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”Epigenetiikasta on tullut uusi genomitutki-
muksen iskusana”, totesi Juha Kere äskettäin 
tässä lehdessä (1). Nyt se on levinnyt myös 
vanhenemisen biologian tutkimiseen. Epi-
genetiikalla tarkoitetaan geenien ilmentymi-
sen säätelymekanismeja, jotka eivät perustu 
DNA:n emäsjärjestyksen muutoksiin. Näitä 
mekanismeja on monta, mutta ehkä parhaiten 
tutkittu on DNA:n sytosiiniemäksen metylaa-
tio. Se tapahtuu useimmiten DNA:n sytosiini-
fosfaatti-guaniini-emäspariin (CpG). Jos tämä 
CpG-kohta on geenin säätelyalueella, lisäänty-
nyt metylaatio johtaa usein geenin ilmentymi-
sen vaimentumiseen, mutta saattaa myös jois-
sakin geeneissä ja säätelyalueen kohdissa lisätä 
ilmentymistä.

Viimeisen parin vuoden aikana on julkais-
tu runsaasti tuloksia, jotka osoittavat epige-
netiikan ja nimenomaan DNA:n metylaa-
tion olevan keskeinen tekijä vanhenemisen 
biologiassa. Ensinnäkin nämä tutkimukset 
ovat tulleet mahdollisiksi siruteknologioiden 
kehittymisen kautta. Pystymme suhteellisen 
kustannustehokkaasti analysoimaan metylaa-
tioasteen genomin noin puolesta miljoonasta 
CpG-kohdasta. Tutkimukset ovat osoittaneet, 
että vanhuksilla tuhansien CpG-kohtien me-
tylaatio on muuttunut: joko lisääntynyt tai vä-
hentynyt (hyper- tai hypometylaatio). Jotkut 
näistä muutoksista myös näyttävät säätelevän 
gee nien ilmentymistä (2, 3). Ehkä yllättävin 
tulos on ollut se, että joidenkin CpG-kohtien 
metylaatioaste korreloi lapsista vanhuksiin 
erittäin hyvin kalenteri-iän kanssa. Tulokset 
perustuvat laskenta-algoritmiin, johon on 
valittu 353 ikäriippuvaista CpG-kohtaa, jois-
ta luotiin epigeneettinen kello (4). On myös 
huomattava, että nämä kellon kaltaiset kohdat 
näyttävät toimivan samalla tavalla eri kudok-

sissa, vaikka DNA:n metylaatio vaihtelee sel-
västi eri solutyyppien välillä. Seuraavan sivun 
KUVASSA on esimerkkinä epigeneettisen kellon 
antaman luvun ja kalenteri-iän suhde 330:n 
valikoimattoman, eri-ikäisen suomalaisen ai-
neistoissa (julkaisemattomia havaintojamme).

Epigeneettinen kello herättää useita kysy-
myksiä. Kellon tarkkuus kertonee sen, että 
kellon käynti ei perustu sattumanvaraisiin 
epigeneettisiin muutoksiin (epigenetic drift). 
Horvath havaitsi, että lapsuudessa ja nuoruu-
dessa kalenteri-iän ja epigeneettisen iän suhde 
oli logaritminen, kun taas aikuisuudessa suhde 
oli lineaarinen (4). Vanhuksilla kello näyttää 
”hidastuvan” 3–4 vuodella. Hän ehdottaa, että 
kello on indikaattori mekanismin toiminnasta, 
joka ylläpitää epigeneettistä vakautta ja jonka 
tarve on suurempi elimistön kasvaessa ja ke-
hittyessä.

Ensimmäisiä tuloksia epigeneettisen kellon 
antamasta informaatiosta on jo julkaistu. Yli-
paino näyttää nopeuttavan kelloa maksasoluis-
sa (5). Downin oireyhtymää potevilla, joilla 
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vanhenemisprosessi on nopeutunut, kello 
näyttää kalenteri-ikää useita vuosia korkeam-
pia lukuja (6). Vanhuksilla kellon nopeutumi-
nen korreloi heikentyneen fyysisen ja henki-
sen suorituskyvyn kanssa (7).

Tutkimuksia epigeneettisen kellon yhtey-
destä pitkäikäisyyteen on julkaistu tähän 
men nessä vain yksi (8). Siinä tutkijoilla oli 
käytössään neljä usean sadan ihmisen hyvin 
tutkittua väestöotosta (69–79-vuotiaita). He 

KUVA. Epigeneettisen kellon antaman luvun ja kalen-
teri-iän suhde.

havaitsivat, että jos epigeneettinen kello näyt-
ti viisi vuotta kalenteri-ikää vanhempaa ikää, 
kokonaiskuolleisuus kasvoi 4–10 vuoden seu-
rannassa 16 %. Omassa Tervaskanto-kohor-
tissamme olemme havainneet, että 90-vuoti-
aiden epigeneettinen kello näyttää iäksi keski-
määrin yli 10 vuotta nuoremman iän (KUVA). 
Täten olisi mahdollista, että elämän viimeisillä 
vuosi kymmenillä on tapahtunut valikoitumis-
ta ja 90-vuotiaaksi selviävät ainoastaan ne, joi-
den epigeneettinen kello käy hitaasti. Toinen 
vaihtoehto on se, että 90-vuotiailla kello on 
edelleen hidastunut alkuperäisen laskentamal-
lin antamasta 3–4 vuoden luvusta.

Epigeneettisen kellon toimintatapa ja sen 
suhde muihin vanhenemisen solu- ja mole-
kyyli tason mekanismeihin on siis kuitenkin 
vielä tuntematon. Perustutkimuksen avulla 
asia selvinnee lähivuosina, ja se voi tuoda uut-
ta, oleellista informaatiota vanhenemisen bio-
logisista perusmekanismeista.

Tiivistäen voidaan todeta, että epigeneet-
tinen kello on uusi, lupaava ja sangen tarkka 
vanhenemisen ”biomarkkeri”, jonka avulla 
voidaan tutkia eri tekijöiden ja mahdollisesti 
erilaisten interventioiden vaikutusta vanhene-
misen biologiaan. On myös huomattava, että 
se kertoo vanhenemisen etenemisen lapsuu-
desta asti, mikä laajentaa kellon informaatio-
arvoa. ■
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