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Miksi jotkut sairastuvat vaikeaan koronavirustautiin?

Koronavirus ei ole kadonnut maailmasta ja voi muuntautua jalleen vaaralliseksi. THL:n tutkimus-
professori Markus Perola selvittda ryhmansa kanssa rekisteri- ja genomitietojen perusteella, mitka
tekijat vaikuttavat siihen, etta osa vaestosta sairastuu vaikeaan koronaan ja joutuu sairaalahoitoon.
Tutkimus vaatii paljon laskentaa ja sensitiivisen datan kasittelya.
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Loppuvuonna 2019 ilmaantunut COVID
19-virus aiheutti pandemian, joka jarkytti
koko maailmaa. Tauti oli hengenvaarallinen
iakkaille. Maaliskuussa 2021 mennessa tau-
tiin oli kuollut 2,5 miljoonaa ihmist& noin
15 kuukauden aikana. Maailmanlaajuinen
kriisi vaikutti niin talouteen kuin tervey-
denhuoltoon.

"Pandemioita tulee, koska vakiluku kas-
vaaja asumme tiiviimmin ja I1dhempé&na tuo-
tantoeldimia. Samalla luonnon monimuotoi-
suus vahenee ja sydomme yksipuolisemmin.
Maapallo on oikeastaan petrimalja, jossa
kasvatetaan pandemioita,” sanoo Markus
Perola.

Koska uusia muotoja viruksesta voi ilme-
t4, on tarkedd ymmartaa viruksen toimintaa
ja miten sita vastaan voidaan taistella. Esi-
merkiksi COVID-19 Host Genetics Initiative-
projektissa tutkijat ympari maailmaa yhdis-
tivat voimansa keratakseen tietoa korona-
virustartunnan piirteista.

Tarkoituksena on tunnistaa yksil6t, joil-
la on suuri riski saada vakava tauti. Projek-
tin tuloksena loytyi yli 50 periman aluetta,
joissa voi olla COVID-19 -taudille altistavia
geeneja. Osa ndista altistaa myos erityisen
vaikealle tautimuodolle.

"Naéit4 tietoja hyédynnetaan THL:n omas-
sa tutkimuksessa, jossa selvitetdan, miksi
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jotkut koronaan sairastuneista joutuvat sai-
raalaan. Yksi syy voi l6ytya geeneistd,” sanoo
Markus Perola.

Perolan johtamassa tutkimuksessa ke-
rataan dataa yli 3 000 henkil6sta, jotka ovat
joutuneet sairaalahoitoon tai lievemmissa
taudin muodoissa hakeutuneet koronavirus-
testiin. Tutkimuksessa kdytetaan rekisteritie-
toja. Naytteiden kerdys tehdaan yhteistyossa
biopankkien kanssa. Verindytteista tutkitaan
muita samanaikaisia tartuntatauteja, tuleh-
duksen vakavuusastetta seka muita elimistdn
tasapainosta kertovia arvoja.

”Kun aina puhutaan eri riskiryhmist&, unoh-
detaan se, ettd iso osa koronaan sairastuneista
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riskiryhmalaisista ei joudu teho-osastolle tai
kuole siihen. Esimerkiksi kuolleisuus koro-
naan yli 80-vuotiaissa on kymmenen pro-
sentin luokkaa, mutta kymmenet prosentit
eivat myoskaan kuole. Eli mika on ndiden
ryhmien ero? Enta miksi jotkut hyvin ylipai-
noiset ihmiset joutuvat teho-osastolle, mutta
toiset eivat? Toiveeni on, etta |0ydettaisiin
riskiryhmaét, joita voitaisiin parhaiten suo-
jata rokotuksin.

Geeni-ja rekisteridatan
vhdistaminen

Perolan mukaan genetiikan ja rekisteridatan
yhdistaminen antaa lisdvalaistusta asiaan.
Isojen datamaarien analysoinnista Perolal-
la on poikkeuksellisen kiinnostavia tutki-
mustuloksia. Tero Hiekkalinnan ja Joseph
Terwilligerin kanssa han teki simulaation,
jossa testattiin miljoonan ihmisen genomin
data-aineiston hyddyntamista. Aineistossa
oli my6s kliinista fenotyyppidataa. CSC:n su-
pertietokoneella analysoitiin anonymisoitua
dataa, jossa oli genomidatan lisaksi tieto-
ja terveydestd, sukulaisuussuhteista, idst4,
sukupuolesta. Tama testi tuotti arvokasta
uutta tietoa, miten suuria datamaéaria voi-
taisiin tulevaisuudessa hyddyntaa julkisessa
terveydenhoidossa.

Miksi kansallisten terveysvariaatioiden
ymmartaminen on tarkeaa kansakunnan
terveydenhuollolle?

”Jos emme tunne suomalaisia erityispiir-
teit3, ei kukaan muukaan niita tutki. Hyvana
esimerkkina on suomalaisen tautiperiman
taudit, joita on nelisenkymmenta tdnne kon-
sentroitunutta harvinaista sairautta. Geeni-
tutkimuksessa tehddan vankkaa kansainva-
lista yhteistyota geenien tunnistamisessa ja
geenien toiminnan selvittamisessa. Mutta
sen tuomisen kliiniseen todellisuuteen te-
kevat suomalaiset.”

Suomi on geneettinen isolaatti, koska se
on historiallisesti kasvanut vahan erilldan
muista Euroopan maista. Meilla on oma pe-
riman muotomme, jota on tutkimuksellisesti
helppo ldhestya eri tavalla. Taalta l6ytyy sel-
laista biologiaa, mit3 ei muusta vaestosta
16ydy. Tadlta on |6ytynyt toistasataa suoma-
laista tauteihin vaikuttavaa varianttia, joita
ei muissa vaestoissa nay.

Perolan mukaan suomalainen vaest6 on
tavallaan maailman suurin isolaatti.

"Meilla on tilastollista voimaa enemman
16ytaa naita variantteja verrattuna muihin
eristyksissa oleviin populaatioihin, kuten Is-
lantiin. Harvinaiset geenivariantit tuovat uut-
ta tietoa tautien biologioista mita ei muista

populaatioista saada. Ne voivat avata ihan uu-
sia syitd ja teitd tautien ymmartamiselle. Oli-
siko tahan laake vai pitaako kehittas [aake?”

Suomi on mallimaa rekisteridatan
hyodyntamisessa

Suomi on rekisteridatassa Perolan mukaan
maa, josta katsotaan mallia. N&in tapahtui
esimerkiksi Euroopan terveysdata-avaruu-
den EHDS:n luomisessa. Rekisteridataa on
keratty vuosikymmenia. Esimerkiksi syopa-
rekisteri pystytettiin jo 1950-luvulla.

"Meilla on laajasti dataa rekistereissa,
esimerkiksi Kanta. Siind ovat omat terveys-
tiedot ja reseptit tallennettu. Vastaavanlaista
ei ole monessa maassa. Esimerkiksi niin etta
kaikki laboratoriotiedot olisivat saatavissa
niin kuin meilld nykyaan on. Meilld on mah-
dollisuus saada tutkijoiden kayttéon koko
populaation data eri tietojarjestelmista tai
hallintorakenteista huolimatta.”

Perola ottaa esimerkiksi yhden tutki-
muksensa. Siina selvitettiin rekisteridatan
perusteella, mika erotti Suomessa niita ih-
misia, jotka ottivat ensimmaisen koronaro-
kotteen niist4, jotka kieltaytyivat.

"Haluttiin 10ytaa niitad ilmioita, jotka
kuvaavat niitd vajaata 20% suomalaista,
jotka eivat ottaneet ensimmaista rokotetta.
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Tarkastelimme perhesuhteita ja sosioeko-
nomisia muuttujia: onko palkkaty®ssa vai
ei, asuinpaikan sijainti ja didinkieli. Datasta
pystyi tieteellisesti perustelemaan, ett3 vies-
ti rokotteista ei tavoittanut maahanmuut-
tajia ajoissa ja etta oli sellaisia henkil6ita,
joilla ei ollut resursseja hankkia itse tietoa
rokotuksesta.”

Toinen asia, mita tutkittiin oli RS-viruk-
sen aiheuttamaa infektiota alle 1-vuotiailla.
RS-virus (respiratory syncytial virus, RSV) on
RNA-virus, joka aiheuttaa maailmanlaajui-
sesti miljoonia hengitystieinfektioita vuo-
sittain. Se on erityisen merkittava pienten
lasten infektioiden aiheuttaja.

CSC SD-connect

https://docs.csc.fi/data/sensitive-data/sd_connect/

Terveyden ja hyvinvoinnin laitos THL
https://thl.fi/fi/

SUOMEN ELIXIR
Puh. +358 9457 2821

www.elixir-finland.org

e-mail: servicedesk@csc.fi
www.elixir-europe.org/about-us/who-we-are/nodes/finland

"Rekisteridatan perusteella seurattiin
niita perheita, joiden lapsi oli RS-viruksen
saatuaan joutunut sairaalaan. Tutkimuk-
sessa loydettiin sosioekonomiseen statuk-
seen, vanhempien paihteiden kdyttoon ja
lapsen synnynndisiin ominaisuuksiin liit-
tyvaa dataa’”

Perolan mukaan tama oli arvokasta tie-
toa, joka saatiin tekoalya kayttamalla. Ko-
neelle syodtettiin rekisteridata ja opetet-
tiin tunnistamaan tietyt piirteet datajou-
kosta.

"Tata ei voitu tehda muilla kuin CSC:n
sensitiivisen datan palveluilla ja superlas-
kentaympaéristossa.”

CSC - Tieteen tietotekniikan keskus Oy

on valtion omistama, opetus- ja kulttuuriminis-
terion hallinnoima, voittoa tavoittelematon
osakeyhtio. CSC yllapitaa ja kehittaa valtion
omistamaa keskitettyé tietotekniikkainfrastruk-
tuuria.

http://www.csc.fi
https://research.csc.fi/cloud-computing
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www.elixir-europe.org

EMBL-European Bioinformatics Institute
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Markus Perola kayttaa tutkimuksissaan
geeni-ja rekisteridataa.

"Infrastruktuurin merkitys on tarkea.
Tutkimus tarvitsee sellaisia organisaatioi-
ta, kuten CSC, joka mahdollistaa analyysien
teon. On ihan sama onko tutkija astronomi
tai geenitieteilija: molemmat kayttavat sa-
maa infraa. Infrastruktuurille on aina vaikea
saada rahaa kun sdatiot eivat niita rahoita
vaan olettavat, etta valtio maksaa. Valtio
taas sanoo, etta hankkikaa rahoitus ulko-
puolelta. Infran tukeminen on valttama-
tont3, jotta voidaan tehda huipputiedetta
Suomessa.”’

13.4.2023 | Ari Turunen

ELIXIR

rakentaa infrastruktuurin bioalan tutkimuksen
tueksi. Se yhdistaa 21 Euroopan maan ja Euroo-
pan molekyylibiologian laboratorion EMBL:n
johtavat organisaatiot yhteiseksi biologisen in-
formaation infrastruktuuriksi. Sen Suomen kes-
kus on CSC - Tieteen tietotekniikan keskus Oy.

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