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< Arktisten ekosysteemien pitkidaikaisdynamiikan paljastaminen
v uusin ja poikkitieteellisin menetelmin

\ Arktinen alue on ilmastoltaan maailman nopeimmin lampenevid seutuja. Tieddmme
edelleen vain vahan siitd, miten ymparistonmuutos nakyy lajien vuorovaikutuksissa — eli
’ siind, mitka lajit yhteisdssa ovat lasna, ja miten ne toimivat yhdessa. Tata kysymysta

selvitdamme hankkeessamme ainutlaatuisen arktisen aikasarjan avulla.

Yhteis6jen muutosten tutkimusta on tdhan saakka vaikeuttanut se, ettd arktiksen elidistda tunnetaan
huonoiten juuri ne joita on eniten. Arktista, kuten maapallomme muitakin osia, hallitsevat pieneliot, eli
niveljalkaiset kuten hyonteiset, hamahakkieldimet ja niiden sukulaiset. Nama eliét ylldpitavat arktisen
ekosysteemin monia toimintoja, kuten kasvien polytystda — ja myos kasvien syontia. Samalla ne tarjoavat
ruoan miljoonille pohjoiseen matkaaville muuttolinnuille.

Arktiksen niveljalkaisissa tapahtuvien muutosten havaitsemisessa on haasteena, ettei niita ole juuri missaan
seurattu pidempia aikoja. Koillis-Grénlannin Zackenbergin tutkimusasemalta on kuitenkin keratty
niveljalkaisnaytteita 18 vuoden ajan. Hankkeemme tavoitteena onkin jalostaa numeromuotoon ja mallintaa
tatd maailman ehka ainoata arktisten niveljalkaisten yhtenaista aikasarjaa.

Ndin suurta aineistoa on mahdotonta maarittaa lajitasolle perinteisin menetelmin. Juuri lajitason tiedoissa
piilee kuitenkin systeemin ymmarrys: kasitys siitd, miten yhteisén monimuotoisuus on ajassa muuttunut, ja
miten samalla muuttuvat eri elididen runsaussuhteet ja vuodenaikaisrytmit. Paastdksemme lajitasolle
kokoelman lajintunnistuksessa, kdytdmme uusimpia geneettisida menetelmid. Kokoamme tietokannan,
johon on tallennettuna kaikkien alueella esiintyvien niveljalkaislajien mitokondriogenomin DNA-sekvenssi.
Sekvensoimme aikasarjan kokoelman yksilot massandytteind uuden sukupolven sekvensointimenetelmilla
(NGS), ja vertaamme saatuja sekvensseja tietokannan mitokondriogenomien sekvensseihin. Menetelmaa
kutsutaan mito-metagenomiikaksi.

Monitieteinen tutkijaryhmdamme yhdistdaa genetiikan ja tilastollisen mallinnuksen tuoreita menetelmia.
Yhdessa muunnamme kokoelman lajitason tiedoiksi sekda numeroiksi arktisen yhteison rakenteesta.
Tavoitteemme on kdyttdd nain syntyvda uutta tutkimusresurssia selvittddksemme, mitkda ominaisuudet
maadraavat lajien ilmastovaatimukset, ja miten yhteisdrakenne muuttuu ilmaston muuttuessa. Samalla
etsimme merkkeja koko yhteisérakenteen perustavanlaatuisista muutoksista. Edistadaksemme
ainutlaatuisen aikasarjan jatkamista ja hyoddyntdmistda kehitdamme my0Os uusia, entistd tehokkaampia
menetelmid aineiston kerdamiseksi ja analysoimiseksi. Ndin luomme mallisysteemin arktisen muutoksen
elollisten seurausten ymmartamiseen.

Hankkeen ensimmadisen vuoden aikana suoritimme pilottindytteenoton niveljalkaiskokoelmasta, ja
eristimme DNA:ta kolmen kerdysvuoden naytteistd. Lisdksi kokosimme 12 mitokondriogenomin
pilottitietokannan, jonka avulla pystyimme testaamaan mito-metagenomiikan soveltuvuutta tarpeisiimme
kdytannossa.

Ensimmadisen vuoden lupaavien tulosten ansiosta eristimme hankkeen toisen vuoden aikana DNA:ta
kuuden kerdysvuoden naytteistd (1997, 1998, 1999, 2011, 2012 ja 2013, yhteensd noin 12 000 yksil6a),
jotka ovat parhaillaan sekvensoitavana. Lisdaksi mitokondriogenomi-tietokannan kokoaminen alueen
niveljalkaislajistosta on hyvassa vauhdissa, ja yhteensa 363 lajia on parhaillaan sekvensoitavana tai valmiina
mitokondriogenomin sekvensointia varten.
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