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1 JOHDANTO 

 

Suomessa on alun perin kartoitettu suomenlampaalle 73 eri isälinjaa, mutta tällä hetkellä pässejä on 

elossa 44 eri linjasta. Isälinjoja merkitään suomenlampailla numeroilla ja karitsan isälinja määräytyy 

aina isän linjan perusteella. Linjoissa on pässejä niin valkoisista, mustista kuin ruskeistakin suvuista. 

Isälinjoja voidaan hyödyntää usealla eri tavalla parituksia suunniteltaessa. Yksi vaihtoehto on hyö-

dyntää isälinjoja rotaatioparituksen tapaan, jolloin astujapässi valitaan aina seuraavasta saatavilla ole-

vasta isälinjasta kuin mitä astutettava uuhi on. Isälinjoja voidaan hyödyntää myös siten, että jalostuk-

seen pyritään käyttämään pässejä sellaisista isälinjoista, joista niitä on elossa vain vähän. Yleisimmin 

isälinjoja hyödynnetään kuitenkin siten, että astujapässi valitaan vain eri isälinjasta kuin astutettava 

uuhi.  

 

Hollolassa on 1980–1990-luvuilla pakastettu 39 siemenannosta suomenlammaspässeistä, joiden pol-

veutumistiedot ovat vajavaiset ja sitä myötä isälinjat eivät ole selvillä. Kahden Hollolassa pakastetun 

pässin siemeniä on käytetty keinosiemennykseen, ja niistä on tehty uudet linjat 80 ja 81. Ei ole kui-

tenkaan täyttä varmuutta, ovatko nämä todellisuudessa eri linjoja kuin jo aikaisemmat isälinjat, vai 

yhdistyvätkö ne johonkin jo aikaisemmin kartoitettuun isälinjaan. Hollolassa pakastetuissa siemen-

annoksissa voi olla jäljellä sellaisten isälinjojen pässien siementä, jotka ovat ehtineet hävitä Suo-

mesta.  

 

Suomenlampaan geenivarojen säilyttämisen kannalta olisikin tärkeää selvittää, mitä pakastetut sie-

menannokset todellisuudessa ovat, ja voisiko niitä käyttää joidenkin vanhojen isälinjojen palauttami-

seen tai uusien isälinjojen luomiseen. Tällä tavalla voitaisiin toivottavasti lisätä suomenlammaspopu-

laation perinnöllistä monimuotoisuutta, mikä on tärkeää jalostusvalinnan ja populaation selviytymi-

sen kannalta. Perinnöllinen monimuotoisuus parantaa populaation kykyä sopeutua esimerkiksi ym-

päristön tai tautipaineen nopeisiin muutoksiin. 

 

Keväällä 2020 tehtiin maisterintutkielma aiheesta ”Pässilinjojen perinnöllisten osuuksien muutokset 

suomenlammaspopulaatiossa” (Järveläinen 2020). Tutkielmassa selvitettiin sukupuutietojen perus-

teella eri pässilinjojen ja yksittäisten jalostuseläinten kontribuutiot suomenlammaspopulaatiossa vuo-

sina 1961–2017. Lisäksi tutkielmassa selvitettiin suurimpaan populaatioon eniten vaikuttaneita eläi-
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miä ja tarkasteltiin näiden isälinjoja.  Millään isälinjoista ei havaittu olevan huomattavasti muita lin-

joja korkeampaa kontribuutiota. Yksittäisiä eläimiä tarkasteltaessa havaittiin, että jotkut yksilöt olivat 

vaikuttaneet populaatioon merkittävästi jopa 15 vuoden ajan.  

 

Usein populaation monimuotoisuutta, sukulaistumista ja sukusiitoksen kasvua tutkitaan nimenomaan 

sukupuuaineistoon perustuvilla menetelmillä (Gomez-Raya ym. 2015). Näiden tutkimusten luotetta-

vuus riippuu kuitenkin täysin sukupuun kattavuudesta ja virheettömyydestä. Ne eivät myöskään ota 

huomioon meioosissa tapahtuvaa vaihtelua, minkä takia saman sukulaisuussuhteen omaavat yksilöt 

voivat olla perimältään hyvinkin erilaiset (Gomez-Raya ym. 2015). Populaation todellisesta moni-

muotoisuudesta saadaan siis huomattavasti luotettavampi kuva, mikäli populaatiota tarkastellaan su-

kupuuaineiston sijaan genomitasolla. Tämän takia tässä tutkimuksessa olisi tarkoituksena hyödyntää 

nimenomaan eri isälinjojen genotyypitystä. Toisaalta puuttuvien polveutumistietojen vuoksi pakas-

tettujen pässien sukulaisuuksien ja isälinjojen selvitys voi perustua vain genomiaineistoon. 

 

 

2 SUOMENLAMMAS 

 

Ryderin (1983) on jaotellut maailman lammasrodut maantieteellisen levinneisyyden ja rakennepiir-

teiden mukaan eri ryhmiin. Suomenlammas luokitellaan pohjoiseurooppalaisten lyhythäntälampai-

den ryhmään, johon kuuluu myös venäläinen romanov, ruotsalainen turkislammas, norjalainen spael-

sau, färsaartenlammas, islanninlammas, shetlanninlammas, isobritannialainen jacob sekä irlantilainen 

claddagh.  

 

Suomenlammas on kainuunharmaksen ja ahvenanmaanlampaan ohella yksi Suomen kolmesta alku-

peräisrodusta (Pehu ym. 2018). Se on määritelty vuonna 2016 kansallisessa eläingeenivaraohjelmassa 

yksilömäärältään elinvoimaiseksi roduksi, jonka populaation koko on noin 10 000 yksilöä (Pehu ym. 

2018). Suomenlammasta kuvaillaan kantakirjaohjesäännössä keskikokoiseksi ja sarvettomaksi ro-

duksi, joka on väriltään yleensä valkoinen, mutta myös musta, ruskea ja harmaa tyyppi ovat olemassa. 

Hedelmällisyysominaisuudet ovat erinomaiset ja emo-ominaisuudet hyvät. Ruhojen teuraslaatu on 

tyydyttävällä tasolla ja villa yleisimmin keskihienoa (Koivisto ja Ahlskog 2022). 
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Maijalan (1996) mukaan 1990-luvulla suomenlampaista 90 prosenttia oli valkoisia, kahdeksan pro-

senttia mustia, yksi prosentti valkoisia ja yksi prosentti harmaita. ProAgrian ylläpitämässä suomen-

lampaiden kantakirjassa yli yksivuotiaiden suomenlammasuuhien ja -pässien värit jakautuivat 

1.10.2021 otetussa tilastossa seuraavasti: 13 470 valkoista (46 %), 5 559 mustaa (19 %), 3 130 rus-

keaa (11 %), 255 harmaata (1 %) sekä 6 822 muun väristä tai väri ei ollut tiedossa (23 %) (Ahlskog 

2021). Valkoisten suomenlampaiden osuus on siis 1900-lukuun verrattuna merkittävästi vähentynyt 

ja värillisten lisääntynyt, mutta edelleen suurin osa suomenlampaista on kuitenkin valkoisia. 

 

ProAgria toimii Suomessa lampaiden jalostusorganisaationa ja vastaa tuotosseurannasta sekä ylläpi-

tää ahvenanmaanlammasta lukuun ottamatta kaikkien Suomessa olevien lammasrotujen kantakirjoja 

(ProAgria 2021a). Vuonna 2020 tuotosseurantatiloilla suomenlampaita oli 11 171 yli kaksivuotiasta 

karitsoinutta uuhta, 800 yksivuotiasta karitsoinutta uuhta ja siitokseen käytettiin 300 eri suomenlam-

maspässiä (ProAgria 2021a). Vuonna 2019 määrät olivat hiukan korkeammat, sillä karitsoineiden yli 

kaksivuotiaiden uuhien määrä oli 11 556 ja siitokseen käytettiin yhteensä 326 suomenlammaspässiä. 

Karitsoita syntyi vuonna 2020 keskimäärin 2,4 uuhta kohti, joista eloon jäi keskimäärin 2,1 karitsaa 

uuhta kohti. Suomenlammaskaritsoiden kolmen päivän paino oli vuonna 2020 keskimäärin 3,7 kilo-

grammaa, kuuden viikon paino 14,3 kilogrammaa ja neljän kuukauden paino 33,1 kilogrammaa. Yli 

kaksivuotiaiden uuhien aikuispaino oli keskimäärin 78,4 kilogrammaa (ProAgria 2021a). 

 

2.1 Varhaishistoria 

 

Lampaat ovat levinneet Eurooppaan kesytysalueeltaan Lähi-Idästä useassa eri leviämisaallossa 

(Chessa ym. 2009). Ensimmäiset lampaat ovat saapuneet Suomeen noin 6000 vuotta sitten tai 4000 

vuotta domestikaation jälkeen (Ryder 1991). Nykyajan luoteis- ja pohjoiseurooppalaiset lammasro-

dut, joihin myös suomalaiset alkuperäisrodut kuuluvat, jakavat edelleen saman geneettisen taustan 

kuin ensimmäisen leviämisaallon mukana Eurooppaan tulleet kaikista alkukantaisimmat lampaat 

(Chessa ym. 2009). 

 

Maijalan (1988) mukaan suomenlampaan alkuperästä on olemassa kaksi eri teoriaa, joista kumpaa-

kaan ei ole pystytty todistamaan todennäköisemmäksi. Suomenlampaan esivanhemmat ovat voineet 

saapua Suomeen noin tuhat vuotta sitten Venäjältä Ural-vuoriston itäpuolelta Suomeen matkanneiden 

ihmisten mukana (Maijala 1988). Pohjois- ja Keski-Venäjälle jääneiden ihmisten lampaista taas ke-

hittyi luultavasti romanov-rotu, joka on myös lyhythäntäinen, hedelmällinen ja omaa muitakin samoja 

ominaisuuksia kuin suomenlammas (Maijala 1988). Venäläistä alkuperää tukee se, että suurin osa 
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suomen kielen kudontaan liittyvistä sanoista on slaavilaista alkuperää (Maijala 1988). Toisaalta suu-

rin osa suomen kielen lammastuotantoon liittyvistä sanoista on lähtöisin germaanisista kielistä, minkä 

takia toinen teoria onkin, että suomenlammas on lähtöisin lännestä saapuneiden uudisasukkaiden mu-

kanaan tuomista lampaista (Maijala 1988). Nämä lampaat ovat luultavasti lähtöisin villeistä muflo-

neista, joita elää edelleen muutamilla Välimeren saarilla (Maijala 1988).  

 

Suomalaisten lampaiden pääasiallinen käyttötarkoitus oli pitkään villan ja vuotien tuottaminen lihan 

ollessa pelkästään sivutuote (Maijala 1988). 1500-luvulla uuhia myös lypsettiin ja maidosta tehtiin 

juustoa. Lampaita kasvatettiin erittäin pienissä omavaraiskatraissa, minkä takia sukusiitosaste saattoi 

usein nousta korkeaksi (Maijala 1988). Suomenlampaan korkean hedelmällisyyden kehittymiseen 

vaikuttava tekijä saattoi olla se, että ykkösinä syntyneet isoimmat pässikaritsat teurastettiin aikaisin 

syksyllä, jolloin monikkovuonueiden hitaammin kasvavia pässikaritsoita päädyttiin käyttämään sii-

tokseen (Maijala 1988). Monissa muissa maissa siitokseen jäävien pässikaritsoiden valinta tehtiin 

pääasiassa koon perusteella, jolloin jalostuseläimiksi päätyi pääasiassa ykkösinä syntyneitä karitsoita 

(Maijala 1988). Korkeaa hedelmällisyyttä selitti osittain mahdollisesti myös se, että suomenlampaita 

kasvatettiin ihmisasutuksen välittömässä läheisyydessä, jolloin suuremmat vuonueet jäivät varmem-

min henkiin (Ryder 1983). 

 

2.2 Lähihistoria ja jalostustyön alku 

 

Suomenlampaan järjestelmällinen jalostustyö aloitettiin vuonna 1918, kun Suomen Lammas- ja Vuo-

henhoitoyhdistys perustettiin (nykyisin Suomen lammasyhdistys) (Maijala 1999). Jalostuksessa pai-

notettiin aluksi taloudellisesti arvokkaita ominaisuuksia: villan laatu ja määrä, teuraspaino sekä si-

kiävyys (Maijala 1999). Suomalaisia maatiaislampaita oli aluksi kahta tyyppiä: Pohjanmaalla ja Sa-

takunnassa oli hyvin pienikokoinen (20–25 kg) ja hitaasti kehittyvä lammastyyppi, kun taas Itä-Suo-

mesta Kainuun alueelta löytyi isompi (40–60 kg) ja nopeakasvuisempi lammas (Maijala 1999). Ja-

lostuksen perustaksi päätettiin ottaa kainuulainen lammastyyppi, jolla oli kohtuullinen koko, hyvä 

kasvukyky, korkea sikiävyys, hyvä maidontuotantokyky sekä tyydyttävä villa eikä siihen ollut se-

koittunut Suomeen tuotuja ulkomaisia rotuja (Maijala 1999).  

 

Suomenlampaan ensimmäiset kantakirjavaatimukset hyväksyttiin vuonna 1921 ja kantakirjaus aloi-

tettiin seuraavana vuonna (Maijala 1999). Tällöin suomenlampaan jalostuksessa alettiin lihantuotan-

non lisäksi painottaa turkisten tuottamista, koska tuontivilla oli heikentänyt kotimaisen villan hintaa 

(Maijala 1999). Vuonna 1931 rodun jalostuksessa alettiin panostamaan kolmeen eri villatyyppiin: 
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talous-, turkis- ja tekstiilivilla (Maijala 1999). Varsinainen järjestelmällinen lammastarkkailu (nykyi-

sin tuotosseuranta) aloitettiin vuonna 1948, mistä alkaen on talletettu suomenlampaan mittaustuloksia 

(Maijala 1999). Vuonna 1981 tuloksien käsittelyssä alettiin käyttämään tietokoneita (Maijala 1988). 

Katraskoot olivat tarkkailutiloilla aluksi pieniä, sillä vuonna 1948 tilalla oli keskimäärin 3,9 jalostus-

uuhta, kun taas vuonna 1984 jalostusuuhia oli keskimäärin 19,9 (Maijala 1988).  

 

Suomenlampaat tulivat kansainvälisesti tunnetuksi roduksi professori Kalle Maijalan ansiosta 1960-

luvulla (Ryder 1983). Hänen toimestaan Animal breeding research organization (ABRO) vei suo-

menlampaita Iso-Britanniaan vuonna 1962 käyttääkseen niitä tutkimuksessa, jossa vertailtiin eri he-

delmällisten lammasrotujen ja paikallisten scottish blackface -rodun uuhien välisiä risteytyksiä. Suo-

menlampaat osoittautuivat risteytyksissä ylivoimaisiksi, kun vertailtiin vieroitettujen karitsoiden 

määrää ja uuhen tuottamien karitsoiden yhteispainoa (Flamant 1991).  

 

Lampaiden kasvattajat ympäri maailmaa alkoivat 1960-luvulla kiinnostua karitsoiden kasvunopeu-

den ja ruhonmuodon lisäksi myös katraidensa tuottavuuden kehittämisestä sikiävyyttä parantamalla 

(Flamant 1991). Tähän suomenlammas tarjosi hyvät mahdollisuudet (Flamant 1991). Suomenlam-

masta vietiinkin seuraavien vuosikymmenien aikana yli 40 eri maahan, jossa sitä käytettiin uusien 

rotujen luomisessa ja risteytyksissä liharotujen kanssa (Maijala 1999). Suomenlammas on maailman-

laajuisesti kaikista eniten käytetty rotu uusien hedelmällisten lammasrotujen luomisessa risteytyksen 

avulla (Maijala ja Terril 1991). Vuoteen 1991 mennessä suomenlammasta oli käytetty 23 uuden rodun 

luomisessa, ja sen osuudet uusissa roduissa olivat 5–50 % (Maijala ja Terrill 1991). Suomenlampaalle 

on perustettu omia yhdistyksiä ja kantakirjoja muun muassa USA:han, Kanadaan ja Ranskaan (Mai-

jala ja Terril 1991). 

 

2.3 Jalostus ja kantakirja 

 

Tärkeimpänä tavoitteena suomenlampaan jalostuksessa on hedelmällisyysominaisuuksien säilyttämi-

nen korkealla tasolla (Koivisto ja Ahlskog 2022). Tässä käytetään apuna karitsointikohtaista synty-

nyt/elossa -lukua sekä yksilökohtaista karitsatuotosta (Koivisto ja Ahlskog 2022). Lisäksi vuonna 

2020 on aloitettu laskemaan vuonuekokoindeksi, vuonuepainoindeksi sekä näistä muodostuva yhdis-

telmäindeksi; uuhen tuotosindeksi (Ahlskog ja Sevón-Aimonen 2020). Myös näistä on apua suomen-

lampaiden hedelmällisyysominaisuuksien säilyttämisessä. Hedelmällisyyden lisäksi suomenlampai-

den jalostuksessa kiinnitetään huomiota lihantuotanto-, villa- ja turkisominaisuuksien parantamiseen 

(Koivisto ja Ahlskog 2022).  
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Jalostuksessa käytettyjä valintakriteerejä ovat hedelmällisyys, emo-ominaisuudet, kasvunopeus, teu-

rasominaisuudet, terveys, rakenne, villan määrä ja laatu sekä turkiksen laatu (Koivisto ja Ahlskog 

2022). Kasvua seurataan virallisilla tuotosseurannan punnituksilla, joita ovat karitsoiden kolmen päi-

vän, kuuden viikon ja neljän kuukauden painot sekä aikuispaino (Koivisto ja Ahlskog 2022). Lisäksi 

neljän kuukauden iässä karitsoille tehdään ProAgrian lammasasiantuntijan toimesta ulkomuotoarvos-

telu, selkälihaksen ja rasvanpaksuuden mittaus sekä halutessa villa-arvostelu (Koivisto ja Ahlskog 

2022).  

 

Käytössä olevia indeksejä ovat vuonueindeksien sekä uuhen tuotosindeksin lisäksi neljän kuukauden 

indeksi, lihakkuus- ja rasvaindeksit sekä näistä laskettu yhdistelmäindeksi; lihantuotantoindeksi. Las-

kenta tehdään BLUP-menetelmällä (Koivisto ja Ahlskog 2022). 

 

Suomenlampaan kantakirjassa on pääosasto, joka jakaantuu perusluokkaan ja kolmeen arvoluokkaan. 

Lisäksi kantakirjassa on lisäosasto, joka jakaantuu kolmeen sukupolviluokkaan (Koivisto ja Ahlskog 

2022). Kaikki tuotosseurantaan kuuluvat puhdasrotuiset suomenlampaat kuuluvat kantakirjan perus-

luokkaan, josta ne voivat siirtyä arvoluokkiin jalostusarvostelun jälkeen. Arvoluokkiin päästäkseen 

suomenlampaan tulee täyttää rodun ominaispiirteet, rakenteen tulee olla hyväksyttävät ja värityksen 

yksivärinen. Pässi on todettu siitoskykyiseksi jälkeläisten perusteella, ja uuhi on karitsoinut vähintään 

kerran. Arvoluokan määräytymiseksi tarkastellaan eläimen rakennetta, kokoa, villaa, sikiävyyttä ja 

emo-ominaisuuksia (Koivisto ja Ahlskog 2022). 

 

2.4 Isälinjat 

 

Suomessa aloitettiin kartoittamaan eri lammasrotujen isälinjoja vuonna 2002, jotta paritusvalintojen 

tekemistä saataisiin helpotettua (Ahlskog 2010). Karitsan isälinja määräytyy aina isän linjan perus-

teella ja suomenlampailla isälinjaa merkitään numerolla. Suomenlampaiden sukupuutiedot ovat luo-

tettavasti tiedossa 1980-luvulle asti, minkä perusteella isälinjat voitiin erotella toisistaan (Manninen 

2012). Suomenlampaiden osalta isälinjojen kartoitustyön aloitti ProAgria Etelä-Pohjanmaalla lam-

mastilaneuvojana toiminut Veikko Pyykönen. Työtä jatkoi vuonna 2007 Kaie Ahlskog, ja tuloksena 

syntyi Suomenlampaan jalostusopas, jossa on esiteltynä kaikki eri isälinjat (Ahlskog ja Koivisto 

2007). Suomenlampaan jalostusopasta päivitetään edelleen säännöllisesti ja viimeisin versio oppaasta 

julkaistiin keväällä 2022 (Koivisto ja Ahlskog 2022). Isälinjojen nimeämiseen on käytetty linjojen 

kantapässien nimiä (Koivisto ja Ahlskog 2022). 
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Vuonna 2007 löydettiin yhteensä 51 suomenlampaiden isälinjaa sekä lisäksi 11 sellaista uuhilinjaa, 

joissa ei ollut jäljellä yhtään linjaan kuuluvaa pässiä (Ahlskog 2010). Marraskuussa 2007 tehdyssä 

tarkastuksessa elossa olevia isälinjoja todettiin olevan 37, joista kuusi oli muihin verrattuna enemmän 

käytettyjä. Samassa tarkistuksessa löydettiin myös uusia linjoja, mutta monet linjat täytyi yhdistää 

yhteisten esivanhempien takia (Ahlskog 2010). Vuonna 2010 suomenlampaan isälinjoja oli yhteensä 

56 ja uuhilinjoja edelleen 11. Näistä isälinjoista 39 oli silloin aktiivisia (Ahlskog 2010).  

 

Suomenlampaan isälinjojen päivityksessä keväällä 2016 elossa olevia isälinjoja todettiin olevan 41 

(Hietamäki ja Ahlskog 2016). Kaksi uutta linjaa, isälinjat 80 ja 81, luotiin 29.9.2012 Suomen Lam-

masyhdistyksen jalostusvaliokunnan päätöksellä 1980-luvulla pakastettujen pässien siemenannok-

sista syntyneille karitsoille (Koivisto ja Ahlskog 2022, SLY tiedote 2018). Suomen Lammasyhdis-

tyksen jalostusvaliokunta päätti 29.9.2017 vielä kolmen uuden linjan perustamisesta: isälinjat 69, 70 

ja 71 (Koivisto ja Ahlskog 2022, SLY tiedote 2018). Vuonna 2019 isälinjoja oli löydetty yhteensä 

73, joista 11 on pelkästään uuhilla olevia linjoja. Elossa olevia pässejä oli 15.1.2019 yhteensä 44 

isälinjasta (Suomenlampaan pässilinjaliikennevalot). Vuoden 2019 jälkeen 52-isälinjaa ei ole enää 

löytynyt tuotosseurannassa mukana olevilta tiloilta, minkä takia elossa olevia pässejä on 9.2.2021 

löytynyt yhteensä 43 eri isälinjasta (taulukko 1) (Suomenlampaan pässilinjaliikennevalot). Keväällä 

2022 kadonneeseen 52-isälinjaan kuuluva pässi onnistuttiin löytämään tuotosseurannasta pois jättäy-

tyneeltä tilalta (Torikka 2022). Pässi siirtyi tuotosseurantatilalle astumaan, jotta sen linja saataisiin 

jatkumaan (Torikka 2022). 

 

Suomenlampaan pässilinjaliikennevaloissa eri linjoille on annettu värit sen mukaan, monellako tilalla 

pässejä on käytössä (Suomenlampaan pässilinjaliikennevalot). Vihreä kuvaa niitä linjoja, joita on ol-

lut käytössä yli kymmenellä tilalla, punainen alle viidellä tilalla käytössä olleita linjoja ja keltainen 

on näiden välissä (Suomenlampaan pässilinjaliikennevalot). Tammikuussa 2021 tehdyn päivityksen 

mukaan linjat jakaantuvat väreihin seuraavasti: vihreä 23 isälinjaa, keltainen 10 isälinjaa ja punainen 

10 isälinjaa (Suomenlampaan pässilinjaliikennevalot) (taulukko 1). 
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Taulukko 1. Isälinjojen tyypilliset värit ja linjojen yleisyys vuonna 2021 (Suomenlampaan pässilin-

jaliikennevalot). Väreissä v = valkoinen, m = musta, r = ruskea, h = harmaa, k = kirjava. Tilojen 

määrä kertoo linjaa käyttäneiden tilojen määrän vuonna 2021. Yleisyydessä linjat on jaoteltu luokkiin 

linjaa käyttävien tilojen määrän mukaan: vihreä > 10 tilaa, punainen < 5 tilaa, keltainen näiden välistä. 

Isälinja Linjan tyypilliset värit Tilojen määrä 2021  Yleisyys 

1 v, m 22  vihreä 

2 v, m, r 5  keltainen 

3 v 15  vihreä 

4 v 8  keltainen 

6 v, m, r 29  vihreä 

7 v, m, r 30  vihreä 

8 v, m 18  vihreä 

12 v 28  vihreä 

13 r, k 2  punainen 

14 r, m 18  vihreä 

15 v 34  vihreä 

16 r, k 8  keltainen 

17 m, r, v 9  keltainen 

18 r, m, v 24  vihreä 

19 r, m, v 13  vihreä 

21 v, m 13  vihreä 

23 r, m 17  vihreä 

24 m, r 8  keltainen 

25 r, m 2  punainen 

30 v, r 18  vihreä 

31 m, r 3  punainen 

33 m, r 17  vihreä 

34 v, m 22  vihreä 

38 v, m 7  keltainen 

43 v, m, r 16  vihreä 

44 v, m 11  vihreä 

45 v, m, r 38  vihreä 

47 m, v 3  punainen 

53 m 1  punainen 

55 v, m, r 21  vihreä 

56 v, k 2  punainen 

57 v, m 12  vihreä 

59 v, m, r 14  vihreä 

62 r, m 5  keltainen 

64 v, m 24  vihreä 

65 v 46  vihreä 

67 r, m, v 10  keltainen 

68 k 3  punainen 

69 v, m, r 7  keltainen 

70 h 2  punainen 

71 v, m 2  punainen 

80 v 8  keltainen 

81 m 4  punainen 
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2.5 Geneettinen monimuotoisuus 

 

Suomenlampaat kuuluvat pohjoisiin lammasrotuihin, jotka ovat sopeutuneet elämään Pohjois-Euroo-

pan kylmissä ja kosteissa olosuhteissa. Suomenlampaiden pitkä eristyneisyys muista roduista on teh-

nyt niistä uniikin ja geneettisesti heterogeenisen populaation (Tapio ym. 2010). Suomalaisien alku-

peräisrotujen populaation sisäistä monimuotoisuutta sekä populaation rakennetta on tutkittu mito-

kondrio-DNA:n, Y-kromosomin markkereiden, mikrosatelliittien sekä koko genomin SNP-merkkien 

avulla (Meadows ym. 2006).  

 

Mitokondrio-DNA periytyy emältä jälkeläisille, kun taas isältä pojalle periytyy Y-kromosomin DNA-

merkit (Bruford ym. 2003). Mitokondrio-DNA:n avulla voidaan selvittää lajin ja rodun emän puolen 

historiaa, kun taas Y-kromosomin DNA-merkeillä voidaan tarkastella isän puolen historiaa (Kanta-

nen 2007). Kesylle lampaalle on tällä hetkellä löydetty viisi erilaista mitokondrio-DNA haplotyyppi-

ryhmää eli viisi erilaista emälinjaa (A, B, C, D ja E) (Meadows ym. 2006, Tapio ym. 2006). Lampai-

den kesytystapahtumia on siis muiden kotieläinten tapaan ollut luultavasti useita eli muflonilampaita 

on otettu luonnosta useaan eri otteeseen (Meadows ym. 2006).  

 

Ensimmäisenä luonnosta on saatu A- ja B-emälinjat, ja myöhemmin C-emälinja (Tapio ym. 2006). 

Eurooppalaisilla lampailla B-emälinja on erittäin yleinen ja A-emälinja taas harvinainen (Tapio ym. 

2006). Tutkituista suomenlampaista 15 prosenttia kuului A-emälinjaan ja 85 prosenttia B-emälinjaan 

(Tapio ym. 2006). Koska suomenlampaalta on löydetty kahta eri emälinjaa, on todennäköistä, että 

niillä on ollut useampi esihistoriallinen perustajapopulaatio, jotka ovat mahdollisesti tulleet Suomen 

alueelle eri aikoina tai sitten rodun perustajapopulaatio on ollut geneettisesti monimuotoinen (Kanta-

nen 2007). Niemi ym. (2013) tutkimuksessa analysoitiin suomalaisten muinaisaikojen lampaiden 

jäännöksistä mitokondrio-DNA:ta sekä Y-kromosomin monimuotoisuutta. Tutkimuksessa havaittiin, 

että suomalaisten lampaiden geneettinen monimuotoisuus on pysynyt hyvin samanlaisena viimeisten 

tuhannen vuoden ajan; sekä A- että B-emälinjoja on ollut Suomen lammaspopulaatiossa yli 700 vuo-

den ajan aika niiden osuuksissa ole tapahtunut merkittäviä muutoksia.   

 

Suomenlampaiden mikrosatelliitti-DNA-merkkejä tarkasteltaessa on havaittu rodun olevan geneetti-

sesti monimuotoinen. Tapio ym. (2003) tutkimuksessa tarkasteltiin kuudelta eri rodulta 15 mik-

rosatelliittia ja seitsemää proteiinialleelia. Tutkimuksessa oli mukana myös suomenlampaita; 35 val-

koista, 30 mustaa ja 32 ruskeaa. Alleelien runsaus oli mikrosatelliittien perusteella valkoisilla suo-

menlampailla 5,7; mustilla 5,8 ja ruskeilla 5,0. Heterotsygotia-asteet olivat vastaavasti 0,72; 0,73 ja 
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0,70. Proteiinialleeleja tarkasteltaessa taas alleelien runsaus oli valkoisilla suomenlampailla 2,5; mus-

tilla 2,4 ja ruskeilla 2,2. Heterotsygotia-asteet olivat proteiinialleelien perusteella vastaavasti 0,28; 

0,29 ja 0,22. 

 

Tapio ym. (2005) myöhempi tutkimus perustui 22 mikrosatelliitin analyysiin kahdeltakymmeneltä 

pohjoiseurooppalaiselta alkuperäisrodulta sekä 12 Pohjois-Eurooppaan tuodulta lammasrodulta. Suo-

menlampaita oli tutkimuksessa mukana yhteensä kolmekymmentä ja niiden keskimääräinen hete-

rotsygotia-aste oli tutkituista roduista kaikista korkein; 0,76. Suomenlampailla myös alleelien runsaus 

oli tutkituista roduista korkein; 6,26. Tapio ym. (2005) totesi suomenlampaan olevan yksi 15 tärkeim-

mästä rodusta, jotka lisäävät pohjoiseurooppalaisten lammasrotujen geneettistä monimuotoisuutta. 

 

Tapio ym. (2003 ja 2005) tutkimuksissa suomenlampaan geneettistä monimuotoisuutta tutkittiin ge-

neettisten markkereiden avulla. Sukupuuaineistoa hyväksikäyttäen suomenlampaan geneettistä mo-

nimuotoisuutta analysointiin ensimmäisen kerran vasta Li ym. (2009) tutkimuksessa. FAO (1998) 

ohjeiden mukaisesti tulisi pyrkiä siihen, että populaation sukusiitosaste ei nouse yli 1 % sukupolvea 

kohti, jotta voidaan varmistaa populaation säilyminen elinkelpoisena. Li ym. (2009) tutkimuksessa 

suomenlampaiden sukusiitosaste nousi keskimäärin 0,3 % sukupolvea kohti, mikä on selvästi alle 

kriittisen rajan. Tämän perusteella suomenlampaalla on edelleen potentiaalia geneettiseen edistymi-

seen. Myös suomenlampaan tehollinen populaatiokoko, joka on polveutumisaineiston perusteella 

noin 120 (Pehu ym. 2018), on selvästi korkeampi kuin FAO:n (1998) suosittelema vähintään 50.  

 

Li ym. (2011) myöhemmässä tutkimuksessa vertailtiin 99 suomenlampaan ja kainuunharmaksen 

koko genomin laajuisen SNP-datan perusteella laskettuja sukusiitosasteita sukupuuaineiston perus-

teella laskettuihin sukusiitosasteisiin. Pitkällä aikavälillä eristäytyneissä populaatioissa, joka myös 

suomenlammas on, esiintyy todennäköisesti lähisukulaisten parittamista sekä monimutkaisia suku-

laisuussuhteita, jossa kaikkien eläinten sukulaisuudet eivät ole luotettavasti tiedossa. Tällöin yksittäi-

sen eläimen sukusiitosasteen laskeminen on epätarkkaa pelkän sukupuuaineiston perusteella. Tutki-

muksen perusteella genominen ja sukupuuaineistoon perustuva sukusiitosaste olivat pääasiassa yhte-

neviä selvästi sukusiitetyillä eläimillä (F > 0,0625) sekä toisilleen läheistä sukua olevilla eläimillä 

(täys- tai puolisisarukset). Arvot erosivat ei toisilleen sukua olevilla eläimillä sekä 3. asteen sukulai-

silla, jolloin sukupuuaineistoon perustuva sukusiitosaste oli korkeampi.  

 

Li ym. (2011) tutkimuksen perusteella genomiaineisto antaa hyödyllistä tietoa etenkin monimutkais-

ten sukulaisuuksien sekä vajavaisten sukulaisuustietojen tapauksissa. Genomisen sukusiitosasteen 



14 
 

luotettavuus riippuu kuitenkin aina käytetyn SNP-merkkipaneelin tiheydestä, eri yksilöiden geneet-

tisten markkereiden alleelifrekvensseistä, genotyypitettyjen yksilöiden määrästä sekä käytetystä las-

kentamenetelmästä. Sukupuutietoja on kuitenkin käytetty jo kauan, ja tullaan vielä käyttämään, suo-

menlammaspopulaation geneettisten parametrien arvioimisessa, sillä genotyypittäminen riittävän ti-

heällä SNP-merkkipaneelilla isolle määrälle eläimiä on toistaiseksi vielä liian kallista. 

 

2.6 Rodun säilytystyö 

 

FAO (2012) määritelmän mukaan alkuperäisrotu on tietyltä maantieteelliseltä alueelta lähtöisin oleva 

rotu, joka on geneettisesti sopeutunut paikallisiin olosuhteisiin, maataloustuotantojärjestelmään ja 

ympäristöön. Alkuperäisrotujen geneettisen monimuotoisuuden tuomat hyödyt on tiedetty jo kauan, 

mutta lähiaikoina on alettu kiinnittää enemmän huomiota myös rotujen kulttuurilliseen arvoon 

(Ovaska ym. 2021). Häggblom (2007) mukaan suomenlampaan monipuolisuuden hyödyntämisessä 

ja säilytystyössä korostuu eläinaineksen jalostamisen lisäksi myös se, että opitaan hyödyntämään 

kaikki eläimestä saatavat ainutlaatuiset materiaalit monipuolisesti ja tuottavasti. 

 

Alkuperäisrotujen säilytystyötä ohjataan Pohjoismaissa kansallisten säilytysohjelmien ja maatalous-

tukijärjestelmien avulla (Ovaska ym. 2021). Merkittävin ohjauskeino on maatalouden ympäristötuen 

erityistukiin kuuluva tuki alkuperäisrotujen kasvattamisesta, joka on ollut käytössä jo vuodesta 1994 

(Pehu ym. 2018, Ruokavirasto 2016). Tuen tarkoituksena on turvata taloudellisesti, tieteellisesti ja 

kulttuurihistoriallisesti arvokkaiden rotujen sekä niiden perinnöllisen muuntelun säilyminen (Karja 

2007).  

 

Ovaska ym. (2021) suomalaisten alkuperäisrotujen kasvattajille tekemän kyselytutkimuksen mukaan 

tukijärjestelmä kattaa vain juuri ja juuri sen tuotoksen eron, mikä alkuperäisrotuisten ja liharotuisten 

lampaiden tuotoksen välillä on. Tuottajat ovat hakeneet tähän ratkaisuja erilaisista erikoistuotteista 

sekä muista tuotantomuodoista, kuten eläinavusteisesta toiminnasta ja turismista. Taloudellisen tuen 

lisäksi onnistunut alkuperäisrotujen säilytystyö edellyttää myös sitä, että niiden tärkeys yhteiskun-

nalle ymmärretään ja tunnistetaan, ja että kasvattajat ovat motivoituneita kasvattamaan nimenomaan 

alkuperäisrotuja (Ovaska ym. 2021).  

 

Suomenlampaalla tehollinen populaatiokoko on selkeästi korkeampi, kuin FAO:n (1998) suosittele-

maa 50 yksilöä (Li ym. 2009). Myös suomenlammaspopulaation keskimääräinen sukusiitosaste on 

alle FAO:n (1998) suositteleman kriittisen rajan, koska sukusiitosaste nousee alle 1 % sukupolvea 



15 
 

kohti (Li ym. 2009). On kuitenkin rodun geneettisen monimuotoisuuden säilyttämisen kannalta tär-

keää edelleen minimoida sukusiitosasteiden nousu, kun paritusvalintoja suunnitellaan ja toteutetaan. 

Yksittäisen eläimen sukusiitosaste riippuu siitä, kuinka luotettava käytössä oleva sukupuuaineisto on. 

Populaation monimuotoisuuden säilymisen kannalta yksittäisten yksilöiden sukusiitosasteiden sijaan 

tärkeintä on seurata populaation keskimääräisen sukusiitosasteen kehitystä (Li ym. 2009).  

 

Li ym. (2009) tulosten perusteella suomenlampaiden jalostukseen ei ole tarpeen tehdä merkittäviä 

muutoksia geneettisen monimuotoisuuden säilyttämiseksi. Hyvä tilanne on monen tekijän summa, 

jossa vaikuttavia tekijöitä ovat muun muassa se, että keskitetyn jalostusohjelman sijaan lampuri tekee 

itse parituspäätökset, yhtä pässiä käytetään vain pienelle määrälle uuhia ja keinosiemennys on hyvin 

harvinaista. Suomenlampaille on perustettu elävä geenipankki Pelson vankilan maatilalle Vaalaan 

1980-luvulla (Pehu ym. 2018). Vankilatilan eläimet muuttavat syksyllä 2022 Ammattiopisto Lappian 

opetusmaatilalle Tervolan Louelle, jossa geenivarakatraan säilytys- ja ylläpitotyötä jatketaan yhteis-

työssä Luonnonvarakeskuksen kanssa (Mehtonen 2021). Suomenlammaspässeistä myös kerätään ja 

pakastetaan siemennestettä geenivarojen pitkäaikaissäilytystä varten (Pehu ym. 2018). 

 

 

3 TUTKIMUKSEN TAVOITTEET 

 

Tämä tutkielman tavoitteena on selvittää genotyypityksen avulla, eroavatko nykyiset suomenlampaan 

isälinjat todellisuudessa geneettisesti toisistaan. Lisäksi tavoitteena on selvittää, mitä rotuja Hollo-

lassa 1980–1990-luvuilla pakastetuissa siemenannoksissa on, sekä voisiko niistä löytyviä suomen-

lampaita mahdollisesti käyttää keinosiemennyksen kautta vanhojen kadonneiden isälinjojen palaut-

tamiseen tai kannattaisiko niistä tehdä keinosiemennyksen avulla uusia isälinjoja suomenlampaille. 

 

 

4 AINEISTO JA MENETELMÄT 

 

4.1 Aineisto ja sen käsittely 

 

Tutkimuksessa käytetty suomenlampaan sukupuuaineisto sekä tiedot vuoden 2021 helmikuussa 

elossa tuotosseurantatiloilla olleista yli vähintään 1-vuotiaista pässeistä saatiin ProAgria Keskusten 

liitolta. Sukupuuaineisto sisälsi seuraavat tiedot: yksilön tunnistenumero, isä, emä, syntymävuosi ja 
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syntymäkuukausi. Aineistossa oli yhteensä 682 308 eläintä. Vanhimmat eläimet olivat syntyneet 

vuonna 1961 ja nuorimmat aineistoon mukaan poimitut eläimet elokuussa 2020. Helmikuussa 2021 

elossa olevien aikuisten pässien aineisto sisälsi pässin tunnistenumeron, isän, emän, isälinjan, synty-

mäpäivän sekä rodun. Vanhimmat elossa olevat pässit olivat vuodelta 2008. Aineisto sisälsi kaikkiaan 

1 926 elossa olevan vähintään vuoden ikäisen suomenlammaspässin tiedot. Eri isälinjojen kantapäs-

sien tunnistenumerot koottiin suomenlampaan isälinjatyötä tehneiden Veikko Pyykösen ja Kaie Ahl-

skogin tiedostoista.  

 

Elossa olevien pässien aineistosta karsittiin ensiksi pois kaikki ne pässit, joilla ei ollut isälinjatietoa. 

Jäljelle jäi 1 180 pässiä. Sukulaisuusaineistosta poistettiin eläimet, joiden molemmat tai toinen van-

hemmista olivat tuntemattomia, jolloin jäljelle jäi 647 200 eläintä. Sukulaisuusaineistosta korjattiin 

261 eläimen sukupuolia, koska niitä oli eri kohdissa merkitty sekä uroksiksi että naaraiksi. Aineistoja 

käsiteltiin R-Studio -ohjelmalla (2009–2021 RStudio, PBC), RelaX2-ohjelmalla (Strandén ja Vuori 

2006) sekä Microsoft Excel -ohjelmalla. 

 

Karsintojen jälkeen laskettiin jäljelle jääneiden 1 180 elossa olevan pässin sukulaisuudet kaikkien eri 

isälinjojen kantapässeihin (43 kantapässiä). Suomessa lampaiden isälinjoja ei pyritä säilyttämään 

puhtaina parittamalla aina saman isälinjan uuhia ja pässejä keskenään, vaan linjanumeroita hyödyn-

netään eri sukuisten pässien löytämiseksi. Tästä syystä lähes kaikissa tilanteissa isälinjan kantapässiin 

eniten sukua olevat pässit kuuluivat itse johonkin muuhun linjaan.  

 

4.2 Genotyypitettävien eläinten valinta 

 

Genotyypitystä varten jokaisesta elossa olevasta isälinjasta (43 linjaa) etsittiin sukupuuaineiston pe-

rusteella aina kolme sellaista pässiä, jotka olivat eniten sukua oman isälinjansa kantapässiin. Joissain 

linjoissa elossa olevia pässejä ei ollut kuin yksi tai kaksi. Näistä valituista pässeistä tehtiin sukupuu-

aineistoon perustuva sukulaisuusmatriisi (A-matriisi), jonka perusteella valittiin jokaisesta linjasta 

yksi pässi genotyypitystä varten niin, että genotyypitettävät pässit olisivat mahdollisimman vähän 

sukua toisilleen ja niiden sukulaisuus isälinjan kantapässiin olisi mahdollisimman korkea. Lisäksi 

valintaa tehtiin osittain myös sen perusteella, kuinka helposti pässit olivat saavutettavissa ja kuinka 

luotettavia niiden sukulaisuustietojen arvioitiin olevan. Genotyypitykseen valittujen pässien sukulai-

suus muihin genotyypitykseen valittuihin pässeihin oli matala (0,0001–0,0246; keskimäärin 0,0140) 

(taulukko 2). Valittujen pässien sukulaisuus oman isälinjansa kantapässiin vaihteli 0,0004 ja 0,25 

(keskimäärin 0,0334) (taulukko 2). Valitut pässit olivat syntyneet vuosina 2012–2019.  
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Taulukko 2. Genotyypitykseen valitut pässit. Väreissä v = valkoinen, m = musta, r = ruskea, h = 

harmaa, k = kirjava.  

Pässin  

isälinja 

Pässin nimi  ID Syntymä-

päivä 

Väri Sukulaisuus 

kantapässiin 

Sukulaisuus muihin 

valittuihin pässeihin 

1 Seikun Huuto 1395973 21.3.2016 v 0,005 0,018 

2 Parikan Olvi 1635529 24.8.2019 v 0,004 0,022 

3 Pelson Ryppy 1288030 8.3.2015 v 0,016 0,022 

4 Tapper 1340808 5.4.2015 v 0,010 0,019 

6 Kanasen Onni 1494256 18.3.2017 v 0,006 0,015 

7 Lönn 1241631 25.3.2014 v 0,010 0,007 

8 Pelson Veikko 1562068 18.9.2018 v 0,003 0,024 

12 Ruuskan Lieto 1233901 1.4.2014 v 0,003 0,015 

13 Rambo 1635824 13.5.2019 h 0,005 0,002 

14 Mäntylän Bärtti 1315629 31.3.2015 r 0,007 0,011 

15   1287668 15.1.2015 v 0,047 0,012 

16 Vanhalan Pippuri 1521729 1.4.2018 m 0,003 0,016 

17 Tuohelan Toivo 1193047 15.8.2013 v 0,011 0,008 

18 Ala-uotilan Uki 1293769 29.3.2015 r 0,020 0,006 

19 Mikinpoika 1530131 16.4.2018 r 0,033 0,011 

21 Vanhalan Perttu 1555347 26.8.2018 v 0,034 0,024 

23 Hakapellon Luikahdus 1565637 31.7.2018 v 0,003 0,005 

24 Kivipellon Suhari 1448930 24.1.2017 m 0,021 0,010 

25 Veräjäahon Arman 1584168 26.3.2019 r 0,002 0,009 

30 Möksy 1385354 30.9.2015 v 0,005 0,022 

31 Veräjäahon Nestori 1582802 25.3.2019 h 0,001 0,012 

33 Keisari 1158155 7.1.2013 r 0,020 0,008 

34   1432057 24.4.2016 v 0,005 0,021 

38 Lukumiehen Aju 1591112 18.4.2019 v 0,010 0,012 

43 Väinölän Reiska 1294708 6.3.2015 v 0,004 0,019 

44 Nikkilän Volmari 1208460 31.8.2013 v 0,005 0,018 

45 Joonas 1155436 16.9.2012 v 0,019 0,022 

47 Kivipellon Vasili 1579736 2.2.2019 m 0,000 0,017 

53 Batman 1504101 21.5.2017 m 0,133 0,005 

55 Vanhalan Niklas Jr 1400195 5.4.2016 m 0,005 0,022 

56 Parikan Hairi 1225114 7.4.2014 v 0,004 0,020 

57 Kivipellon Majuri 1579533 29.1.2019 v 0,006 0,022 

59 Laku 1261781 14.8.2014 m 0,006 0,010 

62 Kuustonen  1538211 5.4.2018 m 0,031 0,007 

64 Kuustonen 1218791 28.3.2014 v 0,016 0,020 

65   1389380 29.1.2016 v 0,011 0,016 

67 Perkkiön Pontus 1274904 29.4.2014 v 0,008 0,025 

68 Mt. Cookie 1257282 29.3.2014 h 0,250 0,000 

69 Kiviniemen Ottomaani  1453404 22.3.2017 r 0,125 0,006 

70 Vekkilän Sakari 1544640 12.3.2018 h 0,250 0,003 

71 Kupsun Faarao 1493194 22.8.2017 v 0,094 0,011 

80 Mahti 1359686 6.8.2015 v 0,063 0,019 

81 Kivipellon Juha-Pekka 1579839 8.2.2019 m 0,125 0,010 
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4.3 Genotyypitys 

 

Valituista pässeistä otettiin sierainnäyte Thermo Fisherin GenoTube-putkilla. Sierainnäytteiden 

DNA:n eristäminen teetettiin NeoGenillä. Hollolassa pakastetuista pässien siemenannoksista, joita 

on vähintään kolme pässiä kohti, eristettiin myös DNA genotyypitystä varten. Näiden näytteiden 

DNA:n eristäminen tehtiin Luonnonvarakeskus LUKE:ssa Jokioisilla. 

 

Kaikkien näytteiden genotyypittäminen teeteettiin NeoGenillä Skotlannissa. Tutkimuksessa käytet-

tiin NeoGen GGP Ovine 50K -sirulla analysoituja SNP-genotyyppejä. GGP Ovine 50K -siru on 

Neogenin Genomics kehittämä MOLO-tekniikkaa (Multiple Objective Localized Optimization) hyö-

dyntävä siru (Neogen 2021). Siruun on yhdistetty 15 000 SNP-merkkiä GGP Ovine 15K -sirusta, yli 

10 000 SNP-merkkiä Illumina 50K-sirusta, yli 12 000 SNP-merkkiä Illumina HD-sirusta sekä lisäksi 

se sisältää 9 000 sellaista SNP-merkkiä, joita ei ole aikaisemmin sisällytetty lampaiden genotyypittä-

misessä käytettyihin siruihin (Neogen 2021). 

 

Genomiaineiston analyysissä käytettiin PLINK-ohjelmaa (Prucell ym. 2007), joka on avoimen läh-

dekoodin ohjelma ja tarkoitettu koko genomin assosiaatioanalyyseihin. Sillä voidaan tehokkaasti kä-

sitellä ja analysoida suuria genotyyppiaineistoja. Tutkielmassa ohjelmasta käytettiin versiota 1.09. 

 

Alkuperäinen aineisto koostui kaikkiaan 82 näytteestä, joista 43 oli eläviltä pässeiltä kerättyjä näyt-

teitä ja 39 oli vanhoista siemennäytteistä otettuja näytteitä. Kaksi siemennäytettä karsittiin pois jo 

ennen tarkempien analyysien tekemistä, koska ne osoittautuivat genotyypityksen perusteella samojen 

näytteiden kopioiksi. Tällöin jäljelle jäi 80 näytettä. 

 

4.4 Genotyypityksen onnistumisen arviointi 

 

Genotyypityksen onnistumista arvioitiin niin kutsuttujen call rate -arvojen (CR) perusteella. CR-arvo 

kuvaa onnistuneiden genotyypitysten osuutta kaikista genotyypityksistä ja se voidaan laskea sekä 

yksilö- että SNP-kohtaisesti. CR laskettiin kaavalla 
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CR = 
N - nmiss

N
 ,    (1) 

jossa 

N = kaikkien SNP-merkkien lukumäärä 

nmiss = epäonnistuneiden SNP-merkkien lukumäärä. 

 

Tutkielmaan mukaan otetuista 80 näytteestä yhteensä 78 näytteen genotyypitys onnistui erittäin hyvin 

(CR > 0,95). Vain yksi siemennäytteistä otettu näyte karsiutui alhaisen CR-arvon takia (CR < 0,90).  

SNP-kohtaisten CR-arvojen jakauma on esitetty kuvassa 1. SNP-kohtainen CR-arvo oli 1 277 snipillä 

alle 0,9; 915 snipillä 0,9–0,95 ja 47 911 snipillä yli 0,95. Myös SNP-kohtaisten CR-arvojen rajaksi 

valittiin 0,90. Tällöin jäljelle jäi 48 826 SNP-merkkiä, joka on 97,5 % alkuperäisestä SNP-määrästä. 

Niin yksilö- kuin SNP-kohtaisestikin genotyypitykset onnistuivat CR-arvojen perusteella hyvin. 

 

Kuva 1. SNP-kohtaisten CR-arvojen jakauma koko aineistossa. 

 

Aineistoa karsittiin myös harvinaisemman alleelin frekvenssin eli MAF-arvojen (minor allele fre-

quency) perusteella. Tutkimuksessa MAF-arvon rajaksi valittiin 0,01. SNP-markkereissa, joiden 

MAF-arvot olivat alle karsintarajan, ei esiinny riittävästi vaihtelua, jotta ne olisivat tutkimuksen kan-

nalta hyödyllisiä. MAF-arvon takia yhteensä 3 128 markkeria karsiutui (kuva 2).  
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Kuva 2. Kaikkien näytteiden kaikkien SNP-markkereiden MAF-arvojen jakauma. 

 

Aineistosta karsittiin myös ne SNP-markkerit, jotka eivät olleet Hardy Weinbergin -tasapainossa. 

Karsintarajana käytettiin HWE-testin p-arvoa 0,000001. Tällöin aineistosta karsiutui 73 markkeria.  

 

4.5 Pässien eriytymisen visualisointi 

 

Tutkielmassa tarkasteltiin myös siemennäytepässien ja eri isälinjoja edustavien elävien pässien eriy-

tymistä toisistaan moniulotteisen skaalauksen eli multi dimensional scaling (MDS) avulla. Moniulot-

teisen skaalauksen perustana on genotyyppien perusteella arvioidut eläinten väliset geneettiset etäi-

syydet (Dij). Geneettiset etäisyydet arvioitiin kaavalla 

 

Dij = 1 – 
IBS2 + 

1

2
 IBS1

IBS0 + IBS1 + IBS2
  ,  (2) 

jossa 

IBS0 = niiden SNP:n määrä, jossa eläimet i ja j eivät jaa yhtään yhteistä alleelia 

IBS1 = niiden SNP:n määrä, jossa eläimet i ja j jakavat yhden yhteisen alleelin 

IBS2 = niiden SNP:n määrä, jossa eläimet i ja j jakavat kaksi yhteistä alleelia. 

 

Moniulotteisessa skaalauksessa yksilöiden välisten geneettisten etäisyyksien kuvaamiseen voidaan 

käyttää kahta tai useampaa pääkomponenttia. Mitä kauempana kaksi yksilöä kuvassa ovat toisis-

taan, sitä suurempi on niiden välinen geneettinen etäisyys. Geneettisien etäisyyksien arviointiin 

käytettiin tässä tutkielmassa 45 566 markkeria alkuperäisestä 50 103 markkerista. Käytettyjen 
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markkereiden karsintaperusteet olivat samoja, kuin muunkin aineiston: CR vähintään 0,9; MAF-

arvon raja 0,01 ja HWE-testin p-arvo 0,000001. 

 

4.6 Genominen sukulaisuusmatriisin tekeminen 

 

Elossa olleiden pässien genotyyppien perusteella muodostettiin genominen sukulaisuusmatriisi (G-

matriisi) VanRadenin (2008) menetelmällä käyttäen kaavaa 

 

G = 
ZZ´

2 ∑ p
i
(1-p

i
)
  ,    (3) 

jossa 

Z = markkereittain keskitetty genotyyppimatriisi 

pi = aineiston perusteella määritetty alleelifrekvenssi lokuksessa i. 

 

Genomista sukulaisuusmatriisia hyödynnettiin genomisten sukulaisuuksien ja sukupuuaineistoon pe-

rustuvien sukulaisuuksien korrelaatioiden laskemisessa. 

 

 

5 TULOKSET 

 

5.1 Pässien geneettinen eriytyminen 

 

Elossa olevilta pässeiltä kerättyjen näytteiden sekä vanhoista siemennäytteistä otettujen näytteiden 

geneettisiä eroja visualisoitiin moniulotteiden skaalauksen pääkomponenttien C1, C2 ja C3 avulla 

(kuvat 3, 4 ja 5). Kuvassa elossa olevien pässien näytteen on merkitty vihreällä, keltaisella ja punai-

sella. Siemennäytepässien näytteet on merkitty sinisellä. Elossa olevien pässien näytteet on merkitty 

Suomenlampaan pässilinjaliikennevalojen mukaisesti eri väreillä sen perusteella, monellako lammas-

tilalla linjaa on ollut käytössä tammikuussa 2021. Väreistä vihreä kuvaa niitä linjoja, joita on ollut 

käytössä yli kymmenellä tilalla, punainen alle viidellä tilalla käytössä olleita linjoja ja keltainen on 

näiden välistä (vertaa taulukkoon 1). 

 

Siemennäytepässeistä Immo, Lassi, Lotto, Topi, Tanu ja Pertti erosivat muista näytteistä omaksi ryh-

mäkseen pääkomponentin C2 suhteen (kuvat 3 ja 5). Tukeva, Josef ja Mikko taas erosivat omaksi 

ryhmäkseen pääkomponentin C1 suhteen (kuvat 3 ja 4). Myös Saku(1) ja Chester erosivat muista 
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pääkomponentin C1 suhteen (kuvat 3 ja 4). Loput siemennäytepässeistä asettuvat pääkomponenttien 

C1, C2 ja C3 perusteella samaan ryhmään eläviltä suomenlammaspässeiltä kerättyjen näytteiden 

kanssa (kuvat 3, 4 ja 5). 

 

 

Kuva 3. Siemennäytepässien ja eläviltä suomenlampailta kerättyjen näytteiden väliset geneettiset erot 

moniulotteisen skaalauksen (MDS) pääkomponenttien C1 ja C2 perusteella esitettynä. Punainen, kel-

tainen ja vihreä kuvaavat eläviltä suomenlammaspässeiltä kerättyjä näytteitä, sininen siemennäyte-

pässejä. 
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Kuva 4. Siemennäytepässien ja eläviltä suomenlampailta kerättyjen näytteiden väliset geneettiset erot 

moniulotteisen skaalauksen (MDS) pääkomponenttien C1 ja C3 perusteella esitettynä. Punainen, kel-

tainen ja vihreä kuvaavat eläviltä suomenlammaspässeiltä kerättyjä näytteitä, sininen siemennäyte-

pässejä. 
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Kuva 5. Siemennäytepässien ja eläviltä suomenlampailta kerättyjen näytteiden väliset geneettiset erot 

moniulotteisen skaalauksen (MDS) pääkomponenttien C2 ja C3 perusteella esitettynä. Punainen, kel-

tainen ja vihreä kuvaavat eläviltä suomenlammaspässeiltä kerättyjä näytteitä, sininen siemennäyte-

pässejä. 

 

Kuvissa 6, 7 ja 8 on rajattu näkyviin vain elossa olevilta pässeiltä kerätyt näytteet sekä siemennäyt-

teistä ne, jotka pääkomponenttien C1, C2 ja C3 perusteella tarkasteltaessa kuuluivat samaan ryhmään 

eläviltä suomenlampailta kerättyjen näytteiden kanssa.  

 

Yleisimpiin isälinjoihin (vihreä) kuuluvat pässit jakaantuvat pääkomponenttien C1, C2 ja C3 suhteen 

tarkasteltaessa karkeasti kahteen eri ryhmään (kuvat 6, 7 ja 8). Ensimmäisen ryhmän muodostavat 

isälinjoihin 14, 18, 19, 23, 33 ja 59 kuuluvat pässit. Myös harvinaisimpiin linjoihin (punainen) kuu-

luva 81-isälinjan pässi ja siemennäytepässeistä Platon, Laku ja Ventti ovat geneettisesti läheisiä en-

simmäiseen ryhmään kuuluvien pässien kanssa. Toisen ryhmän muodostavat isälinjojen 3, 8, 21, 30, 
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45, 57, 64 ja 65 pässit. Loput yleisimpien isälinjojen pässeistä painottuvat kaikkien kolmen pääkom-

ponentin perusteella löyhästi samaan joukkoon jälkimmäisen ryhmän kanssa.  

 

Harvinaisiin linjoihin (punainen ja keltainen) kuuluvat pässit 13, 16, 24, 25, 31, 38, 47, 53, 62, 68, 69 

ja 70 sekä siemennäytepässeistä Bingo painottuvat pääkomponentin C3 suhteen geneettisesti lähelle 

toisiaan (kuvat 7 ja 8). 

 

 

Kuva 6. Suomenlammasrotuisten siemennäytepässien geneettiset erot verrattuna eri isälinjojen elossa 

oleviin pässeihin moniulotteisen skaalauksen (MDS) pääkomponenttien C1 ja C2 perusteella esitet-

tynä. Punainen, keltainen ja vihreä kuvaavat eläviltä suomenlammaspässeiltä kerättyjä näytteitä, si-

ninen siemennäytepässejä. 

 

Siemennäytepässeistä Kirka, Valtteri, Pykä (kuvassa nimi Pyka), Mustapässi (kuvassa nimi Musta-

passi) sekä Yli-Veto sijoittuvat pääkomponenttien C1 ja C2 suhteen tarkasteltaessa geneettisesti eril-
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leen muista siemennäytepässeistä ja elävistä suomenlammaspässeistä (kuva 6). Loput siemennäyte-

pässit sijoittuvat pääkomponenttien C1 ja C2 suhteen tarkasteltaessa samaan joukkoon elävien suo-

menlammaspässien kanssa (kuva 6).   

 

 

Kuva 7. Suomenlammasrotuisten siemennäytepässien geneettiset erot verrattuna eri isälinjojen elossa 

oleviin pässeihin moniulotteisen skaalauksen (MDS) pääkomponenttien C1 ja C3 perusteella esitet-

tynä. Punainen, keltainen ja vihreä kuvaavat eläviltä suomenlammaspässeiltä kerättyjä näytteitä, si-

ninen siemennäytepässejä. 

 

Kun tarkastellaan siemennäytepässejä moniulotteisen skaalauksen pääkomponenttien C1 ja C3 pe-

rusteella (kuva 7), nähdään, että Ventti ja Platon sijoittuvat geneettisesti hyvin lähelle toisiaan ja hie-

man kauempana muista pässeistä. Kirka sijoittuu täysin erilleen muista siemennäytepässeistä ja elä-

vistä suomenlammaspässeistä. Laku, Bingo ja Valtteri sijoittuvat erilleen muista siemennäytepäs-

seistä, mutta lähelle eläviltä suomenlammaspässeiltä kerättyjä näytteitä. Loput siemennäytepässit 



27 
 

ovat pääkomponenttien C1 ja C3 perusteella geneettisesti läheisiä toisiinsa ja useisiin yleisimpien 

isälinjojen pässeihin.  

 

 

Kuva 8. Suomenlammasrotuisten siemennäytepässien geneettiset erot verrattuna eri isälinjojen elossa 

oleviin pässeihin moniulotteisen skaalauksen (MDS) pääkomponenttien C2 ja C3 perusteella esitet-

tynä. Punainen, keltainen ja vihreä kuvaavat eläviltä suomenlammaspässeiltä kerättyjä näytteitä, si-

ninen siemennäytepässejä. 

 

Tarkasteltaessa moniulotteisen skaalauksen pääkomponentteja C2 ja C3 (kuva 8) nähdään, että sie-

mennäytepässeistä Platon ja Ventti sijoittuvat taas geneettisesti lähelle toisiaan ja kauemmaksi muista 

pässeistä. Laku ja Kirka sijoittuvat geneettisesti lähelle toisiaan sekä muutamia yleisimpien isälinjo-

jen pässejä. Myös Bingo sijoittuu geneettisesti erilleen muista siemennäytepässeistä, mutta lähelle 

harvinaisimpien isälinjojen pässejä. Loput siemennäytepässit sijoittuvat pääkomponenttien C2 ja C3 

perusteella geneettisesti kohtuullisen yhtenäiseksi ryhmäksi, joka sijoittuu lähelle monia yleisimpien 

isälinjojen pässejä. 
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5.2 Siemennäytepässien yhdistyminen isälinjoihin 

 

Kuvissa 9, 10 ja 11 esitetty moniulotteisen skaalauksen pääkomponenttien C1, C2 ja C3 perusteella 

ne siemennäytepässit, joilta oli tiedossa sellainen tunnistenumero, jonka perusteella ne pystyttiin yh-

distämään olemassa olevaan sukupuuaineistoon ja sitä kautta selvittämään, mihin isälinjaan ne kuu-

luvat. Tällaisia pässejä oli kolme: Voltti, Platon ja Jytky. Voltti kuuluu sukupuuaineiston perusteella 

isälinjaan 4, Platon isälinjaan 23 ja Jytky isälinjaan 30. Kuvaan on merkitty näkyviin myös Kirka, 

jota on siemennyksen kautta käytetty uuden 81-isälinjan luomiseen. Näiden lisäksi kuviin on merkitty 

näkyviin elossa olevien pässien näytteistä niiden isälinjojen edustajat, joihin nämä neljä edellä mai-

nittua siemennäytepässiä yhdistyvät.  

 

 

Kuva 9. Geneettiset erot isälinjojen ja niiden siemennäytepässien, joilta isälinja on tiedossa, välillä 

moniulotteisen skaalauksen (MDS) pääkomponenttien C1 ja C2 perusteella esitettynä. Isälinjan nu-

mero siemennäytepässien nimien perässä. 

 

Isälinjoissa 4, 23 ja 30 siemennäytepässi ja elossa oleva isälinjaa edustava pässi ovat moniulotteisen 

skaalauksen pääkomponenttien C1 ja C2 perusteella geneettisesti suhteellisen lähellä toisiaan (kuva 

9). Isälinjassa 81 siemennäytepässi ja elossa oleva isälinjan edustajapässi ovat moniulotteisen skaa-

lauksen pääkomponentin C2 suhteen geneettisesti hyvin lähellä toisiaan, mutta pääkomponentin C1 

suhteen geneettisesti kauempana toisistaan (kuva 9).  
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Myös pääkomponenttien C1 ja C3 suhteen tarkasteltaessa siemennäytepässi ja elossa oleva isänlinjaa 

edustava pässi ovat isälinjoissa 4, 23 ja 30 suhteellisen lähellä toisiaan (kuva 10). Isälinjassa 81 sie-

mennäytepässi ja elossa oleva isälinjaa edustava pässi ovat hieman kauempana toisistaan, kun tarkas-

tellaan pääkomponentteja C1 ja C3 (kuva 10). 

 

 

Kuva 10. Geneettiset erot isälinjojen ja niiden siemennäytepässien, joilta isälinja on tiedossa, välillä 

moniulotteisen skaalauksen (MDS) pääkomponenttien C1 ja C3 perusteella esitettynä. Isälinjan nu-

mero siemennäytepässien nimien perässä. 

 

Tarkasteltaessa moniulotteisen skaalauksen pääkomponenttien C2 ja C3 suhteen, sijoittuvat 81-isä-

linjan elävä pässi ja siemennäytepässi geneettisesti hyvin lähelle toisiaan (kuva 11). Myös isälinjoissa 

4 ja 30 elävä pässi ja siemennäytepässi sijoittuvat geneettisesti aika lähelle toisiaan pääkomponenttien 

C2 ja C3 suhteen. Isälinjassa 23 elävä pässi ja siemennäytepässi sijoittuvat geneettisesti kauemmaksi 

toisistaan. 
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Kuva 11. Geneettiset erot isälinjojen ja niiden siemennäytepässien, joilta isälinja on tiedossa, välillä 

moniulotteisen skaalauksen (MDS) pääkomponenttien C2 ja C3 perusteella esitettynä. Isälinjan nu-

mero siemennäytepässien nimien perässä. 

 

5.3 A- ja G-matriisien vertailu 

 

Elossa olevien eri isälinjojen pässien sukupuuaineistoon perustuvat sukulaisuudet näkyvät A-matrii-

sissa (liite 1) ja genomisiin sukulaisuussuhteisiin perustuvat sukulaisuudet G-matriisissa (liite 2). Päs-

sien keskimääräinen sukulaisuus muihin valittuihin pässeihin oli A-matriisissa 0,014 vaihdellen 0,000 

ja 0,025 välillä. G-matriisissa pässien keskimääräinen sukulaisuus muihin valittuihin pässeihin oli      

-0,024 vaihdellen -0,026 ja -0,023 välillä. Genotyypitykseen valittujen eri isälinjaa edustavien pässien 

keskimääräinen sukusiitosaste oli A-matriisissa 0,012 (0,000–0,036) ja G-matriisissa 0,003                   

(-0,038–0,097). 

 

5.4 Genomisten ja sukupuuaineistoon perustuvien sukulaisuuksien väliset korrelaatiot 

 

Aineistosta laskettiin genomisten sukulaisuussuhteiden (G-matriisi) ja sukupuuaineistoon perustu-

vien sukulaisuuksien (A-matriisi) väliset Pearsonin korrelaatiokertoimet elossa oleville eri isälinjan 

pässeille (43 pässiä). Korrelaatiokertoimet laskettiin erikseen jokaisen isälinjan pässille (taulukko 3). 

Korrelaatioiden laskemisessa käytetty aineisto sisälsi aina 42 pareittaista havaintoa pässin sukulai-

suuksista muihin pässeihin. Esimerkiksi 1-isälinjan pässin korrelaation laskemisessa ensimmäinen 
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pareittainen havainto oli 1-isälinjan pässin sukulaisuus 2-isälinjan pässiin A-matriisin perusteella ja 

samojen pässien sukulaisuus G-matriisin perusteella. Toinen pareittainen havainto oli 1-isälinjan päs-

sin sukulaisuus 3-isälinjan pässiin A-matriisissa ja G-matriisissa ja niin edelleen. Pässien sukulai-

suuksia itseensä ei otettu huomioon. Oletuksena on, että korrelaatio on korkea eli pässin sukulaisuus 

muihin pässeihin on samansuuruinen sukupuuhun ja genomiseen aineistoon perustuen. Jos korrelaa-

tio on pieni, voi se johtua esimerkiksi siitä, että joko sukupuussa on virhe tai genotyypityksessä näyte 

on otettu väärästä eläimestä tai näytteet ovat sekoittuneet. 

 

Yksittäisille pässeille lasketut korrelaatiokertoimet vaihtelivat -0,26 (± 0,152) ja 0,95 (± 0,047) vä-

lillä. Keskimäärin yksittäisille pässeille laskettu korrelaatiokerroin oli 0,65. Neljällä pässillä geno-

misten sukulaisuuksien ja sukupuuaineistoon perustuvien sukulaisuuksien välillä oleva korrelaatio ei 

tilastollisesti poikennut nollasta. Nämä neljä pässiä kuuluivat isälinjoihin 13, 17, 62 ja 68. Lopuilla 

39 eri isälinjan pässillä genomisten sukulaisuuksien ja sukupuuaineistoon perustuvien sukulaisuuk-

sien välillä oli tilastollisesti merkitsevä korrelaatio vaihdelleen 0,35 (± 0,148) ja 0,95 (± 0,047) välillä 

keskiarvon ollessa 0,71. 

 

Niiden isälinjojen pässeille, joilla sukupuuaineistoon perustuvien sukulaisuuksien ja genomiaineis-

toon perustuvien sukulaisuuksien välinen korrelaatio ei tilastollisesti poikennut nollasta (isälinjat 13, 

17, 62 ja 68), tehtiin tarkempi korrelaatiokertoimien tarkastelu näytteiden mahdollisen sekoittumisen 

selvittämiseksi (taulukko 4). Jokaiselle näistä neljästä pässistä laskettiin korrelaatiot omien sukupuu-

aineistoon perustuvien sukulaisuuksien (A-matriisi) ja kolmen muun pässin genominäytteisiin perus-

tuvien sukulaisuuksien (G-matriisi) välille. Eli laskettiin esimerkiksi 13-isälinjan pässin sukupuuai-

neistoon perustuvien sukulaisuuksien (A-matriisi) sekä 17-, 62- ja 68-isälinjojen genominäytteisiin 

perustuvien sukulaisuuksien (G-matriisi) väliset Pearsonin korrelaatiokertoimet. 

 

Isälinjan 13 pässin korkein korrelaatio tuli 13-linjan genominäytteeseen (0,23), mutta ei ollut tilastol-

lisesti nollasta poikkeava. Isälinjan 17 pässin korkein korrelaatio tuli myös 13-linjan genominäyttee-

seen (0,32) ja korrelaatio oli tilastollisesti merkitsevä. Isälinjaan 62 kuuluvan pässin korkein korre-

laatio tuli 17-linjan genominäytteeseen (0,57) ja se oli tilastollisesti merkitsevä. Isälinjan 68 pässin 

korrelaatio oli korkein 68-linjan genominäytteen kanssa (0,22), mutta korrelaatio ei ollut tilastollisesti 

merkitsevä. 
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Taulukko 3. Pearsonin korrelaatiokertoimet genomisten sukulaisuussuhteiden ja sukupuuaineistoon 

perustuvien sukulaisuussuhteiden välille elossa olleilta pässeiltä kerätyille näytteille. 

Isälinja Pässin nimi r p-arvo Keskivirhe 

1 Seikun Huuto 0,73 0,000 0,107 

2 Parikan Olvi 0,66 0,000 0,119 

3 Pelson Ryppy 0,86 0,000 0,081 

4 Tapper 0,85 0,000 0,084 

6 Kanasen Onni 0,79 0,000 0,097 

7 Lönn 0,69 0,000 0,115 

8 Pelson Veikko 0,89 0,000 0,072 

12 Ruuskan Lieto 0,59 0,000 0,128 

13 Rambo 0,23 0,146 0,154 

14 Mäntylän Bärtti 0,84 0,000 0,086 

15   0,68 0,000 0,115 

16 Vanhalan Pippuri 0,65 0,000 0,121 

17 Tuohelan Toivo -0,26 0,091 0,152 

18 Ala-uotilan Uki 0,61 0,000 0,125 

19 Mikinpoika 0,85 0,000 0,084 

21 Vanhalan Perttu 0,83 0,000 0,089 

23 Hakapellon Luikahdus 0,47 0,002 0,140 

24 Kivipellon Suhari 0,72 0,000 0,110 

25 Veräjäahon Arman 0,61 0,000 0,126 

30 Möksy 0,80 0,000 0,094 

31 Veräjäahon Nestori 0,60 0,000 0,126 

33 Keisari 0,66 0,000 0,119 

34   0,84 0,000 0,086 

38 Lukumiehen Aju 0,51 0,001 0,136 

43 Väinölän Reiska 0,73 0,000 0,108 

44 Nikkilän Volmari 0,72 0,000 0,110 

45 Joonas 0,78 0,000 0,098 

47 Kivipellon Vasili 0,77 0,000 0,101 

53 Batman 0,74 0,000 0,107 

55 Vanhalan Niklas Jr 0,83 0,000 0,089 

56 Parikan Hairi 0,80 0,000 0,094 

57 Kivipellon Majuri 0,95 0,000 0,047 

59 Laku 0,72 0,000 0,109 

62 Kuustonen  0,03 0,841 0,158 

64 Kuustonen 0,87 0,000 0,077 

65   0,72 0,000 0,110 

67 Perkkiön Pontus 0,78 0,000 0,099 

68 Mt. Cookie 0,22 0,346 0,230 

69 Kiviniemen Ottomaani  0,38 0,014 0,146 

70 Vekkilän Sakari 0,35 0,023 0,148 

71 Kupsun Faarao 0,39 0,011 0,146 

80 Mahti 0,90 0,000 0,068 

81 Kivipellon Juha-Pekka 0,70 0,000 0,112 
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Taulukko 4. Isälinjojen 13, 17, 62 ja 68 pässien sukupuuaineistoon perustuvien sukulaisuuksien (A-

matriisi) ja genomiaineistoon perustuvien sukulaisuuksien (G-matriisi) Pearsonin korrelaatiokertoi-

mien vertailu näytteiden mahdollisen sekaantumisen selvittämiseksi. 

A-matriisin 

pässi 

G-matriisin 

näyte 

r p-arvo 

13 13 0,23 0,146 

13 17 0,02 0,893 

13 62 -0,45 0,003 

13 68 -0,52 0,000 

17 13 0,32 0,042 

17 17 -0,26 0,091 

17 62 -0,06 0,719 

17 68 0,22 0,168 

62 13 -0,21 0,188 

62 17 0,57 0,000 

62 62 0,03 0,841 

62 68 -0,51 0,001 

68 13 -0,01 0,960 

68 17 -0,14 0,576 

68 62 -0,39 0,098 

68 68 0,22 0,346 

 

 

6 TULOSTEN TARKASTELU 

 

Tässä työssä käytettiin yhteensä 80 lampaan genotyyppejä, joista 43 oli kerätty eläviltä suomenlam-

maspässeiltä ja 37 oli vanhoista siemennäytteistä. Näytteet genotyypitettiin NeoGen GGP Ovine 50K 

-sirulla. Näytteiden genotyypitys onnistui hyvin, sillä sekä yksilö- että SNP-kohtaisesti call rate -arvot 

olivat korkeita.  

 

6.1. Siemennäytepässien rotujen tarkastelu 

 

Osa vanhoista siemennäytteistä osoittautui moniulotteisen skaalauksen pääkomponenttien C1, C2, 

C3 perusteella olevan todennäköisesti muita kuin suomenlampaita (kuvat 3, 4 ja 5). Tutkimuksessa 

ei ollut käytössä muiden lammasrotujen genotyyppejä, joihin näitä omiksi ryhmikseen erottuvia eläi-

miä olisi voitu vertailla ja siten varmentaa luotettavasti niiden rotuja. 

 

Lotto ja Tanu kuuluvat niihin pässeihin, joiden siementä on viety Suomesta Yhdysvaltoihin 1990-

luvun lopulla. Niiden tiedot löytyivät Yhdysvaltalaisen Finnsheep breeders’ -yhdistyksen ylläpitä-

mästä tietokannasta, johon suomenlampaiden tietoja on kerätty vuodesta 1971 alkaen (Finnsheep 
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breeders’ association). Tietokannassa Lotto ja Tanu on merkitty harmaiksi suomenlampaiksi. Kai-

nuunharmas on erotettu suomenlampaasta omaksi rodukseen vasta 2000-luvun alussa (Tapio ym. 

2003). Tästä syystä 1990-luvulla näistä pässeistä pakastetut siemenannokset on merkitty kuuluvaksi 

suomenlammas-rotuun, vaikka todellisuudessa ne ovat todennäköisesti olleet kainuunharmaksia. Ole-

massa olevien tietojen perusteella voidaan hyvin todennäköisesti todeta, että Immo, Lassi, Lotto, 

Topi, Tanu ja Pertti ovat kainuunharmaksia, sillä ne erosivat selvästi suomenlampaista moniulottei-

seen skaalauksen pääkomponentin C2 perusteella.   

 

Tukevalla, Josefilla ja Mikolla oli siemennäytteissä merkintä, jonka perusteella ne olisivat mahdolli-

sesti texeleitä. Chesterin näytteessä oli maininta rygjasta ja Saku(1) näytteessä maininta oxfrod dow-

nista. Ilman näiden rotujen vertailugenotyyppejä rotuja ei voi luotettavasti varmistaa, mutta suomen-

lampaisiin nämä viisi näytettä eivät moniulotteisen skaalauksen perusteella kuulu. 

 

6.2 Eri isälinjojen ja siemenpässien geneettinen eriytyminen 

 

Moniulotteisen skaalauksen perusteella nähtiin, että suurin osa Suomessa yleisimmin käytössä ole-

vien isälinjojen pässeistä painottuu löyhästi kahteen erilliseen ryhmään (kuvat 6, 7 ja 8). Myös har-

vinaisimpien linjojen pässeistä suurimman osan havaittiin moniulotteisen skaalauksen perusteella 

painottuvan löyhästi omaksi ryhmäkseen. Eri isälinjoja edustavien pässien väliset geneettiset erot ei-

vät välttämättä johdu nimenomaan isälinjasta.  

 

Tärkeimpänä genotyypitettävien pässien valintaperusteena käytettiin sitä, että pässi olisi mahdolli-

simman paljon sukua oman isälinjansa kantapässiin. Suomessa eri isälinjoja ei pyritä säilyttämään 

omina puhtaina linjoinaan, vaan emien kautta yksilöiden esivanhempina on myös kaikkia muita isä-

linjoja. Tästä johtuen näytteenottoon valittujen pässien sukulaisuudet oman isälinjansa kantapässiin 

olivat pääasiassa matalia. Pässien valintaa tehtiin myös sen perusteella, että niiden sukulaisuus muihin 

genotyypitykseen valittuihin pässeihin olisi mahdollisimman matala. Todennäköistä onkin, että isä-

linjaa enemmän pässien välillä havaittuihin geneettisiin eroihin vaikuttaa se, kuinka paljon yhteisiä 

esivanhempia valituilla pässeillä sattuu olemaan keskenään. Tässä merkittävään rooliin nousee se, jos 

joitain sukuja on esimerkiksi hyvien kasvu- ja lihakkuusominaisuuksien takia käytetty menneisyy-

dessä paljon ja ne ovat levinneet Suomessa laajasti tiloille käyttöön. Tällöin samoja esivanhempia voi 

löytyä monien pässien taustalta ja se johtaa pässien välisten geneettisten erojen pienenemiseen, mikä 

näkyy moniulotteisessa skaalauksessa pässien välisten geneettisten erojen pienenemisenä ja pässien 

painottumisena löyhästi muutamaan eri ryhmään. 
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Harvinaisimpien linjojen osalta pässien geneettiseen läheisyyteen voi vaikuttaa myös se, että niitä 

kasvatetaan Suomessa vain yksittäisillä tiloilla. Tällöin näiden pässien geneettisiin eroavaisuuksiin 

vaikuttaa eniten se, mitä sukuja niitä kasvattavilla tiloilla olevien emien takana on. Jos harvinaisten 

linjojen pässien taustalta löytyy emien kautta paljon samoja esivanhempia, johtaa se pässien välisten 

geneettisten erojen pienemiseen.  

 

Vanhat suomenlammasrotuiset siemenpässit sijoittuvat odotetusti moniulotteisen skaalauksen perus-

teella pääasiassa geneettisesti lähelle toisiaan ja hieman erilleen eläviltä suomenlampailta kerätyistä 

näytteistä. Tämä kuvaa hyvin sitä, että näytteet on otettu talteen 1980–1990-lukujen eläinaineksesta, 

joka oletettavasti eroaa hiukan nykyisestä eläinaineksesta.  

 

Suomenlampaiden isälinjat on julkaistu Suomessa ensimmäisen kerran vuonna 2007 Suomenlampaan 

jalostusoppaassa (Ahlskog ja Koivisto 2007) eli tämän tutkielman tekemisen aikoihin niitä on käy-

tetty 15 vuoden ajan. Alun perin isälinjajärjestelmä otettiin käyttöön, jotta paritusvalintojen tekemistä 

saatiin helpotettua, kun puhdasjalostukseen käytettyjen suomenlampaiden määrä oli pudonnut alle 

kriittisen tason. Tuolloin lampureilla oli käytössä WinLammas-ohjelma, jolla lampuri pystyi laske-

maan omien pässiensä ja uuhiensa välisiä sukulaisuuksia vain kolmen sukupolven perusteella (Savo-

lainen 2001). Vuonna 2011 lampaille otettiin käyttöön nettipohjainen tuotosseurantaohjelma, 

WebLammas, jossa oli mukana myös laaja sukulaisuustarkistus (Parikka 2011). Loppuvuonna 2021 

siirryttiin käyttämään uuttaa nettipohjaista tuotosseuranohjelmaa, Nettikatrasta, jossa sukulaisuus-

suhteet lasketaan kuutta sukupolvea käyttäen (ProAgria 2021b). Lampureilla on siis tämän tutkielman 

tekemisen aikoihin ollut käytössä 11 vuoden ajan sellaisia ohjelmia, joilla on mahdollista tehdä laa-

joja sukulaisuustarkistuksia paritusvalintojen tueksi.  

 

Nykyään isälinjojen merkitys on vähentynyt paritusvalintojen tekemisessä, kun sukulaisuustarkistus 

onnistuu helposti tuotosseurantaohjelman avulla. Kuten nähtiin, olivat kaikki genotyypitykseen vali-

tut eri isälinjojen pässit geneettisesti kohtuullisen lähellä toisiaan. Näiden tulosten perusteella ei vält-

tämättä ole perusteltua pyrkiä säilyttämään kaikkia suomenlampaan isälinjoja, vaan tärkeämpää olisi, 

että jalostusvalinnoilla pyrittäisiin säilyttämään mahdollisimman monipuolisesti eri sukuja ja pitä-

mään sukusiitosasteen kasvu populaatiotasolla mahdollisimman alhaisena. Tähän lampailla käytössä 

olevan tuotosseurantaohjelman sukulaisuustarkistus tarjoaa paremman työkalun kuin isälinjojen seu-

raaminen.  
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Niillä tiloilla, jotka eivät käytä tuotosseuranohjelmaa ja pääse siksi tekemään sukulaisuustarkistuksia 

lampaille, tarjoaa isälinjojen käyttäminen yhden mahdollisuuden sopivien paritusmahdollisuuksien 

suunnittelemiseen. Tosin silloinkin on otettava huomioon emien takaa tulevat muiden isälinjojen 

edustajat, minkä takia tärkeintä on aina tarkastella paritettavien eläinten sukutauluja riittävän alhaisen 

sukusiitosasteen saavuttamiseksi.  

 

Yksittäisten eläinten sukusiitosasteiden seuraamisen sijaan rodun kehittämisessä on kuitenkin tär-

keintä huomioida sukulaistuminen ja keskimääräisen sukusiitosasteen kasvun nopeus koko populaa-

tion tasolla, jotta tehollinen populaatiokoko ei pienene. Tavoitteena tulisi pitää FAO:n suosituksia 

siitä, että keskimääräinen sukusiitosaste ei saisi nousta yli 1 % sukupolvea kohti ja tehollisen popu-

laatiokoon tulisi olla vähintään 50 yksilöä. Paras tapa ylläpitää populaation monimuotoisuutta on 

käyttää mahdollisimman laajasti ja tasapuolisesti eri siitospässejä. 

 

6.3 Siemennäytepässien yhdistäminen olemassa oleviin isälinjoihin 

 

Kuten tuloksista havaittiin, vanhat siemennäytepässit eivät asetu moniulotteisen skaalauksen perus-

teella välttämättä kovin lähelle saman isälinjan elossa olevaa pässiä (kuvat 9, 10 ja 11). Siemennäy-

tepässit Jytky ja Voltti ovat moniulotteisen skaalauksen pääkomponenttien C1, C2 ja C3 perusteella 

geneettisesti kohtuullisen lähellä saman isälinjan elossa olevia pässejä. Siemennäytepässi Platon on 

myös pääkomponenttien C1 ja C2 suhteen kohtuullisen lähellä saman isälinjan elossa olevaa pässiä, 

mutta pääkomponentin C3 suhteen selkeästi kauempana saman isälinjan elossa olevasta pässistä. Ku-

vista 9, 10 ja 11 kuitenkin nähdään, että monien muiden isälinjojen pässit ovat geneettisesti lähem-

pänä näitä kolmea siemennäytepässiä kuin niiden kanssa samaan isälinjaan kuuluvat pässit. 

 

Neljäs esimerkki siemennäytepässien yhdistämisestä nykyisiin isälinjoihin on 81-isälinja (kuvat 9, 10 

ja 11). Isälinja 81 on luotu 1980-luvulla pakastetun Kirka-nimisen vanhan siemennäytepässin sie-

menannoksesta syntyneille karitsoille (Koivisto ja Ahlskog 2022). Kirka on 81-isälinjan kantapässi, 

jonka mukaan myös linja on nimetty (Koivisto ja Ahlskog 2022). Genotyypitykseen valittu 81-isä-

linjan pässi on Kirkan pojanpoika. Tuloksista nähdään, että Kirka ja 81-isälinjan pässi ovat moniulot-

teisen skaalauksen pääkomponenttien C2 ja C3 suhteen geneettisesti hyvin lähellä toisiaan, mutta 

pääkomponentin C1 suhteen geneettisesti kauempana toisistaan. Jopa näin läheisten sukulaisten ta-

pauksessa yksilöt eroavat geneettisesti toisistaan, koska emien kautta pässeihin sekoittuu muita isä-

linjoja. Tästä johtuen on mahdotonta yrittää luotettavasti yhdistää siemennäytepässejä elossa oleviin 

tai jo kadonneisiin isälinjoihin genomiaineiston perusteella. 
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Siemennäytepässit ovat kuitenkin geneettisesti etäisempiä erityisesti suurimpaan osaan yleisimmistä 

isälinjoista. Tämän takia niiden hyödyntäminen siemennyksen kautta voisi auttaa lisäämään nykyisen 

suomenlammaspopulaation geneettistä monimuotoisuutta. Valtteri, Pykä, Mustapässi ja Yli-Veto 

osoittautuivat moniulotteisen skaalauksen pääkomponentin C2 perusteella olevan geneettisesti etäi-

simpiä elossa olevilta pässeiltä kerättyihin näytteisiin (kuvat 9 ja 11). Platon ja Ventti taas osoittau-

tuivat geneettisesti etäisemmiksi pääkomponentin C3 suhteen (kuvat 10 ja 11). Etenkin näiden päs-

sien käyttäminen voisi siemennyksen avulla tuoda suomenlammaspopulaatioon lisää geneettistä vaih-

telua. Pääkomponentin C1 suhteen geneettisesti kaikista kauimmaksi elossa olevista pässeistä sijoit-

tuvaa Kirkaa onkin jo käytetty siemennyksen avulla uuden isälinjan luomiseen.  

 

Mikäli vanhoja siemennäytepässejä päädytään siemennyksen kautta hyödyntämään, tulisi kiinnittää 

erityistä huomiota myös siihen, että emiksi valikoidaan sellaisia uuhia, jotka eivät ole kaikista ylei-

simmistä suvuista. Tällä syntyvät karitsat olisivat geneettisesti mahdollisimman etäisiä nykyisestä 

suomenlammaspopulaatiosta, jolloin ne lisäisivät nykyisen suomenlammaspopulaatio geneettistä 

vaihtelua mahdollisimman paljon. 

 

6.4 A- ja G-matriisien sukulaisuuksien eroavaisuudet 

 

Vertailtaessa eri isälinjaa edustavien pässien sukulaisuuksia ja sukusiitosasteita A- ja G-matriiseissa, 

nähtiin niiden eroavan toisistaan (liitteet 1 ja 2). Tämä voi johtua useista eri syistä. A-matriisin suku-

laisuuksien ja sukusiitosasteiden estimaatteihin vaikuttavat sukupuun syvyys ja sukupuuaineiston vir-

heettömyys. Suomenlampailla sukulaisuuksien kirjaamisessa voi tulla helposti virheitä, koska si-

kiävyys on korkea, sukulaisuuksien kirjaaminen on pelkästään tuottajan ilmoituksen varassa ja suku-

laisuuksia varmennetaan DNA-testien avulla erittäin harvoin. G-matriisissa taas sukusiitosasteiden 

estimaatit eivät välttämättä kuvaa nimenomaan sukusiitoksesta johtuvaa homotsygotiaa. Tässä tut-

kielmassa saatuja G-matriisin estimaatteja voidaan kuitenkin käyttää vertailtaessa eri eläinten suku-

siitosasteita, sillä ne kertovat luotettavasti, mitkä eläimet ovat korkeasti sukusiitettyjä ja millä eläi-

millä sukusiitos on ollut vähäisempää, vaikka sukusiitosasteiden abosuulliset arvot eivät itsessään 

olekaan luotettavia (VanRaden 2008, Bjelland ym. 2013).  

 

Mikäli sukusiitosasteiden vertailussa olisi käytetty ROH-jaksoihin (runs of homozygosity) perustuvia 

estimaatteja, olisi saatu luotettavampia genomitietoon perustuvia sukusiitosasteen arvioita (Curik ym. 
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2014). ROH-jaksoihin perustuva sukusiitosasteiden arviointi ei kuitenkaan kuulunut tämän tutkiel-

man tavoitteisiin, minkä takia niitä ei tarkasteltu tässä työssä. 

  

6.5 Sukulaisuuksien väliset korrelaatiot 

 

Pässien genomiaineistoon perustuvien sukulaisuuksien ja sukupuuaineistoon perustuvien sukulai-

suuksien väliset korrelaatiot olivat pääasiassa korkeita (taulukko 3). Korkea korrelaatiokerroin kertoo 

siitä, että genomiset sukulaisuudet ja sukupuuaineiston perusteella lasketut sukulaisuudet kuvaavat 

pääasiassa hyvin toisiaan. Korkea korrelaatiokerroin kertoo myös siitä, että sukupuun perusteella va-

littu yksilö on sama kuin genotyypitetty eläin. 

  

Neljällä eri isälinjan pässillä (isälinjat 13, 17, 62 ja 68) korrelaatio ei tilastollisesti poikennut nollasta. 

Tämä kertoo luultavasti siitä, että näiden pässien sukupuutiedoissa on virheitä, näytteet on otettu vää-

ristä eläimistä tai näytteet ovat menneet sekaisin genotyypityksessä. Näytteiden mahdollista sekoit-

tumista selvitettiin laskemalla näille neljälle pässille korrelaatiot ristiin myös muiden kolmen pässin 

genominäytteiden perusteella laskettujen sukulaisuuksien kanssa. Korrelaatiot olivat kahden pässin 

tapauksessa korkeammat toisen pässin genominäytteen kanssa, mutta tulosten perusteella ei voitu 

varmentaa sitä, että näytteet olisivat sekoittuneet. Matalille korrelaatioille ei ole täysin pitävää seli-

tystä, koska näiden neljän yksilön korrelaatiot vaihtelivat ristiin vertailtaessa. Tästä syystä tämä me-

netelmä ei luultavasti ole kovin luotettava alhaisten korrelaatioiden selvittämiseksi. Luultavasti to-

dennäköisintä on, että näiden neljän pässin matala korrelaatio johtuu sukupuutietojen virheellisyy-

destä. 

 

6.5 Genotyypityksen hyödyntäminen suomenlammaspopulaatiossa 

 

Perinteisesti kotieläinten arvioinnissa on käytetty fenotyyppistä aineistoa ja sukupuuaineistoon pe-

rustuvia todennäköisyyksiä siitä, mikä osuus alleeleista on periytynyt samoilta esivanhemmilta (Van-

Raden 2008). Sukupuuaineistoa käytettäessä joudutaan olettamaan, että sukupuun ulkopuoliset eläi-

met eivät ole sukua keskenään ja myös sukupuussa olevat virheet voivat vääristää todellista sukusii-

tosastetta. Genomitieto mahdollistaa eläinten välisen sukulaisuuden selvittämisen eläinten genomitie-

tojen yhtäläisyyksien perusteella, jolloin tuntemattomat esivanhemmat ja sukupuuaineistossa esiinty-

vät virheet eivät vaikuta sukusiitosasteen suuruuteen, ja myös mendelistinen vaihtelu otetaan huomi-

oon (Legarra ym. 2009, VanRaden 2008).  
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Genomisen sukusiitosasteen käyttämisessä on monia hyötyjä, mutta on muistettava, että SNP-merk-

kipaneelin tiheys, käytetyt alleelifrekvenssien arvot, genotyypitettyjen yksilöiden määrä sekä käytetty 

laskentamenetelmä vaikuttavat suuresti genomisen sukusiitosteen luotettavuuteen (Forni ym. 2011, 

Li ym. 2011). Tässä tutkielmassa käytettiin aineiston perusteella määritettyjä alleelifrekvenssien ar-

voja, mikä voi aiheuttaa genomisen sukusiitosasteen nousemisen liian korkeaksi niillä yksilöille, joi-

den alleelifrekvenssit eroavat peruspopulaatiosta (Pryce ym 2014). Tätä voidaan yrittää korjata aset-

tamalla kaikki peruspopulaation alleelifrekvenssit arvoon 0,5 (Pryce ym. 2014). 

 

Lampaiden ensimmäiset genomiset tutkimukset on tehty vuonna 2009, kun Illumina OvineSNP50 

BeadChip -siru kehitettiin osana International Sheep Genomics Consortium (ISGC) tutkimusta (Kijas 

ym. 2009). Vuonna 2016 genomista valintaa käytettiin lampaille Uudessa-Seelannissa ja Australiassa 

sekä maitolampaille Ranskassa (Rupp ym. 2016). Lypsykarjalla genomista valintaa taas käytettiin 

vuonna 2017 aktiivisesti Yhdysvalloissa, Kanadassa, Iso-Britanniassa, Irlannissa, Uudessa-Seelan-

nissa, Australiassa, Ranskassa, Hollannissa, Saksassa ja Pohjoismaissa (Weller ym. 2017).  

 

Lypsykarjalla genomisen valinnan käyttö on osoittautunut kannattavaksi, sillä sukupolvien välistä 

aikaa on saatu merkittävästi lyhennettyä ja genotyypityksen hinta suhteessa eläimen arvoon on koh-

tuullisen alhainen (Rupp. ym. 2016, Weller ym. 2017). Lampailla genomisen valinnan käyttäminen 

ei ole yleistynyt niin nopeasti, koska genotyypityksen hinta suhteessa eläimen arvoon on korkeampi 

ja monet taloudellisesti arvokkaat ominaisuudet voidaan mitata molemmilta sukupuolilta ennen su-

kukypsyyden saavuttamista (Rupp ym. 2016). Näitä ominaisuuksia ovat muun muassa kasvu, lihak-

sen ja rasvan paksuuden mittaaminen ultraäänilaitteella sekä resistenssi joitain sairauksia vastaan 

(Rupp ym. 2016). 

 

Genomisen valinnan käyttäminen lampailla ei ole ongelmatonta, sillä referenssipopulaatiot ovat pie-

niä, kytkentäepätasapaino on alhainen, useita rotuja on mukana samassa laskennassa, monessa 

maassa fenotyyppisten havaintojen kirjaaminen on puutteellista ja genomisesta valinnasta saatavat 

kustannushyödyt ovat pieniä (Rupp ym. 2016). Genomisen valinnan arvellaan kuitenkin merkittävästi 

lisääntyvän, kun genotyypityksen hinta jatkuvasti laskee ja genomista valintaa opitaan hyödyntämään 

koko ajan entistä paremmin (Rupp ym. 2016).  

 

Suomenlampaiden osalta merkittävin hyöty genotyypityksestä voitaisiin Suomessa aluksi saavuttaa 

sukulaisuuksien tarkistamisessa. Jopa tässä tutkielmassa, jossa eläviltä suomenlampailta kerättiin 
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näytteitä genotyypitykseen vain 43 siitospässiltä, oli neljällä niistä mahdollisesti virheitä tai epäsel-

vyyksiä sukupuutiedoissa (9,3 % pässeistä). Sukulaisuustietojen kirjaamisessa voi suomenlampaalla 

helposti tulla virheitä, kun yhdelle uuhelle syntyy kerralla lähes 2,5 karitsaa (ProAgria 2021a). Vää-

rien sukulaisuustietojen takia eläinten paritusvalintojen perustana käytetyt sukusiitosasteet eivät vält-

tämättä vastaa todellisuutta, vaan paritettavien eläinten välinen sukusiitosaste voi todellisuudessa olla 

huomattavasti korkeampi tai matalampi.  

 

Vaikka koko suomenlammaspopulaation sukupuutiedoissa ei esiintyisi yhtä paljoa virheitä kuin tässä 

tutkielmassa, voivat virheet kuitenkin johtaa siihen, että populaatiotasolla sukusiitosaste nousee to-

dellisuudessa nopeammin kuin mitä sukupuutietoihin perustuvissa analyyseissä on havaittu (Li ym. 

2009). Genotyypitystä voitaisiin suomenlampailla käyttää aluksi siitokseen käytettävien pässien su-

kulaisuuksien varmentamiseen, jolloin hyödyt varmennetuista sukulaisuuksista jakaantuisivat mah-

dollisimman monelle jälkeläisille ja samalla kustannukset pysyisivät tilatasolla kohtuullisina. Tällä 

tavoin saataisiin myös vähitellen kerättyä suomenlampaista genomiaineistoa, mitä voisi tulevaisuu-

dessa hyödyntää, jos suomenlampailla haluttaisiin alkaa tekemään genomista valintaa. 

 

 

7 JOHTOPÄÄTÖKSET 

 

Tässä tutkielmassa oli tavoitteena selvittää genotyypityksen avulla, eroavatko nykyiset suomenlam-

paan isälinjat geneettisesti toisistaan. Lisäksi selvitettiin, mitä rotuja Hollolassa 1980–1990-luvuilla 

pakastetuissa siemenannoksissa on ja voisiko niistä löytyneitä suomenlampaita käyttää keinosiemen-

nyksen kautta vanhojen kadonneiden isälinjojen palauttamiseen tai uusien isälinjojen luomiseen suo-

menlampaalle. 

 

Hollolassa pakastetuista vanhoista siemennäytepässeistä osa osoittautui olevan todennäköisesti muita 

rotuja kuin suomenlampaita. Neljä vanhaa siemennäytepässiä pystyttiin sukupuutietojen perusteella 

yhdistämään olemassa oleviin suomenlampaan isälinjoihin. Kun näitä neljää pässiä verrattiin samojen 

isälinjojen elossa olevien pässien näytteisiin, niin nähtiin niiden eroavan geneettisesti toisistaan. Tä-

män perusteella on mahdotonta luotettavasti yhdistää genomiaineiston perusteella vanhoja siemen-

näytepässejä elossa oleviin tai kadonneisiin isälinjoihin. Vanhat siemennäytepässit ovat kuitenkin 

pääasiassa geneettisesti hieman etäisempiä nykyisestä suomenlammaspopulaatiosta, minkä takia niitä 
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kannattaisi keinosiemennyksen kautta hyödyntää suomenlammaspopulaation geneettisen vaihtelun 

lisäämiseen.  

 

Tutkielmaan valittiin eri isälinjoista sellaiset pässit, joiden sukulaisuus oman isälinjansa kantapässiin 

oli mahdollisimman korkea ja sukulaisuus muihin valittuihin pässeihin mahdollisimman matala. Eri 

isälinjoja edustavat elossa olevat pässit painottuivat löyhästi muutamaan eri ryhmään, mutta koko-

naisuudessaan eri isälinjojen pässit eivät geneettisesti eronneet paljoa toisistaan. Pässien välillä ha-

vaitut geneettiset erot johtuivat todennäköisesti eniten siitä, kuinka paljon yhteisiä esivanhempia tut-

kielmaan mukaan valituilla pässeillä oli eikä niinkään pässien isälinjoista. Isälinjojen alkuperäinen 

tarkoitus paritusvalintojen tekemisen helpottamisessa on menettänyt merkitystään, kun lampaiden 

tuotosseurantaohjelma mahdollistaa sukulaisuuksien tarkistamisen kuuden sukupolven perusteella. 

Näiden tulosten perusteella suomenlampaan jalostuksessa tärkeintä olisi eri isälinjojen säilyttämisen 

sijaan pyrkiä ylläpitämään mahdollisimman monipuolisesti eri sukuja ja hillitsemään sukusiitosasteen 

kasvua populaatiotasolla.  

 

Suomenlampailla genotyypitystä kannattaisi hyödyntää aluksi ainakin sukulaisuuksien tarkistami-

sessa. Tässäkin tutkielmassa neljällä siitospässillä esiintyi mahdollisesti virheitä sukupuutiedoissa, 

sillä näiden pässien genomiaineistoon perustuvien sukulaisuuksien ja sukupuuaineistoon perustuvien 

sukulaisuuksien välinen korrelaatio oli matala. Rodun korkean sikiävyyden takia kirjaamisvirheitä 

voi helposti tapahtua. Sukulaisuuksien varmentumisen lisäksi saataisiin samalla kerättyä genomiai-

neistoa, jota voitaisiin hyödyntää tulevaisuudessa, jos halutaan alkaa tekemään genomista valintaa. 
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LIITE 1: A-MATRIISI 

 1 2 3 4 6 7 8 12 13 14 15 16 17 18 19 21 23 24 25 30 31 33 34 38 43 44 45 47 53 55 56 57 59 62 64 65 67 68 69 70 71 80 81 

1 1,00 0,03 0,03 0,02 0,02 0,00 0,03 0,01 0,00 0,01 0,01 0,01 0,01 0,07 0,01 0,06 0,01 0,00 0,01 0,03 0,01 0,00 0,02 0,01 0,02 0,02 0,06 0,02 0,00 0,01 0,03 0,02 0,00 0,01 0,02 0,03 0,06 NA 0,01 0,01 0,01 0,02 0,01 

2 0,03 1,01 0,03 0,02 0,02 0,01 0,04 0,02 0,00 0,00 0,01 0,01 0,00 0,00 0,01 0,04 0,00 0,01 0,01 0,04 0,01 0,01 0,02 0,01 0,03 0,02 0,04 0,02 0,00 0,06 0,09 0,07 0,01 0,01 0,03 0,04 0,10 NA 0,01 0,00 0,02 0,03 0,01 

3 0,03 0,03 1,02 0,05 0,06 0,02 0,06 0,04 0,00 0,00 0,02 0,01 0,00 0,00 0,00 0,04 0,00 0,00 0,01 0,05 0,02 0,00 0,07 0,02 0,03 0,03 0,04 0,03 0,00 0,03 0,03 0,02 0,00 0,02 0,07 0,03 0,02 NA 0,01 0,00 0,02 0,03 0,01 

4 0,02 0,02 0,05 1,01 0,03 0,01 0,04 0,04 0,00 0,00 0,02 0,01 0,01 0,00 0,01 0,03 0,00 0,00 0,01 0,04 0,02 0,00 0,07 0,02 0,02 0,06 0,03 0,02 0,00 0,03 0,02 0,02 0,00 0,01 0,04 0,02 0,02 0,00 0,01 0,00 0,01 0,02 0,01 

6 0,02 0,02 0,06 0,03 1,04 0,01 0,03 0,02 0,00 0,00 0,01 0,01 0,00 0,00 0,00 0,02 0,01 0,00 0,00 0,02 0,02 0,00 0,13 0,01 0,01 0,02 0,02 0,01 0,00 0,01 0,02 0,01 0,00 0,01 0,03 0,01 0,02 NA 0,00 0,00 0,01 0,02 0,00 

7 0,00 0,01 0,02 0,01 0,01 1,00 0,02 0,01 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,01 0,00 0,00 0,00 0,01 0,00 0,00 0,01 0,01 0,01 0,01 0,00 0,00 0,00 0,01 0,04 0,01 0,00 0,00 0,02 0,03 0,01 NA 0,00 0,00 0,00 0,02 0,00 

8 0,03 0,04 0,06 0,04 0,03 0,02 1,01 0,04 0,00 0,00 0,04 0,01 0,00 0,00 0,00 0,03 0,00 0,00 0,01 0,06 0,01 0,00 0,04 0,01 0,04 0,05 0,04 0,02 0,00 0,03 0,04 0,03 0,00 0,01 0,08 0,03 0,09 NA 0,01 0,00 0,02 0,04 0,00 

12 0,01 0,02 0,04 0,04 0,02 0,01 0,04 1,01 0,00 0,00 0,03 0,01 0,00 0,00 0,00 0,02 0,00 0,00 0,01 0,04 0,02 0,00 0,02 0,01 0,02 0,03 0,04 0,01 0,00 0,02 0,02 0,01 0,00 0,02 0,04 0,01 0,02 0,00 0,00 0,00 0,02 0,01 0,00 

13 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 1,01 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 NA 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 

14 0,01 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 1,02 0,00 0,01 0,02 0,03 0,14 0,00 0,01 0,02 0,02 0,00 0,01 0,03 0,00 0,01 0,01 0,00 0,00 0,00 0,00 0,01 0,00 0,00 0,03 0,00 0,00 0,00 0,01 NA 0,01 0,01 0,00 0,00 0,01 

15 0,01 0,01 0,02 0,02 0,01 0,00 0,04 0,03 0,00 0,00 1,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,04 0,00 0,00 0,00 0,02 0,00 0,00 0,08 0,01 0,01 0,02 0,02 0,01 0,00 0,01 0,01 0,01 0,00 0,01 0,02 0,01 0,02 0,00 0,00 0,00 0,04 0,01 0,00 

16 0,01 0,01 0,01 0,01 0,01 0,00 0,01 0,01 0,00 0,01 0,00 1,02 0,02 0,01 0,02 0,03 0,01 0,04 0,02 0,01 0,01 0,01 0,01 0,01 0,02 0,01 0,01 0,04 0,05 0,11 0,02 0,02 0,01 0,01 0,01 0,00 0,01 0,00 0,00 0,00 0,00 0,01 0,04 

17 0,01 0,00 0,00 0,01 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,02 0,00 0,02 1,00 0,01 0,02 0,00 0,01 0,03 0,01 0,00 0,02 0,01 0,01 0,01 0,01 0,01 0,00 0,02 0,02 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,02 0,00 0,01 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,02 

18 0,07 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,03 0,00 0,01 0,01 1,01 0,02 0,00 0,01 0,01 0,01 0,00 0,01 0,01 0,00 0,01 0,01 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,01 0,00 0,00 0,00 0,01 NA 0,01 0,01 0,00 0,00 0,01 

19 0,01 0,01 0,00 0,01 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,14 0,00 0,02 0,02 0,02 1,02 0,00 0,01 0,01 0,02 0,00 0,02 0,03 0,00 0,01 0,01 0,00 0,00 0,01 0,00 0,01 0,00 0,00 0,03 0,00 0,00 0,00 0,01 NA 0,01 0,01 0,00 0,00 0,01 

21 0,06 0,04 0,04 0,03 0,02 0,01 0,03 0,02 0,00 0,00 0,04 0,03 0,00 0,00 0,00 1,01 0,00 0,00 0,01 0,03 0,01 0,00 0,03 0,01 0,03 0,02 0,09 0,03 0,00 0,09 0,04 0,04 0,00 0,01 0,03 0,03 0,08 NA 0,00 0,00 0,03 0,03 0,01 

23 0,01 0,00 0,00 0,00 0,01 0,00 0,00 0,00 0,00 0,01 0,00 0,01 0,01 0,01 0,01 0,00 1,00 0,00 0,01 0,00 0,00 0,00 0,01 0,00 0,00 0,00 0,01 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,01 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 

24 0,00 0,01 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,02 0,00 0,04 0,03 0,01 0,01 0,00 0,00 1,03 0,02 0,00 0,02 0,01 0,00 0,01 0,00 0,00 0,00 0,10 0,04 0,00 0,00 0,00 0,01 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,06 

25 0,01 0,01 0,01 0,01 0,00 0,00 0,01 0,01 0,00 0,02 0,00 0,02 0,01 0,01 0,02 0,01 0,01 0,02 1,02 0,01 0,09 0,01 0,01 0,01 0,00 0,01 0,00 0,01 0,01 0,01 0,00 0,00 0,02 0,00 0,01 0,00 0,01 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,01 

30 0,03 0,04 0,05 0,04 0,02 0,01 0,06 0,04 0,00 0,00 0,02 0,01 0,00 0,00 0,00 0,03 0,00 0,00 0,01 1,02 0,01 0,00 0,03 0,01 0,03 0,10 0,06 0,01 0,00 0,02 0,04 0,03 0,00 0,01 0,04 0,03 0,06 NA 0,01 0,00 0,02 0,03 0,00 

31 0,01 0,01 0,02 0,02 0,02 0,00 0,01 0,02 0,00 0,01 0,00 0,01 0,02 0,01 0,02 0,01 0,00 0,02 0,09 0,01 1,03 0,01 0,02 0,01 0,01 0,01 0,01 0,02 0,01 0,01 0,01 0,01 0,01 0,01 0,01 0,00 0,01 NA 0,00 0,00 0,01 0,00 0,01 

33 0,00 0,01 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,03 0,00 0,01 0,01 0,01 0,03 0,00 0,00 0,01 0,01 0,00 0,01 1,02 0,00 0,01 0,00 0,00 0,00 0,01 0,00 0,00 0,00 0,00 0,11 0,00 0,00 0,00 0,01 0,00 0,01 0,01 0,00 0,00 0,02 

34 0,02 0,02 0,07 0,07 0,13 0,01 0,04 0,02 0,00 0,00 0,08 0,01 0,01 0,00 0,00 0,03 0,01 0,00 0,01 0,03 0,02 0,00 1,02 0,01 0,02 0,02 0,03 0,02 0,00 0,02 0,02 0,02 0,00 0,02 0,05 0,02 0,02 NA 0,00 0,00 0,02 0,02 0,01 

38 0,01 0,01 0,02 0,02 0,01 0,01 0,01 0,01 0,00 0,01 0,01 0,01 0,01 0,01 0,01 0,01 0,00 0,01 0,01 0,01 0,01 0,01 0,01 1,03 0,01 0,07 0,01 0,01 0,01 0,01 0,01 0,01 0,01 0,00 0,01 0,05 0,01 0,00 0,02 0,00 0,00 0,01 0,01 

43 0,02 0,03 0,03 0,02 0,01 0,01 0,04 0,02 0,00 0,01 0,01 0,02 0,01 0,01 0,01 0,03 0,00 0,00 0,00 0,03 0,01 0,00 0,02 0,01 1,01 0,02 0,02 0,02 0,00 0,06 0,05 0,06 0,00 0,01 0,03 0,03 0,03 NA 0,01 0,01 0,03 0,07 0,01 

44 0,02 0,02 0,03 0,06 0,02 0,01 0,05 0,03 0,00 0,00 0,02 0,01 0,01 0,00 0,00 0,02 0,00 0,00 0,01 0,10 0,01 0,00 0,02 0,07 0,02 1,00 0,03 0,01 0,00 0,02 0,02 0,02 0,00 0,01 0,03 0,02 0,03 0,00 0,00 0,00 0,01 0,02 0,00 

45 0,06 0,04 0,04 0,03 0,02 0,00 0,04 0,04 0,00 0,00 0,02 0,01 0,00 0,00 0,00 0,09 0,01 0,00 0,00 0,06 0,01 0,00 0,03 0,01 0,02 0,03 1,03 0,01 0,00 0,02 0,04 0,03 0,00 0,02 0,04 0,05 0,09 NA 0,01 0,00 0,02 0,02 0,00 

47 0,02 0,02 0,03 0,02 0,01 0,00 0,02 0,01 0,00 0,00 0,01 0,04 0,02 0,00 0,01 0,03 0,00 0,10 0,01 0,01 0,02 0,01 0,02 0,01 0,02 0,01 0,01 1,00 0,03 0,06 0,01 0,02 0,01 0,01 0,02 0,01 0,01 0,00 0,00 0,00 0,01 0,02 0,04 

53 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,05 0,02 0,00 0,00 0,00 0,00 0,04 0,01 0,00 0,01 0,00 0,00 0,01 0,00 0,00 0,00 0,03 1,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,01 

55 0,01 0,06 0,03 0,03 0,01 0,01 0,03 0,02 0,00 0,01 0,01 0,11 0,00 0,00 0,01 0,09 0,00 0,00 0,01 0,02 0,01 0,00 0,02 0,01 0,06 0,02 0,02 0,06 0,00 1,02 0,04 0,06 0,01 0,01 0,03 0,01 0,02 NA 0,01 0,00 0,01 0,04 0,03 

56 0,03 0,09 0,03 0,02 0,02 0,04 0,04 0,02 0,00 0,00 0,01 0,02 0,00 0,00 0,00 0,04 0,00 0,00 0,00 0,04 0,01 0,00 0,02 0,01 0,05 0,02 0,04 0,01 0,00 0,04 1,01 0,06 0,00 0,00 0,02 0,02 0,10 NA 0,00 0,00 0,01 0,03 0,01 

57 0,02 0,07 0,02 0,02 0,01 0,01 0,03 0,01 0,00 0,00 0,01 0,02 0,00 0,00 0,00 0,04 0,00 0,00 0,00 0,03 0,01 0,00 0,02 0,01 0,06 0,02 0,03 0,02 0,00 0,06 0,06 1,02 0,00 0,01 0,03 0,03 0,06 0,00 0,00 0,00 0,01 0,18 0,00 

59 0,00 0,01 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,03 0,00 0,01 0,00 0,01 0,03 0,00 0,00 0,01 0,02 0,00 0,01 0,11 0,00 0,01 0,00 0,00 0,00 0,01 0,00 0,01 0,00 0,00 1,01 0,02 0,00 0,00 0,01 NA 0,04 0,01 0,00 0,00 0,02 

62 0,01 0,01 0,02 0,01 0,01 0,00 0,01 0,02 0,00 0,00 0,01 0,01 0,00 0,00 0,00 0,01 0,00 0,00 0,00 0,01 0,01 0,00 0,02 0,00 0,01 0,01 0,02 0,01 0,00 0,01 0,00 0,01 0,02 1,00 0,01 0,00 0,01 0,00 0,00 0,00 0,00 0,01 0,00 

64 0,02 0,03 0,07 0,04 0,03 0,02 0,08 0,04 0,00 0,00 0,02 0,01 0,02 0,00 0,00 0,03 0,00 0,00 0,01 0,04 0,01 0,00 0,05 0,01 0,03 0,03 0,04 0,02 0,00 0,03 0,02 0,03 0,00 0,01 1,01 0,03 0,02 0,00 0,00 0,00 0,02 0,04 0,00 

65 0,03 0,04 0,03 0,02 0,01 0,03 0,03 0,01 0,00 0,00 0,01 0,00 0,00 0,00 0,00 0,03 0,00 0,00 0,00 0,03 0,00 0,00 0,02 0,05 0,03 0,02 0,05 0,01 0,00 0,01 0,02 0,03 0,00 0,00 0,03 1,01 0,03 0,00 0,02 0,00 0,01 0,04 0,00 

67 0,06 0,10 0,02 0,02 0,02 0,01 0,09 0,02 0,00 0,01 0,02 0,01 0,01 0,01 0,01 0,08 0,01 0,00 0,01 0,06 0,01 0,01 0,02 0,01 0,03 0,03 0,09 0,01 0,00 0,02 0,10 0,06 0,01 0,01 0,02 0,03 1,03 NA 0,01 0,01 0,02 0,02 0,01 

68 NA NA NA 0,00 NA NA NA 0,00 NA NA 0,00 0,00 0,00 NA NA NA 0,00 0,00 0,00 NA NA 0,00 NA 0,00 NA 0,00 NA 0,00 0,00 NA NA 0,00 NA 0,00 0,00 0,00 NA 1,00 0,00 NA 0,00 NA 0,00 

69 0,01 0,01 0,01 0,01 0,00 0,00 0,01 0,00 0,00 0,01 0,00 0,00 0,00 0,01 0,01 0,00 0,00 0,00 0,00 0,01 0,00 0,01 0,00 0,02 0,01 0,00 0,01 0,00 0,00 0,01 0,00 0,00 0,04 0,00 0,00 0,02 0,01 0,00 1,00 0,00 0,00 0,00 0,00 

70 0,01 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,01 0,00 0,00 0,00 0,01 0,01 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,01 0,00 0,00 0,01 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,01 0,00 0,00 0,00 0,01 NA 0,00 1,00 0,01 0,00 0,00 

71 0,01 0,02 0,02 0,01 0,01 0,00 0,02 0,02 0,00 0,00 0,04 0,00 0,00 0,00 0,00 0,03 0,00 0,00 0,00 0,02 0,01 0,00 0,02 0,00 0,03 0,01 0,02 0,01 0,00 0,01 0,01 0,01 0,00 0,00 0,02 0,01 0,02 0,00 0,00 0,01 1,00 0,01 0,00 

80 0,02 0,03 0,03 0,02 0,02 0,02 0,04 0,01 0,00 0,00 0,01 0,01 0,00 0,00 0,00 0,03 0,00 0,00 0,00 0,03 0,00 0,00 0,02 0,01 0,07 0,02 0,02 0,02 0,00 0,04 0,03 0,18 0,00 0,01 0,04 0,04 0,02 NA 0,00 0,00 0,01 1,01 0,00 

81 0,01 0,01 0,01 0,01 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,01 0,00 0,04 0,02 0,01 0,01 0,01 0,00 0,06 0,01 0,00 0,01 0,02 0,01 0,01 0,01 0,00 0,00 0,04 0,01 0,03 0,01 0,00 0,02 0,00 0,00 0,00 0,01 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 1,00 
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LIITE 2: G-MATRIISI 

 1 2 3 4 6 7 8 12 13 14 15 16 17 18 19 21 23 24 25 30 31 33 34 38 43 44 45 47 53 55 56 57 59 62 64 65 67 68 69 70 71 80 81 

1 0,99 -0,03 -0,02 0,00 -0,02 -0,02 -0,01 -0,02 -0,03 -0,05 -0,03 -0,04 -0,01 0,03 -0,03 -0,02 -0,03 -0,04 -0,03 0,01 -0,03 -0,03 -0,03 -0,05 -0,03 -0,02 -0,01 -0,01 -0,03 -0,03 -0,03 -0,02 -0,05 -0,04 -0,02 0,00 0,01 -0,04 -0,03 0,00 -0,02 -0,04 -0,03 

2 -0,03 0,99 -0,02 -0,01 -0,03 -0,02 -0,02 0,00 -0,04 -0,06 -0,03 -0,06 -0,03 -0,05 -0,05 -0,02 -0,05 -0,02 -0,03 0,00 -0,01 -0,03 -0,01 -0,05 -0,02 -0,04 0,01 -0,05 -0,03 0,02 0,00 0,03 -0,04 -0,03 -0,01 0,00 -0,03 -0,04 -0,03 -0,03 -0,03 0,00 -0,02 

3 -0,02 -0,02 0,97 0,00 0,03 -0,03 0,04 -0,03 -0,03 -0,05 -0,03 -0,03 0,01 -0,05 -0,04 0,00 -0,04 -0,06 -0,02 0,01 -0,01 -0,06 0,03 -0,01 -0,01 -0,03 0,01 -0,04 -0,05 -0,02 -0,01 -0,03 -0,05 -0,03 0,03 0,00 -0,03 -0,07 -0,04 -0,05 -0,02 -0,03 -0,06 

4 0,00 -0,01 0,00 1,00 0,01 -0,03 -0,01 0,02 -0,03 -0,05 0,00 -0,04 -0,01 -0,06 -0,05 -0,01 -0,05 -0,04 -0,04 0,00 -0,04 -0,05 0,02 -0,03 -0,05 0,02 -0,02 -0,03 -0,04 -0,03 -0,02 -0,03 -0,06 -0,02 0,01 0,00 -0,04 -0,04 -0,04 -0,03 -0,01 -0,03 -0,05 

6 -0,02 -0,03 0,03 0,01 1,07 -0,01 0,01 -0,01 -0,03 -0,05 -0,04 -0,04 -0,02 -0,05 -0,08 -0,01 -0,05 -0,03 -0,02 -0,01 -0,02 -0,04 0,05 -0,02 -0,03 -0,02 -0,01 -0,03 -0,02 -0,02 -0,03 -0,03 -0,05 -0,02 -0,02 0,01 -0,03 -0,03 -0,06 -0,04 -0,04 -0,05 -0,04 

7 -0,02 -0,02 -0,03 -0,03 -0,01 0,99 -0,03 -0,05 -0,03 -0,02 -0,03 -0,04 -0,03 -0,03 -0,04 -0,02 -0,01 -0,04 -0,04 -0,01 -0,03 -0,03 -0,02 -0,02 0,00 -0,03 -0,03 -0,03 -0,01 -0,04 0,02 -0,03 -0,02 -0,03 -0,02 -0,01 -0,02 -0,02 -0,02 -0,01 -0,02 -0,01 -0,05 

8 -0,01 -0,02 0,04 -0,01 0,01 -0,03 0,99 0,00 -0,04 -0,08 0,01 -0,07 -0,03 -0,06 -0,08 -0,01 -0,05 -0,03 -0,04 0,02 -0,03 -0,06 -0,03 -0,05 -0,01 -0,03 0,01 -0,03 -0,05 -0,02 -0,03 -0,02 -0,05 -0,04 0,06 -0,01 0,07 -0,05 -0,03 -0,03 -0,03 -0,02 -0,06 

12 -0,02 0,00 -0,03 0,02 -0,01 -0,05 0,00 1,03 -0,02 -0,04 -0,03 -0,05 0,02 -0,04 -0,05 -0,03 -0,04 -0,05 -0,04 0,01 -0,03 -0,05 0,00 -0,02 -0,04 0,01 -0,02 -0,03 -0,02 0,00 -0,04 -0,04 -0,05 -0,01 -0,03 0,00 -0,05 -0,04 -0,01 -0,03 -0,03 -0,02 -0,04 

13 -0,03 -0,04 -0,03 -0,03 -0,03 -0,03 -0,04 -0,02 1,10 0,01 0,00 -0,01 -0,04 0,02 -0,01 -0,07 0,01 -0,01 -0,03 -0,03 -0,04 -0,04 -0,02 -0,02 -0,03 -0,01 -0,03 -0,03 -0,03 -0,05 -0,02 -0,05 -0,01 -0,01 -0,07 -0,04 -0,02 -0,04 0,00 -0,02 -0,03 -0,05 -0,02 

14 -0,05 -0,06 -0,05 -0,05 -0,05 -0,02 -0,08 -0,04 0,01 1,03 -0,06 0,00 -0,05 0,03 0,16 -0,06 0,05 -0,01 0,00 -0,05 -0,03 0,04 -0,04 -0,02 -0,03 -0,05 -0,09 -0,02 -0,01 -0,06 -0,05 -0,06 0,04 -0,03 -0,05 -0,06 -0,03 -0,03 0,00 0,00 -0,02 -0,05 -0,02 

15 -0,03 -0,03 -0,03 0,00 -0,04 -0,03 0,01 -0,03 0,00 -0,06 0,97 -0,05 -0,02 -0,02 -0,05 -0,01 -0,03 -0,01 -0,02 0,02 -0,02 -0,03 0,03 -0,03 -0,04 -0,02 0,02 -0,04 -0,04 -0,05 -0,04 -0,03 -0,04 -0,02 -0,01 -0,03 -0,02 -0,02 -0,03 -0,03 -0,01 -0,03 -0,04 

16 -0,04 -0,06 -0,03 -0,04 -0,04 -0,04 -0,07 -0,05 -0,01 0,00 -0,05 0,98 -0,04 0,00 0,01 -0,01 -0,01 -0,03 -0,02 -0,04 -0,01 0,02 -0,04 -0,01 -0,03 -0,04 -0,07 0,03 0,01 0,06 -0,03 -0,04 0,01 -0,03 -0,06 -0,03 -0,05 -0,03 -0,02 0,00 -0,03 -0,05 0,02 

17 -0,01 -0,03 0,01 -0,01 -0,02 -0,03 -0,03 0,02 -0,04 -0,05 -0,02 -0,04 0,98 -0,04 -0,03 -0,03 -0,03 -0,04 -0,04 -0,02 -0,01 -0,03 0,00 -0,02 -0,02 0,01 0,00 -0,04 -0,02 -0,02 -0,03 -0,03 -0,05 -0,01 -0,01 -0,02 -0,04 -0,03 -0,05 -0,02 -0,02 -0,01 -0,02 

18 0,03 -0,05 -0,05 -0,06 -0,05 -0,03 -0,06 -0,04 0,02 0,03 -0,02 0,00 -0,04 1,01 0,02 -0,06 0,02 0,00 0,02 -0,06 -0,03 0,03 -0,05 -0,03 -0,04 -0,04 -0,06 -0,03 -0,02 -0,06 -0,05 -0,07 0,01 -0,03 -0,04 -0,05 -0,01 -0,01 -0,01 0,01 -0,03 -0,04 0,00 

19 -0,03 -0,05 -0,04 -0,05 -0,08 -0,04 -0,08 -0,05 -0,01 0,16 -0,05 0,01 -0,03 0,02 1,02 -0,05 0,02 -0,02 0,02 -0,05 -0,03 0,02 -0,04 -0,02 -0,02 -0,04 -0,07 -0,05 -0,01 -0,06 -0,04 -0,06 0,01 -0,01 -0,05 -0,04 -0,04 -0,01 0,01 0,00 -0,02 -0,06 0,00 

21 -0,02 -0,02 0,00 -0,01 -0,01 -0,02 -0,01 -0,03 -0,07 -0,06 -0,01 -0,01 -0,03 -0,06 -0,05 0,97 -0,06 -0,03 -0,03 -0,02 -0,05 -0,04 -0,02 -0,02 -0,03 -0,02 0,04 0,02 -0,02 0,02 0,01 0,01 -0,06 -0,04 -0,04 0,00 0,02 -0,04 -0,04 -0,04 -0,02 -0,02 -0,02 

23 -0,03 -0,05 -0,04 -0,05 -0,05 -0,01 -0,05 -0,04 0,01 0,05 -0,03 -0,01 -0,03 0,02 0,02 -0,06 1,01 0,00 -0,03 -0,04 -0,02 0,00 -0,01 -0,03 -0,03 -0,02 -0,04 -0,04 -0,01 -0,06 -0,02 -0,06 0,01 -0,01 -0,06 -0,05 -0,05 -0,02 0,00 -0,02 -0,02 -0,06 0,00 

24 -0,04 -0,02 -0,06 -0,04 -0,03 -0,04 -0,03 -0,05 -0,01 -0,01 -0,01 -0,03 -0,04 0,00 -0,02 -0,03 0,00 1,01 0,02 -0,05 -0,02 -0,01 -0,04 -0,02 -0,03 -0,04 -0,06 0,04 0,06 -0,06 -0,05 -0,05 0,01 -0,04 -0,04 -0,04 -0,04 -0,02 -0,01 -0,03 -0,02 -0,04 0,03 

25 -0,03 -0,03 -0,02 -0,04 -0,02 -0,04 -0,04 -0,04 -0,03 0,00 -0,02 -0,02 -0,04 0,02 0,02 -0,03 -0,03 0,02 0,99 -0,04 0,04 0,01 -0,03 0,00 -0,04 -0,03 -0,03 -0,02 -0,04 -0,03 -0,03 -0,04 0,00 -0,03 -0,04 -0,04 -0,05 -0,03 0,01 -0,01 -0,03 -0,05 -0,04 

30 0,01 0,00 0,01 0,00 -0,01 -0,01 0,02 0,01 -0,03 -0,05 0,02 -0,04 -0,02 -0,06 -0,05 -0,02 -0,04 -0,05 -0,04 0,99 -0,04 -0,06 -0,02 -0,02 -0,04 0,02 0,03 -0,04 -0,02 -0,03 -0,03 -0,03 -0,04 -0,05 0,01 -0,03 0,00 -0,06 -0,04 -0,03 -0,02 -0,02 -0,07 

31 -0,03 -0,01 -0,01 -0,04 -0,02 -0,03 -0,03 -0,03 -0,04 -0,03 -0,02 -0,01 -0,01 -0,03 -0,03 -0,05 -0,02 -0,02 0,04 -0,04 1,03 -0,02 -0,02 -0,01 -0,02 -0,03 -0,05 -0,02 0,00 -0,04 -0,04 -0,05 -0,01 -0,03 -0,01 -0,05 -0,04 -0,02 0,00 -0,01 -0,03 -0,03 -0,03 

33 -0,03 -0,03 -0,06 -0,05 -0,04 -0,03 -0,06 -0,05 -0,04 0,04 -0,03 0,02 -0,03 0,03 0,02 -0,04 0,00 -0,01 0,01 -0,06 -0,02 1,04 -0,06 -0,04 -0,04 -0,06 -0,05 -0,04 -0,03 -0,03 -0,04 -0,05 0,07 -0,02 -0,05 -0,05 -0,04 0,01 0,00 0,00 -0,04 -0,03 0,02 

34 -0,03 -0,01 0,03 0,02 0,05 -0,02 -0,03 0,00 -0,02 -0,04 0,03 -0,04 0,00 -0,05 -0,04 -0,02 -0,01 -0,04 -0,03 -0,02 -0,02 -0,06 0,99 -0,05 -0,04 -0,01 -0,02 -0,03 -0,04 -0,05 -0,02 -0,02 -0,05 -0,04 -0,02 -0,01 -0,04 -0,03 -0,04 -0,05 0,00 -0,01 -0,04 

38 -0,05 -0,05 -0,01 -0,03 -0,02 -0,02 -0,05 -0,02 -0,02 -0,02 -0,03 -0,01 -0,02 -0,03 -0,02 -0,02 -0,03 -0,02 0,00 -0,02 -0,01 -0,04 -0,05 1,03 -0,04 0,01 -0,03 -0,04 0,00 -0,03 -0,03 -0,03 -0,03 -0,01 -0,03 0,00 -0,04 0,00 0,00 -0,01 -0,04 -0,03 -0,03 

43 -0,03 -0,02 -0,01 -0,05 -0,03 0,00 -0,01 -0,04 -0,03 -0,03 -0,04 -0,03 -0,02 -0,04 -0,02 -0,03 -0,03 -0,03 -0,04 -0,04 -0,02 -0,04 -0,04 -0,04 0,99 -0,02 -0,04 -0,01 -0,03 0,00 0,00 0,02 -0,03 -0,02 -0,03 -0,03 0,00 -0,01 -0,03 -0,04 -0,03 0,01 -0,02 

44 -0,02 -0,04 -0,03 0,02 -0,02 -0,03 -0,03 0,01 -0,01 -0,05 -0,02 -0,04 0,01 -0,04 -0,04 -0,02 -0,02 -0,04 -0,03 0,02 -0,03 -0,06 -0,01 0,01 -0,02 0,99 -0,01 -0,03 -0,04 -0,03 -0,04 -0,02 -0,04 -0,03 -0,01 -0,03 -0,05 -0,02 -0,02 -0,04 -0,02 -0,03 -0,04 

45 -0,01 0,01 0,01 -0,02 -0,01 -0,03 0,01 -0,02 -0,03 -0,09 0,02 -0,07 0,00 -0,06 -0,07 0,04 -0,04 -0,06 -0,03 0,03 -0,05 -0,05 -0,02 -0,03 -0,04 -0,01 0,99 -0,04 -0,04 -0,05 0,00 0,01 -0,05 -0,04 0,00 -0,01 0,03 -0,05 -0,06 -0,03 -0,01 0,02 -0,06 

47 -0,01 -0,05 -0,04 -0,03 -0,03 -0,03 -0,03 -0,03 -0,03 -0,02 -0,04 0,03 -0,04 -0,03 -0,05 0,02 -0,04 0,04 -0,02 -0,04 -0,02 -0,04 -0,03 -0,04 -0,01 -0,03 -0,04 0,98 0,01 0,06 -0,04 -0,04 -0,04 -0,01 -0,03 -0,03 -0,04 -0,03 -0,03 -0,02 -0,02 -0,04 0,03 

53 -0,03 -0,03 -0,05 -0,04 -0,02 -0,01 -0,05 -0,02 -0,03 -0,01 -0,04 0,01 -0,02 -0,02 -0,01 -0,02 -0,01 0,06 -0,04 -0,02 0,00 -0,03 -0,04 0,00 -0,03 -0,04 -0,04 0,01 0,99 -0,04 -0,03 -0,05 -0,03 -0,03 -0,03 -0,03 -0,03 0,01 -0,03 -0,04 -0,01 -0,05 0,01 

55 -0,03 0,02 -0,02 -0,03 -0,02 -0,04 -0,02 0,00 -0,05 -0,06 -0,05 0,06 -0,02 -0,06 -0,06 0,02 -0,06 -0,06 -0,03 -0,03 -0,04 -0,03 -0,05 -0,03 0,00 -0,03 -0,05 0,06 -0,04 0,98 0,00 0,02 -0,04 0,01 -0,01 -0,01 -0,04 -0,03 -0,05 -0,04 -0,03 0,00 0,00 

56 -0,03 0,00 -0,01 -0,02 -0,03 0,02 -0,03 -0,04 -0,02 -0,05 -0,04 -0,03 -0,03 -0,05 -0,04 0,01 -0,02 -0,05 -0,03 -0,03 -0,04 -0,04 -0,02 -0,03 0,00 -0,04 0,00 -0,04 -0,03 0,00 0,96 0,02 -0,04 -0,03 -0,02 -0,02 0,02 -0,04 -0,04 -0,03 -0,04 0,01 -0,03 

57 -0,02 0,03 -0,03 -0,03 -0,03 -0,03 -0,02 -0,04 -0,05 -0,06 -0,03 -0,04 -0,03 -0,07 -0,06 0,01 -0,06 -0,05 -0,04 -0,03 -0,05 -0,05 -0,02 -0,03 0,02 -0,02 0,01 -0,04 -0,05 0,02 0,02 1,00 -0,06 -0,02 -0,02 -0,02 0,01 -0,05 -0,04 -0,06 -0,02 0,15 -0,03 

59 -0,05 -0,04 -0,05 -0,06 -0,05 -0,02 -0,05 -0,05 -0,01 0,04 -0,04 0,01 -0,05 0,01 0,01 -0,06 0,01 0,01 0,00 -0,04 -0,01 0,07 -0,05 -0,03 -0,03 -0,04 -0,05 -0,04 -0,03 -0,04 -0,04 -0,06 1,00 -0,01 -0,04 -0,03 -0,03 0,00 0,00 0,00 -0,01 -0,05 0,00 

62 -0,04 -0,03 -0,03 -0,02 -0,02 -0,03 -0,04 -0,01 -0,01 -0,03 -0,02 -0,03 -0,01 -0,03 -0,01 -0,04 -0,01 -0,04 -0,03 -0,05 -0,03 -0,02 -0,04 -0,01 -0,02 -0,03 -0,04 -0,01 -0,03 0,01 -0,03 -0,02 -0,01 1,02 -0,03 -0,03 -0,03 -0,01 -0,02 -0,01 -0,03 -0,03 -0,02 

64 -0,02 -0,01 0,03 0,01 -0,02 -0,02 0,06 -0,03 -0,07 -0,05 -0,01 -0,06 -0,01 -0,04 -0,05 -0,04 -0,06 -0,04 -0,04 0,01 -0,01 -0,05 -0,02 -0,03 -0,03 -0,01 0,00 -0,03 -0,03 -0,01 -0,02 -0,02 -0,04 -0,03 1,00 0,00 -0,03 -0,02 -0,04 -0,05 -0,03 0,02 -0,06 

65 0,00 0,00 0,00 0,00 0,01 -0,01 -0,01 0,00 -0,04 -0,06 -0,03 -0,03 -0,02 -0,05 -0,04 0,00 -0,05 -0,04 -0,04 -0,03 -0,05 -0,05 -0,01 0,00 -0,03 -0,03 -0,01 -0,03 -0,03 -0,01 -0,02 -0,02 -0,03 -0,03 0,00 0,98 0,02 -0,03 0,00 -0,07 -0,03 -0,03 -0,05 

67 0,01 -0,03 -0,03 -0,04 -0,03 -0,02 0,07 -0,05 -0,02 -0,03 -0,02 -0,05 -0,04 -0,01 -0,04 0,02 -0,05 -0,04 -0,05 0,00 -0,04 -0,04 -0,04 -0,04 0,00 -0,05 0,03 -0,04 -0,03 -0,04 0,02 0,01 -0,03 -0,03 -0,03 0,02 0,98 -0,04 -0,04 -0,03 -0,03 -0,02 -0,05 

68 -0,04 -0,04 -0,07 -0,04 -0,03 -0,02 -0,05 -0,04 -0,04 -0,03 -0,02 -0,03 -0,03 -0,01 -0,01 -0,04 -0,02 -0,02 -0,03 -0,06 -0,02 0,01 -0,03 0,00 -0,01 -0,02 -0,05 -0,03 0,01 -0,03 -0,04 -0,05 0,00 -0,01 -0,02 -0,03 -0,04 1,07 -0,02 0,02 -0,01 -0,02 -0,01 

69 -0,03 -0,03 -0,04 -0,04 -0,06 -0,02 -0,03 -0,01 0,00 0,00 -0,03 -0,02 -0,05 -0,01 0,01 -0,04 0,00 -0,01 0,01 -0,04 0,00 0,00 -0,04 0,00 -0,03 -0,02 -0,06 -0,03 -0,03 -0,05 -0,04 -0,04 0,00 -0,02 -0,04 0,00 -0,04 -0,02 1,01 -0,01 -0,04 -0,05 -0,02 

70 0,00 -0,03 -0,05 -0,03 -0,04 -0,01 -0,03 -0,03 -0,02 0,00 -0,03 0,00 -0,02 0,01 0,00 -0,04 -0,02 -0,03 -0,01 -0,03 -0,01 0,00 -0,05 -0,01 -0,04 -0,04 -0,03 -0,02 -0,04 -0,04 -0,03 -0,06 0,00 -0,01 -0,05 -0,07 -0,03 0,02 -0,01 1,01 -0,03 -0,05 0,01 

71 -0,02 -0,03 -0,02 -0,01 -0,04 -0,02 -0,03 -0,03 -0,03 -0,02 -0,01 -0,03 -0,02 -0,03 -0,02 -0,02 -0,02 -0,02 -0,03 -0,02 -0,03 -0,04 0,00 -0,04 -0,03 -0,02 -0,01 -0,02 -0,01 -0,03 -0,04 -0,02 -0,01 -0,03 -0,03 -0,03 -0,03 -0,01 -0,04 -0,03 1,02 -0,03 -0,03 

80 -0,04 0,00 -0,03 -0,03 -0,05 -0,01 -0,02 -0,02 -0,05 -0,05 -0,03 -0,05 -0,01 -0,04 -0,06 -0,02 -0,06 -0,04 -0,05 -0,02 -0,03 -0,03 -0,01 -0,03 0,01 -0,03 0,02 -0,04 -0,05 0,00 0,01 0,15 -0,05 -0,03 0,02 -0,03 -0,02 -0,02 -0,05 -0,05 -0,03 0,99 -0,03 

81 -0,03 -0,02 -0,06 -0,05 -0,04 -0,05 -0,06 -0,04 -0,02 -0,02 -0,04 0,02 -0,02 0,00 0,00 -0,02 0,00 0,03 -0,04 -0,07 -0,03 0,02 -0,04 -0,03 -0,02 -0,04 -0,06 0,03 0,01 0,00 -0,03 -0,03 0,00 -0,02 -0,06 -0,05 -0,05 -0,01 -0,02 0,01 -0,03 -0,03 1,00 

 

 


