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Terveys- ja hedemdlisyysominaisuuksiin vaikuttavia geenialueita (QTL) etsittiin naudan koko
genomista. Kartoitus perustui pojantytarmalliin ja kaytetty populaatio muodostui kahdestatoista
ayrshiresonnista ja niiden 469 pojasta.  Genotyypit méadritettiin 147 mikrosatelliittityyppiselle
geenimerkille ja kahdelle kandidaattigeenille. Markkereiden valinen keskimaérdinen etéisyys oli 20
cM. Anaysoitavat havainnot olivat FABA:n syksyn 2000 eldinarvostelusta saatavia jalostusarvojen
estimaatteja. Tutkitut ominaisuudet olivat: hedelméallisyyshoidot, tyhjékausi, somaattinen soluluku ja
utaretulehdushoidot. QTL-vaikutusten ja niiden sijaintien maarittamiseen kaytettiin usean markkerin
regressio-menetelméa. Muilla kromosomeilla |6ydettyja QTL -alueita hyddynnettiin analyysin voiman
parantamiseen. Empiiriset P-arvot méaritettiin permutaation avulla.

Y hteensa paikallistettiin 33 sellaista QTL-aluetta, joiden P-arvo oli koko genomin kattavassa,
yli perheiden tapahtuvassa analyysissa merkitseva. Hedelmallisyyshoitoihin vaikuttavia QTL-alueita
[8ydettiin kromosomeista 5, 13, 14, 15, 18 ja 25. Tyhjakauteen vaikuttavia alueita oli kromosomeissa
1,235,611, 12, 14, 15, 16, 19, 20, 21, 24, 25 ja 27. Toisessa tutkimuksessa hol steinpopul aatiosta
on l6ydetty myds geenialue kromosomista 6 mutta liséksi kromosomista 17, jota e téassa havaittu.
Somaattiseen soluluvun QTL-alueita paikallistettiin kromosomeihin 1, 3, 11, 18, 21, 24, 27 ja 29 ja
utaretulehdushoitoihin  kromosomeihin 14 ja 18. Ainoastaan kromosomin 18 geenialue osoitti
kytkentda sekd somaattiseen solulukuun etté utaretulehdukseen (kuva 1). Kromosomeista l, 3, 11, 18
ja 21 on myds muissa tutkimuksissa 10ytynyt merkitsevid alueita somaattiselle soluluvulle. Toisaalta
muutama muissa tutkimuksissa havaittu alue jéa tassd tutkimuksessa I0ytyméttd. Esimerkiksi
norjal ai sessa ai neistossa havaittua kromosomin 8 geenialuetta e 10ytynyt. Norjalai sessa tutkimuksessa
havaittiin mahdollinen utaretulehdukseen vaikuttava geenialue kromosomissa 14, mutta €
kromosomissa 18.

Sekd utaretulehdushoitoihin  ettd somaattiseen  solulukuun  vaikuttavien  aueiden
hienokartoitusta jatketaan pohjoi smai sena yhtei styona uudella lagjemmalla perheaineistolla.

Kuva 1. Somaattiseen solulukuun ja utaretulehdukseen vaikuttavat geenialueet kromosomissa 18
analysoituna yli perheiden. Genomikohtainen merkitsevyysraja on annettu utaretulehdukselle.
Somaattisen soluluvun raja on lahes sama.
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