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< Arktisten ekosysteemien pitkidaikaisdynamiikan paljastaminen
uusin ja poikKitieteellisin menetelmin

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

selvitimme hankkeessamme ainutlaatuisen arktisen aikasarjan avulla.

Yhteis6jen muutosten tutkimusta on tdhdn saakka vaikeuttanut se, ettd Arktiksen elidistd tunnetaan
huonoiten juuri ne, joita on eniten. Arktista, kuten maapallomme muitakin osia, hallitsevat pieneli6t, eli
niveljalkaiset kuten hyonteiset, hamahakkieldimet ja niiden sukulaiset. Nama eliot yllapitavat arktisen
ekosysteemin monia toimintoja, kuten kasvien polytystda — ja myos kasvien syontida. Samalla ne tarjoavat
ruoan miljoonille pohjoiseen matkaaville muuttolinnuille.

Arktiksen niveljalkaisissa tapahtuvien muutosten havaitsemisessa on haasteena, ettei niitd ole juuri missdan
seurattu pidempia aikoja. Koillis-Gronlannin Zackenbergin tutkimusasemalta on kuitenkin keratty
niveljalkaisnaytteitda 18 vuoden ajan. Hankkeemme tavoitteena on jalostaa numeromuotoon ja mallintaa
tata maailman ehka ainoata arktisten niveljalkaisten yhtendista aikasarjaa.

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

Monitieteinen tutkijaryhmdamme yhdistdaa genetiikan ja tilastollisen mallinnuksen tuoreita menetelmia.
Yhdessd muunnamme kokoelman lajitason tiedoiksi sekd numeroiksi arktisen yhteisdn rakenteesta.
Tavoitteemme on kdyttda nadin syntyvaa uutta tutkimusresurssia selvittddksemme, mitkd ominaisuudet
maaraavat lajien ilmastovaatimukset, ja miten yhteisorakenne muuttuu ilmaston muuttuessa. Samalla
etsimme merkkeja koko yhteisorakenteen perustavanlaatuisista muutoksista. Edistddksemme
ainutlaatuisen aikasarjan jatkamista ja hyodyntdmistd kehitimme myo6s uusia, entistd tehokkaampia
menetelmia aineiston keraamiseksi ja analysoimiseksi. Ndin luomme mallisysteemin arktisen muutoksen
elollisten seurausten ymmartamiseen.

Hankkeen ensimmaisen vuoden aikana suoritetun pilottindytteenoton lupaavien tulosten ansiosta
eristimme hankkeen toisen ja kolmannen vuoden aikana DNA:ta kuudentoista kerdysvuoden naytteista
(1997-2008 ja 2010-2013, yhteensad noin 23,000 yksil6d). Kahdentoista vuoden osalta naytteet on jo
sekvensoitu ja neljan vuoden osalta naytteet ovat parhaillaan sekvensoitavana. Taman jdlkeen meilld on
koko sekvenssiaineisto valmiina aikasarjan laajempia analyyseja varten. Mitokondriogenomi-tietokantaa
varten meilld on sekvensoituna mitokondriogenomi 153 lajilta, 173 lajia on parhaillaan sekvensoitavana ja
49 lajia valmiina DNA-eristykseen.
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Hankkeen kolmannen vuoden aikana olemme lisdksi tehneet alustavia analyyseja ja verranneet aikasarjan
alku- ja loppupddn lajistosta saatua sekvenssiaineistoa. Alustavien analyysien mukaan aineistossa on
nahtavissa selkea ekologinen trendi, jonka mukaan useiden lajien esiintyvyys alueella on siirtynyt aiempaa
aikaisempaan ajankohtaan. Toisin sanoen, ilmastonmuutoksen vaikutuksesta lajien vuodenaikaisrytmi
muuttuu aiempaa aikaisemmaksi.
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