Nain I6ydettiin
lopulta erukahapoton rypsilinja, josta sitten on jalostettu kaikki nykyiset, terveelliset rypsimme.

- Tama kaikki jouduttiin tekemaan siis vain, jotta selvittiin niinkin yksinkertaisesta tehtdvasta kuin kasvin
yhden luontaisen haittageenin rikkomisesta toimimattomaksi — sithenhan riittdd mika tahansa isompi vaurio



geenin tuhansien dna-emasten ketjussa. Ei siis ihme, ettd perinnejalostuksen konsteja (mutageneesi ja
risteytykset) kdytettdessa kasviin syntyi samalla suuri joukko aivan turhia, tarkoittamattomia muutoksia:
erukahapon sammumisen lisdksi rypsikasvissa muuttuivat tuolloin naet kaikkiaan yli sadan muun aineen
pitoisuudet; kun taas geenimuuntelulla tallaisia “oheisvaikutuksia” ei esiintynyt, kuten uudet, vertailevat
tutkimukset osoittavat.

Uudella tasmajalostuksella kasvin yhden tai useammankin haittageenin sammuttaminen on vaivatonta,
varmaa, yksinkertaista ja puhdasta, ja sivuvaikutukset jadvat niin pieniksi kuin mahdollista (niihin, mita
toivottu geenin sammuminen ehka vaistamatta aiheuttaa).

Mutaatiojalostuksen “onnenkantamoisessa” voi piilld ei-toivottuja mutaatioita:
Kuinka usein perinnejalostuksessa |6ytynyt mutanttisiemen kantaa muitakin uusia mutaatioita?
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Uusien mutaatioiden keskilukumaara
mutaatiokasitellyssa siemenessa

Jokainen suomalainen kerada eldamansa kuluessa perimadnsa ainakin “puolisen tusinaa” uutta mutaatiota —
vaikka “luontainen” mutaatiotaajuus on korkeammilla eli6illd hyvin pieni. Perinteisen mutaatiojalostuksen
"manipulaatioilla” (vahva sateilytys ja mutaatioita aiheuttavat kemikaalit) mutaatiotaajuus nostetaan
monta kertaluokkaa suuremmaksi kuin niiden “spontaani” taajuus on luonnossa. Tall6in monet
"onnekkaasti 10ytyneistd” mutanttiyksiloista voivat kantaa useampia kuin yhta uutta mutaatiota — ja nekin
ovat kaiken lisaksi tuntemattomia ja vaikeasti |I0ydettavia. Tama vaikeuttaa edelleen edes likimain
"toivottujen” mutaatioiden eristamista hyodynnettavaksi ja puhdistamista erilleen ei-toivotuista
oheismuutoksista perinteisessa kasvinjalostuksessa.
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