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Single step on uusi menetelmä jalostusarvojen laskennassa. Se korvaa ominaisuus kerrallaan nyt käytössä 

olevan kaksivaiheisen laskentamenetelmän. Uuden menetelmän ansiosta jalostusarvot ovat entistä 

tarkempia ja luotettavampia. Rehunsäästön indeksi on laskettu single step-menetelmästä alusta alkaen ja 

marraskuun arvostelussa uuteen menetelmään siirtyvä ominaisuusryhmä on rakenneominaisuudet.  

Jalostusarvosteluja kehitetään jatkuvasti paremmiksi lisääntyneen tiedon ja tietokoneiden suuremman 

laskentatehon ansiosta. NAV-maissa on ollut aiemmin käytössä kaksivaiheinen menetelmä kaikkien 

ominaisuuksien jalostusarvojen laskentaan, paitsi rehunsäästön. Ensimmäisessä vaiheessa lasketaan 

perinteiset jalostusarvot ilman genomitietoa. Toisessa vaiheessa näihin perinteisiin jalostusarvoihin lisätään 

genomitieto. Tietokoneiden suurempi laskentateho on tehnyt mahdolliseksi käyttää single step-

menetelmää, jossa sukutiedot, fenotyyppiset mittaukset ja genomitieto yhdistetään samanaikaisesti. Tällä 

menetelmällä on useita etuja.  

Korkeampi arvosteluvarmuus – nyt ja tulevaisuudessa 

Single step-menetelmässä yhdistetään samanaikaisesti genomitestattujen ja testaamattomien eläinten 

kaikki tiedot. Tämä lisää arvosteluvarmuutta, koska kaikkea käytettävissä olevaa tietoa painotetaan 

optimaalisemmalla tavalla.  

Nyt käytössä olevat kaksivaiheiset menetelmät perustuvat siihen olettamukseen, että seuraavan 

sukupolven hiehovasikoiden perinnöllinen taso vastaa niiden emien ja isien jalostusarvojen perusteella 

laskettua odotusarvoa. Tämä ei kuitenkaan pidä paikkaansa, koska valintaa tehdään genomisten 

jalostusarvojen perusteella jatkuvasti enemmän ja tämän takia valitaan käyttöön geneettisesti entistä 

parempia sonneja ja lehmiä. Tämä aiheuttaa harhaa perinteisiin jalostusarvoihin ja sillä saattaa olla 

vaikutusta perinnölliseen edistymiseen tulevaisuudessa.  

Kaikki olemassa oleva tieto käytössä koko ajan 

Kaksi vaiheisella laskentamenetelmällä keinosiemennyssonneille julkaistaan ensin jalostusarvot, jotka 

perustuvat vain genomitietoon. Vähitellen sonneille alkaa kertyä tuloksia niiden tyttäriltä ja nämä tiedot 

otetaan mukaan jalostusarvosteluun. Kun tyttärien tietoja on kertynyt niin paljon, että sonnin 

jalostusarvojen arvosteluvarmuus on noussut erittäin korkeaksi, jalostusarvostelusta hylätään sonnin 

genomitiedot. Single step-menetelmällä kaikki tiedot ovat mukana laskennassa koko ajan, joten 

menetelmän käyttöönoton jälkeen ei ole enää genomisia jalostusarvoja ja perinteisiä jalostusarvoja, vaan 

on jalostusarvoja, joiden laskennassa on käytetty genomitietoa ja fenotyyppistä tietoa. 


