eDNA- ja muut molekyylibiologiset
menetelmat tuovat uusia
mahdollisuuksia luonnon seurantaan

Molekyylibiologisten
menetelmien avulla voimme
parantaa ympariston
tilan seurantojen
kattavuutta, tarkkuutta ja
kustannustehokkuutta ja siten
taydentdd seurannan kautta
muodostuvaa kuvaa luonnon
monimuotoisuudesta ja sen
muutoksista.

* Molekyylibiologiset eli DNA- tai RNA-analyysiin perustuvat menetelmat
ovat kehittyneet suurin harppauksin ja mahdollistavat nyt esimerkiksi yksittiisten lajien tarkan
runsausmadrityksen ja satojen eri lajien havaitsemisen yksittdisista naytteista.

* Laaja kirjo molekyylibiologisia seurantamenetelmia on mahdollista ottaa laajamittaiseen
kayttoon vuoteen 2030 mennessa.

* Molekyylibiologiset menetelmit tulevat huomattavasti lisidmadn seurantojen kattavuutta ja
kustannustehokkuutta. Niiden kayttoonotto edellyttda siirtymavaiheen resursointia,
kansallista ja kansainvilistd vuoropuhelua ja menetelmien standardointia.



Molekyylibiologiset menetelmit
mahdollistavat luonnon
monimuotoisuuden kattavan ja
kustannustehokkaan seurannan

Rikospaikkatutkinnasta ja koronaviruksen
jdtevesiseurannasta tutut DNA-menetelmat
olisi mahdollista valjastaa luonnon ja ympa-
riston seurantaan. Kun tieto lajin DNA:sta on
kerran tallennettu tietokantaan, DNA:han
perustuva lajinmédritys voidaan tehda ilman
lajiryhmédan erikoistuneen asiantuntijan arvi-
ota. Lajinmddritys on tdlloin nopeaa, objek-
tiivista ja automatisoitavissa. My0s ndytteen-
otto on mahdollista automatisoida tai toteut-
taa joukkoistettuna kansalaistiedehankkeena.
DNA:n perusteella tavoitetaan my6s monia

vaikeasti havaittavia lajiryhmid, jotka jadavat
perinteisten menetelmien ulottumattomiin.
Lajiston lisdksi DNA-menetelmilld saadaan
tietoa myos muista luonnon monimuotoisuu-
den tasoista, joiden seurantaa esimerkiksi
YK:n biodiversiteettisopimuksen ja EU:n
biodiversiteettistrategian toimeenpano edel-
lyttavét (laatikko 1). Laadukas ja kattava
seuranta on keskeinen edellytys luonnon
monimuotoisuuden muutosten havaitsemi-
selle ja siten luontokadon pysédyttamiselle.
Molekyylibiologisten menetelmien teknologi-
nen kehitys on ollut ennenndkeméttoman no-
peaa kahden viime vuosikymmenen aikana.

Laatikko I. Molekyylibiologiset menetelmit tuottavat uudenlaista tietoa biodiversiteetin eri tasoista.
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Lajit

My6s harvinaiset ja vaikeasti tunnistettavat lajit voidaan
tavoittaa DNA:n avulla, ja jopa satoja lajeja voidaan tunnistaa
yksittdisista naytteista.

Elinymparistot

DNA:n perusteella mairitetty lajisto antaa kattavan ja
objektiivisen pohjan elinymparistdjen tilan maarittamiseen.
My6s tunnistamattomia DNA-sekvensseja voidaan hyodyntaa
ympariston tilaa kuvaavien indikaattoreiden kehittamisessa.

Ekosysteemien toiminta

Elididen tuottamat entsyymit ja muut proteiinit kertovat
ekosysteemissa kadynnissa olevista biologisista proses-

seista. Ndistd saadaan tietoa tunnistamalla tutkittavassa
ymparistossa parhaillaan ilmenevia geeneja RNA-sekvenssien

perusteella.

Geneettinen monimuotoisuus

Kohdelajien populaatioiden geneettistd rakennetta ja
monimuotoisuutta voidaan selvittdd kudos-, uloste- tai
joissain tapauksissa myos ymparisto-DNA-naytteiden
perusteella. Lajinsisdinen geneettinen monimuotoisuus
kertoo kannan elinvoimaisuudesta ja kyvysta sopeutua
ympariston muutoksiin.



Uudet menetelmédt mahdollistavat kohdela-
jien DNA:n tai RNA:n havaitsemisen ja
runsausmadrityksen tai koko elidyhteison
kartoittamisen ympadristondytteista kuten
vesi-, sedimentti-, maapera- tai ilmandyt-
teistd (ns. ymparisto-DNA / eDNA) tai
kokonaisia yksiloitd sisdltdvista kokooma-
ndytteistd. Jopa satojen lajien samanaikaisen
havaitsemisen mahdollistavan massiivisen
rinnakkaissekvensoinnin (kuva 1) ja muiden
menetelmien kustannukset ovat viime vuosi-
na merkittdvasti laskeneet. Menetelmaketjut
aina ndytteenotosta tulosten tulkintaan ovat
kehittyneet asteelle, joka mahdollistaa niiden
laajamittaisen, rutiininomaisen kdyton ympa-
riston seurannassa. Uusien menetelmien
avulla voidaan parantaa seurannan katta-
vuutta, tarkkuutta ja kustannustehokkuutta
ja siten tdydentdd seurannan kautta muodos-
tuvaa kuvaa luonnon monimuotoisuudesta ja
sen muutoksista.

Vesistd

= Y
oy

Vesindyte

.‘

Suodatus

RO

DNA- eristys & PCR

/\
o m
Ny oo,

Biologinen
naytteenotto

DNA- eristys & PCR

=4
I:i"" I iy
0 \. s
Selotin

Metabarcoding

P g
e

Kansallinen tiekartta viitoittaa
molekyylibiologisten
seurantamenetelmien
laajamittaista kayttoonottoa

Huhtikuussa 2022 julkaistussa ympéaristomi-
nisterion tilaamassa kansallisessa tiekartassa
Suomen ympaéristokeskuksen (SYKE) ja luon-
nonvarakeskuksen (Luke) tutkijat arvioivat
molekyylibiologisten seurantamenetelmien
nykytilaa Suomessa. Tiekartassa tunnistetaan
haasteita ja kehityskohteita ja esitetddan mole-
kyylibiologisten seurantamenetelmien kdyt-
toonottoa edistdvid toimenpiteitd. Selvitys
perustuu tieteellisen kirjallisuuden lisdksi
kyselytutkimukseen sekd suoriin tieduste-
luihin ja haastatteluihin. Yhteiskunnan eri
sektoreita edustava kansallinen asiantuntija-
yhteiso osallistui tiekartan valmisteluun tyon
eri vaiheissa.
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LAHDE: Vesitalous 5/2017 Molekyylibiologiset menetelmit tuovat uusia

mahdollisuuksia vesien tilan seurantaan.

Kuva I.eDNA:lla tarkoitetaan elididen ymparistoon levittamada DNA:ta. eDNA-ndytteet kerdtddn vesi- tai maaymparistosta,
lumesta tai ilmasta. My6s perinteisilld biologisilla menetelmilld kerdtyistd naytteistd voidaan mdarittaa lajisto morfologisen
madrityksen sijaan DNA:n perusteella homogenisoidusta kokoomandytteestd tai esimerkiksi naytteen sdilonnassa kdytetystd
nesteestd. Naytteiden sisdltima DNA eristetddn laboratoriossa. Eristimisen jalkeen DNA monistetaan polymeraasiketjureaktion
avulla ja DNA:n emédsjdrjestysta luetaan eli sekvensoidaan tarkoitukseen kehitetyilld laitteilla, sekvensaattoreilla. Massiiviseen
rinnakkaissekvensointiin perustuvassa metaviivakoodauksessa yhdestd ndytteestd mddritetddn jopa kymmenien tuhansien
DNA-molekyylien emisjdrjestys. Saaduille sekvensseille haetaan vastaavuutta maailmanlaajuisista sekvenssitietokannoista. Ndin
voidaan saada selville lajit, jotka esiintyvat tutkimuksen kohteena olevassa ymparistossa seka viitteitd lajien runsaussuhteista.
Lajistotietoa voidaan hyddyntda sellaisenaan tai kdyttdd lahtotietona esimerkiksi elinympiriston ekologisen tilan luokituksessa.



Suomessa menetelmit ovat
enimmakseen kokeiluasteella —
riistaeldinten ja vesielididen
seuranta pisimmalla

Molekyylibiologisia seurantamenetelmia
kehitetddn aktiivisesti ympari maailmaa eri
elioryhmille ja ekosysteemedille, ja yksittdisid
menetelmid on useissa maissa otettu myos
rutiinikdyttoon. Suomessa menetelmia on
yliopistojen lisdksi kehitetty ja pilotoitu kai-
kissa keskeisissda ympdriston seurantaa koor-
dinoivissa laitoksissa (SYKE, Luke, Luon-
nontieteellinen keskusmuseo, Metsidhallitus,
Ilmatieteen laitos, Terveyden ja hyvinvoinnin
laitos, Ruokavirasto). Rutiinikdytdssd mene-
telmdt ovat vasta yksittdisten riista- ja kalala-
jien seurannassa (susi, kanadan- ja euroopan-
majava seka lohi) (kuva 2).

Biodiversiteetin, uhanalaisten lajien, vierasla-
jien (nisdkkditd lukuun ottamatta) ja muiden
haitallisten lajien kansallisessa seurannassa
molekyylibiologisten menetelmien kaytto

on vield kokeiluasteella, ja kehittdmishank-
keiden ja asiantuntijuuden kenttd on haja-
nainen. Kokonaisten lajiyhteisdjen seurantaa
metaviivakoodausmenetelmilld ei Suomessa
vield ole otettu rutiininomaiseen kdyttoon,
mutta menetelmdd on pilotoitu erityisesti
vesielidilld kuten plankton- ja paillyslevilld,
pohjaeldimilld ja kaloilla.

Luonnon ja ympariston seurannan
uusi aikakausi

Menetelmien nykytilan perusteella mole-
kyylibiologiset menetelmat olisi mahdollista
ottaa laajamittaiseen rutiininomaiseen kayt-
toon kansallisessa biologisessa seurannassa
ennen vuotta 2030 (kuva 3). Samaan aikaan
kayttoon tulee myods muita uuteen teknolo-
giaan perustuvia menetelmia: kaukokartoi-
tus, automaattinen kuvan- ja d4dnentunnistus
sekd muut tekodly- ja koneoppimismene-
telmédt. Yhdessda uudet menetelmait tulevat
mullistamaan luonnon ja ympdariston seuran-
nan.

Perinteistd taksonomista seurantaa tullaan
edelleen tarvitsemaan uusien menetelmien
tdydentdmiseen ja todentamiseen seka pit-
kien aikasarjojen jatkuvuuden varmistami-
seen. Kansalaishavainnoilla tulee olemaan
keskeinen rooli my6s molekyylibiologisten
aineistojen kerddmisessd. Molekyylibiologis-
ten aineistojen tulee olla perinteisten seuran-
ta-aineistojen tavoin laajasti yhteiskunnan
kaytettdvissd ja olla FAIR (Findable,
Accessible, Interoperable, Reusable) -peri-
aatteen mukaisesti helposti 16ydettdvissa ja
saavutettavissa sekd yhteentoimivia ja uudel-
leenkdytettdvia.

Kuva 2. Pohjaeliinniytteenottoa metaviivakoodaukseen ja DNA-niytteenottoa majavan sydmasti puusta.
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Kuva 3. Aikajana biologisen seurannan uuteen aikakauteen siirtymiselle.

Tarkeimmat kehityskohteet tekijoitd (kuva 4). Eri toimijoiden vélinen

verkostoitumien ja tiedonvaihto niin kan-
Tiekarttahankkeessa kartoitettiin mole- sallisella kuin kansainvaliselldkin tasolla,
kyylibiologisten seurantamenetelmien yhteiset kansainvéliset menetelméstandardit,
kayttoonoton haasteita kansainvilisen ky- referenssikirjastojen, seka erilaisten malli- ja
selytutkimuksen sekd kansallisten asiantun- analyysityokalujen kehittdminen ovat erit-
tijatyopajojen avulla. Tulosten perusteella tdin tdrkeitd askelia matkalla menetelmien
rahoituksen ja tiedon puutteet ovat keskei- laajamittaiseen kdyttoonottoon.
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Kuva 4. Kansainviliseen kyselytutkimukseen vastanneiden |71 asiantuntijan nikemys molekyylibiologisten seurantamenetelmien
kayttdonoton tirkeimmistd haasteista. Suomalaisten osuus vastaajista oli 19 % (32 vastaajaa).
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Suositukset toimenpiteiksi

* Molekyylibiologisten seurantamenetelmien kdyttdonottoon tarvitaan rahoitusta. Koska
menetelmdt mahdollistavat paitsi luonnon monimuotoisuuden, myd6s luonnonvarojen,
taudinaiheuttajien ja allergeenien seurannan, laaja rahoitusohjelma voitaisiin toteuttaa eri
hallinnonalojen yhteistytna (esim. ymparistoministerid, maa- ja metsdtalousministerio,
sosiaali- ja terveysministerid, liikenne- ja viestintdministerio).

® Verkostoituminen ja sidnnollinen vuoropuhelu ovat vélttdmattomid kansallisen ja
kansainvélisen koordinaation mahdollistamiseksi ja tiedonvdlityksen ja asiantuntijuuden
vahvistamiseksi. Suosittelemme ympadristoministerion asettamaa pysyvaa tyoryhmaa
vastaamaan molekyylibiologisten seurantamenetelmien kdyttdonoton koordinoinnista,
kansallisen asiantuntijaverkoston toiminnan laajentamista sekd virtuaalisen eDNA-
tietokeskuksen perustamista vuorovaikutuksen ja tiedonjaon tehostamiseksi.

¢ Uusien seurantamenetelmien tuottaman aineiston jakaminen ja hyddyntaminen yhteiskunnan
eri sektoreilla edellyttdd yhdessa sovittuja tieto- ja metatietostandardeja noudattavaa
tiedonhallintajédrjestelméa. Tiedonhallinnan tulee noudattaa avoimen tiedon ja tieteen
periaatteita ja aineiston tulee olla sekd kansallisen ettd kansainvilisen yhteison saatavilla ja
kdytettdvissda my0s ilman molekyylibiologian erityisosaamista.
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