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Kahvin periman selvittaminen parantaa

taudinkestavyytta

Arabica-kahvi oli viimeinen merkittava viljelykasvi, jonka periman sekvensointia ei ollut viela jul-
kaistu. Sen genomi julkistettiin huhtikuussa 2024. Tutkimusta johtaneen Jarkko Salojarven mukaan
nyt voidaan I6ytaa geeneja, jotka parantavat kahvin satoisuutta ja kestavyytta tauteja vastaan.

Kansainvalinen tutkimuskonsortio, jossa oli
mukana muun muassa Helsingin yliopiston ja
Singaporen Nanyangin teknillisen yliopiston
tutkijoita, on koostanut kolmen kahvilajin
periman kahvipensaan lehtisolujen DNA:n
sekvenssipatkista. Arabican eli afrikankah-
vin genomi koostettiin Singaporessa ja Hel-
singissa, ja robustan eli kongonkahvin seka
C. eugenioides -lajikkeen perima Cornellin
yliopistossa Yhdysvalloissa.

"Tarkoituksena on |6yt4a satoisuutta ja
laatua parantavia ominaisuuksia. Viljelty ara-
bica on geneettisesti vdhemman moninainen
ja altistuu siksi taudeille helposti”, sanoo apu-
laisprofessori Jarkko Salojarvi.

Kahvin taloudellinen merkitys on valta-
va. Sita viljelldan 70:ssa eri maassa ja yli 100
miljoonaa ihmisté saa siita elantonsa. Kahvi
onkin yksi maailman tarkeimmista kaupal-
lisista tuotteista. Kahvin jalostuksessa on
kuitenkin riskinsa.

"Yleensakin viljelykasvien geneettinen
moninaisuus on jalostuksen my6ta vahen-

tynyt. Tautien vastustuskyvysta vastaavat
geenit eivat siis ole viljellyissa kahvilajik-
keissa kovin monimuotoisia. Siksi arabica
on patogeeneille altis.”

60% maailman kahvista on arabicaa (Cof-
fea arabica). Arabican lisdksi suosittu lajike
on robusta (Coffea canephora), joka sisaltaa
arabicaa enemman kofeiinia ja on kitkeram-
paa. Sita kaytetdan etenkin pikakahveis-
sa. Vietnam on maailman suurin robustan
tuottaja. Harvinainen Coffea eugenioides on
makeaa, koska sen kofeiinipitoisuus on pieni.
Sen satoisuus on heikompaa kuin arabican
jarobustan.

Salojérvi on erikoistunut kasvien geno-
mien selvittdmiseen. Han on ollut mukana
tutkimassa avokadon, koivun, litsin ja Dar-
rowin mustikan perimaa. Salojarvi tyosken-
telee Nanyangin teknillisessa yliopistossa
Singaporessa seka Helsingin yliopistossa.
Hyvin laaja-alainen ja kansainvalinen tutki-
musryhma kayttaa paljon laskennallisia re-
sursseja ja tietokantoja molemmissa maissa.

Koko genomin sekvensointi mahdollistaa
seka yleisten etta harvinaisten mutaatioiden
paljastamisen koko genomissa. Arabican
genomi sekvensointiin vasta vuonna 2024
johtuen sen periman monimutkaisesta ra-
kenteesta.

Arabica on Coffea eugenioidesin ja robus-
tan risteyma. Koska kumpikin on diploidi,
niin arabicassa kromosomeja on nelinker-
tainen maara eli se on tetraploidi. Tallaiset
kasvit kasvavat usein nopeammin ja suu-
remmiksi kuin diploidit. Niiden genomin
rakenne on usein erittdin monimutkainen
jaluo haasteita sen kokoamiselle. Arabican
genomin kokoamista vaikeutti se, etta kaksi
alagenomia (robusta ja C. eugenioides) ovat
hyvin samankaltaisia johtuen niiden ldhei-
sestd evoluutiohistoriasta, niiden lajiutu-
minen tapahtui vain noin 4.5-7.2 miljoonaa
vuotta sitten.

Arabica-risteyman villi, Etiopiasta ko-
toisin oleva versio on verrattain nuori, noin
350 000 vuotta vanha. Arabica on kdynyt
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Neljd kromosomitason kokoamiset:

- C. canephora (Pacbio+HiC)
- C. eugenioides (Pacbio)

kantalajin hybridi. Tdllainen on C. arabica,
joka on C. eugenioidesin ja™
C. canephoran hybridi. = -

lapi monia ns. geneettisia pullonkauloja, jol-
loin huomattava osuus populaatiosta estyy
lisddntymasta ja populaatio supistuu oleel-
lisesti. Siksi arabican geneettinen moninai-
suus ei ole kovin suuri. Sen viljellyssa versi-
ossa on villeihin versioihin verrattuna viela
vahemman geneettisid variaatiota. Tama joh-
tuu ihmisen aikaansaamasta pullonkaulasta:
suurin osa maailmassa viljellysta arabicasta
periytyy oikeastaan vain kahdesta, siirto-
maa-aikana salakuljetetusta kahvipensaasta.

1600-luvun alussa arabican siemenia
salakuljetettiin Jemenin ulkopuolelle ja ara-
bicaa ryhdyttiin viljelemaan Kaakkois-Aa-
siassa ja myo6hemmin Karibialla. Tata ara-
bican muunnosta kutsutaan nimell3 typica
ja sen viljelya hallinnoivat alankomaalaiset.
1700-luvulla ranskalaiset aloittivat arabican
viljelyn Intian valtameren Reunionin saarella.
Tatad muunnosta kutsutaan Reunionin vanhan
nimen mukaan nimell3d bourbon. Nykyiset
viljellyt arabica-pensaat periytyvat siis joko
typicasta tai bourbonista.

- C. arabica (Pacbio+HiC, Pacbio HiFi+HiC)

Kahvin allopolyploidin syntyminen tapahtui
350 000-610 000 vuotta sitten. Allopolyploidi
tarkoittaa, ettd laji on kahden eri lajia olevan

Coffea arabican ja sen diploidisten vanhempien korkealaatuinen kokoaminen
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llmastonmuutos vaikuttaa

kahvin satoisuuteen

llImastonmuutos vaikuttaa jo nyt kahvin sa-
toisuuteen. Kuivuus on pienentanyt satoja
esimerkiksi Brasiliassa ja Kolumbiassa. Ara-
bicaa viljelldan yli 1500 metrin korkeudessa

Jarkko Salojdrvi ja arabica-kahvi.

tropiikissa. Kun ilmasto lampenee, sitd on
viljeltava entista korkeammalla, jolloin vil-
jelyala pienenee.

IImaston [Ampeneminen lisdad myds sai-
rauksia. Kahviruoste (Hemileia vastatrix) saa
kahvipensaan pudottamaan lehtensa. Tauti
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ei selvi alle 10 asteen lampétiloissa, joten
vuoriston éiden lampeneminen edistia tau-
din leviamista.

Jarkko Salojarven mukaan kahvin kesta-
vyytta voidaan kuitenkin parantaa genomiin
perustuvan jalostuksen avulla.

"Voidaan tehd& ennustettavia malleja sek-
vensoimalla jonkun populaation vanheimmat
jakatsomalla, kuinka hyvin voidaan vanhem-
pien genomien perusteella ennustaa ilmiasua
jalkelaisille. Sen perusteella pystytaan [0yta-
maan markkereita, joiden perusteella voidaan
valita seuraavan sukupolven yksil6ita, jotka
todennikdisesti tuottavat parempaa satoa tai
ovat resistentteja patogeeneille. Tallaistahan
tarvitaan erityisesti kahville, jonka viljelypin-
ta-ala voi puolittua ilmastonmuutoksen takia
jonoin 30 vuoden sisalla”

Genomijalostus kahviruostetta
vastaan

Sekvensoinnin avulla etsitdan kahvilajien
genomeista geenialueita, jotka ovat 1am-
monkestavia ja vastustuskykyisia taudeille.
Tiedetdan, ettd robusta kestda kuumaa saata

paremmin kuin arabica. Se on my6s vastus-
tuskykyinen tauteja, kuten kahviruostetta,
vastaan. Erityisen kestava on Timorin saa-
relta [6ydetty robustan ja typica-arabican
hybridi (Hibrido de Timor).

Salojarven mukaan sen genomista I6y-
detyt alueet voivat mahdollistaa genomiin
perustuvan arabican jalostuksen.

"Timorin hybridistd saadut geenit ovat
tosin vasta kandidaattigeeneja. Seuraavaksi
pitaa tutkia onko yhteys oikeasti kausaalinen.
Sen testaamiseen menee varmaan n. 5-10
vuotta, jolloin tuota tietoa voidaan kayttaa
jalostuksessa”

Tutkimus kohdistuu ndiden kandidaatti-
geenien toimintaan taudin iskiessa.

"Voi olla, ettd nuo geenit kylla aktivoi-
tuvat kahviruosteen hyokatesss, mutta ne
voivat olla sen verran myohaista vastetta,
etta niista ei ole sen pysayttamiselle enaa
mitdan hyotya,” Salojarvi huomauttaa.

"Seuraavaksi pitdisi hiljentaa nuo gee-
nit ja selvittaa, poistuuko resistenssi. Tai
sitten siirtaa ne kahviruosteelle alttiiseen
lajikkeeseen ja katsoa, saadaanko silla re-

sistenssid aikaiseksi. Kumpaakaan versiota
ei voi kayttaa kahvintuotantoon, koska ne
olisivat siirtogeenisia yksiloita, mutta niilla
saadaan varmistettua, ettd kyseessa ovat
oikeat geenit. Jalostamisessa voidaan sitten
keskittya jalkelaisiin, joilla tuo resistenssialue
on olemassa.’

Kahvin periman maarittdminen kokonai-
set kromosomit kattavaksi genomiksi vaati
kromosomien kolmiulotteisen rakenteen
selvittdmista. Suomen ELIXIR-keskuksen
CSC:n laskentaresursseja kaytettiin tdhan
tehtdvaan. Menetelmassa koostetut kah-
vin yhtenaiset perimajaksot yhdisteltiin
rakennetta hyvaksi kdyttamalla kromosomin
pituisiksi tikastuksiksi (scaffolding).

"Se tarkoittaa, ettd kromosomi koos-
tuu sekvensoiduista paloista seka tyhjista
palikoista niiden valilla. Rakenteen selvitys
paljastaa muun muassa yhteyden geenien ja
niita sdatelevien periman alueiden kanssa.’

Sademetsan biodiversiteetti

Kahvin genomin selvittamisen jalkeen Jark-
ko Salojarvi tutkii seuraavaksi sademetsan
kasvien genomeja. Singaporen Bukit Tima-
hin 163 hehtaarin luonnonsuojelualueel-
la kasvaa yli 800 erilaista koppisiemenista
kasvilajia. Nanyangin teknillisen yliopiston
hankkeessa hanen ryhmassaan tutkitaan sa-
demetséan biodiversiteettid sekvensoimalla
kaikki alueen kasvilajit. Painopiste on sade-
metsan geenien koostumuksessa. Samalla
katsotaan ennen ndkeméattémia biosyntee-
sireitteja, joissa kasvit valmistavat yksin-
kertaisista yhdisteistd entsyymien avulla
monimutkaisia yhdisteita.

"Erityisen kiinnostavaa on tutkia, millai-
sia erilaisia muunntoksia eri kasvilajeilla on
paaasiallisiin biosynteesireitteihin.”

Kasvien aineenvaihduntatuotteet, meta-
boliitit, ovat tarkeita tutkimuskohteita esi-
merkiksi uusien ladkeaineiden |6ytamiselle.

Salojarven mukaan koneoppiminen mullis-
taa ladkeaineiden ja metaboliittien tutkimisen.

"Esimerkiksi Googlen tekoélyohjelmalla
Alphafoldilla pystytdan ennustamaan kasvin
genomista proteiinirakenteet ja erilaisia mo-
difikaatioita metaboliiteille. Kun genomi on
selvitetty, niin tdma tutkimus lahtee vauh-
dilla tekoalyn ansiosta eteenpain.”

17.7.2024 | Ari Turunen
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Belgian ELIXIR-keskus: ty6kaluja kasvitutkimukseen

Kaikki kolme kahvi genomia on jaettu EBI/NCBI-tietokantoihin.
Naiden lisdksi annotaatiotietoihin padsee ORCAE-tietokannan
kautta. ORCAE tarjoaa tydkaluja geenien rakenteiden tutkimi-
seen ja sisdltaa annotaatioita eri aitotumaisten genomeista. Sita
operoi Belgian ELIXIR-keskus.

Belgian ELIXIR tukee kasvien ja biodiversiteetin tutkimus-
ta. Se tarjoaa resursseja genomiikkaan ja fenotyyppidatan hal-
linnointiin. VIB-UGent -yliopiston bioinformatiikan ryhmat,
jotka my0s osallistuivat kahvitutkimukseen, ovat kehittaneet
tyokaluja genomien annotaatioiden kuratoimiseksi (ORCAE)
seka vertailevaan genomiikkaan (PLAZA). ORCAE on verkossa
toimiva portaali aitotumaisten genomien kuvailutietojen selai-
luun, kun taas PLAZA on liityntapiste vertailevan genomiikan
ja genomisen datan keskittamiselle.

“Kaikki julkisesti rahoitettu projektidata pitaa julkaista
generoituna raakadatana tiedeyhteisoille. Kukin tallennusjar-
jestelma tarjoaa kayttoliittymat ja toimintaohjeet auttamaan
raakadatan ja siihen liittyvat metadatan tallentamisessa”, sa-
noo johtava tutkija Stephane Rombauts (VIB-UGent Center
for Plant Systems Biology).

"Olemme kehittamassa parempia ja uudempia kayttoliittymia
jotta saisimme koko toimitusprosessin helpommaksi.’

Belgian ELIXIR-keskus on ollut kehittdmassa tyokaluja myos
helpottamaan toimittamista Euroopan nukleotidiarkistoon (Eu-
ropean Nucleotide Archive, ENA). ENA on tdysin avoin arkisto
raa’an sekvenssi, koonti- ja annotaatiodatan tallentamiseen.

ENA Data Submission Toolbox-tydkalu yksinkertaistaa
sekvenssidatan toimittamisen tarjoamalla yksivaiheisen toi-
mitusprosessin, graafisen kayttoliittyman, taulukkomuotoillun
metadatan ja asiakaspuolen todentamisen.

"Kayttoliittymat tarjoavat vain vaylan datan lataamiselle,
mutta jos ne toimisivat myds varmuuskopiona, se olisi kannuste
ladata dataa nopeammin,” Rombauts sanoo.

“Asiantuntijoiden pitaa validoida kertaalleen ladattu data
ennen kuin se liitetdan jarjestelmaan, ja vasta sitten lopuksi se
saa ainutkertaisen kdytténumeronsa. Prosessi voi olla toisinaan
hidas koska sekvensointi tulee halvemmaksi ja helpommaksi ja
samaan aikaan asiantuntijoiden silti pitaa validoida alati kasva-
via latauksia””

"Lisdksi genomista dataa saadaan kasvavassa maarin
long-read-muodossa, tai raakana, rikkaampana, aiempaa
suurempina maarina tehden nama kayttoliittymat toisinaan
sopimattomiksi viimeisille datatyypeille tai uusimmille sovel-
luksille.”

The genome and population genomics of allo-
polyploid Coffea arabica reveal the diversification
history of modern coffee cultivars.

Nature Genetics, 56, 721-731 (2024).
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CSC - Tieteen tietotekniikan keskus Oy

on valtion omistama, opetus- ja kulttuuriminis-
terion hallinnoima, voittoa tavoittelematon osa-
keyhti6. CSC yllapitaa ja kehittda valtion omis-
tamaa keskitettya tietotekniikkainfrastruktuuria.
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rakentaa infrastruktuurin bioalan tutkimuksen
tueksi. Se yhdistda 21 Euroopan maanja Euroopan
molekyylibiologian laboratorion EMBL:n johtavat
organisaatiot yhteiseksi biologisen informaation
infrastruktuuriksi. Sen Suomen keskus on CSC -
Tieteen tietotekniikan keskus Oy.
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