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Paleogenomiikka muinaisten ihmisten

ja mikrobien jalanjaljilla

Muinais-DNA:n analysointi on muodostunut omaksi tieteenalakseen. Tutkimuskohteet laajenevat
sukupuuttoon kuolleista ihmisen ja muiden nisdkkaiden Idhisukulajeista muihin eliokuntiin. Mittavaa
huomiota seka tieteellisessa ettd populaarilehdistdssd ovat saaneet ihmislajin evoluutioon ja vdestdjen
alkuperdan liittyvat |6ydokset. Suurta kuolleisuutta aiheuttaneiden muinaisten bakteerien ja virusten
analysointi on viime aikoina noussut esiin ja tuottanut uusia ndkemyksia mikrobien evoluutiosta seka
epidemioiden alkuperasta ja kulkeutumisesta. Suomalaiset tutkimusryhmat ovat merkittavasti mukana
useilla paleogenomiikan osa-alueilla. Julkaisumme isorokkoviruksen koko genomin sekvensoinnista
on heréttanyt kansainvdlistd keskustelua tiedemaailmassa, turvallisuusviranomaisissa sekd yleison

keskuudessa.

aleogenomiikka on kehittynyt viime

vuosikymmenten aikana omaksi, erilli-

seksi tutkimusalakseen. Uusi tutkimus-
ala vaatii historiallisten néytteiden kasittelyyn
ja DNA:n eristimiseen soveltuvat laborato-
rio-olosuhteet, menetelmit
DNA-kirjastojen luomiseen ja rikastamiseen
sekd massiiviparalleelisekvensointiin (next
generation sequencing, NGS) ja alan erityisky-
symyksiin perehtyneiti bioinformaatikoita (1).

Tieteenalan Iyhyt historia heijastelee samal-
la molekyyligenetiikkaan liittyvin teknologian
historiaa. Sukupuuttoon kuolleen elidimen
DNA:n analysoinnissa onnistuttiin ensimmai-
sen kerran, kun Alan Wilsonin ryhmi kuvasi
vuonna 1883 sukupuuttoon kuolleen seep-
ran kaltaisen kvaggan mitokondrio-DNA:n
(mtDNA) lyhyen pitkin (229 emisparia) (2).
Tuolloin muinais-DNA-analyysit perustuivat
pipetointivoittoiseen kisityohon laboratorios-
sa: tavanomaiseen kloonaukseen ja sen jalkei-
seen Sanger-sekvensointiin.

Muinais-DNA:n tutkiminen ponnahti hui-
man loikan vilittdmasti polymeraasiketjureak-
tion (PCR) kehittimisen jilkeen (3). Erityisen
sopivaksi molekyyliksi osoittautui mtDNA,

innovatiiviset
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jota pystyttiin analysoimaan ensin tuhat vuotta
vanhasta maissista ja pian timén jilkeen 7000
vuotta vanhasta ihmisen aivokudoksesta. Myos
ihmisluista ja useista sukupuuttoon kuolleiden
eldinten kuten pussihukan, aavikkokenguru-
rotan, moa- ja kiivilintujen sekd mammutin
kudosniytteisti tutkittiin mtDNA:ta (4). Mui-
naisnédytteiden DNA-molekyylit olivat kuiten-
kin hajonneet ja kemiallisesti muuntuneet (5),
aiheuttaen kriittisia kommentteja tulosten luo-
tettavuudesta ja toistettavuudesta (6). Kyky "ai-
kamatkustukseen” tuntui hurjalta — nayttihdn
mahdolliselta tutkia jopa miljoonien vuosien
takaisten kasvien DNA:ta (7,8). Lapilyonnin
populaarikirjallisuuteen ja yleison tietoisuu-
teen toi vuosi 1997, kun Svante Pdibo ryhmi-
neen julkaisi neandertalinihmisen ensimmai-
sen mtDNA-sekvenssin (9).
Muinaisgenomiikan perusongelma oli ja on
organismin kuoleman jilkeinen molekyylien
hajoaminen entsymaattisten, kemiallisten tai
sateilyyn liittyvien prosessien kautta. Hajoami-
nen alkaa endogeenisten nukleaasien toimesta,
joka ilman hidastavaa erityiskisittelya (esimer-
kiksi jaadyttaiminen, kuivaaminen, suolaaminen
tai DNA:n eristiminen) jatkuu oksidaationa ja
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KUVA 1. Organismin kuoleman jalkeen solun molekyylirakenne hajoaa. A) DNA:n hajoaminen on entsymaattinen
ja kemiallinen prosessi, johon myos séteily vaikuttaa. Hajoaminen alkaa endogeenisten entsyymien (nukleaa-
sien) toimintona ja jatkuu oksidaationa ja hydrolyysina (deaminaatio ja depurinaatio). N&ita prosesseja, esimer-
kiksi deaminaatiota, voidaan kayttda myos muinais-DNA:n autenttisuuden toteamiseksi. B) DNA-jaksot hajoavat
eripituisiksi jaksoiksi. Tyypillisesti muinais-DNA on hajonnut suurimmalta osaltaan noin 20-60 emasparin pitui-

siksi fragmenteiksi (5,6,10).

hydrolyysini (kuva 1) (5,6,10). My6s taustasa-
teily muuttaa DNA:n emisrakenteista glukoo-
sifosfaattirunkoa (10).

Ratkaisevan edistysaskeleen hajonneiden
ndytteiden tutkimiseksi on tuonut NGS (1).
Tdmi teknologia mahdollisti my6s kansainvi-
lisen Neandertal Genome -projektin, joka jul-
kaisi ensimmaisend neandertalinihmisen koko
genomin vuonna 2010 (11). NGS:n avulla on
aikaisempia tuloksia voitu arvioida uudelleen ja
kokogenomisekvensseji koota sadoista nykyih-
misen muinaisndytteistd seki useista neander-
talinihmisen ja denisovanihmisen fossiileista
(12). NGS-tekniikoiden avulla voidaan suku-
puuttoon kuolleita lajeja analysoida molekyy-
litasolla silloinkin, kun fossiilijadannokset ovat
liian vihaisid morfologiseen tutkimukseen.

M. F. Perdomo ym.

Muinaisten epidemioiden
salaisuudet avautuvat

Jo vuonna 1992 Kennedy ja Reader (13) esitti-
vit visionddrisesti ndytetietokantaa tulevia mui-
naismikrobi-DNA-analyyseja varten, ja ensim-
maiset tutkimukset tehtiin meripihkassa saily-
neen mehildisen Bacillus-bakteerin DNA:sta
(14). Uuden teknologian my®éti portti avautui
ihmismikrobiflooran ja -patogeenien molekyy-
litason tunnistamiselle. Nyt 2000-luvulla on
eri aikakausina elineiden ihmisten pehmytku-
doksista, hampaista ja luista 16ydetty myko-,
rutto- ja spirokeettabakteerilajeja sekd malariaa
aiheuttavia Plasmodium falciparum- ja Chagasin
tautia aiheuttavia Trypanosoma cruzi -loiselioita

(15).
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Yksittdisten taudinaiheuttajien tunnistami-
sen sijasta metagenomiikka, jossa tutkitaan
samanaikaisesti koko mikrobiyhteisod yksit-
tdisestd ndytteestd, mullisti ihmisen mikrobio-
min tutkimuksen my6s muinaisten niytteiden
osalta. Mielenkiintoinen esimerkki tastd tekni-
sestd kehityksestd ovat fossiiliset hammaskivi-
ndytteet. Thmissuun mikrobiomin on osoitettu
muuntuneen siirryttiessd kivikautisten kerdi-
lija-metsistdjien ravinnosta maatalousvieston
hiilihydraattipainotteiseen ruokavalioon (16).

Mycobacterium tuberculosis -bakteerin pe-
rintGainesta on puolestaan 1dydetty muinaisen
Egyptin ja antiikin Rooman aikaisista niytteis-
td. Bakteerin onkin arveltu kierrelleen joukos-
samme yli 4000 vuotta. Varhaisnikemyksen
mukaan M. tuberculosis levisi Eurooppaan ja
Kaukoitddn infektoituneen karjan vilityksel-
ld ja myohemmin muuntui ihmistd infektoi-
vaksi. Kuitenkin fylogeneettiset tutkimukset,
joissa verrattiin tuberkuloosibakteerin 9000
vuotta vanhaa ihmiskantaa 17000 vuotta van-
haan, sukupuuttoon kuolleen biisonin M. bovis
-kantaan, viittasivat siihen, ettd ihmisbakteeri
olisi ollut olemassa jo ennen karjan bakteeria
(15,17) Viimeisin tutkimus esittid, ettd hylkeet
olisivat kuljettaneet afrikkalaisen M. tuberculo-
sis -bakteerin Amerikkaan (18) kyseenalaistaen

TIETOLAATIKKO.

alkuperdisen hypoteesin patogeenin siirtymi-
sestd Beringinsalmen lapi.

Genomitieto on myds selventinyt Yersinia
pestis -ruttobakteerin historiaa. Ruttopande-
mioita tunnetaan kolme: Justinianuksen rutto
(541-750 jaa.), Musta surma (1347 jaa.) ja
1800-luvun pandemia. Y. pestis -genomiana-
lyysi myohiisneoliittiselta ajalta rautakaudelle
(noin 4 800-3 700 eaa.) viittaa siihen, ettd bak-
teeri olisi aiheuttanut ihmisissé tautia jo ennen
tunnettuja pandemioita, ja ettd bakteeri olisi
alkanut levitd ihmisen liitkkumisen lisddntyessd

(15).

Bakteereista viruksiin

Tietimyksemme virusten evoluutiosta perus-
tuu pédosin tietokonemallinnuksiin. On sel-
vad, etteivat virussekvensseihin pohjautuvat
olettamukset ole riittdvid kuvaamaan virusten
alkuperdi ja evoluutiota. Piasyy arkeovirolo-
gisen tutkimuksen tihinastiselle niukkuudelle
on ajan myo6td ympéristostd johtuvan DNA:n
hajoamisen ja kemiallisen muuntumisen lisak-
si virusten erityispiirteet: pienet genomipitoi-
suudet niytteissd verrattuna ihmisgenomipi-
toisuuteen vastaavissa ndytteissd; viruksethan
toisin kuin bakteerit eivit pysty lisiantymain

Arkeovirologia on sovellettu termi Cambridgen yliopis-
ton arkeologian professori Colin Renfrew’n termista
arkeogenetiikka (36). Arkeogenetiikka tutkii mui-
naisia naytteitd kayttamalla molekyyligenetiikan
menetelmia.

Fylogeografia on tieteenala, joka tutkii DNA:n avulla
eri maantieteellisilld alueilla elavien saman lajin
vaestojen historiallisia prosesseja, sukulaisuutta ja
polveutumista toisistaan. Fylogeografia on véaesto-
genetiikkaa taydentdva tieteenala (ja pdinvastoin).

Metagenomiikka on tutkimusala, jossa selvitetaan tie-
tyn elinympadriston (esimerkiksi maapera tai suolisto)
mikrobiyhteison geenistoa yksittdisesta ndytteestd
laboratoriomenetelmilla.

Muinais-DNA on DNA-jakso, joka on eristetty muinai-
sesta ndytteestd. Sanaa muinainen (ancient) ei ole
alan tieteellisessa kirjallisuudessa ajallisesti maari-
telty, mutta yleisesti muinaisndytteilla tarkoitetaan
arkeologisia tai historiallisia luumateriaaleja, muu-

mioituneita kudoksia, ladketieteellisia arkistokokoel-
mia (esimerkiksi histologiset naytteet), sailottyja
kasvindytteitd sekd ndytteitd ikijadsta tai meren ja
jarvien sedimenteista.

NGS (next generation sequencing) on termi, jota
kéytetdan yhteisnimityksena uusille DNA-sekven-
sointitekniikoille. Menetelmdssa yhdestéd naytteestd
tehdddn samalla kertaa satoja miljoonia sekvensoin-
tireaktioita, jotta saadaan mahdollisimman kattava
ja luotettava sekvenssitieto kyseisesta naytteesta.
NGS-termin sijasta on suositeltu kaytettavaksi ter-
meja massiiviparalleeli-, rinnakkais- tai syvasekven-
sointi (37).

Paleogenomiikka on tieteellinen tutkimusalue, jossa
tutkitaan menneisyyttd kayttden nykyaikaisia ge-
nomiikan menetelmia ja muinaisia naytteitd. Termi
on laajennus Linus Paulingin ja Emile Zuckerkandlin
termistd paleogenetiikka (35).
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TAULUKKO. Molekyylitasolla (DNA/RNA) varmistettuja virusloydoksia muinaisissa ihmisndytteissa (19-28).

Néaytemaa Aikakausi | Menetelma
B19V Luu Suomi 1940-luku | PCR (154nt, 121nt) (22)
Influenssa- | Keuhkot Yhdysvallat 1918 RT-PCR (49 nt, 38 nt, 64 nt, 72 nt, | (27, 28)
virus 79 nt) (koko genomi)
TV Hammasydin Napoleonin armeijan sotilas | 1800-luku | PCR (78 nt) (20)
VARV Keuhkot/muumio Siperia 1700-luku | PCR (139 nt, 145nt, 590 nt) (25)
VARV lho/muumio Liettua 1600-luku | NGS (187565 nt) (26)
HBV Maksa/muumio Korea 1600-luku | PCR (3215 nt) (23)
HBV lho,lihas,luu/ Italia 1500-luku | NGS (3182 nt) (24)
muumio
HPV-18 Anogenitaalisyyld/ | Italia 1500-luku | PCR (141 nt) (21)
muumio Maria de Aragén
HTLV-1 Luu/muumio Peru (Andit) 500-luku PCR (110nt) (19)

B19V = parvorokkovirus, TTV = torque teno -virus, VARV = isorokkovirus, HBV = B-hepatiittivirus, HPV = ihmisen papilloo-
mavirus, HTLV-1 = ihmisen T-lymfotrooppinen virus 1, nt = nukleotidi. Késikirjoituksen hyvéksymisen jalkeen on ilmestynyt
kaksi merkittévaa artikkelia pronssikauden ja keskiajan HBV:n (30) ja parvorokkoviruksen naytteistd, jotka olivat noin 500-

7000 vuotta vanhoja (31).

kuolleissa kudoksissa. On arvioitu, ettd mui-
naisndytteissd kaikesta DNA:sta vain alle S %
on muinaista DNA:ta ja valtaosa uutta, konta-
minoivaa DNA:ta.

Virusgenomien esiintyvyyttd muinaisnayt-
teissd on selvitetty vain muutamissa tutkimuk-
sissa (TAULUKKO) (19-30). Kohteina ovat olleet
lahes yksinomaan DNA-virukset (tai retrovi-
ruksen DNA-kopio): ihmisen T-lymfotrooppi-
nen virus 1 (HTLV-1) (19), torque teno -virus
(TTV) (20), ihmisen papilloomavirus (HPV)
(21), parvorokkovirus (B19V) (22), B-he-
patiittivirus (HBV) (23,24) ja isorokkovirus
(25,26). Ensimmiiset 16ydokset perustuivat
tavallisesti lyhyisiin PCR-monistustuotteisiin,
joiden perusteella on mahdotonta saada luo-
tettavaa kuvaa muinaisten virusten muuntumi-
sesta ja patogeenisuudesta. NGS mahdollisti
kuitenkin kokopitkien genomien analyysin
muinaisista niytteisti (23,24,26).

Poikkeuksellinen niin menetelmitasolla kuin
tieteelliseltd merkitykseltddn oli tutkimus vuo-
den 1918 influenssaviruksesta (27). Maailman-
laajuisen espanjantaudin aiheuttaja on ainoa
ihmisjdanteisti tutkittu RNA-virus. Sen genomi
analysoitiin formaliinifiksoidusta parafiiniin va-
letusta keuhkondytteestd. Genomista kuvattiin
ensin yhdekséin lyhyttd virusfragmenttia, myo-
hemmin kokopitkit hemagglutiniini- (HA),

M. F. Perdomo ym.

neuraminidaasi- (NA) ja matriksi (M) -geenien
sekvenssit ja lopulta koko viruksen genomi (28).
Sittemmin geneettiset 16ydcokset ovat johtaneet
viruksen immunogeenisuuden ja patogeenisuu-
den tutkimiseen ja helpottaneet rekombinantti-
rokotteiden ja viruslddkkeiden kehitysta.

Isorokkovirus Siperian kylmyydessa
ja Pyhan Hengen kirkon uumenissa

Myés isorokon aiheuttajavirus (variola) on
jadnyt muinais-DNA-tutkijoiden haaviin. En-
simmiinen muinainen variolavirussekvenssi
16ydettiin PCR-menetelmilld noin 300 vuotta
vanhasta muumiosta, joka lepisi ikiroudas-
sa olevassa haudassa Jakutiassa, Koillis-Sipe-
riassa (25). Tuoreessa tutkimuksessamme
kyettiin sekvensoimaan ja rekonstruoimaan
variolavirusgenomi tiydessi pituudessaan
(187565 nt), liettualaisen Pyhin Hengen kir-
kon alla siilyneen lapsimuumion ihosta, aika-
jaksolta 1643-1665 (26) (Kuva 2).

Tamé genomi mahdollisti aiempaa tarkem-
mat molekulaariset analyysit. Arvioimme vi-
ruksen kehittyneen vuosien 1588-1645 vi-
lisend aikana, jolloin isorokon kehittyminen
ihmisvirukseksi olisi voinut tapahtua aiemmin
luultua mychemmin. Se olisi toisaalta ristirii-
dassa historiallisten todisteiden kanssa, jotka
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kuvaavat tautiin sopivan ihottuman 300-luvun
Kiinassa ja mahdollisesti jo muinaisessa Egyp-
tissd ja Intiassa (yli 3500 vuotta sitten). Jos
niami historialliset tapaukset olivat isorokkoa,
on mahdollista, etti ne olivat sellaisten virus-
tyyppien, jotka eivit kierrelleet endd viime
vuosisatoina, aiheuttamia. Uusia variolavirus-
genomeja tulee analysoida muista muinaisista
ihmisjd4nteisti, jotta viruksen ja taudin historia
saadaan selville.

Tutkimuksemme oli huomionarvoinen
myos siksi, ettd sen variolavirussekvenssi oli en-
simmiinen tdysimittainen NGS-menetelmilla
koottu muinaisen viruslajin genomi. Thmisen
muinaisndytteistd on analysoitu kokonaisuu-
dessaan my0s toinen ihmisvirus. Kaksi B-hepa-
tiittiviruksen DNA-sekvenssid (23,24), joista
viimeisin raportoitiin tdmin vuoden alussa,
valottavat HBV:n historiaa 1500-luvulta perai-
sin olevien korealaisen ja italialaisen muumion
avulla.

Virusten muinaismuotojen selvittiminen on
darimmdisen tirkedd epidemioihin varustau-
tumisen kannalta yleisemminkin. Ne auttavat
virusten immunogeenisuuden ja patogeenisuu-
den ymmirtimisen lisiksi niiden leviimisen
mallinnuksessa, ja sekd ehkaisemain nykyvirus-
ten epidemioita (esimerkiksi influenssa) etti va-
rautumaan kadonneiden patogeenien paluuseen
(esimerkiksi isorokko) ja jopa toistaiseksi tunte-
mattomien virusten vastaiseen taisteluun.

Ovatko muinaisndytteet
tartuntavaarallisia?

Modernit ultraherkit PCR- ja NGS-sekven-
sointimenetelmdt ovat juuri nyt avaamassa
oven “uuteen maailmaan’, jossa voidaan mat-
kustaa ajassa ihmiskunnan ja sen mikrobilajis-
ton alkulihteille. Muinaisnéytteiden keruussa ja
kisittelyssa on tutkijoiden ja laboratoriohenki-
lokunnan mahdollista altistua poikkeuksellisille
infektiolihteille: toisaalta sellaisille mikrobeille,
joita ei nyky-yhteiskunnassa endi tavata (kuten
isorokkovirus), ja toisaalta potentiaalisesti jopa
sellaisille, jotka ovat ennen nykyaikaa hévin-
neet (tai muutoin jidneet tdysin tuntematto-
miksi). Kokeellista dataa ei muinaiskudosten
tartuttavuudesta ole ymmarrettavastikdan kay-
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KUVA 2. Esimerkki muumiosta, josta on onnistunees-
ti tehty arkeovirologinen DNA-analyysi NGS-teknolo-
gialla (Valokuva: Kiril Cachovskij).

tettdvissd. Tartuntariskin on arvioitu olevan to-
dellinen, mutta pieni (31), eikd kokemustietoa
muinaisndyteperiisistd tartunnoista ole (32).
Mikali riski olisi suuri, olisivat vuosikymmenia
jatkuneet arkeologiset kaivaukset ja paleopato-
logiset tutkimukset, usein paljain kisin ja ilman
erityistd suojavarustusta, aiheuttaneet tartun-
toja tai epidemioita. Joka tapauksessa jokainen
tieteellinen projekti on arvioitava infektioris-
kien nikokulmasta (32). Tartuntavaara ei luon-
nollisestikaan kohdistu valikoiden mikrobiolo-
giaan eiki tieteentekoon ylipaansa. Esimerkiksi
arktisen ikijidmaaperin louhinnassa (kaivos-
tai 6ljyteollisuus) paljastuvat mikrobimarit
ovat moninkertaisia laboratoriotyskentelyyn
verrattuna. Laboratoriotydssd niitd voidaan
monitoroida ja kontrolloida, kun taas muis-
sa olosuhteissa mikrobien levidminen voi olla
taysin kontrolloimatonta. Lisadntymiskykyistd
isorokkovirusta on useissa tutkimuksissa etsitty
muinaiskudoksista virusviljelylld, kuitenkin ne-
gatiivisin tuloksin.

DNA-fragmentaation fysikokemialliset me-
kanismit ovat hyvin tunnetut — ja moninaiset,
kuten edelld on esitetty. Vaikuttavien tekijéiden
lukuisuus ja ympéristdjen monimuotoisuus (or-
gaaniset yhdisteet, happamuus, kosteus, lamp,
valo) ovat keskeisiza DNA:n inaktivoitumisessa.
Geenitutkimusten perusteella muinaisnéyttei-

Paleogenomiikka muinaisten ihmisten jalanjaljilla
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Ydinasiat

»» Paleogenomiikka tutkii muinaisten ihmis-
vaestojen liikkeita ja tauteja seka eliokun-
nan monimuotoisuutta.

» NGS on mahdollistanut muinais-DNA:n
luotettavan analysoinnin eri aikoina ela-
neiden ihmisten ja ihmisen kaltaisten
kadellisten arkeologisista naytteista seka
niissa sdilyneiden, epidemioita aiheutta-
neiden patogeenien tutkimisen.

»» Liettualaisen Pyhan Hengen kirkon alla
sailyneestd 1600-luvulla elaneestd, muu-
mioituneesta lapsesta paljastui isorok-
kovirus, jonka koko genomin pystyimme
sekvensoimaan.

» Kyseessd oli ensimmdinen muinainen iso-
rokkoviruksen ldpisekvensoitu genomi, ja
se osoittautui vanhimmaksi toistaiseksi
tunnetuksi isorokkoviruskannaksi.

» Muinaisten patogeenien analysointi on
térkedd seka niiden evoluution ymmarta-
miseksi etta tuleviin epidemioihin varus-
tautumisen ja tautien hoidon kannalta.

den virus- ja muut genomit ovat voimakkaasti
fragmentoituneita, lyhyiksi palasiksi pilkkou-
tuneita. Omissa molekyylitutkimuksissamme
DNA-fragmenttien keskimiardinen pituus oli
70 vuoden kuluttua 50-100 nukleotidia (ih-
misluita pohjoiseurooppalaisessa maaperassi)
(22) ja 350 vuoden kuluttua 10-25 nukleotidia
(muumioita liettualaisessa kryptassa) (26). Ti-
lanne vastaa pienen parvorokkovirusgenomin
pilkkoutumista noin sataan osaan ja suuren
isorokkovirusgenomin noin 10000 osaan. Juu-
ri virusgenomien hajoamisesta johtuvan infek-
tiovaaran hiviamisen vuoksi kansainvilinen
tutkimuskonsortiomme sai WHO:lta (WHO
Advisory Committee on Variola Research) lu-
van muumiovirustutkimuksen jatkamiseen.

Lopuksi

NGS-menetelmien esiinmarssi on avannut vi-
rologiseen tutkimukseen uuden aikakauden.

M. F. Perdomo ym.

Aiemmin tuntemattomia viruksia l6ydetdin en-
nenkuulumattomalla tahdilla. Olemme osoitta-
neet timin teknologian soveltuvuuden mui-
naisten virusten etsintddn. Tietokonepohjainen
sekvenssimallinnus selattdd DNA-informaation
aineellisen katoavaisuuden.

Muinaisloydoksia karakterisoiden voimme
ymmirtad, kuinka virukset kehittyvit ja saa-
vat infektiokykynsd. Nami tiedot ovat tirkeitd
erityisesti nyt kun biologinen sodankiynti ja
ilmastonmuutos ovat nousseet paivittiisot-
sikoihin. Sulavasta ikiroudasta voi vapautua
patogeeneja, joita vastaan nykyihminen ei ole
kyennyt kehittimain immuniteettia. Virusevo-
luution perinpohjainen ymmirtiminen voi sel-
ventdd myo6s muiden tautien, kuten syopien ja
autoimmuunisairauksien syntymekanismeja ja
tarjota uusia ehkdisy- ja hoitostrategioita.

Muinaismolekyyleja hyodyntavien tutkimus-
asetelmien ja ndyteaineistojen méird on lihes
rajaton. Jo nyt sopiviksi ovat osoittautuneet
arkeologiset tai museoissa siilotyt luut ja peh-
mytkudokset sekd patologian laboratorioiden
parafiiniin siilotyt kudokset. Lisdksi esimer-
kiksi meripihka, koproliitit, lintujen hoyhenet,
arkaaisten kirjoitusten nahka, kasvien lehdet
ja merenpohjan maaperi ovat osoittautuneet
hyodyllisiksi nayteldhteiksi. Muinaisgenomii-
kan tutkimuskohteiden rajat taitaakin asettaa
oma mielikuvituksemme. Téssé tieteen uudes-
sa lipimurrossa Suomi on hyvin ajan hermolla.
Muinais-DNA-tutkimustyd on kidynnissd niin
ihmisen (33) kuin eldinten (34,35), mikrobien
(22,26) ja kasvienkin (36) parissa. B
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