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Geenitutkimus on paljastanut, ettd mikrobeja on huomattavan paljon enemmdn ja niiden yhteisdt ovat
monimuotoisempia kuin tieddmmekddn. Mikrobiyhteisojen genetiikan tutkiminen synnytti uuden bio-
tieteen alan, metagenomiikan. Jenni Hultman tutkii, mikd merkitys arktisten alueiden mikrobistolla on

ilmastonmuutoksessa.

Mikrobit tai mikro-organismit ovat yksiso-
luisten tai muutamasta solusta muodostu-
neiden elididen yleisnimitys. Niita ovat bak-
teerit, alkueldimet, virukset ja yksisoluiset
levat. Vaikka mikrobeja esiintyy kaikkialla
elinymparistéssdmme ja my6s dariolosuh-
teissa, niiden geneettistd alkuperas ja toi-
mintaa tunnetaan edelleenkin huonosti.
Suurinta osaa mikrobeista ei tunneta.
Termilld metagenomi tarkoitetaan sité,
ettd joukko ymparistosta noukittuja ja sek-
vensoituja geenejd voidaan analysoida sa-
malla tavoin kuin yksittisen lajin genomia
eli perimaa. Metagenomiikan avulla voi-
daan selvittda mikrobiston muutoksia eri

sairauksien aikana ja hoidon jélkeen, 6ytaa
uusia taudinaiheuttajia ja saada tietoa nii-
den toiminnasta esimerkiksi adkityksen ai-
kana. Metagenomiikan avulla voidaan tut-
kia my6s, miten mikrobit vaikuttavat elin-
ymparistdomme.

Arktinen mikrobiologia

Metagenomiikassa DNA eristetdaan mikro-
biyhteisosta.

Tama on ollut suhteellisen helppoa,
kun mikrobeja on tutkittu esimerkiksi suo-
listossa ja vesistdissa. Maaperan tutkimi-
nen on huomattavasti haasteellisempaa

johtuen mikrobien suuresta méarasta yk-
sittdisessa ndytteessd. Yhdessa ndytteessa
voi olla jopa 10 000 eri lajia.

Koska eri mikrobien DNA:ta voidaan
uusien tekniikoiden avulla eristda maape-
rastd, mikrobien tutkimus elda jatkuvaa
murrosta. Koko ajan saadaan uutta tietoa
elidistd ja myds itse eldman synnystd Maa-
pallolla. Mikrobiyhteisot ovat kuitenkin
haasteellisia tutkittavia. Mikrobien moni-
muotoisuus on valtava ja ne myds vaikut-
tavat toisiinsa tavalla, joita ei kunnolla vie-
I3 tunneta.

"Perinteisesti mikrobeja on kasvatet-
ty petrimaljoissa. Mutta nyt kyseessa on
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”Koska DNA :n sekvensoiminen halpenee
koko ajan, metagenomiikka mahdollistaa
mikrobeiden tutkimuksen paljon suurem-
malla skaalalla ja yksityiskohtaisemmin
kuin aiemmin.”

ELIXIR osallistuu Tara Ocean-projektiin, jossa tutkitaan valtamerien mikrobeja. Vedestd voi filtteréidd helposti mikrobeja ja saada
kattavan ndytteen. Mutta kun kerdd maaperdstd ndyteittd, pitdd tehdd rinnakkaisia eristyksid maaperdn heterogeenisuuden vuoksi,
Jotta saadaan rijttdvd mddrd kunnollisia ndytteitd.

valtava maara tutkittavaa, koska kohtee-
na ovat mikrobiyhteisct, joissa eri mikro-
bit ovat riippuvaisia muista mikrobeista tai
ravinteista. Tallaisia yhteisoja ei voida kas-
vattaa maljoilla. Nyt tarkoitus on sekven-
soida valtaosa maaperanaytteessa olevat
geenit. Vaikka saataisiin selville, mika laji
on kyseessd, tarkeaa on myos tietaa, mi-
td sen geenit tekevat. Koska mikrobiyhtei-
sosta sekvensoidaan jopa miljoonia gee-
nejd, tahan tarvitaan laskentatehoa”, sa-
noo akatemiatutkija Jenni Hultman.

Hultman on kiinnostunut erityisesti ark-
tisten alueiden mikrobistosta. Koska mik-
robit toimivat hajottajina luonnossa, niilld
voi olla merkittava rooli kasvihuonekaasu-
jen, kuten hiilidioksidin ja metaanin muo-
dostumisessa. Metaanin vaikutus kasvihuo-
neilmioon on lyhyella aikavalilld monikym-
menkertainen hiilidioksidiin verrattuna.

"Arktisten ympdriston mikrobeja ei
tunneta hyvin. Ne voivat vaikuttaa siihen
miten ilmasto ja olosuhteet muuttuvat.
Kysymyksid on paljon. Miten luonto so-
peutuu ilmastonmuutokseen? Mita lajit
tekevét kun ilmasto muuttuu?”

Kun ikiroudan alla olevat turvesuot
alkavat sulaa, syntyy erityisesti metaa-

nipdastoja. Mutta minkalainen merkitys
mikrobeilla on tdssa prosessissa? Taman
Hultman haluaa selvittaa.

Helsingin yliopiston Elintarvike- ja ym-
paristotieteiden laitoksella tydskenteleva
Hultman keraa tutkimusaineistoa mikro-
beista eri puolilla pohjoista pallonpuolis-
koa. Tutkimuksessaan Hultman analysoi
maaperanaytteitd Kilpisjarvella, Alaskassa
ja Gronlannissa. Nyt hén etsii mittauspaik-
kaa Siperiasta, jolloin hdnen keraamansa
ndytteet edustaisivat hyvin koko pohjoista
pallonpuoliskoa.

"20% Maapallon maapinta-alasta on
ikiroudan peitossa. lkiroudan sisdlld ovat
valtavat hiilivarastot. Ikiroudan sulaessa
voi ilmakeh&an voi vapautua suurimmat
hiiidioksidimaarat, mita on ikina mitattu.
Tama prosessi on riippuvainen mikrobises-
ta vasteesta, mutta talla hetkella tiedam-
me vahan mikrobien aktiivisuudesta iki-
roudan alla.”

limastomalleihin dataa

Hultman on kiinnostunut mikrobiyhteiso-
jen aktiivisuudesta ja erityisesti siita, mita
mikrobiyhteisdjen geenit tekevat (meta-

genomiikka) ja kuinka aktiivisia yhteisojen
geenit tietylla hetkelld ovat (metatranskrip-
tomiikka).

Hultman eristaa Kilpisjarven kentta-
alan maaperdnaytteistd kokonais-DNA:n
ja RNA:n, pilkkoo ne pienemmiksi paloik-
si ja sekvensoi ne. Han eristad DNA:n ja
RNA:n 0,5 gramman naytteista. Nayte-
pisteiden maara on yli sata. Alueella on
mikroilmasto, jolloin Hultman voi ottaa
huomioon eri tekijoitd, kuten kosteuden,
pH-arvon ja lampétilan. N&in voidaan tut-
kia mikrobiyhteisojen aktiivisuuden mer-
kitysta ilmastonmuutoksessa “mini-ilmas-
tonmuutos”-skaalalla.

"Rinnakkaisia puolen gramman nayt-
teitd tarvitaan paljon koska maaperdn mi-
krobisto on monimuotoista ja koska maa-
pera itsessddn vaihtelee paljon. Mikrobit
voivat esiintya kivessd, kuolleessa mados-
sa, kasvin juuressa tai vain kosteammassa
paikassa kuin joku toinen. Eli paljon on kai-
vettavaa ja eristettavaa.”

Olennaista on tietaa, mitd mikrobien
geenit aktiivisesti tekevat ja miten ne vai-
kuttavat ilmastonmuutokseen.

"Tutkin mitd maandytteessa tapahtuu
talla hetkelld. Mitka ovat aktiivisiageeneja?



Kiihdyttaako osa mikrobeista ilmaston-
muutosta ja osa jarruttaa? Tuottavatko
mikrobit pelkastdan metaania vai hyodyn-
tavatko ne sita?”

Hultmanin tutkimuksen yhtena tar-
kednd tavoitteena on tuottaa meta-
genomiikasta saatua dataa myds ilmasto-
malleihin. N&in voidaan mahdollisesti pa-
rantaa ilmastomallien luotettavuutta.

Vain prosentti saadaan
kasvamaan laboratoriossa

Yhdessa grammassa maaperaa voi olla jo-
pa kymmenen miljardia erilaista mikrobia.
Kun mikrobiekologian tutkimus kunnolla
alkoi 1970-luvun lopulla ja ymparistosta
otettuja mikrobindytteitd verrattiin viljel-
tyihin mikrobindytteisiin, havaittiin, etta
ympadristostd saaduissa ndytteissa oli jo-
pa 99% enemman uusia ja tuntemattomia
mikrobeja kuin viljelyndytteessa.

Perinteisesti geenien sekvensointi al-
kaa kasvattamalla soluja petrimaljassa.
Kun DNA-sekvensseriin laitetaan soluis-
ta saatua DNA:ta, sekvensseri selvittaa
DNA-emdsparien eli adeniinin, guaniinin,
sytosiinin ja tymiinin jarjestyksen. Var-
haiset metagenomiset tutkimukset pal-
jastivat kuitenkin, etta on isoja mikro-or-
ganismien ryhmia, joita ei voi kasvattaa
laboratorioissa ja niita ei voida siten sek-
vensoida.

Varhaiset tutkimukset keskittyivat
16S rRNA-geenin tuottamiin sekvenssei-
hin. Kaikissa elollisissa olennoissa tavatun
16S rRNA:n tehtdvéna on tuottaa riboso-
meja, jossa proteiinisynteesi tapahtuu.
Vuonna 1977 mikrobiologi Carl Woese
aloitti tdman geenin sekvensoinnin tut-
kiessaan mikrobeja. Koska geeni on aina
hieman erilainen eri mikrobeilla, Woese
huomasi, etta sita voi kayttda naytteiden
mikrobiston kehityshistorian tutkimises-
sa. Woese ja hdnen kollegansa George E.
Fox kuitenkin yllattyivat, kun monet eris-
tetyt 16S rRNA-sekvensseistd eivat kuu-
luneet mihinkdan tunnettuun elidlajiin.
16S rRNA-geenin avulla tehdyt 16ydot
mullistivat mikrobien tutkimuksen.

Woese ja Fox havaitsivat ettd néytteis-
ta 10ytyi myds yksisoluisia, mutta tumat-
tomia mikro-organismeja, jotka muistut-
tivat ulkoisesti bakteereja, mutta eivdt ol-
leet niitd. He kutsuivat tatd ryhmaa arke-
oneiksi. Arkeonit osallistuvat aineenvaih-
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Jenni Hultman pitdd kddessddn ndytettd, joka sisdltdd kymmenid tuhansia eri mikrobeja.

duntaan ja vaikuttavat entsyymien toi-
mintaan. Aluksi arkeoneja havaittiin vain
darimmaisissa olosuhteissa, kuten kuu-
missa ldhteissa ja suolajarvissd, mutta sit-
temmin niitd on I8ydetty esimerkiksi myds
eri maalajeista, marskimailta, valtamerista
ja jopa ihmisen suolistosta.

Nain eliét voitiin jakaa kolmeen luok-
kaan. Eukaryootit eli monisoluiset kasvit,
sienet ja eldimet kuuluvat aitotumaisiin.
Bakteerit ja arkeonit taas ovat tumatto-
mia mikrobeja, joista suurin osa maailman
biodiversiteetistd koostuu.

"Koska DNA:n sekvensoiminen hal-
penee koko ajan, metagenomiikka mah-
dollistaa mikrobeiden tutkimuksen paljon

suuremmalla skaalalla ja yksityiskohtai-
semmin kuin aiemmin”, Jenni Hultman
toteaa.

Salaperaisilla arkeoneilla voi olla suu-
rempi rooli metaanin muodostumisessa
kuin aiemmin on tiedetty. Osa arkeoneis-
ta hajottaa orgaanisen hiilen metaaniksi.
Mutta kuinka paljon téllaisia arkeoneja on
ja kuinka tehokkaita hajottajia ne ovat?

Jenni Hultmanin ja muiden tutkijoiden
kerdama data mikrobiomin salaisuuksista
tallennetaan julkisiin tietoresursseihin, joi-
ta yllapitda ELIXIR, Euroopan bioinforma-
tiikan infrastruktuuri.

AriTurunen
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CSC -Tieteen tietotekniikan keskus Oy

CSC - Tieteen tietotekniikan keskus Oy on valtion omistama, opetus- ja kult-
tuuriministerion hallinnoima, voittoa tavoittelematon osakeyhtié. CSC yllapi-
taa ja kehittaa valtion omistamaa keskitettya tietotekniikkainfrastruktuuria.

http://www.csc.fi

https://research.csc.fi/cloud-computing

ELIXIR

ELIXIR rakentaa infrastruktuurin bioalan tutkimuksen tueksi. Se yhdistaa 21
Euroopan maan ja Euroopan molekyylibiologian laboratorion EMBL:n johtavat
organisaatiot yhteiseksi biologisen informaation infrastruktuuriksi. Sen Suomen
keskus on CSC —Tieteen tietotekniikan keskus Oy.

http://www.elixir-finland.org
http://www.elixir-europe.org

Elintarvike- ja ymparistotieteiden laitos, Helsingin yliopisto
http://www.helsinki.fi/elintarvike-ja-ymparisto/
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