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Miksi ihminen tuhoaa parasta ystavddnsa? Taman kaltaiset otsikot ja koirien sairauksien
maaran huolestuttavan voimakas lisaantyminen on koiraharrastamisen péaivan sana.
Samanaikaisesti erilaisten rotukoirien jalostaminen ja nykyistenkin rotujen pirstaloituminen
yh& useampiin rotuihin voimistuu yha kiihtyvalla vauhdilla. Viimeisen viiden vuoden aikana
tieto jalostamisen ja terveyden yhteydesta on kuitenkin lisdantynyt merkittavasti. Nykyaan
tiedetdan, ettéd voidakseen hyvin ja sailyakseen terveena koirarodun geenipohjan on oltava
mahdollisimman laaja. Yksi suuri ongelma on jalostamisen lyhyen ja pitkdn téhtaimen
hyodyn ristiriidat. Toinen on se, ettd kaytanto ja teoriatieto eivat tassakédéan asiassa kohtaa.
Halusin kasvattajana tiedostaa naitd asioita harrastamani rodun osalta. Kennelliiton
monessakin mielessa hyva ja hyddyllinen Koiranet tietokanta laskee joitakin jalostuksessa
oleellisia tunnuslukuja, mutta valitettavasti ne eivat ole viela kovin tarkkoja ja nayttavat rodun
tilanteen yleensa totuutta selvasti myonteisemmassa valossa. Tarkentaakseni tietoisuutta
rotumme jalostuspohjasta ja -tilanteesta sovelsin seuraavassa kuvattua havainnollista
laskentatapaa. Samalla pyrin havainnollistamaan koirajalostuksessa yleisia ilmi6ita ja niiden
seurauksia, joiden osalta hovawartitkaan eivat muodosta poikkeusta.

Tavallisin koirien jalostamisen paakriteeri on ulkomuoto, jonka jalostaminen on yksittaiselle
kasvattajallekin verrattain helppoa ja jo muutamassa koirasukupolvessa voit todella jalostaa
haluamasi nakoisia koiria. Luonteen jalostamisessakin voi kasvattaja yksinaan onnistua,
mutta luonteen vakioiminen halutunlaiseksi kestad useamman koirasukupolven: pidemmalla
kasvattajauralla tuloksia voi kuitenkin saada. Rodun terveydentilaa ei sen sijaan kykene
yksikdan kasvattaja itsekseen parantamaan, vaan se vaatii koko rodun sisalla yhteistyota.
Tama tarkoittaa yhteistd strategiaa, jaettua ymmarrysta ja tietoa. Sitd vaikeuttaa muun
muassa se, ettd valtaosa talla hetkella merkittavasti lisdantyvista sairauksista, kuten ns.
autoimmuunisairaudet, ilmenevat vasta koiran aikuisialla. Myés Suomen hovawarttien tilaa
voidaan télla hetkella pitdd hyvin  huolestuttavana ja etenkin erilaisten
autoimmuunisairauksien  maard on  jalostustoimikuntamme tilastoinnin  mukaan
moninkertaistunut vuoden 2002 jalkeen. Kuvatakseni téatd koiramaailmassa varsin yleista
iimiota laadin tAman esityksen. Toiveeni on, etta ainakin kaikki me hovawart - harrastajat, ja
etenkin me kasvattajat, miettisimme omia mahdollisuuksiamme turvata rotumme
elinkelpoisuus ja nykyista terveempi tulevaisuus myos pitkalla tahtaimella.

Halusin kuvata nykyisen hovawart - populaatiomme geenipohjan tilannetta ja etenkin viime
vuosina tapahtuneita muutoksia. Tilastoin vuosien 2003 — 2008 ja vuoden 2009 alun
pentulistalla olleista jalostukseen kaytetyistd koirista ja niiden suvuista noin puolet.
Helpottaakseni tydtani poimin esimerkiksi joitakin paljon kaytettyja koiria ja luonnollisesti
kiinnostuin erityisesti omien koirieni sukulaisista. Tilasto ei siis ole aivan taydellinen, mutta
kuvannee silti hyvin koiranjalostuksessa esiintyvaa lyhyen aikavalin inhimillistéa toimintaa,
kuten jalostuksellisia muoti-ilmidita ja niiden ikavia seurauksia. Koko rodun jalostusta
ajatellen olisikin hyodyllista, mikali kasvattajat kartoittaisivat laajemmin jalostuskoiriensa
osuuksia populaatiossa ja yhdessa loisivat strategian, jolla lisattaisiin erisukuisten koirien
kayttoa.

Esitin laskelmiani helmikuussa 2009 rotumme kasvattajapaivilla pitkan koulutuspaivamme
paatteeksi. Olimme aamusta asti kuunnelleet antoisia luentoja. Aiheita olivat



autoimmuunisairaudet ihon talirauhastulehdus ja surkastuma eli SA-tauti (lat. Sebaceous
adenitis) seka kilpirauhasen vajaatoiminta ja myds koiraharrastajia viime aikoina kovasti
puhututtanut koirien luonteen jalostaminen. Lopuksi jalostustoimikuntamme puheenjohtaja
Tapio Eerola esitteli rotumme sairaustilannetta maassamme vertaillen tiedossa olleiden
sairauksien lukumé&aria vuosina 2002 ja 2008. Sairauksista olivat eniten lisd&ntyneet juuri
autoimmuunisairaudet, joiden tiedetddn olevan yhteydessd rodun geenipohjan
kaventumiseen ja tiettyjen geenien lilan suureen rikastumiseen populaatiossa. Lopuksi esitin
oheisen kaavion (Kuvio 2.) rotumme samojen koirien ja sukujen yleistymisesta viime
vuosina. Laskelmani vahvistaa selvasti geenipohjan yllattavan voimakkaan kaventumisen ja
havainnollistaa kuinka yhden rodun tehollinen populaation koko voi nopeasti laskea, vaikka
matador — iImiotd ei varsinaisesti mielletakdan rotumme ongelmaksi. Kaikki ndma tiedot
yhdessa hiljensivat meidat kasvattajat ja koimme voimakkaasti olevamme samassa
veneessd. Rotuamme ei voi perustellusti vaittdd enda sen terveemmaksi kuin monia
muitakaan rotuja ja nykymenolla terveyden lisddminen ei onnistu: tarvitsemme uudenlaista
jalostusstrategiaa. Nykyisen koirapopulaatiomme sairaudet eivat toki ole seurausta juuri
viime vuosien jalostuskaytannoistd, vaan ne ovat perua muutaman koirasukupolven
takaisista vastaavista samojen koirayksildiden ja —sukujen korostuneesta jalostuskaytosta.
Tassa kuvatun muoti-ilmion seuraukset nakyvat koirapopulaatiossamme vasta jonkin ajan
kuluttua. Jalostamisessa puhutaan rodun tehollisesta populaation koosta, jolla kuvataan
jalostukseen kaytettyjen eri sukuisten yksiléiden maarad. Olemme tavallisesti tarkastelleet
vain yhten& vuonna jalostukseen kaytettyja koirayksil6ita, jolloin rotumme onkin vaikuttanut
lahes mallikelpoiselta moniin muihin rotuihin verrattuna. Naiden laskelmien valossa, kun
tarkastelujaksoksi otetaankin  suunnilleen yksi koirasukupolvi, huomaamme etta
hovawarttienkin tehollisen populaation koko laskee koko ajan varsin nopeasti ja tahan
iImid6n on puututtava mahdollisimman pian.

Tilastoinnin toteutin niin, etta tutkin vuosina 2003 — 2008 syntyneiden ja vuoden 2009
alkuvuoden pentulistalla olevien pentueiden vanhemmat ja isovanhemmat aina muutaman
sukupolven taakse. Silloin kun koira oli itse kaytetty jalostusyksilo, eli se oli pentueen
vanhempi, se sai suhdeluvun 1. Isovanhempana se sai suhdeluvun 0,5; isoisovanhempana
0,25 ja isoisoisovanhempana 0,125. Maksimissaan jalostukseen olisi ndind vuosina voitu
kayttaa yhteensa 436 eri koiraa. Todellisuudessa samojen koirien / sukujen kaytté on ollut
niin suurta muotia, ettd niiden osuus populaatiossamme on korostunut ja vahintdan 120
muuta erisukuista koiraa on jaédnyt kayttdmatta. Eli vuosina 2003 — 2008 ja 2009 alussa
syntyneet koirat edustavat vain vahan paalle 300 koiraa tuon 436 koiran sijaan. Nyt on koko
ajan myos huomioitava, ettd otoksessani on mukana vain osa jalostuskoirista (n. 50 %) ja
muotisukuja seka -koiria on ollut samanaikaisesti myds muita kuin tassa esittamani.
Todellisuudessa arvioisin muotikoirien ja -sukujen vaikutuksen olleen viela suuremman ja
todellinen jalostuskoirahévikki on ehka n. 160 yksil6a, eli jalostukseen olisikin
todellisuudessa kaytetty vuosina 2003 — 2008 ja 2009 alussa ehka vain n. 280 eri koiraa, eli
noin 45 koirayksildd / vuosi. Nain ollen jalostuskoirien ja yksinkertaistettuna myds
geenipohjan havikki on ollut vahintaan 35,8 % viimeisen reilun kuuden vuoden aikana. Se
vastaa lahes 6 % havikkia vuositasolla. Laskelmaa voi myos tarkastella niin, ettd mikali
yhden koiran edustus on 1 % jalostuskoiristamme tarkoittaa se, etta todellisuudessa tuo
yksil6 edustaa 4,36 jalostuskoiraa. Kantakoirille laskin niiden suhteelliset prosentuaaliset
edustukset jalostuskoirissamme, jotka ovat niiden nimen perdssad. Mikali suositusta
pentueesta on kaytetty useita koiria jalostukseen, on jalostusyksildiden lukumé&ara pentueen
nimen perassa. Kuten diagrammista huomaa, jotkut koirat ja suvut ovat hyvin runsaasti
edustettuina nykyisessa rotumme populaatiossa. Lisaksi kun huomioi, ettd kauempanakin
koiriemme sukutauluissa vilahtelevat jo ennestaan varsin usein samat muotikoirat ja -suvut,
on rotumme geenipohja jo alun alkaen ollut melko kapea. Siihen on aiemmin ollut muoti-
iimididen liséksi osasyynd myds mm. hyvin ankarat Kkoirien maahantuonti- ja
maastavientirajoitukset, jolloin populaatiomme on ollut enemman ns. suljettu populaatio.



Alla oleva kuva (Kuvio 1.) havainnollistaa kuinka geenipohjan kaventuminen, eli erilaisten
geenien vahentyminen populaatiossa, vaikuttaa mm. autoimmuunisairauksien maaran
kasvuun. Silloin kun rodun geenipohja on vahva ja rikas, sita voidaan kuvata niin etta eri
geenien tiheys on suuri populaatiossa ja yhteenlaskettu geenimassa on painava. Kun
geenipohja kaventuu, eri geenien lukumaara pienenee. Tata voidaan kuvata niin, etta
geenien tiheys vahentyy ja geenimassa kevenee. Kun tiheys on riittavan vahainen, lisaantyy
erilaisten piilossa olleiden geenien ja my6s mutaatioiden suhteellinen osuus geenimassassa
ja niiden vaikutus tulee nakyviin populaatiossa mm. erilaisina sairauksina. Kuviossa
painavampi pallo on tiheampi, enemman geeneja sisaltava, jolloin sairauksien maara on
melko vahainen. Kevyempi pallo kuvaa vahentynytta geenitiheytta, jolloin sairaudet tulevat
helpommin nékyviin: pallo siis kelluu korkeammalla.

Kuvio 1. Geenitiheyden vahentymisen yhteys sairauks ien ilmenemisen maaraan
(M.Tapojarvi 2009)

sairauksien maara pieni sairauksien méaara suuri

pinta

eri geeneja paljon, massa geenien maara vahentynyt ja
on tiheampaa, painavampaa  geenimassa on keventynyt

Hovawarteille syddmeni menettdneend ne ovat aina mielessani ja siksi tarkastelin
luonnollisesti juuri niita esimerkkinda. Toiveeni on, ettd me hoffiharrastajat pystyisimme
olemaan koiramaailman esimerkkeja jatkossa siind kuinka rodun geenipohjaa pystytdan
elvyttamaan ja koirarodun tervettd tulevaisuutta siten vahvistamaan. Luodaan yhdessa
pitkan tahtaimen jalostustavoitteita ja panostetaan hovawarttien kestavaan kehitykseen.






